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Jedes legt noch schnell ein Ei,
Und dann kommt der Tod herbei.
Wilhelm Busch
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Zusammenfassung

Das von der flugunfihigen baumbewohnenden Laubholz-Sébelschrecke Barbitistes
serricauda (Fabricius 1798) besiedelte Gebiet in Zentraleuropa wurde in préhistorischer
Zeit durch die wahrscheinlich anthropogen begiinstigte Ansiedlung der Rotbuche
fragmentiert. Damit verdnderte der Mensch nachhaltig den Lebensraum dieser Art, in der
Dauer der Verdanderung und ihrer Nachhaltigkeit geologischen Prozessen vergleichbar. Die
wenig mobilen Tiere kdnnen die Rotbuche als Nahrungspflanze nicht nutzen. Populationen
dieser Heuschrecke lassen sich daher nicht auffinden, wo die Rotbuche zur Dominanz
gelangt ist. Diese Populationen zeichnen sich durch duBerst geringe Individuendichten —
oft weniger als 15 Tiere — aus. Eine solche geringe Individuendichte kann {iber mehrere
Generationen erhalten bleiben. Die populationsgenetische AFLP-Analyse wies fiir die
mittlere Distanz zwischen diesen Populationen einen Wert von Fsr= 0,2486 auf. Ermittelte
genetische Distanzen lagen zwischen einzelnen Populationen auf dem gleichen Niveau wie
zwischen anderen Barbitistes-Arten; der Fsr-Wert fiir die Distanz zwischen B. yersini und
B. ocskayi war 0,2733; die Distanz zwischen zwei B. serricauda-Populationen aus dem
norddeutschen Raum erreichte einen Wert von 0,385. Zwischen der genetischen und der
geographischen Distanz konnte kein Zusammenhang hergestellt werden. Als Ursache
hierfiir wird genetische Drift in den Populationen angenommen. Fiir die genetische
Diversitdt innerhalb der Populationen (4s) konnte ein Wert von 0,2577 (AFLP-Daten)
ermittelt werden. AuBerdem wurde eine RAPD-Analyse durchgefiihrt, die sich als
vergleichbar valide erwies. Bei unter standardisierten Bedingungen geziichteten
Filialgenerationen von 20 Populationen konnten signifikant unterschiedliche Beinldngen
adulter Tiere gemessen werden, was, wie die Unterschiede im Ablauf der durch maternelle
Einfliisse mafigeblich beeinflussten Embryonalentwicklung, auf Differenzierungsprozesse
zwischen den lokal isolierten Populationen hindeutet. Die Folgen einer bei kleinen
Populationen anzunehmenden Inzucht wurden mit Versuchen zur Uberlebens-
wahrscheinlichkeit abgeschitzt. Dabei zeigten verschiedene Populationen eine sehr
unterschiedliche relative Uberlebensrate, was darauf schlieBen lisst, dass lediglich einige,
aber nicht alle Populationen, mutmaBlich durch den -eingeschriankten genetischen
Austausch einem erhohtem Aussterberisiko ausgesetzt sind, zumal in keiner Population

Fehlbildungen in der postembryonalen Entwicklung zu beobachten waren. Unter gleichen

VII



Untersuchungsbedingungen wiesen im Labor erzeugte Populationshybriden, deren Eltern
aus jeweils unterschiedlichen Teilpopulationen stammten, auf eine zwischen einzelnen
Populationen im Entstehen begriffene postzygotische Isolation hin. Zuchtlinien, in denen
gezielt Inzucht betrieben wurde, zeigten hingegen keine verminderte Fitness gegeniiber
den Kontrollzuchten. In Partnerwahlversuchen zum Priferenzverhalten der Weibchen
konnte festgestellt werden, dass die Weibchen mehrheitlich das populationsfremde
Minnchen bevorzugen, d. h. dass die Wahl des Weibchens auf das genetisch andersartige
Mainnchen gefallen ist, wobei zu beobachten war, dass die eigentliche Auswahl erst bei
direktem Kontakt der Tiere stattfand, hier also eine chemische Komponente bestimmend
ist. Fiir einzelne Populationen konnten diesbeziiglich unterschiedliche Befunde erhoben
werden. Die bioakustischen Untersuchungen der Zeitmuster des Minnchengesangs
deuteten allerdings nicht auf eine sich entwickelnde prézygotische Isolation in Bezug auf
das akustische Partnerfindungssystem zwischen Populationen hin.

Zwar fiihrte die Fragmentierung des Habitats zu einer drastischen Einschrinkung des
genetischen Austausches zwischen Populationen dieser Heuschreckenart, die fiir sie
giinstige Lebensrdume in kleinen Subpopulationen mit gelegentlichem genetischen
Austausch bewohnt. Doch durch diese Isolation lokaler Vorkommen kam es zu
Diversifizierungsprozessen, woraus eine grofle genetische Vielfalt innerhalb der Art
resultiert, die schlieBlich in Speziation miinden kann. Damit kann eine
Habitatfragmentierung langfristig einen Beitrag zur Biodiversitét liefern, auch wenn einige
Populationen lokal aussterben. Eine positive Bewertung anthropogener Habitat-
fragmentierung ist in Einzelfdllen also durchaus moglich, weil diese langfristig die

gleichen Auswirkungen haben kann wie natiirliche, etwa geologische Prozesse.

Summary

The central European area populated by the ratite bushcricket Barbitistes serricauda
(Fabricius 1798) has been fragmented in Prehistoric times by the settling of the copper
beech, which was presumably promoted by man. The specimen with low mobility cannot
use the copper beech as a means of nourishment. Therefore populations of this type of
bushcricket can only be found in places where the copper beech does not grow. These

populations are characterized by an outstanding poverty in regard of the number of
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individuals — sometimes less than 15 specimen — that remains constant for any length of
time. The AFLP-analysis of population genetics shows a value of Fst = 0,2486 regarding
the distance between populations. There was no obvious connection between genetical and
geographic distance. In regard to the gene diversity between populations (As) a value of
0,2577 (AFLP-Data) has been determined. Additionally a RAPD-analysis was performed,
which was equally reliable to the AFLP-method. Filial generations of single populations
that were bred under standartized conditions, showed significantly diverse lengths of leg.
This indicates processes of differentiation in locally isolated populations, as do the
differences in the progress of embryonic development influenced by endogenic factors of
maternal origin. The consequences of supposable inbreeding within small populations were
estimated by tests evaluating fitness, which disclosed several populations to have a very
diverse relative rate of survival. This indicates that some, but not all of the populations live
under an heightened threat of extinction, supposedly promoted by limited genetical
exchange, since none of the populations examined showed signs of malformation during
postembryonic development. Population hybrids bred in the labratory under identical
testing conditions, whose parents derived from different subpopulations, indicated a
postzygotic isolation developing between several populations. Deliberately bred lines of
inbreeds showed no signs of reduced fitness in comparison to control breeds. This strongly
suggests that inbreeding depression within small local populations does not necessarily
occur. When testing the females’ preferences in mate choice it was observed that a
majority of females prefer males alien to their own population, even if there was some
diversity in the results concerning the different populations. In addition, tests regarding the
specific temporal patterns of male calling songs did not indicate prezygotic isolation
between populations.

The fragmentation of the habitat of Barbitistes serricauda did indeed lead to a drastic
restriction of genetical exchange between single populations, but the isolation of local
populations also led to processes of diversification within the population in general and
generated a large genetical variation within the species, which in turn might result in
speciation. Therefore, any fragmentation of habitat may contribute to biodiversity in the
long run, even if some populations extinguish locally. Hence a positive evaluation of
anthropogenic fragmentation of habitat is possible in some cases, since it may have the

same results as processes of a natural, i. e. geologic kind.
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Einleitung

1 Einleitung

Geographisch isolierte Populationen mit geringer Individuendichte sind in der
Evolutionsbiologie von zentraler Bedeutung. Wihrend solche Populationen in neuerer Zeit
meist mit anthropogen induzierten Aussterbeprozessen in Zusammenhang gebracht werden
(z. B. Henle et al. 2004), konnen sie andererseits auch der Ausgangspunkt allopatrischer
Speziation (Mayr 1967) sein.

Durch die wahrscheinlich anthropogen begilinstigte Ansiedlung der Rotbuche in Mitteleuropa
wurde der Lebensraum der Laubholz-Sabelschrecke Barbitistes serricauda (Fabricius 1798),
die in einem Verbund kleiner Subpopulationen mit nur gelegentlichem genetischen Austausch
fiir sie giinstige Habitate besiedelt, fragmentiert. Da die Rotbuche (Fagus sylvatica) von dieser
flugunfihigen Laubheuschrecke als Nahrungspflanze nicht verwertet werden kann (Gottwald
et al. 2002), kommt die Art tiberwiegend in lokal abgrenzbaren Subpopulationen mit geringer
Individuendichte an Standorten vor, an denen die Rotbuche nicht flichig dominiert. Aufgrund
einer geringen Tendenz zur Dispersion sowie oft groBen Distanzen zwischen einzelnen, oft
nur zwischen zehn und 30 Tiere umfassenden Teilpopulationen besonders in weitgehend
geschlossenen Rotbuchenbestinden, kann davon ausgegangen werden, dass es sich um
Kleinstpopulationen handelt, deren Individuen sich auf ein bis drei geeignete
Nahrungspflanzen konzentrieren. Einige dieser Populationen leben moglicherweise seit vielen
Generationen isoliert. Diese Populationen stehen somit im Spannungsfeld zwischen dem
Prozess einer evolutiondren Diversifizierung durch genetische Drift und der Moglichkeit des
lokalen Aussterbens durch Inzuchtdepression (Futuyma 1990). Dass eine Verringerung der
Abundanzen in Populationen, die mit einer Verkleinerung des Genpools einhergeht, in vielen
Taxa in Zusammenhang gebracht wird mit einer verminderten biologischen Fitness durch
Inzuchtdepression, zeigen z. B. Segelbacher et al. (2003) oder Johansson et al. (2007).
Andererseits konnen solche Populationen Ausgangspunkt flir Diversifizierungsprozesse sein,
die schlieBlich als Speziationsprozesse angesprochen werden konnen, wie etwa Finston et al.
(2007) oder Olafsdottir et al. (2007) beschreiben.

Wihrend eine starke Verringerung der Individuendichte in isolierten Populationen meist nur

ein kurzzeitiges geschichtliches Ereignis reprisentiert (Mayr 1967), bleibt bei B. serricauda
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eine geringe Individuendichte einzelner Teilpopulationen offenbar {iber langere Zeit erhalten.
Dadurch muss angenommen werden, dass es zu einem erheblichen Verlust der genetischen
Variabilitit in den Populationen kommt (Nei et al. 1975). Isolierte Populationen von B.
serricauda konnen im Freiland jedoch anscheinend mit geringen Individuendichten {iber viele
Jahre tberleben. Die Konsequenzen, die sich aus dieser zentralen Beobachtung ergeben,
wurden in der vorliegenden Arbeit in unterschiedlichen Ansitzen untersucht. Dabei wurde der
Untersuchungsschwerpunkt auf Populationen aus dem norddeutschen Raum ausgerichtet. Hier
erfolgte die historische Ausbreitung der Rotbuche besonders schnell und flachendeckend
(Magri et al. 2006). Die Diversitdt der Habitate an Standorten, an denen die Rotbuche nicht
zur Dominanz gelangt ist, wurde auch in den fiir die Untersuchung ausgewéhlten Populationen
reprasentiert. Es konnten von Stritz & Schlumprecht (1999) auch fiir den siiddeutschen Raum
Vorkommen von B. serricauda in isolierten Populationen registriert werden.

Auf der Grundlage des im Freiland beobachteten rdumlichen Verteilungsmusters sollte
zundchst geklart werden, ob es bei B. serricauda zu langjahrig isolierten Subpopulationen ge-
kommen ist. Dazu wurden zum einen die Verwandtschaftsverhiltnisse zwischen einzelnen
Individuen innerhalb isolierter Teilpopulationen und zum anderen die genetische Divergenz
zwischen isolierten Teilpopulationen mittels molekularer DNA-Multilocus-Verfahren
analysiert. Hierfir kamen aufgrund fehlender Sequenzinformationen nur anonyme
Markersysteme in Frage. Durch die Generierung zweier voneinander unabhéngiger Datensétze
(durch eine RAPD- und eine AFLP-Analyse) lieBen sich Daten zur Intrapopulationsanalyse
absichern, deren Erhebung iiblicherweise mit codominanten Markersystemen erfolgt. Die
Ergebnisse zeigten, dass es unter der vergleichenden Einbeziehung anderer Arten der Gattung
Barbitistes hinsichtlich ihrer genetischen Differenzen zueinander bei B. serricauda zu einem
hohen Grad der Isolation einzelner Populationen gekommen ist. Die sich hieraus ergebenden
Konsequenzen fiir Populationen der Art wurden auf verschiedenen Ebenen an Laborzuchten
von 20 Populationen untersucht. Bioakustische Untersuchungen an den stridulierenden
Mainnchen sollten zeigen, ob quantifizierbare Unterschiede im Zeitmuster des akustischen
Partnerfindungssystems bestehen. Das Zeitmuster besitzt fiir die reproduktive Isolation
besondere Bedeutung. Erginzend dazu sollte bei einigen Populationen eine Untersuchung zum
Praferenzverhalten der Weibchen bei der Partnerwahl {iber eventuell bereits im Entstehen

begriffene pragame Isolationsbarrieren Aufschluss geben. Einer eventuell entstehenden
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postgamen Isolation wurde ebenso nachgegangen. Dazu wurden Versuche zur relativen
Uberlebenswahrscheinlichkeit von Populationshybriden im Verhiltnis zu geziichteten
Populationen durchgefiihrt. Die Hypothese, dass Inzuchtdepression zu einer verminderten
biologischen Fitness fiihrt, wurde in Versuchen zur relativen Uberlebenswahrscheinlichkeit der
geziichteten Populationen unter standardisierten Bedingungen tiberpriift. Vergleichende Unter-
suchungen der embryonalen und postembryonalen Entwicklungsgeschwindigkeit, der Repro-
duktionsraten und der Mortalitit einzelner Teilpopulationen wurden durchgefiihrt, um
mogliche Diversifizierungsprozesse zwischen den isolierten Populationen zu erfassen. Dazu
wurden auch Tiere verschiedener Teilpopulationen, die unter standardisierten Bedingungen im
Labor geziichtet wurden, biometrisch und morphologisch untersucht. Die im Folgenden
dargestellten Ergebnisse zeigen, dass die Isolation zu Speziationsprozessen in Populationen
von B. serricauda gefiihrt hat.

Evolutionsprozesse in Populationen von B. serricauda, wie sie in der vorliegenden Arbeit
festgestellt wurden, konnten auch in anderen Taxa, die etwa iiber einen vergleichbaren
Zeitraum isoliert waren, beobachtet werden (Rudh et al. 2007). Dass bei Speziationsprozessen
genetische Drift eine bedeutende Rolle spielt, sogar bei Populationen, die nicht durch
fortdauernde geographische Barrieren voneinander getrennt sind, konnten Knowles &
Richards (2005) zeigen.

Im Vordergrund stehen in dieser Arbeit also nicht die Auswirkungen einer
Habitatfragmentierung in Bezug auf die Diversitit der vorkommenden Arten (vgl. Watling &
Donnelly 2006), sondern die langfristigen autdkologischen Auswirkungen einer Habitat-
fragmentierung auf die Populationen einer Art. Unter der Beriicksichtigung dass, wie eingangs
erwahnt, diese Fragmentierung wahrscheinlich anthropogenen Ursprungs ist, ergab sich so die
Moglichkeit, die Auswirkungen einer in vorgeschichtliche Zeit zuriickreichenden
menschlichen Verdnderung der Umwelt auf eine Art untersuchen zu kénnen. Dies kann die
zwar schon umfangreiche Literatur zum Themenkomplex der anthropogenen Habitat-
fragmentierung sinnvoll ergidnzen, da diese bisher nur die relativ kurzfristigen Auswirkungen

auf Organismen untersucht (Ewers & Didham 2006).



Einleitung

1.1 Stand der Forschung

Im Folgenden soll ausschlieBlich der Stand der Forschung zu der untersuchten Art der Gattung
Barbitistes (Phaneropterinae) zusammengefasst werden. Aus dieser Gattung kommen in
Deutschland zwei arborikole Arten vor. Die Laubholz-Sibelschrecke Barbitistes serricauda
(Fabricius 1798) und die Nadelholz-Sabelschrecke Barbitistes constrictus (Brunner Von
Wattenwyl 1878). Letztere ist eine osteuropdische Art mit ihrer westlichen
Verbreitungsgrenze im Thiiringer Wald und im Bayrischen Wald. Koéhler (1988) stellt die
These auf, dass B. serricauda und B. constrictus Schwesterarten sind, deren Artaufspaltung
ein- bis zwei Mio. Jahre zuriickliegt und damit vor dem Pleistozidn stattgefunden hat. Alle
anderen Arten der Gattung besiedeln Gebiete Siideuropas: In Siidwesteuropa schlie3t sich an
das Verbreitungsgebiet von B. serricauda das Gebiet von B. fischeri an. Siidlich des
Alpenhauptkamms liegt das Verbreitungsgebiet von B. obtusus. Aus den Apenninen wurde
1993 von Galvagni & Fontana (1993) eine weitere Art, B. vicetinus, beschrieben. In
Stidosteuropa kommen schlieBlich noch B. yersini, B. ocskayi und B. kaltenbachi vor.

Die Laubholz-Sabelschrecke B. serricauda hat eine mitteleuropédische Verbreitung mit einem
Verbreitungsschwerpunkt in der Bundesrepublik Deutschland (Abb. 1.2-1). Die Art ist in
Deutschland weit verbreitet, aber nicht hidufig. Meist existieren nur lokale individuenarme
Populationen. Die nordliche Verbreitungsgrenze der Art liegt nach Literaturangaben etwa bei
Hamburg (Maas et al. 2002). Die Ursachen fiir die beschriebene Bildung von isolierten
Teilpopulationen im stark fragmentierten Lebensraum sind zum einen in der postglazialen
Geschichte der Wiederbewaldung Mitteleuropas (1) und zum anderen in der Biologie der Art
(2) zu finden. Die Isolation der Populationen durch starke Einschrinkung oder durch Abbruch
des genetischen Austausches wenigstens fiir einige Generationen diirfte als eine Konsequenz

hieraus zu betrachten sein (3).
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Abb. 1.2-1: Ungefihres Verbreitungsgebiet von B. serricauda. Verdndert nach Kleukers et al. (1997)

/

(1) Nachdem gegen Ende des letzten Glazials das Festlandeis vor etwa 20000 Jahren seine
grofite Ausdehnung erreicht hatte, setzte vor 18000 Jahren ein allméhlicher Temperaturanstieg
ein. Vor etwa 10000 Jahren war ein Temperaturniveau in Mitteleuropa erreicht, welches dem
heutigen vergleichbar ist. Wahrend dieser spétglazialen Erwadrmungsphase breiteten sich
instabile Kiefern- und Birkenwélder aus. Mit dem Anstieg des Meeresspiegels um mehr als
100 Meter drang der Atlantik nach Osten vor und schnitt England vom Festland ab. Zugleich
wurde der Bereich der heutigen Nordsee iiberflutet. Hierdurch wurden die vorherrschenden
kontinentalen Klimaverhéltnisse im westlichen Mitteleuropa durch ozeanische abgelost. Damit
einhergehend drang die Haselnuss von West nach Ost bis zu den Karpaten vor. Sie konnte die
zuvor von Osten in Mitteleuropa eingewanderte, kontinentales Klima bevorzugende Fichte
wieder zuriickdringen. Die Haselnuss, sowie die etwa zeitgleich sich ausbreitenden Eiche,
Ulme, Esche und Linde verdrangten die Kiefernwélder (Lang 1994). Vor etwa 7000 Jahren
begann die Rotbuche sich vom Siidrand der Alpen und von den siidlichen Mittelgebirgen nach
Norden hin auszubreiten. Zeitgleich wurden die Menschen in diesem Gebiet sesshaft. Die
Ausbreitung der Rotbuche wird im Zusammenhang mit den Rodungsaktivititen des

neolithischen Menschen gesehen (Kiister 1996), da die Verdrangung anderer Baumarten durch
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die Rotbuche und die ersten Waldrodungen des Menschen etwa zeitgleich stattfanden. Die
Rotbuche besiedelte zwar das Gebiet Mitteleuropas nordlich der Mittelgebirge auch in den
Interglazialen des Pleistozéns, trat jedoch in diesen Warmphasen nur sporadisch auf. Im
Holozén ist ein bemerkenswert grofler zeitlicher Abstand zwischen dem ersten Auftreten der
Art und ihrer Massenverbreitung mittels pollenanalytischer Methoden nachzuweisen. Dabei
vollzog sich die Besiedlung des Gebietes in Mitteleuropa, besonders Mitteldeutschland,
innerhalb eines sehr kurzen Zeitraumes (Magri et al. 2006). Es wird als wahrscheinlich
angenommen, dass sich die Rotbuche mittelfristig auf den nach ihrer landwirtschaftlichen
Nutzung aufgelassenen Fldchen gegeniiber den schon vorher in Mitteleuropa heimisch
gewordenen Baumarten als konkurrenzstirker erwies (Kiister 1996, Pott 2000). Ein anderer
Erklarungsansatz sieht allein die klimatischen Bedingungen im Atlantikum als Ursache fiir die
Ausbreitung der Rotbuche (Huntley et al. 1989). Dieser Ansatz steht allerdings im
Widerspruch zum rezenten Ausbreitungsverhalten der Rotbuche an ihrer nordwestlichen
Arealgrenze (Lang 1994).

Ein weiterer Aspekt, der die Verbreitung der ,,Wald-Art™ B. serricauda beeinflusst hat, ist
neben der Rotbuche, deren Verbreitung wiederum sehr wahrscheinlich in unterschiedlicher
Weise durch den Menschen beeinflusst wurde, die unterschiedlich intensive Nutzung der
Landschaft durch den Menschen in der Zeit. Fortwidhrende anthropogen bedingte Wald- und
Flurverdnderungen in der Besiedlungsgeschichte Mitteleuropas haben mit Sicherheit ebenfalls

zur Fragmentierung des Habitats von B. serricauda beigetragen.

(2) Die eingangs erwéhnte unterschiedliche Verbreitung von B. serricauda und B. constrictus
ist mit Verweis auf die genutzten Nahrungspflanzen sowie die Temperaturpriferenzen der
Arten zuriickzufithren. Nach Ingrisch (1976, 1979) existiert fiir B. serricauda eine Bindung an
Eichen-Hainbuchenwélder, die einerseits aus der Bevorzugung von Eichen- und
Hainbuchenblittern als Nahrungspflanzen und andererseits aus der Bevorzugung rissiger
Rinde (z. B. Eiche) als Eiablagesubstrat resultiert. Wihrend Braun & Braun (1991) die
Wairmebindung der Eichen-Mischwilder und Eichen-Hainbuchen-Mischwélder betonten, stuft
Ingrisch (1981) die Bedeutung der Bindung an Waldstandorte fiir Barbitistes serricauda als
wichtiger ein als die klimatischen Verhiltnisse. Maas et al. (2002) geben als Habitat der Art
Wilder, Waldrinder, Brachen und gehdlzreiche Heiden an, Hafner (1991, 1993) vernisste,
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lichte Nadelwélder. Asshoff & Amstutz (2004) konnten bei einer Untersuchung der
Orthopterenfauna im Kronenbereich eines Mischwaldes B. serricauda am héufigsten auf
Hainbuche (Carpinus betulus), nicht aber auf Rotbuche (Fagus sylvatica) nachweisen. Eine
Zusammenfassung der Habitatangaben in der Bundesrepublik Deutschland findet sich bei
Hafner & Zimmermann (1998), Kohler (2001) und Maas et al. (2002).

Nach Harz (1957) und Kohler (1988) bevorzugt die Art trockene, warme Lagen im
Mittelgebirge. Hafner & Zimmermann (1998) beschreiben die Art als heliophile und thermo-
mesohygrophile Art. Kohler (2001) bezeichnet B. serricauda als xerophil bis leicht mesophil.
B. serricauda konnte (zumindest mit Blick auf die untersuchten norddeutschen Populationen)
von Gottwald et al. (2002) als kiihl-stenotherme Art eingestuft werden. Bereits Froehlich
(1994) stellte aufgrund unterschiedlicher Angaben zum Wérmebediirfnis der Art fest, dass es
sich bei B. serricauda moglicherweise um mehrere ,, Kryptospecies* handelt.

Zur Nahrungswahl von B. serricauda liegen mehrere Literaturangaben vor: Die Art erndhrt
sich beispielsweise von Ahorn-Arten (Acer spec), Hainbuche (Carpinus betulus), Haselnuss
(Corylus avellana) und Stiel-Eiche (Quercus robur), aber auch von Rauhem Léwenzahn
(Leontodon hispidus), Berg-Klee (Trifolium montanum) und Kleinem Wiesenknopf
(Sanguisorba minor) (z.B. Bellmann 1993, Ingrisch 1976, Ramme 1920, Hafner &
Zimmermann 1998). Gottwald et al. (2002) stellten fest, dass B. serricauda stirbt, wenn nur
Rotbuche (Fagus sylvatica) als Futterpflanze angeboten wird. Krautige Pflanzen und junge
Geholze werden tliberwiegend von den Entwicklungsstadien gefressen, wihrend die Adulti in
der Strauch- und Baumschicht ihre Nahrungsquelle haben. Auch die Nadeln von Koniferen
werden von B. serricauda als Nahrung akzeptiert (Zimmermann & Hafner 1991 und
Zimmermann 1993), wobei die Reproduktionsrate bei alleiniger Fiitterung mit Nadelgeholzen
vermindert ist (Richter 2001).

Maas et al. (2002) schitzen das Ausbreitungsverhalten der flugunfahigen Art als ,,mittel” ein
und vermuten, dass die Larven wandern. Gottwald et al. (2002) geben fiir Barbitistes
serricauda eine geringe horizontale Ausbreitungsfihigkeit an. Im Laufe der Entwicklung
konnte eine vertikale Ortsverdnderung bis in die Kronenschicht der Bdume beobachtet
werden, wihrend die horizontale Bewegung nur wenige Meter betrug. Ein Wechsel der
Futterpflanzen in vertikaler Richtung erfolgt nur, wenn die jeweilige Sitz- und/oder

FraBBpflanze zu den eher gemiedenen Arten gehort.
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(3) B. serricauda ist an dufleren sowie inneren Waldrdndern und auf Lichtungen
nachzuweisen. Aber auch in Hochwildern ist die Art zu finden. Die Waldgesellschaften
konnen unterschiedlich zusammengesetzt sein. So wurde die Art in Eichen-
Hainbuchenwéldern, in von Rotbuche dominierten Laub- Mischwaldgesellschaften, in
Fichtenforsten und in Laub-/Nadel- Mischwildern gefunden. In Laub- Mischwéldern
gelangen die meisten Nachweise; in Rotbuchenwiéldern konnten bei Auffinden der Art neben
der Rotbuche immer auch andere Laubgehélze registriert werden. Wird die Kronenschicht
ausschlieBlich von der Rotbuche gebildet, fehlt B. serricauda in diesem Lebensraum. In
Fichtenforsten kam in der Strauchschicht stets auch Brombeere (Rubus spec.) vor, wenn B.
serricauda gefunden wurde. Hecken oder schmale Waldstreifen werden erst nach mehreren
Generationen nur von einzelnen Individuen besiedelt. Der Grund hierfiir diirfte in der
geringen Neigung zur horizontalen Dispersion der Entwicklungsstadien zu suchen sein. Eine
Ausbreitung der Art erfolgt im Laufe der Individualentwicklung {iberwiegend vertikal bis in
die Kronenschicht der Bdume, wo sich die meisten adulten Individuen aufhalten. Die Art
konnte an einigen Stellen in der Kraut- und Strauchschicht von Hochwildern oder inneren
Waldréndern als einzige Heuschreckenart nachgewiesen werden (Gottwald et al. 2002). Diese
Habitate waren stark beschattet und wurden selbst von der in Bezug auf Wirme und
Sonneneinstrahlung wenig anspruchsvollen Pholidoptera griseoaptera, der Gemeinen
Strauchschrecke, gemieden. Im selben Habitat wie B. serricauda konnte oft auch Meconema
thalassinum, die Eichenschrecke, angetroffen werden. Diese Art wird von Ingrisch (1978,
1979) als kiihl- stenothermer Reaktionstyp charakterisiert. Neuere Untersuchungen konnten
zudem zeigen, dass Individuen dieser Heuschreckenart, anders als bei Gottwald et al. (2002)
dargestellt, wihrend der postembryonalen Entwicklung nie der direkten Sonneneinstrahlung
ausgesetzt sein miissen. Auch eine Habitatbindung von B. serricauda durch die Wahl des
Eiablagesubstrats, wie von Ingrisch (1976) beschrieben, konnte nicht bestétigt werden
(Gottwald et al. 2002). So kann aufgrund der Biologie von B. serricauda angenommen
werden, dass einige lokale Gebiete mit Teilpopulationen der Art bereits seit vielen
Generationen isoliert sind. Ein genetischer Austausch zwischen diesen Teilpopulationen

scheint aufgrund ihrer Biologie unwahrscheinlich.
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Diese isolierten Teilpopulationen von B. serricauda sind in den zum Teil verschiedenen
Habitaten unterschiedlichen Selektionsprozessen ausgesetzt, verursacht etwa durch die
Dominanz bestimmter (Nahrungs-) Pflanzen. Aber auch genetische Drift kann in solchen
Kleinstpopulationen schnell zu Verdnderungen des Genpools fithren (Futuyma 1990). Schon
Harz (1969) hebt die morphologische Variabilitidt von Barbitistes serricauda hervor, wihrend

Froehlich (1994) eine Vielfalt in den 6kologischen Anspriichen der Art betont.

1.2 Arten, Populationen und Individuen als Untersuchungsobjekte kausaler

Evolutionsforschung

Die fiir das Verstidndnis von Diversifizierungsprozessen wichtige Frage, welches die Einheit
ist, in der Evolution stattfindet, wird kontrovers diskutiert. Diskussionsbeitrdge gehen dahin,
die Art als die reale, ,,dingliche” Einheit der Natur zu betrachten, an der sich evolutive
Veranderung zeigt (z. B. Willmann 2004). Werden aber die Spezies als selbststindige
iiberindividuelle Einheiten begriffen — was ja beispielsweise die Debatte zur Artenvielfalt nahe
legt (Janich & Weingarten 1998) — wird ihnen derselbe Wirklichkeitsgrad zugeschrieben, wie
ihn die Individuen der Spezies annehmen. Diese Sichtweise ist jedoch der Untersuchung
evolutiondrer Abldufe, wie sie in der vorliegenden Arbeit durchgefithrt wird, nicht
angemessen. Die historische Evolutionsforschung nimmt eine weitrdumige Perspektive auf
abgeschlossene Prozesse ein und kann daher durchaus Verdnderungen an ganzen Arten
betrachten. Im Sinne eines Punktualismus (wie ihn etwa Eldredge & Gould 1972 vertreten)
mag die Rekonstruktion von stammesgeschichtlichen Zusammenhéngen sehr sinnvoll sein, da
erst so eine Rekonstruktion der verwandtschaftlichen Verhéltnisse der belebten Welt moglich
wird. Die kausale Evolutionsforschung hingegen hat gerade kleinste Schritte der Evolution im
Blick, die unterhalb der Artebene angesiedelt sind. Die Arten sind dieser Vorstellung folgend
»aquivalente[n] Klassen natiirlicher Einheiten® (Mahner 1998, Schmitt 1998, Ax 2000). Der
evolutiondre Wandel ist ein kontinuierlicher, flieBender und permanenter Prozess, also eine
graduelle Verdnderung von Varietiten (Darwin 1962). Der punktualistischen Sichtweise, dass
in der Evolution Phasen der Stasis von Perioden starken Wandels abgeldst werden, kann nicht

zugestimmt werden.
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Problematisch wird es bei der Betrachtung von Populationen (oder Biopopulationen). Diesen
wird von vielen Autoren ein ,,quasi-dinglicher” Charakter zugesprochen (z. B. Mahner 1998,
Ax 2000, Mayr 2003), aber stets ohne dies hinreichend zu begriinden. Auch Janich &
Weingarten (1999) weisen auf Unklarheiten im Zusammenhang mit diesem Begriff hin. Es
diirfte allerdings aufler Frage stehen, dass sich Individuen mit gleichen Eigenschaften in einer
Gruppe zusammenfinden, die dann eine reproduktive Isolation zu anderen im Habitat
vorfindlichen Lebewesen aufzeigen kann. Hier wirken bei Betrachtung des Genpools der
Population auf die Generationsfolge dieser Individuen dann auch unmittelbar die
Mechanismen der Evolution ein. Die Notwendigkeit, hier das populationsgenetische Konzept
vom Genpool anzuwenden, weist andererseits darauf hin, dass auch Populationen besser als
wissenschaftliche Konzepte begriffen werden. Es steht daher auller Frage, dass Evolution eine
Wirkung lediglich an der Generationsfolge der (einzig materiellen) Individuen zeitigt. Nur
dies ist zu beobachten und zu analysieren. Wenn der Wissenschaftler von Arten, aber auch von
Populationen spricht, verwendet er daher Bezeichnungen fiir ein kognitives Konzept davon, in
welchen Einheiten Lebewesen zusammengefasst werden, die bestimmte Eigenschaften
miteinander teilen (vgl. auch Rieppel 2007).

Eine griindlichere theoretische Fundierung dieser Uberlegungen wire sicherlich wiinschens-
wert (hierzu auch Mahner 2005), da diese Frage in der zoologischen Literatur bisher noch
wenig Niederschlag gefunden hat, obwohl jede Forschungsarbeit sich ihrer theoretischen
Grundlagen bewusst sein muss. Fiir die vorliegende Arbeit soll das Gesagte aber ausreichen,
da das primire Interesse doch zoologischer und nicht wissenschaftstheoretischer Natur ist.
Daneben ist die wiederum umfangreiche Diskussion der verschiedenen Artkonzepte (vgl.
bspw. Bock 2003, Lee 2003) von den dargelegten Uberlegungen nicht betroffen, da sie eine

andere Fragestellung verfolgt.
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2 Material und Methoden

2.1 Einrichtung der Zucht; Erfassen der Populationsgrof3e und des Populationsareals

2.1.1 Entnahme der Populationen aus dem Freiland

Die Entnahmestandorte der in Zucht genommenen Populationen wurden danach
ausgewdhlt, wo  zuverldssig  Tiere  gefunden @ werden  konnten.  Den
Untersuchungsschwerpunkt bildete der siidniedersdchsische Raum. Hier stellt die
Rotbuche den dominierenden Laubbaum in den Wéldern dar. Somit sind Populationen von
B. serricauda auf fiir die Rotbuche ungiinstige Standorte beschrankt. Hierzu vergleichend
wurden bekannte Habitate in Nord-, Mittel- und Siiddeutschland aufgesucht.

Die ersten Entwicklungsstadien von B. serricauda kdnnen von etwa Ende April bis Mitte
Juni im Freiland entnommen werden, da die Tiere in der Regel nur bis zum vierten
Entwicklungsstadium in der Strauchschicht zu finden sind. Spiter halten sich die Tiere,
wie die Adulti, vorwiegend in den Baumkronen auf. Zwischen Ende April und Ende Mai
2003, sowie im gleichen Zeitraum 2004 erfolgte die Einrichtung von Laborzuchten
verschiedener Teilpopulationen von B. serricauda. Es wurden insgesamt 20 Populationen
in Zucht genommen.

Vergleichend wurden, v. a. fiir die populationsgenetischen Untersuchungen, noch weitere
Tiere anderer Barbitistes-Arten gehiltert. Tiere einer Population von B. constrictus wurden
aus dem Thiiringer Wald, Luiesentalsperre, in die Untersuchungen vergleichend
einbezogen.Die Art B. yersini aus Siidwestslowenien wurde von Herrn Prof. Dr. Stumpner
zur Verfiigung gestellt. Es konnte auBlerdem auf B. ocskayi (Nachzucht aus

Stidwestslowenien) aus der institutseigenen Zucht zuriickgegriffen werden.

2.1.2 Erfassung der Populationsgrof3e
Aussagen beziiglich der Migrationsfihigkeit und GréBe von Populationen, also der

Moglichkeit eines genetischen Austauschs zwischen und der Diversitdt innerhalb von

Populationen bei dieser die Baumkronen bewohnenden Art, konnen durch
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Markierungsversuche, wie sie z. B. bei Heller & v. Helversen (1990) durchgefiihrt wurden,
nicht getroffen werden. Eine derartige ,,Fang-Wiederfang-Methode* zur Bestimmung der
Populationsgroflen ist bei dieser Art ungeeignet, da eine Markierung nur bei den
Entwicklungsstadien praktikabel wére, aber bei gilinstigen (mikro-) klimatischen
Bedingungen alle drei bis vier Tage Hautungen erfolgen. Daher war eine Modifizierung
dieser ,,Fang-Wiederfang-Methode* erforderlich: Da nur die Entwicklungsstadien in der
Strauchschicht gefangen werden konnen, wurden die Tiere intensiv in einem Zeitraum
gesucht, in sie sich etwa im zweiten bis vierten Entwicklungsstadium befanden. Bei
wiederholten Begehungen wurden alle auffindbaren Tiere gesammelt.

Konnte eine Population in einem Geldnde lokalisiert werden, wurde das Areal in einem
Radius von 40-50 m um den Fundort auf weitere Tiere abgesucht. Die entsprechenden
Areale wurden zur Kontrolle noch mehrmals nach wenigen Tagen wieder aufgesucht, um
eventuell iibersehene Tiere zu sammeln. Die Begehungen wurden solange wiederholt, bis
nach mehreren Begehungen keine Tiere mehr gefunden werden konnten. Im Juli und
August wurden die Habitate zudem mithilfe eines Ultraschalldetektors auf stridulierende
Mainnchen verhort, sowie nach Weibchen abgesucht, die sich in Bodenndhe aufhielten. Aus
Labor- und Freilandbeobachtungen konnte abgeleitet werden, dass bei glinstiger Witterung
in den frithen Abendstunden alle adulten Ménnchen stridulieren. Hiermit sollte iiberpriift
werden, ob Tiere iibersehen worden sind. Auf diese Weise lieBen sich allerdings nicht alle
eventuell nicht registrierten Weibchen auffinden. Die Tendenz zur rdumlichen Dispersion
einer Population konnte auf diese Weise nicht erfasst werden. Hinweise hierauf lieferte die
Untersuchung der dem Freiland entnommenen Tiere mittels genetischer Multi-Locus-

Verfahren (Abschnitt 2.6).

2.1.3 Einrichtung der Zucht

Die dem Freiland entnommenen Tiere wurden nach ihrem Entnahmeort separiert, bis zum
Adultus aufgezogen und verpaart. Die Zuchtpopulationen wurden mit Namen der ihrem
Habitat néchstgelegenen Ortschaft oder der Bezeichnung des Geldndes belegt. Der
Schwerpunkt dieser Untersuchung lag im siidniedersdchsischen Raum. Die dem Freiland
entnommenen Weibchen wurden einzeln gehidltert und in jeder Population

durchnummeriert. Vor der Ziffer kennzeichnete ein ,,W* die Tiere als Wildfange. Die erste
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Filialgeneration wurde in Gruppen zu je drei Weibchen gehalten. Diese Gruppen wurden
durch ein ,,G* vor der Ziffer gekennzeichnet. Die zweite Filialgeneration war durch den
Buchstabenzusatz ,,FG* zu unterscheiden. Um standardisierte Bedingungen zu schaffen,
wurden die Tiere stets mit drei Nahrungspflanzen gefiittert, die zu den von ihnen
bevorzugten FraBlpflanzen gehoren (Gottwald et al. 2002): Himbeere (Rubus spec.),
Haselnuss (Corylus avellana) und Feld-Ahorn (Acer campestre).

Als Zuchtbehélter wurden Aufbewahrungsbehélter vom Typ ,,Flaj*, Fa. Ikea (Malle: 44 cm
x 25 cm x 25 cm) verwendet, die in der feinmechanischen Werkstatt des Zoologischen
Instituts modifiziert wurden: Zur Beliiftung wurden in die zwei Seitenteile Beliiftungsgitter
mit Fliegendraht (MaBe: 10cm x 20cm) und in die Stirnseite als Offnung ein
verschliebares Loch (@ 8,5 cm) eingearbeitet.

Da sich Zuchten von B. serricauda als anfillig fiir Infektionen durch Mermitiden und
Mikrosporidien erwiesen hatten, welche liber die als Futter verwendeten Pflanzen bzw.
durch infizierte Tiere iibertragen wurden, war es notwendig, die Nahrungspflanzen einer
seit Jahren infektionsfreien Lokalitdit zwdlf Kilometer nordwestlich von Géttingen
(Knutbiihren) zu entnehmen. Die Nahrungspflanzen waren im Zuchtbehélter in einem mit
Wasser befiillten Gefill aufgestellt und wurden regelmiBig durch frisches Material ersetzt.
Pflanzen und Tiere wurden regelmiflig mit einer handelsiiblichen Blumenspritze (Fa.
Gardena) vorsichtig mit Wasser bespriiht. Abiotische und biotische Parameter des
jeweiligen Habitats der Populationen blieben unberiicksichtigt, weil die relative
biologische Fitness einzelner Populationen untereinander unter standardisierten
Laborbedingungen verglichen werden sollte.

Als weitere Vergleichsgrundlage wurden Zuchten mit Populationshybriden etabliert. Fiir
den ersten Zuchtstamm wurden jeweils ein adultes Madnnchen und ein adultes virginelles
Weibchen verschiedener Populationen in einem Zuchtbehidltnis zusammengesetzt. Es
konnte damit gerechnet werden, dass es bei einer solchen Kombination unter
Laborbedingungen zur Verpaarung kommt, da unter identischen Bedingungen auch die
Kopulation von B. constrictus-Weibchen mit B. serricauda-Ménnchen erreicht werden
konnte. Kam es zu einer Kopulation, bildeten die daraus erwachsenden Filialgenerationen
eine moglichst heterogene Vergleichsgruppe zu den reinen Populationszuchten (Tab. 2.1-1

zeigt die Herkunftspopulationen der Elterntiere).
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Tab. 2.1-1: Herkunft der Tiere, welche die Zuchtstimme der Populationshybriden bildeten.

Bezeichnung der F1- Herkunftspopulation des Herkunftspopulation des

Populationshybriden Weibchens Miinnchens
Hybride 1 Bad Laer Knutbiihren
Hybride 2 Scheden Hildesheim
Hybride 3 Weillwassertal Ossenfeld I
Hybride 4 GroB-Ellershausen Knutbiihren
Hybride 5 Ludolfshausen Bremke
Hybride 6 Ludolfshausen Scheden
Hybride 7 Ebersberg Oberkatzbach
Hybride 8 Oberkatzbach Moosach
Hybride 9 Gottinger Wald Oberkatzbach
Hybride 10 Ebersberg Bad Laer
Hybride 11 Bad Lauterberg Hasbruch
Hybride 12 Oberkatzbach Bad Lauterberg
Hybride 13 Weillwassertal Kaufunger Wald
Hybride 14 Oberkatzbach Ludolfshausen
Hybride 15 Kaufunger Wald Scheden

Die zweite und dritte Filialgeneration der Hybriden wurde, abhingig vom Zuchterfolg,
wiederum untereinander gepaart, um die genetische Vielfalt zu erhéhen.

Die Populationshybriden, die aus den Partnerwahlversuchen hervorgegangen sind, wurden
ebenfalls, allerdings nur zum Teil, bis zur zweiten Filialgeneration weitergeziichtet. Hier
wurde auf eine erneute Einkreuzung anderer Populationshybride verzichtet.

Daraus ergab sich zum einen ein Zuchtstamm von Populationshybriden, die mit einer
grofBtmoglichen genetischen Heterogenitidt Hinweise auf die relative Fitness der dazu im
Verhiltnis stark ingeziichteten reinen Populationszuchten liefern sollten. Dem gegeniiber
standen zum anderen einige hybride Nachkommen von Tieren unterschiedlicher
Populationen, die innerhalb ihrer Population, allerdings ohne die gleichen Elterntiere zu
haben, weitergeziichtet wurden. Dieser zweite Hybridenzuchtstamm sollte Hinweise auf
die relative Fitness zu den genetisch homogenen reinen Populationen einerseits und den —
oben beschriebenen — sehr heterogenen hybriden Population andererseits liefern.
Insbesondere aber sollten hier exemplarisch mdgliche Folgen des Zusammentreffens von

Populationen, die moglicherweise ldngere Zeit rdumlich getrennt waren, abgeschétzt
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werden. Dariiber sollte die Reproduktionsfahigkeit der ersten Filialgeneration Aufschluss
geben; der oben beschriebene erste Hybridenzuchtstamm war fiir eine diesbeziigliche
Untersuchung nur begrenzt geeignet, da in den Folgegenerationen die Linien der
verschiedenen Populationshybriden miteinander gekreuzt wurden, um die Diversitit mit
jeder Filialgeneration zu erh6hen.

Neben den Populationshybriden wurden mit Tieren der Populationen Grof3-Ellershausen,
Ludolfshausen, Knutbiihren, Scheden und Bad Laer auch Inzuchtlinien etabliert. Hier
bildeten stets ein médnnliches und ein weibliches Tier, die von den gleichen Elterntieren
abstammten, die Filialgeneration. Von der Art kann angenommen werden, dass es in
Freilandpopulationen zu derartigen Inzuchtereignissen kommt, sodass diese Zuchtlinien
Hinweise darauf  liefern sollten, ob strikte Inzucht die relative
Uberlebenswahrscheinlichkeit von Populationen dieser Art im Vergleich zu den reinen

Zuchten und den Populationshybriden reduziert.

2.1.4 Reproduktion

Den Weibchen stand als Eiablagesubstrat ein Styroporklotz zur Verfiigung (Gottwald et al.
2002). Dieser Klotz wurde jeden Tag auf abgelegte Eier untersucht. Die Terrarien wurden
ebenfalls tiglich inspiziert, um auch eventuell anderweitig abgelegte Eier zu erfassen. Die
Eier wurden in Petrischalen (@ 14 cm, Fa. Greiner) nach ihrem Ablagetag sortiert und in
entsprechende Felder in den Petrischalen eingeordnet. Dazu waren diese mittels einer
kleineren Schale in ihrer Mitte und daran befestigten Styroporstreifen in acht etwa gleich
grofe Felder unterteilt. Abgelegte Eier wurden zunéchst aus dem Styropor, mit dem sie in
der Regel mit einem Sekret vom Weibchen verklebt waren, vorsichtig heraus gebrochen
und mit den noch anhaftenden Styroporresten in den Schalen in feuchtes Vermiculit
gedriickt. AnschlieBend wurden die Eier in einer auf 25°+1°C temperierten
Thermokammer gelagert. Die Feuchtigkeit konnte dann anhaftendes Styropor ablosen,
sodass es sich vor der Winterabkiihlung entfernen liel ohne die Eier zu beschidigen. Dabei
wurden die Eier in eine vorbereitete Petrischale gegeben, deren Boden mit einer Schicht
Vermiculit bedeckt war, auf die ein Filterpapier (MN 615, Fa. Macherey-Nagel) gelegt
wurde. Die derart praparierten Aufbewahrungsbehéltnisse (Abb: 2.1-1) wurden regelmifBig

befeuchtet, da die Eier Wasser nur im direkten Kontakt aufnehmen kénnen und nicht iiber
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die Luftfeuchtigkeit (Ingrisch 1986b). Samtliche Eier wurden im wdochentlichen Abstand
auf Verpilzung kontrolliert. Abgestorbene Eier wurden protokolliert und entfernt.
Notigenfalls wurden das darunter liegende Filterpapier und das Vermiculit ausgetauscht.
Alle Eier wurden jedes Jahr Anfang Dezember mittels Binokular (Fa. Wild) auf ihren
Entwicklungsstand untersucht, im jeweiligen Jahr abgelegte Eier mit einem Messokular

vermessen.

Abb. 2.1-1: Fiir die langfristige Aufbewahrung der Eier vorbereitetes Behiltnis.

Sowohl die Eier von Tieren einzelner Teilpopulationen als auch die bei
Partnerwahlversuchen (Abschnitt 2.5) abgelegten Eier wurden jeweils in gekennzeichneten
GefaBen gesondert aufbewahrt. Nach der Ablage wurden zunichst die — in der Regel 30-50
— Eier eines Weibchens zur Beschleunigung der Embryonalentwicklung (welche im
Freiland mindestens zwei bis drei Jahre dauert) bei 25 °£1 °C in einer Thermokammer
gelagert. Ab Ende November bis etwa Ende April des folgenden Jahres wurde die
Temperatur in der Thermokammer auf 4 °+1°C abgesenkt. Zum Beginn der
Vegetationsperiode, sobald die Vegetation soweit fortgeschritten war, dass geniigend
Futterpflanzen beschafft werden konnten, wurden die Eier dann eine Woche bei 15 °£1 °C
in einer entsprechend temperierten Thermokammer gelagert. Danach schliipften etwa eine
Woche spiter bei Zimmertemperatur die Entwicklungsstadien. Die Individuen der
Filialgenerationen wurden zu jeweils drei Weibchen pro Versuchsansatz zusammengefasst.

Die abgelegten Eier konnten deshalb nicht einzelnen Individuen zugeordnet werden.
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Hierdurch war es nicht moglich, die Reproduktionsraten, représentiert durch die Anzahl

abgelegter Eier je Individuum, zu erfassen.

2.2 Uberlebenswahrscheinlichkeit

2.2.1 Embryonalentwicklung

Die Hilterung der Eier erfolgte wie unter dem Punkt 2.1.3 beschrieben. So konnten
weitgehend konstante mikroklimatische Bedingungen gewihrleistet werden. Sowohl die
isolierten Teilpopulationen untereinander als auch die Populationshybriden wurden
beziiglich ihrer Embryonalentwicklung vergleichend betrachtet, um einerseits Hinweise fiir
eine mogliche Inzuchtdepression (bzw. postzygotische Isolation bei den
Populationshybriden) in einzelnen Teilpopulationen zu liefern. Zum anderen sollten die
Populationen auf Unterschiede in Bezug auf die Embryonalentwicklung untersucht
werden, um zu Uberpriifen, ob Indizien fiir eine Diversifikation vorlagen.

Die Zuchten der Teilpopulationen wurden hinsichtlich der pro Weibchen gelegten Eier
(nur dem Freiland entnommene, separiert gehaltene Tiere), der Absterbe- und Schlupfraten
unter standardisierten Bedingungen untersucht. Absterbe- und Schlupfraten wurden fiir
jedes Untersuchungsjahr ins Verhédltnis zur Gesamtzahl der abgelegten Eier gesetzt.
Abgestorbene Eier lieen sich durch den Verlust der Osmoregulation und einsetzende
Verpilzung im Inneren erkennen.

Die Entwicklungsgeschwindigkeit wurde zum einen anhand der Quote von in
unterschiedlichen Stadien diapausierenden Embryonen bis zur ersten Abkiihlungsperiode
gemessen. Hier lieB sich der Einfluss des Ablagedatums auf die
Entwicklungsgeschwindigkeit der Embryonen iiberpriifen. Zum anderen wurden die
Anteile der unterschiedlichen Entwicklungsstadien bis zu drei Jahre nach Ablage der Eier
protokolliert, um die Entwicklung der Embryonen zu erfassen, die mehrere
Abkiihlungsperioden bis zum Schlupf benétigen.

Der Entwicklungsstand der Embryonen ldsst sich bei B. serricauda anhand des durch das
Chorion hindurch scheinenden Augenflecks verfolgen. Die Eier der Zuchten wurden jedes

Jahr wihrend der Abkiihlungsperiode untersucht. Hierzu wurde ein Binokular der Fa. Wild
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eingesetzt. Die Klassifikation des Entwicklungsstandes bzw. der Diapausestadien (Abb.
2.2-1) erfolgte nach Ingrisch (1984) und Hartley (1990).

Newlaid egg

> Initialdiapause

S

Anatrepsis *

= Medialdiapause

> Finaldiapause

Completion o

Abb. 2.2-1: Einteilung der Diapausestadien. Darstellung verdndert nach Hartley (1990).

Da auch bei identischen Haltungsbedingungen der Eier im Labor nicht alle Embryonen
ihre Entwicklung nach der ersten Abkiihlungsperiode abgeschlossen haben und somit einen
zwei- oder drei- jahrigen Entwicklungszyklus benétigen, wurde auch hier die Entwicklung
der nicht geschliipften Embryonen in regelméfBigen Abstinden bis zu drei Jahre lang nach
Ablage der Eier kontrolliert.

In einigen Populationen wurde die Moglichkeit parthenogenetischer Reproduktion getestet,
da angenommen wird, dass B. serricauda-Populationen sich durch sehr geringe
Individuendichten auszeichnen und es denkbar wire, in diesem Reproduktionsweg eine
Option fiir sehr kleine Populationen zu sehen. Hierzu wurden Weibchen vor der Hautung
zum Adultus separiert und bis zu ihrem Tode ohne Kontakt zu ménnlichen Tieren
gehiltert.  Samtliche  Haltungsbedingungen  entsprachen denen der anderen

Populationszuchten.
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2.2.2 Postembryonale Entwicklung

Neben einer vergleichenden Untersuchung der embryonalen Entwicklung wurden auch die
postembryonale Entwicklungsgeschwindigkeit und die Uberlebensraten nach dem Schlupf
von Tieren einzelner Teilpopulationen vergleichend untersucht. Die Erfassung von Repro-
duktionsraten der dem Freiland entnommenen und einzeln gehilterten Tiere, sowie die
Mortalitdt der Folgegenerationen sollten Aufschluss geben iiber die relative biologische
Fitness der in Zucht genommenen Populationen. Die gleichen Untersuchungen wurden bei
den experimentell erzeugten Populationshybriden durchgefiihrt.

Mit Beginn der Vegetationsperiode wurden unter standardisierten Bedingungen die F-
Generation der im Vorjahr in Zucht genommenen Teilpopulationen sowie die erzeugten
Populationshybriden auf die Uberlebenswahrscheinlichkeit der Entwicklungsstadien hin
tiberpriift. Hierzu wurde ein Aufzuchtbehélter (siehe Kapitel 2.1.3) mit der Nach-
kommenschaft eines jeden weiblichen Individuums der unterschiedlichen Teilpopulationen
(bzw. der populationshybriden Nachkommen) besetzt; Sterbefille wurden registriert. Kurz
vor der Hautung zum Adultus wurden die Tiere nach Geschlechtern getrennt. Eine Woche
nach der letzten Hautung wurden die Geschlechter fiir vier Tage zusammengesetzt.
Voruntersuchungen hatten ergeben, dass bei beiden Geschlechtern ein Zeitraum von
mindestens vier Tagen vergehen muss, bis es zu einer Kopulation kommen kann. Daher ist
davon auszugehen, dass sich jedes Individuum in den vier Tagen des Zusammensetzens
nur einmal verpaarte, es aber auch bedingt durch die vorherige Separation zu
ausreichenden Verpaarungen kam, um bis zur folgenden Generation ziichten zu kénnen.
Nur in Populationen, in denen ausreichend Tiere zur Verfligung standen, wurde parallel zu
den Versuchslinien zur relativen Uberlebenswahrscheinlichkeit eine Gruppe mit jeweils
einem mannlichen und weiblichen Nachkommen von demselben Elternpaar als
Inzuchtlinie gebildet.

Die Tiere wurden jdhrlich hinsichtlich ihrer Absterberaten bis zur Adulthdutung mitein-
ander verglichen. Ahnliche Versuchsreihen wurden zur Uberpriifung einer mdglichen
Inzuchtdepression beispielsweise auch von Saccheri et al. (1998) und Boake et al. (2003)
durchgefiihrt. Aussagen zur absoluten Lebensspanne einzelner Individuen sind nicht
moglich, weil durch die Haltung in Gruppen verendeten Tieren kein Schlupfdatum

zugeordnet werden konnte.
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In den Folgejahren erfolgte die Aufzucht der F»- und Fs;-Generationen der erfolgreich in
Zucht genommenen Teilpopulationen (bzw. der Populationshybriden-Generation vom
Vorjahr), sowie die Untersuchung dieser Tiere hinsichtlich ihrer biologischen Fitness. Nur
bei einigen Populationen wurde die Zucht bis zur F3;-Generation fortgefiihrt, um die zu
Vergleichszwecken geziichtete Inzuchtlinie hinsichtlich ihrer biologischen Fitness

bewerten zu konnen.

2.3 Morphologische und biometrische Untersuchungen

Die Erhebung biometrischer Daten von Tieren verschiedener Teilpopulationen von B.
serricauda erfolgte an Tieren der unter standardisierten Bedingungen aufgezogenen Fi-,
F»>-und Fs-Generationen. Vermessen wurden nur Individuen aus den Versuchsansatzen zur
Uberlebenswahrscheinlichkeit der geziichteten Populationen. Da die Tiere stets bis zu
threm natiirlichen Tode gehalten wurden, konnten in die biometrischen Untersuchungen
nur solche Individuen einbezogen werden, deren Erhaltungszustand dies erlaubte, d. h.
nicht alle geziichteten Tiere konnten vermessen oder morphologisch untersucht werden.
Die Daten wurden mit einem Binokular der Fa. Wild, welches iiber ein Okular verfiigt,
das mit einer Messplatte ausgeriistet ist, erhoben.

Ein optisches Vermessen des Pronotums, der méannlichen Cerci und des weiblichen
Ovipositors wurde aufgrund der grofBen Messungenauigkeiten nicht durchgefiihrt. Diese
Organe sind bei den Tieren individuell mehr oder weniger stark gekriimmt. Daher wurde
die Erhebung biometrischer Daten von adulten Tieren der Zuchten auf das Ausmessen von
Postfemur und -tibia beschrinkt. Die zu vermessenden Korperteile wurden von den
tiefgekiihlt gelagerten Tieren zuvor abpripariert und auf einer ebenen Platte ausgerichtet.
So war eine eindeutige Lingenbestimmung mit minimalen Messfehlern moglich.

Da eine Registrierung des Eigewichtes aufgrund anhaftender Reste des Ablagesubstrates
nicht moglich ist, wurden die Eier ebenfalls optisch vermessen.

Die ermittelten Daten wurden in eine Tabelle (Excel XP, Fa. Microsoft) {ibertragen und
mit einem zuvor ermittelten Umrechnungsfaktor wurde die tatséchliche Linge ermittelt.
Alle gemessenen Daten gingen in die Berechnungen ein. Mithilfe des statistischen
Programmpakets ANOVA wurde mittels einfaktorieller Varianzanalyse sowie dem Chi-

Quadrat-Test eine statistische Auswertung der Messergebnisse vorgenommen. Das
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Signifikanzniveau wurde fiir alle statistischen Tests mittels einfaktorieller Varianzanalyse
auf 0,01 festgesetzt. Den Tests lagen die MaBleinheiten der Messplatte zugrunde.

An den Tieren der erfolgreich in Zucht genommenen F;-Generation von B. serricauda
erfolgten auBBerdem vergleichende Untersuchungen zur Morphologie, um zu liberpriifen,
ob Anzeichen einer morphologischen Diversifizierung zwischen isolierten
Teilpopulationen feststellbar sind. Besonderes Augenmerk wurde dabei auf Unterschiede
in der Ausbildung der Subgenitalplatte, den Cerci des Miannchens, den Thorakalsterniten
und dem Pronotum gerichtet. Hierzu wurden Zeichnungen mithilfe des Zeiss Binokulars

angefertigt.

2.4 Zeitintervalle des Werbegesangs

Im Sommer 2006 erfolgten Gesangsaufnahmen von nachgeziichteten Ménnchen
verschiedener Teilpopulationen von B. serricauda. Ziel der Untersuchungen war es zu
priifen, ob quantifizierbare Unterschiede im Zeitmuster des Gesangs zwischen Individuen
verschiedener Populationen grofer sind als innerhalb einer Teilpopulation.

Zur Erfassung des zeitlichen Gesangsmusters diente das ,,Ultravox“-System der Firma
Noldus Information Technology, welches aus den Hauptkomponenten Ultraschall-
frequenzmodulator, Verstarker und PC-Software bestand.

Die zur Aufnahme des Gesangs ausgewihlten Ménnchen wurden zundchst in einem auch
zur Zucht verwendeten Behéltnis separiert. Die Temperatur wurde dokumentiert. In dem
Kifig befand sich als Sitzgelegenheit ein in einem Wassergefd3 aufgestelltes
Himbeerblatt. Der Kéfig wurde von anderen Schallquellen weitestgehend abgeschirmt. In
dem Kifig wurde der vordere Abschnitt vom Schalltrichter des im ,,Ultravox“-System
enthaltenen Ultraschallfrequenzmodulators fixiert. Die Signale des Gerdts wurden iiber
den Noldus-Verstérker direkt in einen PC eingespeist und mithilfe des Noldus-Programms
aufgezeichnet und archiviert. Hierbei wurde jeweils die Zeitperiode vom Beginn eines
akustischen Ereignisses bis zum Beginn des darauf folgenden akustischen Ereignisses in
Millisekunden (ms) registriert. Die Dauer des akustischen Signals blieb unberiicksichtigt.
Sobald ein separiertes Tier anfing zu singen, wurde die Aufnahme gestartet. Die
Umgebungstemperatur wurde gemessen und mit den aufgenommenen Daten gespeichert.

Die Daten konnten als Tabellen direkt in das Programm Excel zur weiteren Auswertung
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importiert werden. Von den Daten wurden Histogramme erstellt. Hierzu wurde eine
Einteilung der aufgenommenen Daten in 40 GroBenklassen bis zu 1000 ms festgelegt. Die
Klassen waren in 25 ms Schritten gestaffelt. Dies gestattete eine graphische Darstellung
der Ergebnisse sowohl fiir die Silben-, als auch fiir die Strophenintervalle in einem
Histogramm. Da eine ausreichende Menge von Intervallen fiir eine quantifizierbare
Auswertung protokolliert werden konnte, konnte die Auswertung durch die Berechnung
der relativen Strophen- und Silbenintervalle erfolgen. Die Strophenintervalle wurden dann
untereinander verglichen. Mit den Silbenintervallen wurde ebenso verfahren. Dadurch
lieBen sich Individuen und Populationen untereinander und miteinander vergleichen.
Aufgenommen wurden nur Tiere der erfolgreich in Zucht genommenen Populationen.

Durch die einfaktorielle Varianzanalyse (ANOVA) wurde der Unterschied der fiir die
untersuchten Populationen jeweils gemittelten Zeitintervalle mit einem Signifikanzniveau

von 0.01 getestet.

2.5 Partnerwahlversuche

Die Partnerwahlversuche wurden mit Individuen ausgewihlter Populationen durchgefiihrt.
Grundlage fiir die Auswahl der Versuchskonstellationen bildeten zum einen die Ergebnisse
der molekulargenetischen RAPD-Analyse, die im Vorfeld der AFLP-Analyse durchgefiihrt
wurde. Zum anderen war allerdings die Anzahl moglicher Versuchskonstellationen durch
die Verfiigbarkeit einer ausreichenden Menge von Tieren der jeweiligen
Nachzuchtpopulationen limitiert.

Es sollte iiberpriift werden, ob a) eine groBere genetische Distanz oder b) eine groBere
rdumliche Distanz der Herkunftsgebiete einen Einfluss auf das Priaferenzverhalten des
Weibchens bei der Partnerwahl hat und ob die Weibchen das Méannchen der eigenen

Population bevorzugt auswéhlen.

Das Paarungsverhalten von Barbitistes serricauda wird von Harz (1956, 1957) ausfiihrlich
beschrieben. Bei B. serricauda tritt, dhnlich wie bei anderen Phaneropteriden, bei den
adulten Ménnchen ein Sekret aus einer Driise dorsal im 2. Abdominalsegment aus, das
wiahrend der Kopulation vom Weibchen gefressen wird. Jedoch konnte wiederholt

beobachtet werden, dass Weibchen auch von dem Sekret frallen, ohne dass es hinterher zu
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einer Kopulation kam. Daher wurde es zur Gewinnung valider Daten als unerldsslich
erachtet, den Tieren bei der Durchfiihrung der Versuche den direkten Kontakt zu er-
moglichen und die Untersuchung nicht darauf zu beschranken, auf welche akustischen
Signale von zwei zur Auswahl stehenden Ménnchen ein Weibchen reagiert.

Die Weibchen wurden hierzu vor der Adulthdutung von den Ménnchen separiert, um
sicherzustellen, dass keine bereits verpaarten Weibchen in diese Versuche einbezogen
wurden. Grundsétzlich muss festgestellt werden, dass weibliche Tiere erst etwa eine
Woche nach ihrer H&iutung zum Adultus paarungsbereit sind. Zum Ende ihrer
Lebensspanne nimmt die Paarungsbereitschaft wieder ab.

Kam es in einer Versuchsanordnung zu einer Verpaarung, wurde das Weibchen markiert
und je nach ihrem gewdhlten Kopulationspartner in einem gesonderten Behiltnis zur
Eiablage (Abschnitt 2.1.4) gehéltert. Da sich die Tiere selten ein zweites und nur
ausnahmsweise ein drittes Mal verpaaren, war nach erfolgter Paarung ein weiterer Einsatz
des Weibchens nicht sinnvoll. Versuchsweise wurden dennoch auch einige Weibchen nach
etwa zwei Wochen wiederholt in eine vergleichbare Versuchsanordnung gesetzt. Dies
sollte zeigen, ob gegebenenfalls das Individuum seine Wahl wiederholt.

Einem Weibchen wurden in einem etwa 30 Liter fassenden Behéltnis, welches denen in der
Zucht eingesetzten entsprach und mit einem in einem Wassergefdll aufgestellten
Himbeerblatt eingerichtet war, zwei Méannchen als Kopulationspartner angeboten. Eines
der Miannchen stammte aus derselben Teilpopulation wie das Weibchen, das andere aus
einer geographisch entfernten. Die Maénnchen wurden ihrer Herkunftspopulation
entsprechend markiert und vor jedem Versuch mit einer Feinwaage gewogen. Hierzu
wurden die Tiere in zuvor gewogene 50 ml Schnappdeckelgldser gesetzt. Aus der
Differenz von Gesamtgewicht und Glasgewicht ergab sich das Gewicht des gewogenen
Tieres.

Die Verpaarung verlief selten direkt nach dem Zusammensetzen der Tiere, sondern
zumeist iiber Nacht. Da der Spermatophylax, den das Weibchen nach der erfolgten
Verpaarung zu fressen beginnt, mindestens zwolf Stunden am Weibchen angeheftet bleibt,
konnte am Morgen des nichsten Tages die Kopulation registriert werden. Die Mannchen in
den Versuchsansidtzen wurden in jedem Fall gewogen, auch wenn keine sichtbaren
Anzeichen fiir eine erfolgte Verpaarung vorlagen. Grundlage der Auswertung bildeten
allerdings nur Kopulationen, die zweifelsfrei feststellbar waren. Nach einer erfolgreichen

Kopulation wurde der Geschlechtspartner des Weibchens tiber die Gewichtsdifferenz er-
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mittelt, was aufgrund der Spermatophorengrofle (bei B. serricauda etwa 10-15 % des
Korpergewichts) moglich ist (Heller & v. Helversen 1991).

Die Partnerwahlversuche wurden nur mit Tieren der Populationen durchgefiihrt, deren
Zucht so erfolgreich verlief, dass fiir diese Versuche Tiere in ausreichender Menge zur
Verfiigung standen. Es wurde angestrebt, Tiere aus Populationen derart in die
Versuchsanordnung einzubringen, dass sich Kombinationen mit in der RAPD-Analyse
errechneten genetischen Distanzen ergaben, deren Wert hoher als 0,16 lag. Ein
Zusammenhang zwischen den Merkmalen Herkunftspopulation des Weibchens und
Herkunftspopulation des Ménnchens in Bezug auf eine erfolgte Partnerwahl wurde mit

dem Chi-Quadrat-Test iiberpriift.

2.6 Molekulargenetische Untersuchungen

2.6.1 Wahl der Analysemethoden

Da keine Informationen beziiglich des Erbgutes von B. serricauda vorliegen, konnten nur
DNA-analytische Methoden eingesetzt werden, die kein Vorwissen iiber das Genom des
Untersuchungsobjektes voraussetzen. Der Terminus ,Fingerprint“ fiir derartige
Markersysteme wurde erstmals von Jeffrey et al. (1985) eingefiihrt.

Als Untersuchungsmethode wurde zundchst die RAPD-Analyse (Williams et al. 1990)
gewdhlt. Diese kostengiinstige Methode ist verhdltnismiBig einfach durchzufiihren. Sie
beruht auf der Vervielfaltigung (Amplifizierung) von Fragmenten des Genoms durch kurze
Primer mit (meist) zehn Basenpaaren (bp) mittels PCR (Polymerase Chain Reaction). Die
Sequenz dieser Primer wird willkiirlich gewihlt; die Sequenzinformation der
amplifizierten Fragmente ist unbekannt.

In einer erweiterten Erhebung erfolgte schlieflich die Untersuchung des Genoms von B.
serricauda mit der AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism)-Analyse-Methode.
Dieses von Vos et al. (1995) entwickelte Verfahren ist inzwischen eine bei Insekten
etablierte Methode zur Untersuchung genetischer Unterschiede zwischen Teilpopulationen
(z. B. David 2001, Reineke et al. 1999, Hawthorne & Via 2001). Die positiven
Eigenschaften (hohe Reproduzierbarkeit) des RFLP (Restriction Fragment Length

Polymorphisms)-Analyseverfahrens, welches hier aufgrund der geringen Menge der
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Ausgangs-DNA der Heuschrecken nicht gewdhlt werden konnte und der RAPD-Analyse
(Vervielfiltigung mittels PCR-Verfahren) werden hier verbunden (Zebitz & Reineke 1999,
Bensch & Akesson 2005). Hinzu kommt, dass mittels AFLP-Analyse erhobene Daten an
Aussagekraft beziiglich verwandtschaftlicher Verhiltnisse auf Populationsebene
vergleichbar sind mit den Daten eines erheblich aufwendigeren Vergleichs mithilfe des
Mikrosatelliten-Verfahrens (Campbell et al. 2003), welches jedoch bei dieser
Untersuchung aufgrund fehlender Sequenzinformationen nicht zur Anwendung kommen

konnte.

2.6.2 Chemikalien und Gerite

Die molekularbiologischen Untersuchungen erfolgten am Tierdrztlichen Institut der
Universitdt Gottingen, Abteilung Molekularbiologie der Nutztiere.

Die fiir die DNA-Isolierung, die Gelelektrophorese und die molekulargenetischen
Analysen eingesetzten Chemikalien sind in Tab. 2.6-1 aufgefiihrt. Alle verwendeten Gerite

und Verbrauchsmaterialien gehen aus Tab. 2.6-2 hervor.
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Tab. 2.6-1: Verwendete Chemikalien

Reagenz Hersteller
Tris Roth, Karlsruhe
EDTA Roth, Karlsruhe
NaCL Roth, Karlsruhe
SDS Roth, Karlsruhe
HCL Merk, Darmstadt

Proteinase K

Appligene, Illkirch

Phenol Roth, Karlsruhe
Chlorophorm Roth, Karlsruhe
Ethanol Roth, Karlsruhe

Agarose: Sea Kem LE

Biozym, Hessisch Oldendorf

Leiter Invitrogen, Carlsbad

Glycerol Merk, Darmstadt

Bromphenolblau Merk, Darmstadt

Xylencyanol Merk, Darmstadt

Ethidiumbromid Serva, Heidelberg

Beads Amersham Biosciences: PuRe Taq Ready-

To-Go PCR Beads, Piscataway
Wasser Delta Select: qua ad injectabilia, Dreieich

Standard fiir DNA-Sequenzierers

Applied Biosystems: ROX 500 Standard,

Forster City
Formamid Sigma, Deisenhofen
RAPD-Primer MWG Biotech, Ebersberg
Emzyme NEB, Ipswich
Taq, PCR-Puffer, BSA Qiagen, Hilden
dNTP-Set Qiagen, Hilden

T4 DNA Ligase, T4 DNA Ligase Puffer

NEB, Ipswich

AFLP-Adapteren

MWG Biotech, Ebersberg

AFLP-Primer

MWG Biotech, Ebersberg
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Fir die DNA-Isolierung und die Gelelektrophorese wurden Puffer in folgender

Zusammensetzung eingesetzt:

Gewebelysispuffer:

10x TE Puffer:

10x TBE Puffer:

Ladepuftfer:

Als DNA-Leiter wurde verwendet:

10 mM Tris-HCL pH 7,5, 1 mM EDTA pH
8,0, 5 mM NacCl, 10 % SDS

100 mM Tris-HCL, 10 mM EDTA pH 8,0

890 mM Tris-HCL, 890 mM Borsaure,

25 mM EDTA pH 8,3

50 % Glycerol, 50 % 1x TBE, 0,25 %
Bromphenolblau, 0,25 % Xylencyanol

1000 pl Invitrogen Stock Loading dye 6x ,
8000 ul 1x TE pH

Das fiir die Gelelektrophorese und den auf 1x verdiinnten TBE-Puffer eingesetzte Wasser

war ultrafiltriert und entmineralisiert.
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Tab. 2.6-2: Gerite und Verbrauchsmaterialien

Gerit

Hersteller und Ort

DNA-Sequenzierer

Applied Biosystems: ABI 3100, Forster
City

Biometra: T Gradient, Biometra: T 3000,

PCR-Gerit '

Gottingen

Stratagene: Robo—Cycler Gradient 96,
PCR-Gerit

Cedar Creek

Genequant (Biochrome): Pro DNA / RNA
Photometer

Calculator, Cambridge

Nanodrop Technologies: ND-1000
Photometer _

Spectrometer, Wilmington
Zentrifuge Eppendorf: 5417 C, Hamburg
Elektrophoresekammern MWG Biotech, Ebersberg

Pharmacia Fine Chemicals (Pfizer):
Transformator Electrophoresis Constant Power Supply,

ELPS 3000/150, Wien

Geldokumentationssystem

Stratagene: Eagle-Eye 1I, Cedar Creek

Autoklav Schiitt: Bioklav, Goéttingen
Riihrer IKA Werke: RTC basic; Staufen
‘ Scientific Industries:Vortex Genie 1I,
Durchmischungsgerit
Bohemia
Waage Satorius: BP-1200 Feinwaage, Gottingen
Wasserbad GFL: 1083, Burgwedel
Kiihlschrank Siemens, Miinchen
) ) Greiner bio-one: 0,1-2,5; 2-20; 20-200;
Pipettenspitzen

200-1000 pl, Kremsmiinster

PCR-Reaktions-Einzelgefiale

VWR International/Nerbe Plus: 200 pl, 500
ul, 1,5ml, 2ml, Darmstadt

Mikrowelle

Panasonic Deutschl., Wiesbaden

Nitril Untersuchungshandschuhe

Kleiser medical Service: ,,Yellow Stile®,

MeBkirch
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2.6.3 Untersuchte Tiere

Ausgangsmaterial waren Wildfinge von B. serricauda, die auch die Laborzuchten
begriindeten. Wihrend der Etablierungsphase wurde mit Tieren der Nachzucht gearbeitet.
Die untersuchten Tiere der Art B. serricauda wurden unterschiedlichen lokalen
Populationen entnommen. In der RAPD-Analyse wurden 124 Individuen beiderlei
Geschlechts untersucht. Darunter waren 113 Individuen der Art B. serricauda, die 20
lokalen Populationen entnommen wurden. Zehn Populationen davon waren aus dem
stidniederséchsischen Raum, dazu kamen fiinf weitere Populationen aus dem nord- und
mitteldeutschen Raum, sowie fiinf Populationen aus dem siiddeutschen Raum. Weiterhin
wurden fiinf Individuen der Art B. constrictus, vier Individuen der Art B. ocskayi und zwei
Individuen der Art B. obtusus in die Untersuchungen einbezogen, um errechnete
Distanzwerte zwischen Populationen von B. serricauda anhand von Distanzwerten der
Populationen zu anderen Arten der Gattung bewerten zu kdnnen.

In der AFLP-Analyse wurde der Pool der untersuchten Tiere auf insgesamt 208 Tiere
erweitert. Es wurden 188 Tiere der Art B. serricauda aus 21 Populationen, drei Tiere der
Art B. obtusus, finf Tiere der Art B. constrictus, funf Tiere der Art B. ocskayi, sechs Tiere
der Art B. yersini und ein Tier der Art B. fischeri herangezogen (Tab. 2.6-3). Neben den
tabellarisch aufgefiihrten Tieren wurden noch insgesamt 20 Tiere aus Laborzuchten

analysiert.
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Tab. 2.6-3: Anzahl und Entnahmeort untersuchter Individuen in der RAPD-Analyse. Die Zahlen in
Klammern geben die Gesamtzahl der Tiere an, falls in der AFLP-Analyse Tiere hinzugenommen

wurden.
Individuenzahl Individuenzahl
Population Population
n n
Bad Laer 5 Ossenfeld II 3(4)
Bad Lauterberg 4 (11) Scheden 8
Bremke 4 (10) Weillwassertal 7
Gottinger Wald 7 Ebersberg Weg 5(6)
GroB-Ellershausen 6 Ebersberg Weiher 3
Moosach | 3
Hasbruch 7(14)
- - Moosach II 2
Hildesheim 7
Oberkatzbach 8(9)
Kaufunger Wald 8
AuBerdem:
Knutbiihren Bank 7(20)
— B. constrictus 50)
Knutbiihren Kreuzung 0(13)
B. yersini 0(6)
Ludolfshausen 6
— B. fischeri 0 (1)
Zwolfgehren 5
B. obtusus 2(3)
Ossenfeld I 5
B. ocskayi 4 (6)

2.6.4 DNA-Isolation

Zur genetischen Analyse wurde nur Gewebe von Tieren verwendet, die zuvor den
ausgewdhlten/untersuchten Habitaten im Freiland entnommen wurden. Eine Ausnahme
bildeten hier die nur in der AFLP-Analyse untersuchten Tiere des Fs-Inzuchtansatzes
Ludolfshausen.

Die Heuschrecken wurden im Friihjahr als Entwicklungsstadien gesammelt und im Labor
in separaten Aufzuchtbehéltern (Abschnitt 2.1.3) zu Adulti herangezogen. Da diese Tiere
den Grundstock fiir den Aufbau der Laborzucht bildeten, wurde das Gewebe erst nach
deren natiirlichem Tod entnommen. Sobald Tiere tot in den tdglich kontrollierten Behéltern
aufgefunden wurden, wurden sie bei -20 °C tiefgefroren (einige Individuen wurden auch

alternativ in 98,99 % unvergélltem Alkohol konserviert). Zur DNA-Extraktion diente, weil
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die Untersuchungen zur Biometrie bei den meisten Individuen noch nicht erfolgt war, der
Kopf. Andernfalls wurde aus einem Postfemur die Muskulatur verwendet. Die
abgetrennten Gewebeproben wurden in 2 ml-Reaktionsgefde (alle im Folgenden
verwendeten Reaktionsgefille: Fa. VWR; Reaktionsgefiale, Pipettenspitzen: Fa. Greiner
bio-one) gegeben und mit einem Code versehen, der aus einer maximal dreistelligen
Zahlen-/Buchstabenkombination besteht (Tab. 2.64-1 fiir die RAPD-Analyse und 2.64-2
fiir die AFLP-Analyse; Anhang A). Dies sollte verhindern, dass es durch undeutliche
Beschriftung (etwa der kleinen 200 pl-Reaktionsgefifie) zu Verwechselungen kam. Mit
diesem Code wurden vorbereitend zu jedem Arbeitsschritt Reaktionsgefia3e entsprechend
markiert. Wurde der Kopf fiir die Untersuchungen verwendet, wurde nach dem Abtrennen
vom Rumpf zunéchst der Proventriculus entfernt, um sicherzustellen, dass keine Fremd-
DNA in den Aufreinigungsprozess eingeht. Von dem Femur konnte das Muskelgewebe am
einfachsten entfernt werden, indem der proximale Teil des Postfemurs aufgetrennt wurde.
AnschlieBend konnte das Gewebe schabend herausgedriickt werden. Kopf und
Femurmuskulatur wurden auf einer Petrischale mit einem Skalpell unter sterilen
Bedingungen zerkleinert. Die zerstoBene Gewebeprobe, die jeweils ein Gewicht von 10-
20 ug aufwies, wurde in ein 1,5 ml-Reaktionsgefal gegeben. Reaktionsgefiflie und
Pipettenspitzen wurden vor ihrem Einsatz autoklaviert (Autoklav: Bioklav, Fa. Schiitt). Die
Isolation der DNA erfolgte nach einem modifizierten Protokoll von Blin & Stafford
(1976). Zu dem Gewebe wurden anschlieBend 350 pul Gewebelysispuffer und 100 pl
Proteinase K (10 mg/ml) hinzugefiigt. Der Ansatz inkubierte iiber Nacht bei 56 °C im
Wasserbad (1083, Fa. GFL). Am folgenden Tag wurde jede Probe jeweils ein
Reaktionsgefdl mit 500 pl Chlorophorm und ein Reaktionsgefdl mit 96 % unvergélltem
Alkohol vorbereitet. Zum gelosten Gewebe wurden dann 500 pl Phenol hinzugegeben. Die
Proben wurden anschlieBend durchmischt (Gerdt: Vortex Genie II) und fiinf min bei
14000 U/min zentrifugiert (Eppendorf 5417 C). Nun waren zwei Phasen deutlich
voneinander getrennt. Die obere Phase wurde in das jeweils mit 500 ul Chlorophorm
vorbereitete Reaktionsgefdll gegeben. Die Probe wurde durchmischt und fiinf min bei
14000 U/min zentrifugiert. AnschlieBend wurde die nun sichtbare obere Phase in das mit
Ethanol vorbereitete Reaktionsgefdl gegeben und vermischt. Hierauf fillt die in der
Losung befindliche DNA aus. Nach abermaligem Zentrifugieren der Probe bei
14000 U/min setzt sich die DNA am Boden des Gefal3es als Pellet ab. Das Ethanol konnte

nun verworfen werden und die isolierte Erbsubstanz wurde an der Luft getrocknet bevor
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sie in 50 Wl TE (Tris-EDTA) gelost wurde. Mit einem Photometer wurde die DNA-
Konzentration und der Grad der Verunreinigung (Quotient der gemessenen Wellenlédnge A
bei 260 zu 280 nm) bestimmt, um zu ermitteln, welche Menge TE hinzu gegeben werden
musste, um in jeder Probe eine Konzentration von etwa 100 ng/ul zu erhalten (Tabelle
3.74-1; Anhang). Nach Verdiinnung der DNA-LOsung wurde eine erneute Messung
durchgefiihrt. Diese diente zur Uberpriifung, ob die Konzentration etwa 100 ng/ul betrug.
Die geloste und verdiinnte DNA wurde in einem handelsiiblichen Kiihlschrank bei etwa
4+1 °C tber kiirzere Zeitrdume, sowie in einer Thermokammer bei — 20 °C iiber lédngere

Zeitrdume aufbewahrt.

2.6.5 RAPD-Analyse

2.6.5.1 RAPD-PCR

Die PCR wurde in 200 pl-Reaktionsgefdlen durchgefiihrt und mit Beads (PuRe Taq
Ready-To-Go PCR Beads, Amersham Biosciences) optimiert. Die Beads sind bestimmt fiir
einen Losungsansatz von 25 pl. Durch Halbierung der urspriinglich vorgesehenen Mengen
konnte jedoch ein Gesamtvolumen des PCR-Ansatzes von 12,5 pl realisiert werden, ohne
EinbuBlen in der Qualitit hinnehmen zu miissen. Dazu wurde ein Master-Mix mit jeweils
%2 Bead (als Berechnungsgrundlage), 11 pl Wasser (aqua ad injectabilia, Delta Select,
Injektionsflasche zu 50 ml, Delta Select GmbH), 1 pl Primer (100 pmol) und 0,5 pl
verdiinnter DNA (50 ng) eingesetzt. Wurden zwei verschiedene Primer in einem Master-
Mix eingesetzt, wurden von jedem Primer entsprechend 0,5 pl (50 pmol) verwendet.

Der PCR—-Ansatz setzte sich bei der Verwendung nur eines Primers wie folgt fiir ein Tier

zusammen:

1 pl Primer (100 pmol)
0,5 pul DNA (~ 50 ng)
> Bead
11 pl Wasser
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Bei der Verwendung von zwei Primern wurde der Ansatz dementsprechend abgewandelt:
0,5 pl Primer (50 pmol)

0,5 pl Primer (50 pmol)

0,5 ul DNA (~ 50 ng)

> Bead

11 pl Wasser

Fiir die zu untersuchenden Tiere wurde ein Master-Mix hergestellt und auf zerstolenem
Eis bis zur vollstindigen Auflosung der Beads gekiihlt. AnschlieBend wurde der
Reaktionsansatz auf zuvor individuell gekennzeichnete und im Folgenden ebenfalls
gekiihlte Reaktionsgefdle mit dem Volumen von 200 pl verteilt. Diese wurden bis zum
Einsetzen in das PCR-Gerit ebenfalls mit zerstoBenem Eis gekiihlt. AnschlieBend wurde in
jedes mit dem entsprechenden Code versehene Reaktionsgefd3 0,5 ul isolierte DNA
hinzugegeben.

Als PCR-Gerit kam der Robo—Cycler Gradient 96, Stratagene zum Einsatz, auf dem das

Verfahren optimiert wurde. Es wurde das nachfolgend aufgelistete Zeitprotokoll

verwendet:

92 °C — 3 min

92 °C - 30 sec

35°C - 60 sec 34 Zyklen
72 °C — 60 sec

92 °C —-30 sec

35°C—-60 sec

72 °C — 10 min

Wihrend der Optimierungsphase wurden 15 Primer (Fa. MWG-Biotech) getestet, von
denen neun Primer aufgrund der ausreichend grolen Anzahl auswertbarer polymorpher
Marker fiir die Untersuchung ausgewéhlt wurden (Tab. 2.6-4). Die Primer wurden einzeln,

aber auch jeweils in Zweier-Kombinationen verwendet.
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Tab. 2.6-4: In der RAPD-Analyse eingesetzte Primer

Name d. Primers (Fa. MWG) Primersequenz (5" - 3")

GMS 1 AGC AAGCCGG
GMS 7 CAC GGC TGCG
GMS 13 TCG GCA CGC A
GMS 3 AAG CGT GCA A
GMS 12 ACC ACCCACC
GMS 4 TTG CTG GGC G
GMS 5 CTGAGGTCTC

Crl GTG CAATACT

Cr2 ACT GCT GGT G

2.6.5.2 Gelelektrophorese

Das PCR-Produkt wurde auf ein Agarose-Gel (Agarose: Sea Kem LE, Fa. Biozym) mit
einer 2 %igen Konzentration in 150 ml Volumen aufgetragen. In das noch fliissige Gel
wurden, unmittelbar nach dem Aufkochen in einer handelsiiblichen Mikrowelle, 5 pl
Ethidiumbromid (10 pg/ul) zum Anfirben der DNA hinzugegeben. Auf ein Gel, welches
stets mit einem Kamm fiir 20 Taschen gegossen wurde, sind nach dem Einbringen in die
Elektrophoresekammer (Fa. MWG-Biotech; befiillt mit 1x TBE, Tris-Bohrsdure-EDTA)
die duBlere linke Tasche mit einer 100bp-Leiter (3,5 ul; Konzentration: 100 pg/ul), die
dufere rechte Tasche mit einer 1kb-Leiter (Invitrogen) befiillt worden. Das PCR-Produkt
(12,5 pl) wurde vor dem Auftragen mit 3 pul Ladepuffer beschwert und mit Hilfe einer
Gilson-Pipette (2 — 20 pl) vermengt. Auf ein Gel wurden 13 pl je Probe aufgebracht. Die
Proben wurden nach einem zuvor schriftlich fixierten Schema aufgetragen. Hierbei wurden
die PCR-Produkte, welche durch den auf den verschlieBbaren Einzelreaktionsgefaflen
angebrachten Buchstaben-/Zahlencode erkennbar jeweils die isolierte DNA eines
Individuums représentieren, vor und nach dem Aufbringen auf das Agarose-Gel
abgeglichen. So konnte die Gefahr einer Verwechselung durch stindige Kontrollen
minimiert werden. Nachdem das Agarose-Gel beladen war, wurde zunéchst eine Spannung
von 80 Volt (78 mA, 6 W) angelegt, um die Proben in das Gel hineinlaufen zu lassen
(Transformator: Electrophoresis Constant Power Supply, ELPS 3000/150, Fa. Pharmacia

Fine Chemicals). Nach zehn Minuten (min) wurde zur Beschleunigung des Vorgangs die
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Spannung auf 120 Volt (130 mA, 10 W) erhoht. Die Gesamtlaufzeit betrug jeweils etwa
2> Stunden. Das Agarose-Gel wurde anschlieBend auf dem UV-Schirm eines
Gelelektrophorese-Dokumentationsapparats (Eagle-Eye 11, Fa. Stratagene) kontrolliert und
fotografiert. Hier bestand die Moglichkeit, das Bild auBlerdem in digitalisierter Form
abzuspeichern. Waren die Banden nicht klar zu erkennen, wurde das Gel fiir eine halbe
Stunde in einem Ethidiumbromid (250 pg)-1x TBE-Bad nachgefirbt und vor dem
Kontrollieren auf dem UV-Schirm nochmals etwa 20 min in 1x TBE gewaschen.
Fotografierte und gespeicherte Gele erhielten einen Code, der sich aus der Nummer des am
jeweiligen Tage fotografierten Gels, des verwendeten Primers und des Datums
zusammensetzte. Die Beschriftung der Fotografien wurde mit dem Programm Microsoft

Paint vorgenommen. Eine dariiber hinausgehende Bearbeitung der Bilder erfolgte nicht.

2.6.5.3 Reproduzierbarkeit

Da in der Literatur mehrfach Bedenken beziiglich der Reproduzierbarkeit von RAPD-
Bandenmustern (z. B. Behura 2006) gedullert werden, wurden Tests zur
Reproduzierbarkeit der Fingerprints durchgefiihrt. Hierbei kamen neben dem Robo-Cycler
Gradient 96, Stratagene noch T Gradient, Biometra und Biometra T 3000 zum Einsatz. Das
Stratagene Gerét unterscheidet sich von den Biometra Gerdten grundsétzlich in der
Funktionsweise. Die Zeitintervalle zwischen den Zyklen und die Berechnung der einzelnen
Reaktionsschritte unterscheiden sich maB3geblich. Dies fiihrt bei dem Stratagene-Geréten
zu einer wesentlich schnelleren Bewiltigung des Gesamtprotokolls gegentiber den Geriten
der Fa. Biometra. In allen Thermocyclern kam das gleiche o. g. Zeitprotokoll zum Einsatz.

Es wurden auBBerdem Reaktionsgefille unterschiedlicher Hersteller benutzt.

2.6.6 AFLP-Analyse

2.6.6.1 Adapterherstellung
In der AFLP-Analyse wurde zum Teil mit Bestdnden der DNA gearbeitet, die auch schon
fiir die RAPD-Untersuchungen verwendet wurden. Zusétzlich wurden noch weitere Tiere

in die Untersuchungen einbezogen.
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Vorbereitend wurden im weiteren Verlauf benétigte Verdiinnungen angesetzt:

Das in der Konzentration 1x vorliegende TE wurde auf 0,1x (=1:9) verdiinnt. Die
Adapteren (Fa. MWG; Tab. 2.5-5) mussten hergestellt werden. Da sie 1-stringig vorliegen,
wurden sie in einer ,,Touch-down-PCR* zu doppelstringigen Adapteren synthetisiert. Der

vorbereitete Losungsansatz wurde vor der PCR 30 min bei Raumtemperatur aufbewahrt.
Das PCR-Protokoll zur Erstellung der doppelstrangigen Adapteren lautet:

95 °C \
85 °C
65 °C
55°C > je 10 min
45°C
35°C
25 °C /
20 °C

Die Konzentration wurde auf 100 pmol eingestellt. SchlieBlich wurde der Ansatz des

EcoR1-Adapters auf 5 pmol und des Msel-Adapters auf 50 pmol je Probe verdiinnt.

Tab. 2.6-5: Sequenzen der Primer fiir die praselektive PCR

Adapter (Fa. MWG) Sequenz (5'- 3°)
EcoRI-Adapter I ATT TGG TAC GCA GTC
EcoRI-Adapter 11 CTC GTA GAC TGC GTA CC

MSE-Adapter | GAC GAT GAG TCC TGA
MSE-Adapter II TAC TCA GGA CTC AT
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2.6.6.2 Restriktionsverdau
Der Restriktionsverdau (Enzyme: Fa. NEB) erfolgte in einem Thermocycler T 3000 fiir 3 h
bei 37 °C. Ansatz je Probe:

13 pl Wasser

2,5 pl EcoR1 Puffer 10x

2,5 ul BSA 10x (ggf. verdiinnt)
1 ul EcoR1 (20 U)

1 ul Msel (10 U)

5 ul DNA (~ 500 ng)

Y25 ul

Die Enzymaktivitdt wurde anschlieBend bei 70 °C (15 min) gestoppt.

2.6.6.3 Ligation
Zum Restriktionsverdau wurden die vorbereitend angesetzten und auf die o.g.

Konzentrationen eingestellten Adapteren in folgenden Losungsansatz gegeben:

25 ul DNA-Verdau

1 ul Msel-Adapter (50 pmol)

1 ul EcoR1-Adapter (5 pmol)
5ul T4 DNA Ligase Puffer (10x)
1 ul T4 DNA Ligase (400 U)

17 ul Wasser

> 50 ul

Der Ligationsansatz wurde bei 16 °+1 °C iiber Nacht inkubiert. Anschlieend wurden 8 pl
der Losung entnommen und mit 2 pl Loading dye (Zusammensetzung vgl. RAPD-
Analyse) vermischt. 8,5 ul der Losung wurden auf ein 1 %-Agarose-Gel, welches mit
2,5 ul Ethidiumbromid (10 pg/pl) versetzt war, aufgetragen. Die verbliebenen 42 pl
wurden, falls auf dem Agarose-Gel ein erfolgreicher Restriktionsverdau sichtbar war (Abb.

2.6-1), im Verhéltnis 1:9 mit 0,1x TE verdiinnt.
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1 2 3 4 5567 8 9:10 11 1213 14 15 16

1000 bp

500 bp

Abb. 2.6-1: Beispiel eines erfolgreichen Restriktionsverdaus bei Proben von Tieren der
Populationen Hasbruch und GroB-Ellershausen. Unbearbeitete Gel-Elektrophorese-Fotografie:

Spur 1: 100 bp DNA-GréBenmarker

Spuren 2-15: Individuen der Population Hasbruch

Spur 16: Individuum der Population Grofs-Ellershausen.

2.6.6.4 Praamplifikation

Die Praamplifikation wurde in einem Gesamt-Reaktionsansatz von 50 pl auf zerstoBenem
Eis angesetzt. Die verwendeten Primer (Tab. 2.6-6; jeweils als zusitzliche Base Cytosin)
wurden in der Konzentration 100 pmol/ul eingesetzt.

Ansatz je Probe:

27,5 ul Wasser

10 pul Q-Solution

5 ul PCR-Puffer

1,5 ul dNTP (200 mmol)

0,25 pl EcoR1-core (25 pmol)

0,25 pl Msel-core (25 pmol)

0,5 ul Tag-Polymerase (2,5 U, Fa. Qiagen)
5 ul DNA Ligationsansatz

> 50 pul
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Tab. 2.6-6: Primer der priselektiven Amplifikation:

Primer (Fa. MWG) Sequenz (5- 3)
EcoRI-core GAC TGC GTA CAAATTC
MSE-core GAT GAG TCC TGA GTA AC

Das PCR-Protokoll der préaselektiven Amplifikation lautet:

94 °C - 30 sec
56 °C—30 sec 20 Zyklen
72 °C — 60 sec

Nachdem die PCR beendet war, wurde der Ansatz auf 4 °C abgekiihlt und anschliefend im
Kiihlschrank bei 4 °t1 °C aufbewahrt. 10 ul des Ansatzes wurden abermals zu
Kontrollzwecken auf ein 1 %-Agarose-Gel aufgetragen. Waren auf dem Agarose-Gel
Amplifikate sichtbar (Abb. 2.6-2), wurden die verbleibenden 40 ul des PCR-Produkts mit

0,1x TE im Verhéltnis 1:9 auf ein Endvolumen von insgesamt 400 pl verdiinnt.
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16

1000 bp

500 bp

Abb. 2.6-2: Beispiel fiir eine erfolgreiche Praamplifikation isolierter DNA von Tieren der
Populationen Géttingen und GroB3-Ellershausen. Unbearbeitete Gel-Elektrophorese-Fotografie:
Spur 1: 100 bp DNA-GréBenmarker
Spuren 2-8: Individuen der Population Géttinger Wald
Spuren 9-14: Individuen der Population Grof-Ellershausen
Spuren 15-16: Individuen der Population Ludolfshausen.

2.6.6.5 Selektive Amplifikation

In der selektiven Amplifikation wurden ausgewidhlte Fragmente der zuvor verdiinnten
DNA vervielfiltigt. Die fluoreszenzmarkierten EcoR1+n Primer kamen in einer
Konzentration von 5 pmol, die Msel+n Primer in einer Konzentration von 25 pmol zum

Einsatz. Die Reagenzien wurden wihrend der Vorbereitungsphase auf Eis gekiihlt.
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Ansatz je Probe:

5 ul Wasser

4 ul Q-Solution

2 ul PCR-Puffer

1,5 ul ANTP (200 mmol)

1 ul EcoR1-+n Primer (5 pmol)

1 ul Msel+n Primer (25 pmol)

0,5ul Tag-Polymerase (2,5 U, Fa. Qiagen)
5 ul DNA Préaselektive Amplifikation

> 20 ul

Das PCR-Protokoll der selektiven Amplifikation lautet:

94 °C-30sec
65°C—-30sec 13 Zyklen; Reduktion der Annealing-Temperatur um 0,7 °C je Zyklus
72 °C - 60 sec
94 °C - 30 sec
56 °C—30sec (= 23 Zyklen
72 °C—-60sec _

J \

Zum Austesten der moglichen Primerkombinationen in der selektiven Amplifikation, die
die hochste Anzahl an polymorphen Fragmenten ergab, wurden jeweils sechs Tiere
unterschiedlicher Herkunft mit sechs fluoreszenzmarkierten EcoRI-Primern und zwolf
MSE-Primern in insgesamt 36 Kombinationen (eingesetzte Primer: Tabelle 2.6-7)
eingesetzt.

Um die Fragmentldngenmessung im DNA-Sequenzgerit durchfithren zu kdnnen, musste
vorbereitend das Losungsmedium angesetzt werden. Hierzu wurden 1052 pl Formamid mit
48 ul Rox-500-Standard (Fa. Applied Biosystems) gemischt. Der Ansatz ist ausreichend,
um in jeder Vertiefung der Triagerplatte 12,5 ul aufzunehmen. Von dem Amplifikat
wurden nun dem Losungsmedium zunéchst 1,5-2,5 pl hinzugegeben und mit der Pipette
vermischt. Nachdem alle Proben aufgebracht waren, wurde die Platte kurz zentrifugiert.

Dann wurden die Proben zwei min bei 94 °C in einem Thermocycler (T Gradient, Fa.
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Biometra) denaturiert und sofort auf Eis abgekiihlt, um ein erneutes Zusammenlagern der
nun einzelstringig vorliegenden DNA zu verhindern. Schlielich wurden die
Fragmentlingen durch das automatische DNA-Sequenzgerit ABI 3100 (Fa. Applied
Biosystems) ermittelt.

Mit den geeigneten Primerkombinationen (Tab. 2.6-8) wurde schlieBlich eine
Fragmentlingenmessung fiir alle Tiere nach dem oben genannten Protokoll durchgefiihrt.
Das PCR-Produkt wurde in der im vorhergehenden Test ermittelten giinstigsten

Konzentration zur Bestimmung der Fragmentlangenpolymorphismen eingesetzt.

Tab. 2.6-7: Getestete Primer in der selektiven PCR

Primer Fluoreszenzmarkierung Sequenz (5'- 3")
EcoRI +4 FAM GAC TGC GTA CCA ATT CAG A
EcoRI+3 HEX GAC TGC GTA CCA ATT CAG
EcoRI+ 2 FAM GAC TGC GTA CCA ATT CA
EcoRI+ 2 FAM GAC TGC GTA CCA ATT CC
EcoRI + 2 HEX GAC TGC GTA CCA ATT CG
EcoRI +2 FAM GAC TGC GTA CCA ATT CT
MSE + 4 — GAT GAG TCC TGA GTA ACA AG
MSE + 4 — GAT GAG TCC TGA GTA ACT GG
MSE + 4 — GAT GAG TCC TGA GTA ACG TC
MSE + 4 — GAT GAG TCC TGA GTA ACC TG
MSE + 3 — GAT GAG TCC TGA GTA ACT C
MSE + 3 — GAT GAG TCCTGA GTAACAG
MSE + 3 — GAT GAG TCCTGA GTAACAT
MSE + 3 — GAT GAG TCC TGA GTAACCT
MSE + 2 — GAT GAG TCC TGA GTA ACG
MSE + 2 — GAT GAG TCC TGA GTA ACA
MSE + 2 — GAT GAG TCC TGA GTA ACT
MSE + 2 — GAT GAG TCC TGA GTA ACC
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Tab. 2.6-8: Ausgewéhlte Primerkombinationen in der selektiven PCR

EcoR1- | Msel- Kiirzel der | Menge eingesetztes PCR-Produkt
Primer | Primer | Kombination in pl Anzahl auswertbarer Banden
-CAG | -CTGG t 2,5 10
-CAG -CAT X 2,5 3
-CAG -CA z 1,5 7
-CA -CTGG k 1,5 18
-CA -CGTC 1 1,5 29
-CA -CG p 2,5 6
-CG -CTGG a 2,5 14
-CG -CAAG b 2,5 2
-CC -CAT e 2,5 7
-CG -CTC d 2,5 5
-CG -CGTC c 2,5 5

2.6.7 Auswertung der RAPD-Bandenmuster

Die Auswertung der RAPD-Bandenmuster erfolgte manuell. Zunédchst wurde gepriift, ob
bei der -eingesetzten Primerkombination (bzw. dem eingesetzten Primer) eine
Amplifikation polymorpher Marker erreicht werden konnte. Die FragmentgroBen wurden
mit Hilfe der auf das Gel aufgetragenen Referenzgroflen abgeschitzt. Da die digitalisierten
Fotos der Agarose-Gele ebenfalls (wie die darauf aufgebrachten Proben) chiffriert waren,
war es nicht moglich, ein abgebildetes Bandenmuster einem Tier zuzuordnen, ohne die
hierzu erforderlichen Aufzeichnungen zu den Codierungen zu verwenden. Dies
ermoglichte eine zunichst anonymisierte Auswertung der Bandenmuster. Die Daten
wurden erhoben, indem das digitalisierte Bild mit dem Programm ,,Paint* (Fa. Microsoft)
zunéchst auf einem 17“-Monitor vergréfert wurde. Hier wurden die Banden nach einem
bindren Schema in eine vorbereitete Tabelle auf ein Blatt Papier ilibertragen. Bei Bedarf
wurde das Bild in der Helligkeit geéndert. Die mit den Daten zu erstellende Tabelle
(Programm ,,Excel®, Fa. Microsoft) enthielt zundchst nur die Angaben zum verwendeten
Primer und die Nummer des ausgewerteten Gels. Sobald alle Gele vollstindig ausgewertet
waren, wurden die Daten fiir jede Spur den untersuchten Individuen zugeordnet. Diese

Daten wurden zuerst in eine Tabelle des Programms ,,Excel XP* iibertragen. Dort wurden
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die Rohdaten dann so bearbeitet, dass sie mit entsprechenden Statistikprogrammen

(Abschnitt 2.6.9) weiterverarbeitet werden konnten.

2.6.8 Auswertung der AFLP-Fragmente

Die Auftrennung der AFLP-Fragmente erfolgte mit dem ABI-Sequencer 3100 (Fa. Applied
Biosystems). Mit den dazugehdrigen Programmen ,,GeneScan“ und ,,Genotyper 3.7%
wurde die Auswertung der Daten durchgefiihrt.

Die einzelnen Primerkombinationen produzierten im Léngenbereich von 50 bis 400
Basenpaaren bis zu 100 Fragmente, die durch das Programm Genotyper als ,,Plots*
visualisiert werden konnten (die im folgenden abgebildeten Liufe sind nicht nachtraglich
bearbeitete ,,screenshots™). Fir die jeweiligen Primerkombinationen wurden
FragmentgroBenbereiche mit deutlich voneinander differenzierten polymorphen
Fragmenten ausgewdhlt. In diesem Bereich wurden zunéchst alle vorhandenen Fragmente
mit einer automatischen Funktion des Programms durch Anzeigen ihrer Groe markiert.
Dann wurde im Programm eine Tabelle vorhandener Fragmente fiir jedes untersuchte
Individuum erstellt. Diese Tabelle konnte anschlieBend zur weiteren Verarbeitung in das
Microsoft-Programm ,,Excel” importiert werden. Die Werte wurden hier zunéchst unter
Zuhilfenahme eines Makros spaltenweise nach ihrer Grofe sortiert und schlielich in eine
bindre Matrix umgewandelt. Diese Matrix wurde dann wiederum mit der graphischen
Darstellung der Bandenmuster durch das Programm ,,Genotyper® verglichen. Dabei
wurden Rundungsfehler beseitigt und Daten von Fragmenten, die sich als nicht polymorph
erwiesen, aus der Tabelle entfernt. SchlieBlich wurden die Daten der Tiere, die fiir die
Laboruntersuchungen codiert wurden, den entsprechenden Tieren und den dazugehdrigen
Populationen zugeordnet. Die so entstandene Datenmatrix bildete die Ausgangsbasis flir
die anschlieenden statistischen Untersuchungen. Hierzu wurde die Datentabelle jeweils
den Erfordernissen der weiter verwendeten Programme angepasst. Dazu mussten die Daten

in die jeweils entsprechenden ,,Input files* umgewandelt werden.
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2.6.9 Statistische Analysen

Mit dem Programm ,,AFLP-SURV 1.0 (Vekemans 2002) wurden Distanzwerte zwischen
den untersuchten Populationen ermittelt. Zur Bewertung der erhaltenen Distanzwerte
wurden in die Untersuchung Tiere anderer Barbitistes-Arten einbezogen. Kalkuliert
wurden Distanzen nach Nei (Genetische Distanz), sowie die Fsr-Distanzen (,,Wright’s
fixation index‘‘) mit einer 1000-fachen Permutationsrate.

Da bisher keine Informationen aus der Untersuchung mit codominanten Markersystemen
vorliegen, wurde zur Ermittelung der genetischen Distanzen zwischen Populationen
angenommen, dass sich diese im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht befinden. Es wurden
Distanzmatrizen mit 1000 Wiederholungen durch das ,,Bootstrapping®“-Verfahren erstellt.
Da das Programm ,,AFLP-SURV 1.0“ als Betaversion angeboten wird, erfolgte eine
Uberpriifung der Ergebnisse durch einen zusitzlichen Testlauf der Ausgangsdaten mit dem

Programm TFPGA (Miller 1997).

Die Daten aus dem Programm ,, AFLP-SURV 1.0 wurden mit Programmen aus dem
Programmpaket ,,Phylip 3.66* (Felsenstein 2004) weiterbearbeitet. Zunédchst wurden aus
den Bootstrap-Datenmatrizen mit dem Programm ,,neighbor* Dendrogramme erstellt. Mit
dem Programm ,,consense* wurde schlieBlich eine graphische Darstellung der errechneten
Distanzwerte mit Bootstrap-Werten an den Verzweigungen der Aste desjenigen Baumes
erreicht, der sich als Dendrogramm aus den haufigsten Verzweigungen der Testtopologien
ergab.

Zur graphischen Darstellung von Distanzwerten zwischen Populationen wurden die
jeweiligen Original-Datensitze als Matrizen mit dem Programm ,MEGA 3.1“ (Kumar et
al. 2004) aufbereitet. Dieses Programm ermoglicht die automatisierte Erstellung von
Dendrogrammen auf der Basis eines ,,UPGMA®“-, , Neighbour-Joining“- oder ,,Minimum
Evolution“-Algorithmus.

Die Bewertung der Strukturen innerhalb von Populationen erfolgte mithilfe der Programme
»Popgene 1.31 (Yeh et al. 1997) und ,,Hickory 1.04* (Holsinger & Lewis 2004).

Mit diesen Programmen wurden die Diversitétsindizes fiir Populationen von B. serricauda
errechnet, von denen mehr als fiinf Individuen in der Auswertung betrachtet wurden.

Da mit Programmen, die auf non-bayesianischer Statistik beruhen (wie z. B. ,,Popgene

1.31%), keine Kalkulation eines Inzuchtkoeffizienten in der Intrapopulationsanalyse
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basierend auf Daten, die durch dominante Markersysteme gewonnen wurden, moglich ist,
wurde hierzu das auf der Grundlage bayesianischer Statistik arbeitende Programm
»Hickory 1.04% eingesetzt. Dieses Programm ermdglicht die Kalkulation eines Inzucht-
koeffizienten f (der Wrights Fjs entspricht) und von Theta-Werten (0) entsprechend Neis
genetischer Diversitit hs innerhalb von Populationen. Uber die Verlisslichkeit der
gewonnenen f- und 6-Werte gibt der ebenfalls im Programm errechnete DIC (Deviance
Information Criterion)-Wert Auskunft (Spiegelhalter et al. 2002). Die Statistik wurde mit
den vorgeschlagenen Ersatzwerten im Hickory-Block errechnet (set alphaF =1.0
betaF = 1.0; set alphaTheta= 1.0 betaTheta= 1.0; set alphaPi= 1.0 betaPi=1.0; set
nBurn-in = 5000; set nSample =25000; set thin=15). Die Rechenginge wurden zur
Konsistenziiberpriifung der Ergebnisse mehrfach wiederholt.

Um Riickschliisse auf die Auswirkungen einer moglichen Inzucht beziiglich der
Distanzwerte zwischen den Populationen ziehen zu kdnnen, wurde eine vergleichende
Berechnung mit der Annahme angestellt, dass sich die untersuchten Populationen nicht im
Hardy-Weinberg-Gleichgewicht befinden. Zugrunde gelegt wurde hierbei der mit dem

Programm ,,Hickory 1.04* errechnete Inzuchtkoeffizient f.
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3 Ergebnisse

3.1 Populationsgrofien und Habitate von B. serricauda

3.1.1 PopulationsgréBen

Die Bestimmung der Populationsgroflen erfolgte jeweils im Friithjahr der Jahre 2003 bis
2007 durch wiederholte Begehungen bekannter Habitate und das Absammeln der
aufgefundenen Individuen.

Selten konnten dabei mehr als 15 Exemplare pro Teilpopulation aufgefunden werden (Tab.
3.1-1; Tiere, die nicht als Entwicklungsstadien dem Habitat entnommen wurden, sind
separat aufgefiihrt). Samtliche Tiere befanden sich in einem Umkreis von wenigen Metern,
oft auf ein oder zwei Holzgewichsen verteilt.

Die Habitatstruktur hat vermutlich einen Einfluss auf Populationsgroe und Verteilung
(eine Kurzbeschreibung der Habitate: s.u.). Beispielsweise zeichneten sich die Fundorte
Hildesheim, Knutbiihren und Scheden durch eine schwach ausgebildete Krautschicht aus,
die Fundorte Gottinger Wald, Weifiwassertal und Oberkatzbach wiesen hingegen einen
tippigen Krautschichtsaum vor den Geholzen auf. Wéhrend bei den erstgenannten
Fundorten die Tiere lediglich auf einer Fliche von etwa 4 — 5 m? zu finden waren, welche
von zwei bis drei benachbarten Strduchern (oft: Haselnuss, Feldahorn, Pfaffenhiitchen)
bestanden war, sa3en bei den letztgenannten Fundorten die Tiere in der Krautschicht und
waren hier aufgrund der fehlenden Striucher etwas fldchiger in der Krautschicht — v. a.

Brennnessel — verstreut (auf bis zu ~25 m?).
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Tab. 3.1-1: Den Habitaten entnommene Entwicklungsstadien und zusétzlich registrierte Tiere

(Entnahmejahr in Klammern).

Anzahl entnommener

Anzahl zusitzlich registrierter

Entnahmeort Entwicklungsstadien Individuen
Knutbiihren (2003) 9 1
Scheden (2003) 15 0
Ossenfeld I (2003) 7 0
Ossenfeld II (2003) 4 2
Bremke (2003) 3 0
WeiBBwassertal (2003) 2 0
Ludolfshausen (2003) 8 3
GroB-Ellershausen (2003) 8 2
Bad Lauterberg I (2004) 5 0
Bad Lauterberg II (2004) 4 1
Weillwassertal (2004) 9 2
Zwolfgehren (2004) 8 1
Bremke (2004) 1 0
Gottinger Wald (2004) 7 0
Knutbiihren Bank (2006) 32 16
Knutbiihren Kreuzung (2006) 15 0
Bremke (2006) 6 1
Bad Lauterberg I (2006) 7 0

Bei Populationen in Knutbiihren konnte nach starkem Riickschnitt der Vegetation im Zuge

eines Waldsaumriickschnittes im Winter 2004/05 im Friihjahr 2005 zunéchst keine

Verianderung der Populationsgrofle registriert werden. Im Friithjahr 2006 stiegen allerdings

in abgrenzbaren Subpopulationen die Individuenzahlen sprunghaft auf bis zu 43 Individuen

an.

Im Freiland konnte dabei das im Labor ermittelte Geschlechterverhiltnis von etwa 1:1

(Worner 1995) auch bei Tieren, die sich bereits im dritten bis fiinften Entwicklungsstadium

befanden und somit bereits einem Feinddruck ausgesetzt waren, in 13 Teilpopulationen,

deren Herkunftshabitat wiederholt begangen wurde, weitgehend bestétigt werden (Tab.

3.1-2).
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Tab. 3.1-2: Ermitteltes Geschlechterverhiltnis von dem Freiland entnommenen Tieren im ersten

Entnahmejahr.
Population Geschlechterverhiltnis :4
Bad Lauterberg 1:1
Bremke 1:1
Gottinger Wald 1:1,33
GrofB3-Ellershausen 1:1,25
Hildesheim 1:0,75
Kaufunger Wald 1:1
Knutbiihren 1:0,50
Ludolfshausen 1:3
Ossenfeld 1 1:1
Ossenfeld 11 1:1
Scheden 1:1
Weillwassertal 1:1,25
Zwolfgehren 1:1

Die fiir die Untersuchung gesammelten Populationen verteilten sich wie folgt auf den
Skalenebenen: Im Jahr 2003 wurden auf Ebene der Mesoskala sechs Populationen in Zucht
genommen. Hinzu kamen auf Ebene der Mikroskala eine Population (Ossenfeld II) und auf
Ebene der Makroskala zwei Populationen. Im Jahr 2004 konnten auf der Ebene der
Mesoskala weitere drei Populationen aus dem siidniedersidchsischen Raum erfolgreich in
Zucht genommen werden. Aus dem Nord- und Mitteldeutschen Raum kamen auf der
Ebene der Makroskala weitere vier, aus dem Siddeutschen Raum weitere fiinf
Populationen hinzu. Diese beinhalten insgesamt vier Populationen auf der Ebene der
Mikroskala (zwei Populationen vom Standort Ebersberg, zwei Populationen vom Standort

Moosach; Abb. 3.1-1; Matrix der geographischen Distanzen im Anhang 4 Tab. 3.14-1).
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Abb. 3.1-1: Herkunft der untersuchten Populationen; Standorte siidniedersdchsischer Populationen
werden gesondert dargestellt.

Aus dem silidniedersdchsischen Raum (Abb. 3.1-2) wurden Tiere aus Populationen
folgender Lokalitdten bis zum Adultus herangezogen und zur Zucht verwendet:

e Bad Lauterberg: 3 Ménnchen, 2 Weibchen

e Bremke: 2 Minnchen, 2 Weibchen

e Gottinger Wald: 3 Mannchen, 4 Weibchen

e Grof;-Ellershausen: 4 Mannchen, 5 Weibchen

o Hildesheim: 4 Mannchen, 3 Weibchen

o Kaufunger Wald: 6 Méannchen, 6 Weibchen

o Knutbiihren-Kreuzung: 6 Ménnchen, 3 Weibchen

o Ludolfshausen: 2 Méannchen, 6 Weibchen

e Ossenfeld I: 3 Mannchen, 3 Weibchen

e Ossenfeld II: 2 Méannchen, 2 Weibchen

e Scheden: 4 Miannchen, 5 Weibchen

o Weifiwassertal: 5 Mannchen, 4 Weibchen

o Zwolfgehren: 4 Mannchen, 4 Weibchen
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Abb. 3.1-2: Fundorte der Populationen aus dem siidniedersdchsischen Raum: Landkreis Gottingen
(Waldgebiete grau). Nicht dargestellt ist der Fundort Bad Lauterberg, im Ostlich angrenzenden
Landkreis Osterode am Harz gelegen (Abb. verdndert nach Gottwald et al. 2002).

Aus dem Oldenburger Land konnte eine Population gesammelt werden:

e Hasbruch: 4 Mannchen, 5 Weibchen

Aus dem Alpenvorland kamen Tiere aus fiinf Populationen hinzu:
o Oberkatzbach: 10 Mannchen, 12 Weibchen
e Moosach I: 3 Mannchen, 1 Weibchen
e Moosach II: 1 Miannchen, 1 Weibchen
o FEbersberg Wegrand: 1 Miannchen, 4 Weibchen
o FEbersberg Weiher: 5 Mannchen, 3 Weibchen

Dabei entspricht das Geschlechterverhéltnis in etwa dem der Gesamtzahl der dem Freiland
entnommenen Tiere einer Population. Aus allen Populationen wurden von verpaarten
Weibchen Eier abgelegt. Uber die erste Filialgeneration hinaus konnte aber nur erfolgreich
mit den Populationen Ebersberg Weiher, Hasbruch, Scheden, Ossenfeld I, Ossenfeld II,
Ludolfshausen, Knutbiihren, Hildesheim, Grof3-Ellershausen, Gottinger Wald, Bremke und
Bad Lauterberg geziichtet werden. Von diesen Populationen wiesen die Populationen
Bremke, Gottinger Wald, Hildesheim und in der ersten Filialgeneration Ebersberg

Wegrand, Oberkatzbach, Kaufunger Wald, Zwélfgehren und Weifiwassertal so geringe
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Reproduktionsraten auf, dass Tiere dieser Populationen nur eingeschrinkt in die
Untersuchungen eingebunden werden konnten.

Da auch bei identischen Haltungsbedingungen der Eier nicht alle Embryonen ihre
Entwicklung nach der ersten Abkiihlungsperiode abgeschlossen hatten und somit auch
unter Laborbedingungen einen mehrjahrigen Entwicklungszyklus besitzen konnen, war es
erforderlich, die Entwicklung der nicht geschliipften Embryonen in regelméBigen
Abstdnden iiber mehrere Jahre zu beobachten. Durch diesen Umstand verteilte sich der
Schlupf einer Filialgeneration iiber mehrere Jahre. Im Sommer 2004 erfolgte die Zucht
einer Fi-Generation der im Sommer 2003 gesammelten Tiere. 2005 wurde die F;-
Generation der 2004 in Zucht genommenen Tiere, sowie die F;- und F,-Generation der
2003 in Zucht genommenen Tiere untersucht. Im Sommer 2006 wurden entsprechend

Tiere von drei Filialgenerationen geziichtet.

3.1.2 Populationsareal und Vegetation

Fiir die Populationen, die fiir die Untersuchungen herangezogen wurden, werden im

Folgenden die Herkunftshabitate kurz beschrieben.

Populationen, die aus dem silidniedersdchsischen Raum fiir die Untersuchungen

herangezogen wurden:

Bad Lauterberg:

Stidwesthang;  Hochwald, Eichen-Hainbuchen-Mischwald  (Carpinion), einzelne
Rotbuchen (Fagus sylvatica), Feldahorn (Acer campestre) und Sal-Weiden (Salix caprea),
Brombeere (Rubus spec.). Sitzpflanzen: Brombeere, Feldahorn, Sal-Weide, Hainbuche
(Carpinus betulus). Die Tiere verteilten sich auf nahe beieinander stehende Pflanzen (~

10 m?).

Bremke:

Hochwald; Waldschneise, Rotbuchenmischwald (Fagion): Eschen (Fraxinus excelsior),
Hainbuchen, Sal-Weide; dichter Unterwuchs: Brombeere, Echtes/Kleinbliitiges
Springkraut (Impatiens noli-tangere/ Impatiens parviflora), Waldziest (Stachys sylvatica),
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Brennnessel (Urtica dioica). Sitzpflanzen: Brombeere, Hainbuche, Waldziest, Brennnessel.

Tiere verteilt iiber den Wegrand (~ 20 m?).

Gottinger Wald:

Westhang; Waldrand, Eichen — Hainbuchen Mischwald, einzelne Rotbuchen, Eschen;
dichter Unterwuchs: Brombeere, flachiger Bestand mit Brennnessel. Sitzpflanzen:

Brombeere, Brennnessel. Tiere zumeist auf Brennnessel flidchig verteilt (~ 20 m?).

Grof-Ellershausen:

Hochwald, Eichen — Hainbuchen Mischwald, einzelne Rotbuchen, Feldahorn, schwach
ausgepridgte Krautschicht: Brombeere im Unterwuchs. Sitzpflanzen: Brombeere,

Feldahorn. Die Tiere flichig zumeist auf Brombeere verteilt (~ 20 m?).

Knutbiihren:

Stidostlage; Waldrand, Eichen — Hainbuchen Mischwald, einzelne Rotbuchen, Feld-,
Bergahorn (Acer pseudoplatanus), Esche, Haselnuss (Corylus avellana); reich
strukturierter Unterwuchs: Jungbdume, Pfaffenhiitchen (Euonymus europaea), Brombeere,
Sal-Weide. Sitzpflanzen: Brombeere, Feldahorn, Hainbuche, Haselnuss, Waldrebe
(Clematis vitalba), Pfaffenhiitchen, Berberitze (Berberis vulgaris). Aufgrund des reich
strukturierten Habitats mit gilinstigen Nahrungspflanzen waren die Tiere flichig verteilt. Es
waren jedoch Ansammlungen von Tieren auf wenigen — ca. zehn Quadratmeter gro3en —

Flachen abzugrenzen, die durch Flichen ohne Tiere voneinander isoliert waren.

Ludolfshausen:

Ostlage; Waldrand, Eichen — Hainbuchen Mischwald mit Fichtenbestand, Brombeere im
Unterwuchs. Sitzpflanze: Brombeere. Tiere zumeist auf Brombeere flachig verteilt (~

20 m?).

Ossenfeld I:

Hochwald, Eichen — Hainbuchen Mischwald, einzelne Rotbuchen, Jungbiume im
Unterwuchs, keine Krautschicht. Sitzpflanzen: Bergahorn, Hainbuche. Tiere auf jungem

Bergahorn flachig verteilt (~ 10 m?).

53



Ergebnisse

Ossenfteld II:

Westlage; Waldrand, Eichen-Hainbuchen Mischwald, einzelne Rotbuchen, Eschen,
Haselnuss. Sitzpflanzen: Brombeere, Esche, Haselnuss. Tiere auf zwei neben einander

stehenden Pflanzen (~ 5 m?).

Scheden:
Westlage; Waldrand, keine Krautschicht. Sitzpflanzen: Feldahorn, Haselnuss. Tiere auf

zwei neben einander stechenden Pflanzen (~ 5 m?).

Weifswassertal:
Stidostlage; Waldrand, Eichen-Hainbuchen Mischwald: Sal-Weide, Feld- und Bergahorn,

Strauchschicht reich strukturiert: Pfaffenhiitchen, flachiger Bestand mit Brennnesseln.
Sitzpflanzen: Brombeere, Sal-Weide, Haselnuss, Brennnessel. Tiere zumeist auf

Brennnessel flichig verteilt (~ 20 m?).

Zwolfgehren:
Stidlage; Waldrand, Eichen-Hainbuchen Mischwald, Feld- und Bergahorn, Brombeere.

Sitzpflanzen: Brombeere, Feldahorn. Tiere auf wenigen, nahe beieinander stehenden

Pflanzen (~ 5 m?).

Kaufunger Wald:

Hochwald; Waldweg, Eichen — Hainbuchen Mischwald, einzelne Rotbuchen. Sitzpflanzen:
Brombeere, Brennnessel, Hainbuche. Tiere auf Brennnessel und Brombeere flachig verteilt

(~ 20 ).

Habitatbeschreibung der Populationen, die aus dem nordlichen bzw. nordwestlichen Raum

sowie dem Bordenbereich Niedersachsens fiir die Untersuchungen herangezogen wurden:

Bad Laer:
Stidwestlage; lichter Hochwald, Rotbuchen, Eichen (Quercus spec.), Feldahorn.
Brombeere, Brennnessel. Sitzpflanzen: Brombeere, Feldahorn, Hainbuche. Tiere im

strukturierten Unterwuchs fldchig verstreut (~ 20 m?).
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Hildesheim:
Hochwald; Waldschneise, Eichen — Hainbuchen Mischwald, einzelne Sommerlinden (7ilia
platyphyllos), Jungbiume im Unterwuchs, keine Krautschicht. Sitzpflanzen: Brombeere,

Haselnuss. Tiere verteilten sich auf zwei nahe beieinander stehende Pflanzen (~ 5 m?).

Hasbruch:
Siidostlage; Hochwald, angepflanzte junge Rotbuchen, Eichen. Brombeere, Brennnessel.

Sitzpflanzen: Brombeere, Hainbuche, Haselnuss (~ 30 m?).

Habitatbeschreibung der Populationen, die aus dem Alpenvorland fiir die Untersuchungen

herangezogen wurden:

Oberkatzbach:
Stidlage; Waldrand, reich strukturierter Bestand mit Eichen, Hainbuchen, Feldahorn,
flichiger Unterwuchs mit Brennnesseln. Sitzpflanzen: Brombeere, Brennnessel. Tiere

zumeist auf Brennnesseln flachig verteilt (~ 25 m?).

Moosach I
Stidlage; Waldrand. Sitzpflanzen: Feldahorn, Hainbuche, Pfaffenhiitchen. Es konnten nur

wenige Tiere auf etwa fiinf m? in diesem Habitat aufgefunden werden.

Moosach II.
Ostlage; Waldrand. Sitzpflanzen: Brombeere, Haselnuss, Esche. Wenige Tiere auf

Jungbdumen (~ 5 m?).

Ebersberg Wegrand.:

Hochwald; Waldschneise, Eichen — Hainbuchen Mischwald mit Fichtenbestdnden,

Brennnesseln im Unterwuchs. Sitzpflanze: Brennnessel. Tiere flachig verteilt (~ 20 m?).

Ebersberg Weiher:

Westlage; Waldrand, Eichen — Hainbuchen Mischwald mit Fichtenbestinden, Brombeere
und Haselnuss im Unterwuchs. Sitzpflanzen: Brombeere, Haselnuss. Tiere auf wenigen,

nahe beieinander stechenden Pflanzen (~ 5 m?).
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3.2 Eiablage und Embryonalentwicklung

3.2.1 Reproduktionsraten der Freilandtiere

Die Weibchen wurden vor ihrer Hautung zum Adultus separiert. Etwa eine Woche spéter
wurde den Tieren ein Médnnchen der eigenen Population zur Paarung angeboten. Einige
Weibchen legten trotz erfolgter Paarung keine oder nur sehr wenige Eier ab. Weibchen, die
weniger als zehn Eier abgelegt hatten, blieben bei der Ermittlung der Reproduktionsraten
fiir die untersuchten Populationen unberiicksichtigt. Tiere, von denen sehr wenige Eier
registriert wurden, legten diese nicht wie andere Weibchen in den bereitgestellten
Styroporklotz ab. Stattdessen fanden sich Eier dieser Tiere lose auf dem Boden des
Zuchtbehélters. Dadurch war anzunehmen, dass diese Weibchen nicht zur Erhaltung der
Population im gleichen Maf3e beitrugen.

Im Durchschnitt legten die Weibchen aller Populationen 52 Eier (Abb. 3.2-1). Deutlich
tiber diesem Schnitt lagen die Tiere der Populationen Bad Laer mit durchschnittlich 93
Eiern, Knutbiihren mit durchschnittlich 81 Eiern, Ludolfshausen mit durchschnittlich 91
Eiern und Ossenfeld II mit durchschnittlich 111 Eiern. Ohne diese vier Populationen sinkt
die durchschnittliche Anzahl abgelegter Eier auf 40 je Weibchen.

Ein Zusammenhang zwischen Zuchterfolg und der Anzahl pro Tier abgelegter Eier lésst
sich jedoch nicht herstellen: Die Population Scheden mit im Mittel 33 Eiern je Weibchen
lieB sich bis zur dritten Filialgeneration aufziehen. Dies gelang nicht mit der Population
Ossenfeld Il oder etwa mit der Population Oberkatzbach (durchschnittlich 48 Eier), in der

die erste Filialgeneration erst drei Jahre nach der Eiablage aufgezogen werden konnte.
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Abb. 3.2-1: Anzahl durchschnittlich abgelegter Eier der Freiland-Weibchen je Population. Tiere,
die weniger als zehn Eier legten, blieben unberiicksichtigt.

3.2.2 Absterberaten in der Embryonalentwicklung: F,

Im Sommer 2004 wurden von den F;-Generationen der 2003 erfolgreich in Zucht
genommenen Teilpopulationen Daten zur biologischen Fitness aufgenommen, im
Folgejahr die entsprechenden Daten der 2004 in Zucht genommenen Populationen. Da die
Tiere unter nahezu gleichen Laborbedingungen gehalten wurden, blieben die
unterschiedlichen Sammeljahre unberiicksichtigt. Wahrend der Embryonalentwicklung der
Fi (n = 2724 Eier) im ersten Jahr zeigten die untersuchten Populationen bereits grof3e
Unterschiede in der Uberlebenswahrscheinlichkeit der Embryonen (Absterberate: 4 -
57 %). Populationen, in denen die Absterberate bis zur ersten Abkiihlungsperiode bei mehr
als 20 % lag, konnten nicht erfolgreich in Zucht genommen werden.

In den Populationszuchten Bad Laer, Bremke, Hildesheim, Knutbiihren, Ludolfshausen,
Scheden sowie den beiden Populationen aus Ossenfeld lag im Jahr der Ablage die
Absterberate der abgelegten Eier unter 10 %. Bis zur zweiten Winterabkiihlung starben

etwas mehr Eier ab als im Jahr der Ablage. Der Anteil stieg aber selten (Population
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Hildesheim) auf iiber 20 %. Bis auf die Population Bremke, die eine Absterberate von 19 %
aufwies, nahm der Anteil abgestorbener Eier bis zur dritten Winterabkiihlung wieder ab.
Die Zuchten der Populationen Bad Lauterberg, Ebersberg Weg, Ebersberg Weiher,
Gottinger Wald, Grof-Ellershausen, Hasbruch, und Oberkatzbach wiesen im Jahr der
Ablage eine Absterberate der F;-Embryonen von iiber 10 %, jedoch unter 25 %, auf. Bis
zur zweiten Winterabkiihlung stieg in diesen Populationen die Rate abgestorbener Eier, mit
Ausnahme der Populationen Géttinger Wald und Hasbruch, um weitere etwa 30 %.
Wiéhrend des ersten Jahres lag die Absterberate der Populationszuchten Moosach,
Kaufunger Wald, Weifswassertal und Zwdélfgehren bei iiber 25 %. Bei der Population
Weifswassertal starben 51 % der Embryonen bereits im Ablagejahr; in den folgenden zwei
Jahren auch alle anderen Eier dieser Population. Von dieser Population gelang es keinem
Tier der ersten Filialgeneration, die Embryonalentwicklung abzuschlieen und aus dem Ei
zu schliipfen. Die erste Filialgeneration der Population Zwolfgehren hatte zwar im Jahr der
Ablage eine vergleichbar hohe Absterbequote wie die Population Gottinger Wald, doch
starb in der Population Zwdélfgehren die Hilfte der abgelegten Eier nach der ersten
Winterabkiihlung. Von den Tieren der Populationen Kaufunger Wald und Moosach
wurden verhdltnisméfig wenige Eier abgelegt (Tab. 3.2-1).

Tab. 3.2-1: Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration von Tieren der in Zucht
genommenen Populationen (jeweils bezogen auf die Gesamtzahl abgelegter Eier)

abgestorben im . .
_ Anzahl _abgestorl?en ersten abgestorben im zweiten
Population im Ablagejahr . Folgejahr
(n) (%) Folgejahr (%)
(%)

Bad Laer 306 6 18 7
Bad Lauterberg 158 12 27 3
Bremke 59 5 17 19
Ebersberg Weg 82 10 33 1
Ebersberg Weiher 79 18 27 3
Goéttinger Wald 54 24 15 4
GroR-Ellershausen 166 11 32 16
Hasbruch 162 14 6 3
Hildesheim 114 6 35 11
Knutbihren 162 4 14 3
Kaufunger Wald 46 30 15 0
Ludolfshausen 443 4 19 10
Moosach 23 57 26 9
Oberkatzbach 140 19 34 1
Ossenfeld | 134 6 22 15
Ossenfeld Il 221 2 11 5
Scheden 147 6 23 2
Weillwassertal 93 51 45 4
Zwolfgehren 135 27 49 4
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3.2.3 Absterberaten in der Embryonalentwicklung: F»

Eine Zucht der F,-Generation gelang nur bei Populationen, die sich durch eine schnelle
embryonale Entwicklung auszeichneten, sowie bei einigen Populationen mit etwas
verlangsamter Entwicklung (vgl. Abschnitt 3.2.8). Dokumentiert wurde nur die
Uberlebenswahrscheinlichkeit bis zum zweiten Jahr nach Ablage der Eier (n = 814).

In der zweiten Filialgeneration zeigten einige Populationen eine leicht verdnderte
Uberlebenswahrscheinlichkeit in der Embryonalentwicklung.

Eine geringere Absterberate der Embryonen konnte in der zweiten Filialgeneration der
Population Hasbruch sowohl im Jahr der Ablage, als auch im Folgejahr dokumentiert
werden. Auch die Population Ebersberg Weiher wies, anders als die Population Ebersberg
Weg, gegeniiber der F-Generation eine geringere Absterbequote auf.

Eine gegeniiber der ersten Filialgeneration leicht erhdhte Absterberate zeigten im ersten
Jahr der Embryonalentwicklung die Populationen Grof3-Ellershausen, Hildesheim und
Scheden. Nach der zweiten Winterabkiihlung ist eine gegeniiber der ersten Filialgeneration
erhohte Absterberate in diesen Populationen nicht zu beobachten. Anders ist das bei der
Population Ossenfeld 11, die, wie im Jahr der Eiablage, auch im darauf folgenden Jahr eine
hohe Ausfallquote hat.

Die F,-Generationen der Populationen Bad Laer, Bremke, Ludolfshausen, Bad Lauterberg
und Knutbiihren zeigen keine wesentliche Anderung der Uberlebenswahrscheinlichkeit in

der embryonalen Entwicklung gegentiiber den ersten Filialgenerationen (Tab. 3.2-2).

Tab. 3.2-2: Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration von Tieren der in Zucht
genommen Populationen

. abgestorben
. Anzahl abgestorl;_\en im nach einem
Population Ablagejahr
(n) (%) Jahr
(%)
Bad Laer 83 7 19
Bad Lauterberg 107 21 23
Bremke 26 0 23
Ebersberg Weg 52 23 37
Ebersberg Weiher 98 6 4
Grol3-Ellershausen 80 20 9
Hasbruch 175 6 11
Hildesheim 110 17 26
KnutblUhren 72 7 13
Ludolfshausen 131 5 9
Ossenfeld I 52 46 50
Scheden 144 35 14
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3.2.4 Absterberaten in der Embryonalentwicklung: F3

Bis zur dritten Filialgeneration wurde die Zucht nur mit einigen der im Jahr 2003 in Zucht
genommenen Tiere fortgefiihrt (Tab. 3.2-3). Bei den Populationen Ludolfshausen und Bad
Laer konnten keine wesentlichen Verdnderungen der Absterberate gegeniiber der F;- und
F»-Generation festgestellt werden. In allen drei Generationen lag die Absterberate im Jahr
der Ablage zwischen 6 % und 10 %. Von den Eiern der Population Grofs-Ellershausen
starb im Jahr der Ablage und auch im darauf folgenden Jahr ein geringerer Prozentsatz ab,
als es bei der F,-Generation der Fall war (11 % in der F; und 4% in der F3, aber 20 % in
der F;). In den Zuchten der Populationen Hildesheim, Knutbiihren und Scheden konnten
keine hohen Absterberaten dokumentiert werden. Es wurden allerdings so wenig Eier

abgelegt, dass ein Vergleich der Generationen nicht vorgenommen wurde.

Tab. 3.2-3: Embryonalentwicklung der dritten Filialgeneration von Tieren der in Zucht genommen

Populationen
_ Anzahl abgestorl:_\en im abgestorben_ im
Population (n) Ablagejahr ersten Folgejahr
(%) (%)
Bad Laer 155 10 14
Gr.-Ellershausen 75 4 4
Hildesheim 12 50 17
Knutbihren 16 13 6
Ludolfshausen 82 5 7
Scheden 12 17 8

3.2.5 Absterberaten der Inzuchtlinien

Bei kleinen Populationen kann nicht ausgeschlossen werden, dass es bereits bei
Etablierung der Laborzuchten zur Inzucht gekommen ist. Daher werden fiir den Vergleich
der Inzuchtlinien mit den Populationszuchten die Zuchtlinien mit den gleichen
Bezeichnungen fiir die Generationsfolgen belegt. Analog dazu tragt also die erste im Labor
willentlich erzeugte Inzuchtgeneration die Benennung der geziichteten Laborgenerationen.

Die Inzuchtlinie Scheden zeigt eine wesentlich niedrigere Absterbequote im ersten Jahr der
Embryonalentwicklung als die Populationszucht mit einer Absterberate von 35 % (Tab.
3.2-4). Bis zur ersten Winterabkiihlung wies im Vergleich zur Populationszucht
(Absterberate: 7 %) die Inzuchtlinie Bad Laer einen nur geringfiigig hoheren Prozentsatz

abgestorbener Eier auf. Dem gegentiber ist die Absterbrate bei der Inzucht mit Tieren aus
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Knutbiihren und Ludolfshausen im Vergleich zu den Populationszuchten (mit 7 % und

5%) erhoht. Auch die Inzucht der Population Grofs-Ellershausen, die in der
Populationszucht eine Absterberate von 20% aufwies, zeigte eine verminderte Fitness. Im
zweiten Jahr nach der Eiablage starben weitere 60 % der Eier, die von den Tieren der
Inzuchtlinie Grof3-Ellershausen abgelegt wurden, ab. In den anderen Inzuchtlinien konnten
gegeniiber den Populationszuchten keine erheblichen Abweichungen in den Folgejahren

festgestellt werden.

Tab. 3.2-4: Absterberate einer F»>-Inzucht tiber drei Jahre

abgestorben | abgestorben im
abgestorben im ersten zweiten
Inzucht der Anzahl im Ablagejahr Folgejahr Folgejahr
Population (n) (%) (%) (%)

Bad Laer 40 10 13 0
GroR-Ellershausen 15 27 60 0
Knutbihren 43 26 7 5
Ludolfshausen 18 17 11 0
Scheden 101 15 8 7

Mit der Inzuchtlinie der Populationen Grof3-Ellershausen (hohe Absterbequote) und

Scheden (verlangsamte Embryonalentwicklung; Abschnitt Embryonalentwicklungs-
geschwindigkeit 3.3.8) wurde im Folgejahr nicht weitergeziichtet. Die Inzuchtlinie der
dritten Filialgeneration mit Tieren der Population Bad Laer wies im Jahr der Ablage eine
hohere Mortalitét auf, als die erste Inzuchtgeneration. Bei den Inzuchtlinien der Population
Ludolfshausen und Knutbiihren waren hingegen weit geringere Absterberaten zu
verzeichnen, die auch im Vergleich zu den Populationszuchten niedriger waren (13 % und

5 %; Tab. 3.2-5).

Tab. 3.2-5: Absterberate einer Fs-Inzucht im Jahr der Ablage

abgestorben
Inzucht der Anzahl im Ablagejahr
Population (n) (%)
Bad Laer 68 22
Knutblhren 34 6
Ludolfshausen 75 3
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3.2.6 Absterberaten der Populationshybriden

Von 15 populationshybriden Zuchtlinien (begriindet durch jeweils ein weibliches und ein
ménnliches Tier aus verschiedenen Populationen) wurden die Absterberaten wéhrend der
Embryonalentwicklung iiber zwei Jahre protokolliert. Dabei wiesen die Nachkommen von
Tieren mit Eltern unterschiedlicher Herkunft stark voneinander abweichende Absterberaten
auf. Die Nachkommen von ,,Hybride 1, ,,Hybride 3 oder ,,Hybride 5 zeichnen sich
durch dhnliche Absterberaten aus wie die Populationszuchten, aus denen die Weibchen
stammen. Bei anderen Kombinationen sind die Absterberaten deutlich erhoht, wie
beispielsweise bei ,,Hybride 6* oder ,,Hybride 7* (Tab. 3.2-6).

Da die Absterberate der Populationshybriden in einen Zusammenhang mit der Herkunft
der Elterntiere gesehen werden muss und dies in noch gréferem MaBe fiir die
Geschwindigkeit der Embryonalentwicklung gilt, erfolgt eine genauere Betrachtung dieser

beiden Ergebnisteile gemeinsam unter Abschnitt 3.2.10.

Tab. 3.2-6: Absterberaten von Populationshybriden im Jahr der Ablage und im ersten

Folgejahr
Anzahl ab- | abgestorben im | abgestorben im
gelegter Eier Ablagejahr ersten Folgejahr
Eltern (n) (%) (%)
Hybride1 64 5 16
Hybride2 21 5 5
Hybride3 44 32 36
Hybride4 93 2 19
Hybride5 105 4 10
Hybride6 38 8 53
Hybride7 15 67 0
Hybride8 12 50 0
Hybride9 37 38 8
Hybride10 0 - -
Hybride11 10 20 0
Hybride12 41 24 5
Hybride13 47 49 4
Hybride14 49 63 2
Hybride15 5 60 0
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3.2.7 Entwicklungsgeschwindigkeit und Zuchterfolg

Ausschlaggebend fiir eine Weiterzucht der Filialgenerationen im Labor war neben der
Absterberate die Entwicklungsgeschwindigkeit der ersten Filialgeneration im Jahr der

Ablage (Abb. 3.2-2).
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Abb. 3.2-2: Verhéltnis von Eiern, die in der ersten Winterabkiihlung eine Entwicklung des
Embryos der ersten Filialgeneration aufwiesen, zu FEiern, die keine Anzeichen eines sich
entwickelten Embryos zeigten. Dargestellt sind alle in Zucht genommenen Populationen. Nicht
beriicksichtigt ist der Anteil der bis dahin abgestorbenen Eier.

Embryonen, die sich wihrend der ersten Abkiihlungsperiode bereits in der Medial- oder
Finaldiapause befanden, konnten im Folgejahr schliipfen. Der prozentuale Anteil von
Eiern, die keinerlei Entwicklung zeigten, lie} sich auch mit dem spéteren Zuchterfolg in
Zusammenhang bringen. So lieBen sich die in Zucht genommenen Populationen in drei
Gruppen untergliedern. Wiesen nicht wesentlich mehr als 20 % der Eier keine Anzeichen
einer fortgeschrittenen Embryonalentwicklung auf, also einen Embryo, der wenigstens in
der Medialdiapause war, gelang im Folgejahr in der Regel die Aufzucht der ersten
Filialgeneration mit erheblich mehr adulten Tieren als fiir eine Erhaltungszucht
erforderlich gewesen wiren. In diese Kategorie fielen die Populationen Bad Laer, Grof-
Ellershausen, Ludolfshausen, Knutbiihren, Scheden, Ossenfeld 11, Hildesheim, Hasbruch
und Kaufunger Wald.

Wies die Quote von Eiern ohne erkennbare Entwicklung einen Anteil von etwa 40 % an

der Gesamtzahl der abgelegten Eier auf, konnte stets eine ausreichende Anzahl von

63



Ergebnisse

Individuen im Folgejahr bis zum Adultus aufgezogen werden, um die Zucht zu erhalten. In
diese zweite Kategorie fielen die Populationen Bad Lauterberg, Bremke, Ebersberg Weg,
Ebersberg Weiher, Géttinger Wald und Ossenfeld 1.

Die letzte Gruppe bildeten die Populationen Oberkatzbach, Zwolfgehren und
Weifiwassertal. Die Zucht der Filialgeneration im Folgejahr gelang bei diesen
Populationen nicht. Hier lag der Anteil von Eiern, die bis zur ersten Winterabkiihlung
keine Entwicklung zeigten, bei iiber 60 %. Nach der ersten Winterabkiihlung schliipften
jeweils nur einzelne oder, in der Population Weifiwassertal, keine Individuen.

Im Folgenden wird die Geschwindigkeit der Embryonalentwicklung fiir die verschiedenen
geziichteten Populationen besprochen. Dazu wird zunéchst beispielhaft der Stand der
Embryonalentwicklung in der F;-Generation wihrend der ersten Abkiihlungsperiode
betrachtet. Dabei handelt es sich immer um die Nachkommen von nur einem weiblichen
Individuum der jeweiligen Population. Der Entwicklungsstand wurde in Bezug zum
Ablagetermin der Eier in der vorangegangenen Ablageperiode gesetzt. Da die Tiere nicht
in regelmédfBigen Abstinden Eier ablegen, dienen in den zur Veranschaulichung
abgebildeten Diagrammen die Angaben zum Ablagedatum zur Orientierung. Zur
Darstellung ausgewdhlt wurden Tiere, die moglichst viele Eier abgelegt hatten. Die Daten
der anderen untersuchten Tiere werden im Rahmen dieser Publikation nicht dargestellt.
AnschlieBend wurde fiir die erste Filialgeneration der Stand der Embryonalentwicklung
von allen Tieren der jeweiligen Population zusammenfassend bis zu drei Jahre nach der
Eiablage betrachtet. SchlieBlich wird exemplarisch und ergidnzend die Entwicklung
weiterer Filialgenerationen einiger Populationen dargestellt, wenn deren Zucht erfolgreich
verlief. Anteile der abgestorbenen Eier wurden nicht beriicksichtigt; sie werden unter
Abschnitt 3.2.2 bis 3.2.4 separat betrachtet.

Unberticksichtigt blieben die Populationen Moosach I und Moosach II. Hier legten die
Weibchen nur wenige Eier ab (insgesamt 23). Zudem war eine hohe Absterberate zu
verzeichnen (im Jahr der Ablage verblieben nur zehn Eier, von denen keines sichtbare
Anzeichen einer Embryonalentwicklung aufwies). In den Folgejahren lieen sich nur
einzelne Individuen aufziehen. Aussagen zur Entwicklungsgeschwindigkeit konnten daher
nicht getroffen werden.

Eier, die nicht bis zur ersten Winterabkiihlung abgestorben waren, aber dennoch keine
Anzeichen einer Embryonalentwicklung zeigten, wurden als in der Initialdiapause

befindlich eingestuft.
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3.2.8 Entwicklungsgeschwindigkeit in der Embryonalentwicklung einzelner Populationen

Population Ludolfshausen

Die Embryonalentwicklung von Tieren der F;-Generation Ludolfshausen verlief im Jahr
der Eiablage rasch. Eier, die bis Mitte August abgelegt wurden, entwickelten sich fast
ausnahmslos bis zur Finaldiapause. Selbst bis in den September hinein abgelegte Eier
gelangten noch bis zum Finaldiapausestadium. Abb. 3.2-3 zeigt beispielhaft den Stand der
Embryonalentwicklung wéhrend der Winterabkiihlung der von Individuum , W2
abgelegten Eier im Jahr der Ablage. Nur wenige Eier zeigten keine Entwicklung. Auch der
Anteil von Embryonen in der Medialdiapause war gering.

Zwar ist in der Regel bei B. serricauda damit zu rechnen, dass Embryonen, die bis zur
Winterabkiihlung das Finaldiapausestadium erreicht haben, im folgenden Jahr schliipfen.
Dennoch verbleiben einige Individuum ein weiteres Jahr in der Diapause und schliipfen
erst im darauf folgenden Jahr. Zudem ist es moglich, dass sich Embryonen, die bis zur
Abkiihlungsperiode lediglich das Medialdiapausestadium erreicht haben, nach Beendigung

der Abkiihlung, ohne in der Finaldiapause zu verharren,sich bis zum Schlupf entwickeln.
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Abb. 3.2-3: Stand der Entwicklung unter Berticksichtigung des Ablagedatums von Embryonen der
ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,,W2*) der Population Ludolfshausen.

Die Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration im Jahr der Ablage bestitigt die
Ergebnisse der F;-Generation in Bezug auf den Zusammenhang zwischen Ablagedatum

und Entwicklungsstand in der ersten Kélteperiode (Abb. 3.2-4). Lediglich einige Eier, die
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Anfang August abgelegt wurden, entwickelten sich nur bis zum Medialdiapausestadium.
Auch fir die dritte Filialgeneration konnte die gleiche Abweichung beim erreichten
Entwicklungsstand in der ersten Abkiihlung im Vergleich zur Verteilung der

Diapausestadien liber den Entwicklungszeitraum (Abb. 3.2-5) festgestellt werden.
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Abb. 3.2-4: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen der
zweiten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind die Nachkommen
dreier in einem GefidB3 gemeinsam gehaltener Weibchen (,,G1) der Population Ludolfshausen.
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Abb. 3.2-5: Stand der Entwicklung unter Berticksichtigung des Ablagedatums von Embryonen der
dritten Filialgeneration wéhrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind die Nachkommen
von drei gemeinsam gehilterten Weibchen (,,FG1°) der Population Ludolfshausen.
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Der Anteil aller Embryonen der im Labor gezogenen F;-Generation, die im Jahr der
Ablage bereits bis zur Finaldiapause entwickelt waren, lag bei knapp 80 %. Bereits in der
zweiten Winterabkiihlung verblieben keine Eier, deren Entwicklungsstand als
Initialdiapause zu klassifizieren war. Der Anteil der Medialdiapausestadien lag im Jahr der
Ablage und im Folgejahr bei etwa 10 %. In der dritten Abkiihlungsperiode konnte von der
Fi-Generation nur noch ein Embryo registriert werden, der in der Finaldiapause verharrte

(Abb. 3.2-6).
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Abb. 3.2-6: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller Tiere der Population Ludolfshausen
abgelegten Eier.

Die nachgeziichteten Filialgenerationen wiesen eine analoge Embryonalentwicklung auf.
In der zweiten Filialgeneration verlangsamte sich die Embryonalentwicklung fiir die
Gesamtzahl der betrachteten Eier geringfiigig. Der Anteil von Embryonen, die die erste
und die zweite Winterabkiihlung in der Medialdiapause iiberdauerten, stieg gegeniiber der
Fi-Generation an (Abb. 3.2-7). Dennoch verblieb bereits in der zweiten Winterabkiihlung
kein Ei in der Initialdiapause (in der dritten Filialgeneration war es nur ein Ei, vgl. Abb.
3.2-8).

Der Trend einer verlangsamten Entwicklung der F,-Generation gegeniiber der F;-

Generation konnte in allen nachgeziichteten Populationen festgestellt werden.
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Abb. 3.2-7: Anteile der Diapausestadien der zweiten Filialgeneration in der Embryonalentwicklung
iiber drei Abkiihlungsperioden. Population: Ludolfshausen.
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Abb. 3.2-8: Anteile der Diapausestadien {iber zwei Abkiihlungsperioden in der
Embryonalentwicklung der dritten Filialgeneration unter Einbeziehung aller von Tieren der
Population Ludolfshausen abgelegten Eier.

Population Bad Laer

Die erste Filialgeneration von in Zucht genommenen Tieren der Population Bad Laer wies
schon bis zur ersten Abkiihlung wdhrend der vegetationsfreien Zeit eine schnelle
Entwicklung vieler Embryonen auf. Bis zum Ende der ersten Augustdekade entwickelten
sich die meisten abgelegten Eier, wie in Abb. 3.2-9 fiir das Individuum ,,W1* dargestellt,
bis zur Finaldiapause. Danach abgelegte Eier erreichten entweder die Medialdiapause oder
verharrten, unabhingig von der Tageslichtdauer, in der Initialdiapause. Letztere konnte
auch fiir Eier festgestellt werden, die bereits zu Beginn der Ablageperiode abgelegt

wurden.
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Abb. 3.2-9: Stand der Entwicklung unter Berlicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen der
ersten Filialgeneration wéhrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W1°) der Population Bad Laer.

Im Vergleich zur F-Generation entwickelten sich in der zweiten Filialgeneration einige
Eier noch bis zum Ende der zweiten Augustdekade bis zur Finaldiapause (Abb. 3.2-10).
Die Verteilung der anderen Diapausestadien mit stets einigen Eiern in der Finaldiapause,
die sich {iiber den gesamten Ablagezeitraum verteilen, &hnelt der der ersten
Filialgeneration. In der dritten Filialgeneration verschob sich die Tendenz, die
Filialdiapause bis zu Winterabkiihlung zu erreichen, auf Ablagetermine bis Mitte
September. Die Verteilung der anderen Diapausestadien glich denen der F;- und F»-

Generation (Abb. 3.2-11).
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Abb. 3.2-10: Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen der zweiten
Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt ist die Entwicklung der
Nachkommen von drei gemeinsam gehaltenen Weibchen (,,G2%) der Population Bad Laer.
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Abb. 3.2-11: Stand der Entwicklung von Embryonen der dritten Filialgeneration unter
Beriicksichtigung des Ablagedatums wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt ist die
Entwicklung der Nachkommen von drei gemeinsam gehaltenen Weibchen (,,FG1¢) der Population
Bad Laer.

Entsprechend der als verhdltnisméBig schnell einzustufenden Embryonalentwicklung bis
zur ersten Winterabkiihlung erfolgt auch iiber die Dauer mehrerer Abkiihlungsperioden
eine rasche Verringerung der Eier in der Initialdiapause von knapp 20 % im Jahr der
Ablage auf 10 % im ersten Folgejahr. Im zweiten Folgejahr konnten keine Eier registriert

werden, die noch in der Initialdiapause verblieben. Der Anteil der in der Medialdiapause
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die Winterruhe iiberdauernden Embryonen schwankte in den ersten beiden Jahren um 10 %
und war damit relativ gering. Im dritten Jahr nahm der Anteil im Verhiltnis zu den
Vorjahren leicht ab. Der Anteil von Embryonen an der Gesamtzahl der aus der Population
Bad Laer betrachteten Individuen der F;-Generation, der bis zur ersten Abkiihlungsperiode
die Finaldiapause erreichte, war mit weit iber 60 % hoch. Entsprechend sanken in den

Folgejahren die Anteile aller anderen Diapausestadien stark (Abb. 3.2-12).
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Abb. 3.2-12: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Bad Laer

abgelegten Eier.

Wie in der Population Ludolfshausen zu beobachten, verlangsamte sich auch in der
Population Bad Laer die Embryonalentwicklung in der zweiten gegeniiber der ersten
Filialgeneration (Abb. 3.2-13). Hier lag der Anteil von Eiern in der Initialdiapause bei iiber
35 %, sank aber bis zur zweiten Abkiihlung um etwa die Hilfte. Die Quote der
Medialdiapausestadien lag im Jahr der Ablage und im Folgejahr wesentlich hoher als es
bei der Fi-Generation der Fall war. Dementsprechend schlossen auch weniger Tiere die
Embryonalentwicklung ab. Der Anteil der Finaldiapausestadien erreichte durch diese
langsamer verlaufende Entwicklung auch erst in der dritten Kélteperiode seinen hochsten

Stand (Abb. 3.2-14).
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Abb. 3.2-13: Anteile der Diapausestadien von der Population Bad Laer in der
Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration iiber drei Abkiihlungsperioden.

50%

40%
30%
20%

10%
0%

_—
|
|
|

J

Initialdiapause i.d
ersten
Abkuhlungsperiode
Initialdiapause i.d.
zweiten
Abkhlungsperiode
Medialdiapause i.d.
ersten
Abkuhlungsperiode
Medialdiapause i.d.
zweiten
Abkuhlungsperiode
Finaldiapause i.d.
ersten
Abkhlungsperiode
Finaldiapause i.d.
zweiten
AbkUhlungsperiode

Abb. 3.2-14: Diapausestadien der dritten Filialgeneration iiber zwei Abkiihlungsperioden unter
Einbeziehung aller von Tieren der Population Bad Laer abgelegten Eier.

Population Grofi-Ellershausen

Die von den dem Freiland entnommenen Tieren der Population Grof-Ellershausen
abgelegten Eier zeigten bis zur ersten Abkiihlungsperiode, ebenso wie die FEier der
Population Ludolfshausen, eine schnelle Entwicklung mit vielen Individuen, die bereits im
Jahr der Ablage ihre Embryonalentwicklung vollenden konnten. In dieser Population
konnten allerdings auch Embryonen registriert werden, die sich auch nach dem Ende der
ersten Augustdekade bis zur Finaldiapause entwickelt haben, wie in Abb. 3.2-15
exemplarisch flir die Folgegeneration des Individuums ,W5“ dargestellt. In den
Folgegenerationen (Abb. 3.2-16 und 3.2-17) entwickelten sich, wie bei der ersten
Filialgeneration, auch gegen Ende der Ablageperiode abgelegte Eier bis zur Finaldiapause.

Der Anteil von Eiern, die bis zur ersten Kéilteperiode keine Entwicklung zeigten, stieg
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allerdings gegeniiber der F;-Generation — ein Zeichen der gegeniiber der ersten

Filialgeneration verlangsamten Embryonalentwicklung.

8 | O Finaldiapause
@ Medialdiapause

Menge

| Initialdiapause

T
o
Yo}
—

G o

L T
@
-—

-—

Ablagezeitraum

13.8. [

17.8
19.8.

Abb. 3.2-15: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W5*) der Population Grof-Ellershausen.
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Abb. 3.2-16: Entwicklung von Embryonen der zweiten Filialgeneration unter Beriicksichtigung des
Ablagedatums wéhrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die Nachkommen von
drei zusammen gehilterten Weibchens (,,G1%) der Population Grof-Ellershausen.
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Abb. 3.2-17: Entwicklung der dritten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode unter
Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen: Nachkommen von drei zusammen
gehélterten Weibchens (,,FG1%) der Population Grof3-Ellershausen.

Die Entwicklung der F;-Embryonen aus der Population Grof-Ellershausen iiber mehrere
Jahre entspricht in etwa der im Vorangehenden besprochenen Population. Auch hier
konnten in der dritten Winterabkiihlung keine Embryonen in der Initialdiapause festgestellt

werden (Abb. 3.2-18).

80%
70%
60%
50%
40%
30%
20%
o | ] -
0% - —— || —
5 8 © 8 © ¥ =© ¥ ©“w & - 3 ;8 ;B ;B
= 8 = 9 = o < &5 < 5 - 85 2 o 2 5 2 9
o = o = ® = = = = ° = ° = ® =
8.8 98 9.8 $_2 S8 8 8 o _ 8 8c@& g 2
© 7] TL 0 © 7] o S o o O n T S o 7] [CRN7) 7]
Q = (0] [0 = [0) o @ © = o D
Q = O o o)) Q. jo)] al o Q ()] Q (o)) = O =2 =2
= = Q aQ ax
T £ S Q¢ T S T B C @ O ¢ o E ¢ S c 20 ¢ SE ¢
5 0 2 S22 TO2 5 5 3 533 5532 853 f=5 853
= < =NZ= = < ® < s N <E = < o < S NZE i) <
© =) o© 3 © 3 Y =} = =) = = © B=) © =) © B=]
= 5 = é k= _Aé hel X hel X o X c fé (= é c é
c c c ® o ® O ® 1 = = =
= < = z = < = < =S < = < < L< L <

Abb. 3.2-18: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Grof3-

Ellershausen abgelegten Eier.
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Der leicht verlangsamten Embryonalentwicklung der zweiten gegeniiber der ersten
Filialgeneration entspricht auch der erhohte Anteil an Medialdiapausestadien in der ersten
und zweiten Abkiihlungsperiode (Abb. 3.2-19). Durch diese Verzogerung kommt es zu
einem hoheren Anteil von vollstindig entwickelten Embryonen in der dritten Abkiihlung,
in der keine Eier ohne sichtbare Entwicklung registriert werden konnten. Dieser Trend zu
einer gegeniiber der ersten Filialgeneration verlangsamten Entwicklung setzt sich in der
Embryonalentwicklung der F3-Generation bis ins zweite Jahr nach der Ablage fort (Abb.
3.2-20).
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Abb. 3.2-19: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration {iber drei
Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Grof-Ellershausen
abgelegten Eier.
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Abb. 3.2-20: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der dritten Filialgeneration iiber zwei
Abkiihlungsperioden: Population Grof;-Ellershausen.
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Population Hasbruch

Die Embryonalentwicklung der im Labor geziichteten ersten Filialgeneration aus Hasbruch
zeichnet sich durch einen hohen Anteil von Medialdiapausestadien aus, die sich iiber den
gesamten Ablagezeitraum verteilen (Abb. 3.2-21). Auch dieses Diapausestadium vermag
nach der Winterabkiihlung innerhalb kurzer Zeit die Embryonalentwicklung zu vollenden
und zu schliipfen, wie Abb. 3.2-22 im Vergleich zu Abb. 3.2-21 zeigt. Hier ist die
Schlupfrate in Bezug auf das Ablagedatum zu setzen. Es wird ersichtlich, dass in der Regel
Embryonen aus dem Ei schliipfen, die bis zur Winterabkiihlung die Entwicklung bis zur
Finaldiapause abgeschlossen haben. Allerdings schliipften auch vereinzelt Tiere, deren
Embryonalentwicklung in der Winterabkiihlung erst das Medialdiapausestadium erreicht
hatten.

Ein Auslassen des Finaldiapausestadiums ist in allen untersuchten Populationen festgestellt
worden und betrifft auch stets nur einige Embryonen, die in der Medialdiapause die erste
Abkiihlung tiberdauert hatten.

Bis zur Finaldiapause konnen sich im Jahr der Ablage haufiger die friih abgelegten Eier
entwickeln. Bei Individuum ,,W1* ist allerdings beispielhaft zu erkennen, dass auch spéter

abgelegte Eier bis zur Abkiihlung noch die Embryonalentwicklung abschlie3en kdnnen.
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Abb. 3.2-21: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,,W1%) der Population Hasbruch.
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Abb. 3.2-22: Schlupfrate fiir die Nachkommen eines Weibchens (,,W1*) der Population Hasbruch
nach der ersten Winterabkiihlung.

Auch in der zweiten Filialgeneration der Population Hasbruch (Abb. 3.2-23 zeigt die
Embryonalentwicklung von Eiern, die von drei gemeinsam gehaltenen Weibchen ,,G1°
abgelegt wurden), ist ein iiber den gesamten Ablagezeitraum hoher Anteil von Eiern ohne
erkennbare Entwicklung festzustellen. In der Vergleichsgruppe ,,G1“ (hier nicht
dargestellt) dauerte der Zeitraum der Eiablage bis zum 13. September an. Es entwickelten

sich aber auch hier nicht mehr Eier bis zur Finaldiapause.
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Abb. 3.2-23: Stand der Entwicklung unter Berlicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der zweiten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiithlungsperiode. Dargestellt sind die
Nachkommen von drei gemeinsam gehaltenen Weibchen (,,G2%) der Population Hasbruch.
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Entsprechend des hohen bis zur ersten Abkiihlung registrierten Anteils der F;-
Nachkommen, wie bei Individuum ,, W1 beschrieben, die sich bis zur Medialdiapause
entwickelten, kann fiir die Gesamtheit der in der Population Hasbruch abgelegten Eier im
Jahr der Ablage ein Anteil von iiber 20 % fiir die kiihle Periode in der Medialdiapause
tiberdauernden Eier festgestellt werden. Dieser steigt im darauf folgenden Jahr noch einmal
leicht an, um erst im dritten Jahr nach der Ablage der Eier zu sinken. Damit geht im dritten
Jahr ein Ansteigen des Anteils an Eiern gegeniiber dem zweiten Jahr einher, in denen
Embryonen, die wihrend der Winterabkiihlung in der Finaldiapause verharrten, registriert
werden konnten. Der demgegentiber geringe Anteil an Finaldiapausestadien in der zweiten
Abkiihlung mit einem gleichzeitig auf hohem Niveau liegenden Anteil von
Medialdiapausestadien deutet auf eine hohe Quote von Embryonen hin, die ein Jahr ohne
Weiterentwicklung in der Medialdiapause verharrten. Der hohe Anteil von Embryonen, die
ihre Entwicklung bereits im Jahr der Ablage vollendeten, ist auf die friihe Jahreszeit der
Eiablage zurlickzufiihren.

Die gegeniiber anderen untersuchten Populationen wie beispielsweise Ludolfshausen,
leicht verlangsamte Embryonalentwicklung wird auch durch den Anteil von tiiber 20 %
unentwickelter Eier im Ablagejahr deutlich, der sich bis zum Folgejahr etwa halbiert. Im
dritten Jahr nach Ablage konnten keine Eier ohne erkennbare Entwicklung mehr registriert

werden (Abb. 3.2-24).
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Abb. 3.2-24: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller Eier der Population Hasbruch.
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Die Entwicklung der zweiten Filialgeneration (Abb. 3.2-25 zeigt den Entwicklungsstand
fir die erste und zweite Kaélteperiode) ist gegeniiber der ersten Filialgeneration
verlangsamt. In der ersten Winterabkiihlung liegen tiber 60 % der Eier in der
Initialdiapause vor. Der Anteil der in der Medialdiapause die erste Kélteperiode
tiberdauernden Embryonen liegt liber dem Anteil der Embryonen, die bis zur ersten
Abkiihlung die Embryonalentwicklung abgeschlossen haben. Dass der Anteil von
Embryonen in der Medialdiapause wihrend der zweiten Abkiihlungsperiode steigt, die
Quote der Embryonen in der Finaldiapause jedoch sinkt, weist fiir die Population Hasbruch

eine lange Embryonalentwicklung aus.
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Abb. 3.2-25: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der zweiten
Filialgeneration iiber zwei Abkiihlungsperioden aller abgelegten Eier der Population Hasbruch.

Population Hildesheim

Im Jahr der Ablage ist in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration der Tiere
aus Hildesheim keinerlei Zusammenhang mit der Tageslichtdauer und dem bis zur
Winterabkiihlung erreichten Entwicklungsstand zu erkennen. Das Finaldiapausestadium
kann noch von Embryonen erreicht werden, deren Eier erst am Ende der Eiablageperiode
Ende September, also kurz vor dem altersbedingten Tod des Weibchens, abgelegt wurden
(in Abb. 3.2-26 beispielhaft fiir die Entwicklung der Nachkommen von Weibchen ,,W2*
dargestellt). Eier ohne erkennbare Embryonalentwicklung verteilen sich iiber den gesamten

Ablagezeitraum; Medialdiapausestadien treten erst zum Ende der Ablageperiode auf.
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Abb. 3.2-26: Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen der ersten
Filialgeneration wahrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die Nachkommen
eines Weibchens (,,W2°) der Population Hildesheim.

Die Entwicklung der von der ersten Filialgeneration abgelegten Eier weist in der ersten
Winterabkiihlung ebenfalls iiber den gesamten Ablagezeitraum Eier auf, die in der
Initialdiapause lagen (Abb. 3.2-27). Der Ablagezeitraum erstreckte sich allerdings nur von
Anfang August bis Ende August, begann also etwas verspatet. In der Woche vom 23.8. bis
29.8. abgelegte Eier entwickelten sich in der zweiten Filialgeneration bis zur Winterpause

nicht mehr vollstindig.
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Abb. 3.2-27: Entwicklung von Embryonen der zweiten Filialgeneration wéhrend der ersten
Abkiihlungsperiode unter Beriicksichtigung des Ablagedatums. Dargestellt sind die Nachkommen
dreier in einem Behilter gemeinsam gehaltener Weibchen (,,G1°) der Population Hildesheim.
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Die Embryonalentwicklung der Gesamtpopulation Hildesheim weist fiir das Jahr der
Eiablage einen hohen Anteil an Eiern auf, deren Embryonen sich bis zur ersten Abkiihlung
vollstidndig entwickelt haben. Die Anteile aller Diapausestadien sanken im Folgejahr. Im
dritten Jahr der Ablage waren alle Tiere der ersten Filialgeneration Hildesheim geschliipft

(Abb. 3.2-28).
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Abb. 3.2-28: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden abgelegten Eier der Population Hildesheim.

Wie in den anderen nachgeziichteten Populationen auch, konnte in der zweiten Generation
eine gegeniiber der F;-Generation leicht verlangsamte Entwicklung festgestellt werden
(Abb. 3.2-29). So sind die Anteile der Initial- und Medialdiapausestadien in den ersten
beiden Kalteperioden groBer. In der dritten Abkiihlung konnten noch wenige Eier
registriert werden, die nicht vollstindig entwickelte Embryonen enthielten.
Dementsprechend war auch der Anteil von Embryonen in der Finaldiapause wéhrend der

dritten Winterpause hoher.
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Abb. 3.2-29: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der Population Hildesheim
in der zweiten Filialgeneration iiber drei Abkiihlungsperioden.

Population Kaufunger Wald

Die fiir die Griindung der Laborzucht der Population Kaufunger Wald gesammelten Tiere
legten insgesamt nur 48 Eier, von denen sich allerdings 28 entwickelten. In Abb. 3.2-30 ist
die Entwicklung der Eier des Weibchens ,,W1‘ in Bezug auf das Ablagedatum dargestellt.
Der Zeitraum umfasst bei diesem Tier, dhnlich wie bei den anderen Tieren der Population,
nur zwei Wochen; es lassen sich keine Aussagen zum Einfluss der Tageslichtdauer oder

des Alters des Muttertiers auf den Stand der Entwicklung machen.
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Abb. 3.2-30: Stand der Entwicklung unter Berlicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W1*) der Population Kaufunger Wald.

82



Ergebnisse

Bei der Darstellung von Prozentrangen des erreichten Entwicklungsstandes ist die geringe
absolute Zahl untersuchter Eier zu beachten. Abb. 3.2-31 weist fiir die Population
Kaufunger Wald im Jahr der Eiablage eine hohe Quote von in der Medialdiapause die
Winterabkiihlung iiberdauernden Embryonen auf, die im Folgejahr leicht, im dritten Jahr
nach der Eiablage stark sinkt. Dem gegeniiber liegt der Anteil an Eiern, die der
Initialdiapause zuzuordnen sind, im ersten Jahr bei unter 10 % und féllt in der zweiten
Abkiihlung noch einmal deutlich ab. In der darauf folgenden Abkiihlung konnten keine in
der Initialdiapause verbliebenen Eier festgestellt werden. Der Anteil der Embryonen

erreichte nach der dritten Abkiihlung den hochsten Stand.
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Abb. 3.2-31: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration iiber drei
Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Kaufunger Wald
abgelegten Eier.

Im Jahr nach der ersten Abkiihlungsperiode schliipften aber tatsdchlich nur sechs Tiere,
von denen vier Ménnchen bis zum Adultus gezogen werden konnten. Erst in der auf die
dritte Winterabkiihlung folgenden Vegetationsperiode schliipfte eine ausreichend grof3e

Menge an Tieren, um im Labor die néchste (F,-) Generation ziichten zu konnen.

Population Knutbiihren
Die von Tieren der Lokalitidt Knutbiihren abgelegten Eier erreichten im Jahr der Ablage die
Finaldiapause, wenn sie bis zum Ende der zweiten Augustdekade abgelegt wurden (Abb.

3.2-32: Auftragung fiir die von Individuum ,,W1* abgelegten Eier). Der Anteil von Eiern,
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die bis zur ersten Abkiihlung das Medialdiapausestadium erreichten, stieg bei Eiern, die
Ende August abgelegt wurden. Eier, die keine Entwicklung zeigten, wurden hingegen

hiufiger gegen Ende der Ablageperiode abgelegt.
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Abb. 3.2-32: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W1°) der Population Knutbiihren.

Die von den Tieren der F;-Generation abgelegten Eier zeigten im Jahr der Ablage eine
etwa gleich verlaufende Entwicklung bis zur ersten Abkiihlungsperiode wie die

Elterngeneration (Abb. 3.2-33).
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Abb. 3.2-33: Entwicklung von Embryonen der zweiten Filialgeneration unter Beriicksichtigung des
Ablagedatums wihrend der ersten Abkiihlungsperiode: Nachkommen dreier in einem Behilter
gehalten Weibchen der Population Knutbiihren (,,G1).

Im Jahr der Ablage schloss die Halfte der Eier von Tieren aus der Lokalitdt Knutbiihren die
Embryonalentwicklung der F; ab (Abb. 3.2-34). Von den iibrigen Eiern verblieb iiber die
Winterabkiihlung etwas iiber die Hélfte in der Medialdiapause. Der Rest zeigte keine
erkennbare Entwicklung. In den Folgejahren sank der Anteil der Tiere, die bis zur
Abkiihlungsperiode die Finaldiapause erreichten. Der Anteil an der Medialdiapause blieb
wihrend der zweiten Winterabkiihlung noch anndhernd gleich hoch wie in der ersten
Abkiihlung. Der Anteil an Eiern, deren Entwicklungsstand wéhrend der kalten Periode der
Initialdiapause zuzuordnen ist, sank vom ersten zum zweiten Jahr. Im dritten Jahr nach der
Eiablage konnten keine Eier ohne sichtbare Anzeichen von Entwicklung registriert werden.
Die Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration bietet eine nahezu identische
Verteilung der Diapausestadien iiber drei Winterabkiihlungen (Abb. 3.2-35). Lediglich die
Quote der Embryonen, die in der Finaldiapause die dritte Abkiihlung iiberdauerten, ist in

der zweiten Filialgeneration gegentiber der ersten leicht erhdht.
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Abb. 3.2-34: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Knutbiihren

abgelegten Eier.
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Abb. 3.2-35: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der Population Knutbiihren in der
zweiten Filialgeneration iiber drei Abkiihlungsperioden.

Population Ossenfeld I1

Die F;-Generation der Population Ossenfeld II weist, in Abb. 3.2-36 bei dem Individuum
» W1 dargestellt, nur fiir Embryonen eine Entwicklung bis zur Finaldiapause auf, deren
Eiablage bis zum Ende der ersten Augustdekade erfolgte. Medial- und
Initialdiapausestadien  verteilen sich iiber den gesamten Ablagezeitraum. Die
Tageslichtdauer scheint hier ohne Einfluss auf den bis zur Abkiihlung erreichten

Entwicklungsstand des Embryos zu sein.
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Abb. 3.2-36: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W1%) der Population Ossenfeld I1.

Die Ablage der Eier durch Weibchen der ersten Filialgeneration erstreckte sich iiber einen
Zeitraum von nur zwei Wochen. Dies erlaubt es nicht, Aussagen iiber einen moglichen
Zusammenhang zwischen dem Entwicklungsstand in der ersten Kélteperiode und dem
Ablagetermin der Eier zu treffen. Auf die Darstellung wird daher verzichtet.

Die Entwicklung der ersten Filialgeneration lduft nicht in einer vergleichbar hohen
Geschwindigkeit ab, wie es bei der vorangehend besprochenen Population zu beobachten
war. Im Jahr der Ablage verbliecben iiber 20% der FEier ohne erkennbare
Embryonalentwicklung. Dieser verhdltnismaBig hohe Anteil sank auch im Folgejahr nicht
deutlich. Erst in der dritten Abkiihlungsperiode sank der Anteil der Initialdiapausestadien.
Dementsprechend konnten auch in der ersten Abkiihlungsperiode 25 % der Eier dem
Medialdiapausestadium zugeordnet werden. Nach einem Jahr stieg der Anteil etwa um den
Faktor, um den der Anteil der Initialdiapausestadien sank. Erst im zweiten Jahr nach der
Eiablage konnte ein Riickgang der in der Medialdiapause verharrenden Eier registriert
werden. Die Finaldiapause erreichten bis zur ersten Abkiihlung knapp 50 % der abgelegten
Eier. In den Folgejahren sank der Anteil an Finaldiapausestadien allerdings unter das
Niveau der Medial- oder Initialdiapausestadien (Abb. 3.2-37). Hieraus wird ersichtlich,
dass ein hoher Prozentsatz von Embryonen mehrere Jahre fiir die vollstindige
Embryogenese bendtigt und teilweise liber mehr als eine Abkiihlungsperiode in derselben

Diapause ohne weiterlaufende Entwicklung verbleibt.
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Die Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration wird aufgrund der relativ geringen

Menge abgelegter Eier (n = 52) nicht dargestellt.
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Abb. 3.2-37: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Ossenfeld 11

abgelegten Eier.

Population Scheden

Aussagen zum Zusammenhang zwischen dem Alter des Weibchens, dem Termin der
Eiablage und der Tageslichtdauer sind in der Population Scheden nur ansatzweise moglich,
obwohl eine ausreichend grole Anzahl Eier untersucht werden konnte. Die
Reproduktionsrate der untersuchten Individuen war allerdings gering (siche Abschnitt
Reproduktionsrate der Wildfdnge).

Eier, die bis Anfang August abgelegt wurden, entwickelten sich (bis auf eines) noch im
Jahr der Ablage bis zur Finaldiapause. Eier, die die Winterabkiihlung in der
Medialdiapause iiberdauerten, konnten erst zum Ende der Ablageperiode registriert werden

und traten nicht so haufig auf wie Eier, die keine Entwicklung zeigten (Abb. 3.2-38).
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Abb. 3.2-38: Entwicklung von Embryonen der ersten Filialgeneration wahrend der ersten
Abkiihlungsperiode unter Beriicksichtigung des Ablagedatums: Nachkommen eines Weibchens
(,W1%) der Population Scheden.

Eier der zweiten Filialgeneration schlossen die Embryonalentwicklung, wie diejenigen der
ersten Filialgeneration, bis zur ersten Winterpause nur ab, wenn sie bis Mitte August

abgelegt wurden (Abb. 3.2-39).
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Abb. 3.2-39: Stand der Entwicklung wihrend der ersten Abkiihlungsperiode unter
Bertiicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen der zweiten Filialgeneration. Dargestellt sind
nur die Nachkommen von drei gemeinsam gehaltenen Weibchen (,,G1°) der Population Scheden.
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In der ersten Winterabkiihlung hatten bereits iiber 70 % der ersten Filialgeneration die
Embryonalentwicklung vollendet. Entsprechend gering waren die Anteile der anderen
Diapausestadien (Abb. 3.2-40). Nach der dritten Abkiihlungsperiode verblieb von den
abgelegten Eiern der ersten Filialgeneration nur noch ein Ei mit einem in der

Medialdiapause iiberdauernden Embryo.
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Abb. 3.2-40: Diapausestadien iiber drei Abkiihlungsperioden in der Embryonalentwicklung der
ersten Filialgeneration aller von Tieren der Population Scheden abgelegten Eier.

In der zweiten Filialgeneration erreichte der Anteil der Finaldiapausestadien in der ersten
Abkiihlungsperiode den hochsten Wert. Gestiegen sind im Verhéltnis zur F;-Generation
die Anteile der Initial- und Medialdiapausestadien. Deren Anteile gingen in den folgenden
beiden Abkiihlungsperioden jedoch zuriick. In der dritten Kéltephase verblieb nur noch ein

Ei in der Finaldiapause (Abb. 3.2-41).
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Abb. 3.2-41: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der zweiten
Filialgeneration iiber drei Abkiihlungsperioden der Population Scheden.
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Population Bad Lauterberg

Die Embryonen der ersten Filialgeneration aus der Population Bad Lauterberg
entwickelten sich im Jahr der Ablage nicht mehr bis zur Finaldiapause, wenn die Eier ab
Anfang August abgelegt wurden. Auch der Anteil der Eier, die bis zur Winterabkiihlung
das Medialdiapausestadium erreichten, nahm zum Ende der Ablageperiode im Vergleich
zu den Eiern, die der Initialdiapause zuzuordnen sind, ab (Abb. 3.2-42 zeigt die

Entwicklung der Eier, abgelegt von Individuum ,,W2*).
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Abb. 3.2-42: Stand der Entwicklung von Embryonen der ersten Filialgeneration unter
Beriicksichtigung des Ablagedatums wéhrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind die
Nachkommen eines Weibchens (,, W2*) der Population Bad Lauterberg.

In der zweiten Filialgeneration gelangten bis zur ersten Winterabkiihlung noch einzelne
Individuen, deren Eier nach Anfang August abgelegt wurden, bis zur Finaldiapause (Abb.
3.2-43). Eier, die keine sichtbare Entwicklung zeigten, verteilten sich hier, wie auch in der
ersten Filialgeneration, liber den gesamten Ablagezeitraum. Embryonen, die in der
Medialdiapause die erste Winterabkiihlung iiberdauerten, waren in der zweiten Hélfte der

Ablageperiode hdufiger zu registrieren.
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Abb. 3.2-43: Entwicklung unter Bezugnahme auf das Ablagedatum von Embryonen der zweiten
Filialgeneration wéhrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind die Nachkommen dreier
in einem Gefal gehaltenen Weibchen (,,G1%) der Population Bad Lauterberg.

Der Anteil von Embryonen der ersten Filialgeneration, die im Jahr der Ablage keine
Entwicklung zeigten, lag in der Population Bad Lauterberg bei etwa 40 %, von denen dann
allerdings im zweiten Jahr nach Ablage viele Eier eine Entwicklung zeigten, was der
Anstieg des Anteils der in der Medialdiapause die Winterabkiihlung {iberdauernden
Embryonen verdeutlicht (Abb. 3.2-44). Die in der Medialdiapause verbliebenen
Embryonen sanken allerdings im dritten Jahr unter 5 %. In diesem Jahr stieg der Anteil der
Finaldiapausestadien dann von unter 5 % in der zweiten Abkiihlungsperiode auf iiber 25 %
in der dritten Abkiihlungsperiode (dies ist dhnlich der Population Hasbruch durch
iiberliegende, d. h. in einem Diapausestadium ohne weitere Entwicklung die Vegetations-

periode iiberdauernde, Embryonen in der Medialdiapause zu erkliren).
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Abb. 3.2-44: Diapausestadien der ersten Filialgeneration iiber drei Abkiihlungsperioden der
Population Bad Lauterberg.

Fiir die erste und zweite Winterabkiihlung zeigen die Embryonen der zweiten Filialgeneration eine

der ersten Filialgeneration vergleichbare Verteilung der verschiedenen Diapausestadien (Abb. 3.2-

45).
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Abb. 3.2-45: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der zweiten
Filialgeneration iiber zwei Abkiihlungsperioden fiir die Population Bad Lauterberg.

Population Bremke

Bei Tieren der Population Bremke erreichten Eier, die {iber nahezu den gesamten
Ablagezeitraum vom Weibchen abgelegt wurden, bis zur ersten Kélteperiode das

Medialdiapausestadium  (Abb. 3.2-46). Ebenso verteilten sich Initial- und
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Finaldiapausestadien iiber den Ablagezeitraum, wobei dieser sich jedoch nur bis Ende
August erstreckt hatte, sodass Aussagen iiber den bis zur ersten Winterabkiihlung
erreichten Entwicklungsstand unter ausgepriagten Kurztagbedingungen fiir die Population

Bremke nicht getroffen werden konnen.
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Abb. 3.2-46: Stand der Entwicklung unter Berlicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W1°) der Population Bremke.

In der ersten Filialgeneration der Population Bremke erreichte iiber 40 % der Embryonen
die Finaldiapause im Jahr der Ablage. Da die Schliipfrate nicht dem hohen Stand des
Finaldiapauseanteils im darauf folgenden Jahr entsprach, letzterer sich zudem im Folgejahr
auf einem hohen Niveau von 30 % hielt, ist fiir die Population Bremke davon auszugehen,
dass ein Teil der Tiere, der im Vorjahr vollstindig die Embryonalentwicklung
abgeschlossen hat, ein weiteres Jahr in diesem Stadium iiberdauert (Abb. 3.2-47). Auf die
Darstellung der Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration wird aufgrund der

relativ geringen Menge abgelegter Eier (n = 26) verzichtet.
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Abb. 3.2-47: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration iiber drei
Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Bremke abgelegten Eier.

Populationen Ebersberg Weg und Ebersberg Weiher

Anders als etwa die norddeutschen Populationen Ossenfeld I und Ossenfeld I, die eine
etwa gleich groBe rdumliche Distanz zueinander aufweisen, zeigten die Populationen
Ebersberg Weg und Ebersberg Weiher eine in der ersten Filialgeneration etwa gleich
verlaufende Embryonalentwicklung und werden daher gemeinsam besprochen.
Bemerkenswert ist allerdings, dass die Tiere der Population Ebersberg Weiher erst sehr
spit begannen, Eier abzulegen. Dennoch lisst die Verteilung der Diapausestadien, die in
der ersten Winterabkiihlung protokolliert werden konnten, keinen Zusammenhang
zwischen dem erreichten Entwicklungsstand und etwa der Tageslichtdauer oder dem Alter
des Muttertieres erkennen. Abb. 3.2-48 zeigt den Entwicklungsstand der Embryonen von
Weibchen ,,W2* der Population Ebersberg Weg. Bei allen untersuchten Tieren wurde ein

hoher Anteil von Eiern registriert, die in der Initialdiapause die Kélteperiode iiberdauerten.
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Abb. 3.2-48: Entwicklung von Embryonen der ersten Filialgeneration wdhrend der ersten
Abkiihlungsperiode unter Beriicksichtigung des Ablagedatums: Nachkommen eines Weibchens
(,W2%) der Population Ebersberg Weg.

Dementsprechend liberdauerte im Jahr der Ablage etwa die Hélfte der Embryonen aus den
Populationen FEbersberg die erste Abkiihlungsperiode als Initialdiapausestadien. Die
geringe Quote an Embryonen, die im ersten Jahr bereits die Entwicklung im Ei
abgeschlossen hatten, weist fiir die Populationen aus FEbersberg eine langsamere
Entwicklung aus als etwa fiir die Populationen Ludolfshausen oder Knutbiihren. So steigt
auch der Anteil der Medialdiapausestadien in der zweiten Kaélteperiode gegeniiber der
ersten an, fillt aber in der dritten Periode wieder ab. Damit geht einher, dass die Menge der
Embryonen in der Finaldiapause in der dritten Winterabkiihlung ansteigt (Abb. 3.2-49
zeigt den zeitlichen Verlauf der Embryonalentwicklung fiir die Population Ebersberg
Weg). Die Embryonalentwicklung (Abb. 3.2-50 nur fiir die erste und zweite
Winterabkiihlung fiir die Population Ebersberg Weiher) weist eine nahezu gleiche

Verteilung der Diapausestadien wie die F;-Generation auf.

96



Ergebnisse

60%
50% -
40% ~
30% -

20% -
10% ] .
0% I

. [} . ) . ) : ) : [ : ) . [} . [ . )
T 3 T 3 T 3 2 3z 23 2 3 T 3 T 3 T 3
© = o = © = o = © = o = © = © = © =

© ) ) ] @ ] © » ) 19} [} )
. a $ca S oo S .o S ca S .o S ca 8 cao (2 Y
T g 2 Tl T g 2 TS 0 T O 0 TS 0 352 389 250
Qs D Qg 2 Qs D 2L o Q= O 22 o S22 S o TL2o
2= [ = Z € © c o O ¢ ©c E ¢ 0 C [ = c
o 25 @ =5 S =5 S 0 8 S = T =5 25 T =35
5 0 =2 5 = 5 T =2 T o =2 5 23 T o =2 = 0 2 = = = T =2
o = O NE o = = e = N = e o < O NZ o <
© S © B=] © 5 8 5 8 S o S [ =] ®© S © =)
= < = X< = 4 he] < o < k] = c < c i~ c X~

c Q c Bl c Q [0] o) 0] o 0] Q i Q i Qo ic Qo
= < = < = < S < = < S < < < <

Abb. 3.2-49: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration iiber drei
Abkiihlungsperioden (Population Ebersberg Weg).
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Abb. 3.2-50: Anteile der Diapausestadien {iiber zwei Abkiihlungsperioden in der
Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration: Population Ebersberg Weiher.

Population Géttinger Wald

Die Weibchen der Population Géttinger Wald legten wenige (n = 54) Eier ab. Die Ablage
erfolgte erst ab August, sodass fiir diese Population nur eingeschrinkt Aussagen zum
Einfluss von Tageslichtdauer oder des Muttertieralters auf den bis zur Winterabkiihlung
erreichten Stand der Entwicklung moglich sind. Entsprechend der spédten Ablage scheint
allerdings bei Tieren der Population Géttinger Wald die Tageslichtdauer einen Einfluss auf
die Entwicklungsgeschwindigkeit der Embryonen zu haben. Aus Abb. 3.2-51 geht fiir

Individuum ,,W3“ hervor, dass nur am ersten Ablagetermin Eier registriert werden
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konnten, die die Embryonalentwicklung bis zu ersten Winterabkiihlung abschliefen

konnten.
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Abb. 3.2-51: Entwicklung von Embryonen der ersten Filialgeneration wihrend der ersten
Abkiihlungsperiode unter Bezugnahme auf das Ablagedatum. Dargestellt sind die Nachkommen
eines Weibchens (,,W3*) der Population Gottinger Wald.

Hierdurch ist auch die verhéltnismaBig geringe Quote der Eier bedingt, die in der
Finaldiapause das erste Jahr ihrer Entwicklung abschlossen. Demgegeniiber lag der Anteil
der Eier, die dem Initialdiapausestadium zuzurechnen waren, mit 30 % relativ hoch. Eine
etwas hohere Quote konnte fiir das Medialdiapausestadium registriert werden (Abb. 3.2-
52). Das zweite Jahr der Embryonalentwicklung deutet fiir die Population Géttinger Wald
mit einem Absinken des Anteils der Initialdiapausestadien, dem weiter vergroferten Anteil
von Medialdiapausestadien und dem geringen Anteil von Finaldiapausestadien auf eine
mindestens um ein Jahr ldngere Embryonalentwicklung hin, als sie in der Population
Ludolfshausen zu beobachten ist. Eine iiber einen ldangeren Zeitraum erfolgreich
verlaufende Embryonalentwicklung wird durch den erhohten Anteil der Eier mit
abgeschlossener Embryonalentwicklung nach der dritten Abkiihlung bestitigt. Erst in der
darauf folgenden Warmeperiode, also drei Jahre nach Ablage der Eier, gelang die Aufzucht

einer groBeren Anzahl von Tieren der F-Generation aus der Population Géttinger Wald.
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Abb. 3.2-52: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden. Eier wurden von Tieren der Population Géttinger Wald abgelegt.

Population Ossenfeld 1

Bis zur ersten Winterabkiihlung konnte in der ersten Filialgeneration der Population
Ossenfeld I ein hoher Anteil an Initialdiapausestadien iiber den gesamten Ablagezeitraum
protokolliert werden. Nur wenige Embryonen, deren Eiablage bis zum Ende der ersten
Augustdekade erfolgte, waren bereits im Ablagejahr vollstindig entwickelt. Auch zu
Beginn der Ablageperiode abgelegte Eier erreichten bis zur ersten Kélteperiode das

Finaldiapausestadium nicht (Abb. 3.2-53).
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Abb. 3.2-53: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wéhrend der ersten Abkiihlungsperiode. Weibchen: (,,W2%) der
Population Ossenfeld 1.
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In der ersten Filialgeneration wiesen iiber 30 % der Eier im Jahr der Ablage keine
Entwicklung auf. Der Anteil sank im Folgejahr um etwa die Halfte. Wahrend der dritten
Winterabkiihlung konnten keine verbliebenen Eier ohne Entwicklung registriert werden.
Der Anteil von Medialdiapausestadien im Ablagejahr lag in etwa genau so hoch wie der
Anteil der Initialdiapausestadien. Im Folgejahr waren noch etwa 25 % der Eier in der
Medialdiapause. Dieser geringe Riickgang, der auch bei den Finaldiapausestadien
feststellbar war, deutet auf einige in den verschiedenen Diapausestadien iiberliegenden
Embryonen hin, die fiir die Population Ossenfeld I eine langsame Embryonalentwicklung

ausweisen (Abb. 3.2-54).
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Abb. 3.2-54: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration
iiber drei Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Ossenfeld 1

abgelegten Eier.

Die erste Filialgeneration der Population Ossenfeld I legte insgesamt neun Eier ab. Eine

Bewertung der Embryonalentwicklung fiir die folgenden Generationen entfallt.

Population Oberkatzbach

Bei Eiern, die von den Tieren der Population Oberkatzbach abgelegt wurden, erfolgte im
Jahr der Ablage eine Entwicklung bis zur Finaldiapause nur bei einigen der sehr friih
abgelegten FEier. Auch der Anteil von Eiern, die bis zur Winterabkiihlung die
Medialdiapause erreichten, war gering und ebenfalls auf friihe Ablagetermine beschrankt
(Abb. 3.2-55). Im Jahr der Ablage deutet der Entwicklungsstand der Eier bereits auf eine

verhéltnisméBig langsame Embryonalentwicklung hin.
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Abb. 3.2-55: Stand der Entwicklung unter Berlicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W2°) der Population Oberkatzbach.

Nach einem Jahr schliipften in der Population Oberkatzbach einige Tiere der ersten
Filialgeneration. Eine Aufzucht bis zum Adultus gelang aber nicht bei geniigend
Individuen, um eine nichste Generation nachziichten zu konnen.

Abb. 3.2-56 weist fiir diese Population eine sehr langsame Entwicklung der ersten
Filialgeneration aus. Der Anteil der Embryonen, die in der Initialdiapause verharren, ist
wiahrend der ersten Winterabkiihlung mit iiber 60 % sehr hoch und nimmt in den
Folgejahren nicht sehr stark ab. Demgegeniiber steigt der Anteil von Embryonen in der
Medialdiapause von der ersten auf die zweite Abkiihlungsperiode leicht an und hélt in etwa
ein Niveau von 10 % in der dritten Abkiihlungsperiode. Der Anteil von fertig entwickelten
Embryonen steigt hingegen erst wihrend der dritten Abkiihlung an. Entsprechend erfolgte
auch der Schlupf einer ausreichend groBen Anzahl von Tieren zur Zucht der zweiten

Filialgeneration erst im dritten Jahr nach Ablage der Eier.
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Abb. 3.2-56: Diapausestadien der Population Oberkatzbach in der Embryonalentwicklung der
ersten Filialgeneration iiber drei Abkiihlungsperioden.

Population Weifiwassertal

Tiere der Population Weifiwassertal konnten erst 2004 in ausreichender Menge gesammelt
werden, um eine Laborzucht zu begriinden. Im Jahr 2003 wurden trotz mehrmaligem
Aufsuchen des Habitats nur drei Individuen gefunden, von denen nur zwei Tiere bis zum
Adultus gezogen werden konnten.

Die wenigsten der Eier von den 2004 in Zucht genommenen Tieren zeigten bis zur ersten
Abkiihlungsperiode Anzeichen einer Embryonalentwicklung (Abb. 3.2-57). Nur vereinzelt
konnten Embryonen in der Medial- oder Finaldiapause registriert werden. Entsprechend
stellt sich auch die Auftragung der Entwicklung liber mehrere Winterabkiihlungen dar
(Abb. 3.2-58). Der starke Riickgang in allen Stadien in den Folgejahren ist auf eine hohe
Absterberate (Abschnitt 3.2.2) zuriickzufiihren.
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Abb. 3.2-57: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W1*) der Population Weiffwassertal.
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Abb. 3.2-58: Anteile der Diapausestadien der ersten Filialgeneration {iber drei Abkiihlungsperioden
unter Einbeziehung aller von Tieren der Population Weiffwassertal abgelegten Eier in der

Embryonalentwicklung.

Population Zwolfgehren

Aus der Population Zwolfgehren konnten im Jahr 2003 keine Tiere in Zucht genommen
werden, da im Habitat trotz intensiver Suche keine Tiere aufzufinden waren. Erst im darauf
folgenden Jahr konnten Tiere gesammelt werden. Nur wenige der spéter abgelegten Eier
zeigten bis zur ersten Winterabkiihlung eine Entwicklung. Bei dem ausgewihlten Beispiel

(Abb. 3.2-59) ist keine Entwicklung bis zur Finaldiapause protokollierbar geworden.

103



Ergebnisse

Dennoch waren bei den von anderen Tieren dieser Population abgelegten Eiern wenige

dabei, die dieses Diapausestadium erreichten.
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Abb. 3.2-59: Stand der Entwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von Embryonen
der ersten Filialgeneration wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind nur die
Nachkommen eines Weibchens (,, W1*) der Population Zwdélfgehren.

Die Entwicklung der Eier liber mehrere Jahre zeigt im ersten Jahr fiir diese Population
einen vergleichsweise hohen Anteil von Eiern, die in der Initialdiapause verharren. Dieser
Anteil sinkt allerdings im zweiten Jahr stark (was auch in einer hohen Absterberate
begriindet liegt; vgl. Abschnitt 3.2.2). Die Anteile der Medial- und Finaldiapausestadien
liegen sowohl im Jahr der Ablage als auch in den Folgejahren auf niedrigem Niveau (Abb.

3.2-60). Eine Zucht von Filialgenerationen gelang in dieser Population nicht.
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Abb. 3.2-60: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der ersten Filialgeneration iiber drei
Abkiihlungsperioden unter Einbeziehung aller Eier von Tieren der Population Zwolfgehren.

3.2.9 Entwicklung der Inzuchtlinien

Die Embryonalentwicklung der Inzuchtlinien bis zur ersten Winterabkiihlung in Bezug auf
das Ablagedatum der Eier erfolgte in der zweiten und dritten Filialgeneration im Wesent-
lichen analog zur Entwicklung der Populationszuchten und wird daher nicht graphisch dar-
gestellt.

Die Entwicklung der FEier iiber mehrere Abkiihlungsperioden wies bei einigen
Inzuchtlinien geringfiigige Abweichungen auf. In der Inzucht Ludolfshausen (F,) waren
gegeniiber der Populationszucht weniger Medialdiapausestadien wéhrend der ersten und
zweiten Abkiihlung zu verzeichnen (Abb. 3.2-61). Die Verteilung der restlichen
Diapausestadien ist vergleichbar mit der Populationszucht. Fiir die Inzucht mit Tieren der

Population Knutbiihren und Bad Laer konnen die gleichen Aussagen getroffen werden.
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Abb. 3.2-61: Anteile der Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der zweiten
Filialgeneration in der Inzuchtlinie Ludolfshausen (,,G3*) iiber drei Abkiihlungsperioden.
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Die F-Inzucht der Population Scheden wies gegeniiber der Populationszucht in der ersten
Winterabkiihlung eine geringere Quote von Embryonen auf, die die Eientwicklung bereits
abgeschlossen hatten (Abb. 3.2-62). Mehr als 20 % der Embryonen verharrten wéhrend der
ersten Kélteperiode in der Medialdiapause (in der Populationszucht lag der Anteil bei 5 %).
Dementsprechend zeigten iiber 40 % der Eier keine Entwicklung. Das ist etwa das
Zweifache der Populationszucht. Im zweiten Jahr der Embryonalentwicklung nahm der
Anteil der Medialdiapausestadien kaum ab. Es wurden keine Embryonen in der
Finaldiapause registriert. Auch wéhrend der dritten Winterabkiihlung konnten noch Eier
protokolliert werden, deren Entwicklungsstand dem Initialdiapausestadium zuzurechnen

war.
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Abb. 3.2-62: Diapausestadien in der Embryonalentwicklung der zweiten Filialgeneration in der
Inzuchtlinie Scheden (,,G3%) iiber drei Abkiithlungsperioden.

Die Embryonalentwicklung der dritten Inzuchtgeneration (Abb. 3.2-63 zeigt exemplarisch
die Entwicklung der Inzuchtlinie Ludolfshausen). Sie entspricht der Entwicklung der
Populationszuchten. In der Inzuchtlinie Ludolfshausen liegt die Quote nicht entwickelter
Eier im Ablagejahr bei unter 20 % und sinkt bis zur zweiten Winterabkiihlung auf unter
5%. Im Jahr der Ablage hatte bereits etwa die Hilfte die Embryonalentwicklung

abgeschlossen. Im darauf folgenden Jahr waren es noch einmal weitere 20 %.
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Abb. 3.2-63: Anteile der Diapausestadien von der Inzuchtlinie Ludolfshausen (,,FG3%) in der
Embryonalentwicklung der dritten Filialgeneration iiber zwei Abkiihlungsperioden.

3.2.10 Entwicklung der Populationshybriden

In der Embryonalentwicklung wies die erste Filialgeneration der Populationshybriden
bereits im Jahr der Ablage Unterschiede in der Uberlebenswahrscheinlichkeit und
Entwicklungsgeschwindigkeit auf. Es erfolgt daher keine Darstellung der
Embryonalentwicklung {iber mehrere Abkiihlungsperioden.

Die Nachkommen der im Labor geziichteten Populationshybriden weisen neben einer
unterschiedlichen Uberlebenswahrscheinlichkeit der F;-Generation wihrend ihrer
Embryonalentwicklung auch Unterschiede in der Entwicklungsgeschwindigkeit gegentiber
den Populationszuchten, aus denen das Weibchen stammt, auf. Es wird angenommen, dass
die Entwicklungsgeschwindigkeit bei Laubheuschrecken maternell gesteuert ist (Ingrisch
1986b, Helfert 1980, Hartley 1990, Gottwald et al. 2002). So entwickelten sich
Embryonen, die aus einer Kreuzung von einem Weibchen aus der Population Hasbruch
mit einem Minnchen aus der Population Knutbiihren stammten, schneller, als Embryonen
der Populationszucht Hasbruch. Alle der als Populationshybriden klassifizierten Eier
schlossen bereits im Jahr der Ablage die Embryonalentwicklung ab (Abb. 3.2-64).
Nachkommen von Weibchen aus der Population Hildesheim, die mit Ménnchen der
Population Ludolfshausen verpaart wurden, zeigten ebenfalls mehr vollstindig entwickelte
Embryonen bis zur ersten Winterabkiihlung, als die Zucht der Population Hildesheim.
Auch die Nachkommen eines Weibchens aus der Population Weiffwassertal und eines

Minnchens aus der Population Ossenfeld I entwickelten sich. Der Versuch, eine
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Populationszucht von Tieren aus Weiffwassertal zu etablieren, war in zwei aufeinander
folgenden Jahren gescheitert.

Nachkommen von Weibchen der Population Bad Laer, die mit Midnnchen der Population
Knutbiihren verpaart wurden, zeigten eine vergleichbare Entwicklung wie sie in den Her-
kunftspopulationen der Elterntiere zu beobachten war. Das konnte auch fiir Weibchen aus
Scheden und Ménnchen aus Hildesheim sowie Weibchen aus Bad Lauterberg und

Mainnchen aus Hasbruch festgestellt werden.
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Abb. 3.2-64: Entwicklungs- und Absterberate der Nachkommen von im Labor gekreuzten Tieren
verschiedener Populationen in der ersten Abkiihlungsperiode (n =25). Die Weibchen waren aus der
Population Hasbruch, die Méannchen aus der Population Knutbiihren. Aullerdem vergleichend
dargestellt ist die Entwicklung der Herkunftspopulation des Weibchens (Kontrolle; n = 75). In allen
folgenden Abbildungen sind die Absterberaten integriert. Dadurch ergibt sich die Folge: Initial-,
Medial-, Finaldiapause, abgestorbene Eier; die Absterberaten sind fiir jede Sdule oben, die
Initialdiapausestadien unten dargestellt.

Die Nachkommen von Weibchen anderer Populationen wiesen im Vergleich zu den Nach-
kommen der Populationszuchten eine stirker verlangsamte Embryonalentwicklung auf.

Wahrend sehr wenige Embryonen der Population Ludolfshausen die erste
Abkiihlungsperiode in der Initialdiapause verbrachten, war der Anteil dieses
Diapausestadiums sehr grof3, wenn Weibchen aus Ludolfshausen mit Mannchen anderer
Populationen verpaart wurden. Stammt das Ménnchen aus Scheden — einer ebenfalls
stidniedersdchsischen Population — lag der Anteil der Eier, die in der ersten Kéltephase
keine Entwicklung zeigten, bei iiber der Hilfte der abgelegten Eier mit entsprechend

verringerten Anteilen an Medial- und Finaldiapausestadien. Wurde dem Weibchen ein
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Minnchen aus der Population Ebersberg (Alpenvorland) angeboten, entwickelten sich
etwas liber 20 % der abgelegten Eier nicht bis zur ersten Winterabkiihlung. Eine dhnliche
Quote erreichten Eier in der Initialdiapause, wenn der Kopulationspartner des Weibchens
aus der siidniedersidchsischen Population Bremke stammte. Bei allen populationshybriden
Nachkommen lag die Absterberate im ersten Jahr unter 10 %, allerdings dennoch iiber der
der Populationszucht Ludolfshausen (Abb. 3.2-65). Der Anteil der Eier, die bis zur ersten
Winterabkiihlung keine Entwicklung zeigten, lag ebenso iiber dem Anteil, den das

Initialdiapausestadium in der Herkunftspopulation der Ménnchen aufwies.
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Abb. 3.2-65: Entwicklungs- und Absterberate der Nachkommen von im Labor gekreuzten Tieren
verschiedener Populationen in der ersten Abkiihlungsperiode. Die Weibchen waren aus der
Population Ludolfshausen. Nachkommen mit Ménnchen aus Scheden n = 38; Ebersberg n = 72,
Bremke n = 105. Aullerdem vergleichend dargestellt ist die Entwicklung der Herkunftspopulation
(n = 88) des Weibchens.

Bis zur ersten Winterabkiihlung zeigten die populationshybriden Embryonen der ersten
Filialgeneration eine von der Populationszucht Ludolfshausen abweichende Entwicklung in
Bezug auf den Ablagetermin der Eier. Eier, die zu Beginn der Ablageperiode abgelegt
wurden, erreichten bis zur ersten Abkiihlung teilweise die Finaldiapause. Aber auch bereits
Ende Juli abgelegte Eier entwickelten sich nicht mehr vollstindig. Das Vorliegen der
Initialdiapause wihrend der ersten Winterabkiihlung konnte bei den Ende Juli abgelegten

Eiern registriert werden (Abb. 3.2-66).
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Abb. 3.2-66: Stand der Embryonalentwicklung unter Beriicksichtigung des Ablagedatums von
Eiern des Weibchens aus Ludolfshausen, das mit einem Minnchen aus Bremke verpaart wurde,
wihrend der ersten Abkiihlungsperiode.

Wurden den Weibchen einer Population Ménnchen unterschiedlicher Herkunft als
Kopulationspartner angeboten, konnte bei den Nachkommen eine unterschiedliche
Uberlebenswahrscheinlichkeit in der embryonalen Entwicklung festgestellt werden.

Wurde ein Weibchen der Population Grof-Ellershausen mit einem Ménnchen aus der
Population Bad Lauterberg verpaart, zeigten die Nachkommen bis zur ersten
Abkiihlungsperiode eine Absterberate von iiber 40 %. In der Wiederholung dieser
Konstellation konnte im Folgejahr eine noch groBere Anzahl abgestorbener Eier bis zur
ersten Abkiihlung registriert werden. Die populationshybriden Nachkommen zeigten bis
zur ersten Abkiihlungsphase eine hohere Absterberate in ihrer Embryonalentwicklung als
die Zucht der Population Grofs-Ellershausen. Wurde hingegen dem Weibchen ein
Mainnchen aus der Population Knutbiihren angeboten, wiesen die Nachkommen gegeniiber
der Populationszucht Grofs-Ellershausen eine beschleunigte Entwicklung und auch eine

geringere Absterberate bis zur ersten Kéltephase auf (Abb. 3.2-67).
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Abb. 3.2-67: Entwicklungs- und Absterberate der Nachkommen von im Labor gekreuzten Tieren
verschiedener Populationen in der ersten Abkiihlungsperiode. Die Weibchen waren aus der
Population Grof-Ellershausen. Die Kreuzung des Weibchens mit einem Ménnchen aus Bad
Lauterberg wurde im Folgejahr wiederholt. Im ersten Jahr wurden 29 Eier abgelegt, im zweiten
Jahr 114. Aus Versuchen mit Méannchen der Population Knutbiihren wurden 93 Eier untersucht.
AuBerdem vergleichend dargestellt ist die Entwicklung der Herkunftspopulation des Weibchens
(n = 80).

Nachkommen von Ménnchen der Population Knutbiihren und Weibchen der Population
Bad Laer entwickelten sich bis zur ersten Winterabkiihlung nicht bis zur Finaldiapause.
Der Anteil abgestorbener Eier betrug iiber 60 % (Abb. 3.2-68). Lediglich zwei von

insgesamt 26 abgelegten Eiern zeigten eine Entwicklung bis zur Medialdiapause.

111



Ergebnisse

100% -
90% -
80% -

70% -
60% -
50% -
40%
30% -

W abgestorben

O Finaldiapause

@ Medialdiapause

Entwicklung

W Initialdiapause

20% -
10%
0% -

Knutbihren Kontrolle (Zucht der F2)

Herkunft des Mdnnchens

Abb. 3.2-68: Entwicklungs- und Absterberate der Nachkommen von im Labor gekreuzten Tieren
verschiedener Populationen in der ersten Abkiihlungsperiode (n = 26). Das Weibchen ist aus der
Population Bad Laer. AuBerdem vergleichend (Kontrolle) dargestellt ist die Entwicklung der
Herkunftspopulation (n = 76) des Weibchens.

Wurden Weibchen der Population Knutbiihren mit Miannchen aus unterschiedlichen
Populationen verpaart, zeigten die Nachkommen bis zur ersten Abkiihlung nicht, wie in der
F-Generation der Populationshybriden von Weibchen der Population Ludolfshausen,
einen wesentlich groferen Anteil nicht entwickelter Eier gegeniiber der Populationszucht
Knutbiihren. Die Absterberaten lagen jedoch in den unterschiedlichen Kombinationen
erheblich hoher als in der Population Knutbiihren. Die in Abb. 3.2-69 dargestellte
Kombination mit Mannchen aus der Population Ossenfeld I ergab keine Entwicklung fiir
die nicht abgestorbenen Eier. Die Lokalitét, an der die Population Ossenfeld I entnommen
wurde, liegt etwa fliinf Kilometer von dem Herkunftsgebiet der Population Knutbiihren
entfernt. Die Populationen sind jedoch durch bewirtschaftetes Land voneinander separiert.
Die im Verhéltnis beste Entwicklung zeigen Nachkommen mit Minnchen aus der
Population Bad Lauterberg, von welcher das Herkunftshabitat den groBten rdumlichen

Abstand zur Population Knutbiihren aufweist.
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Abb. 3.2-69: Entwicklungs- und Absterberate der Nachkommen von im Labor gekreuzten Tieren
verschiedener Populationen in der ersten Abkiihlungsperiode. Nachkommen mit Ménnchen aus
Ossenfeld n = 20; Bad Lauterberg n = 131; Bremke n = 60.Das Weibchen ist aus der Population
Knutbiihren. AuBlerdem vergleichend dargestellt ist die Entwicklung der Herkunftspopulation
(n =72) des Weibchens.

Auch bei populationshybriden Nachkommen von Weibchen aus der Population Ossenfeld [
und Ménnchen aus der Population Bad Laer konnte in der ersten Winterabkiihlung eine
groflere Mortalitdt wihrend der embryonalen Entwicklung protokolliert werden als in der
Herkunftspopulation (in Abb. 3.2-70 ist die Population Bad Laer vergleichend dargestellt).
Einige Eier der populationshybriden F;-Generation erreichten die Finaldiapause. Es

entwickelte sich jedoch kein Ei bis zur Medialdiapause.
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Abb. 3.2-70: Entwicklungs- und Absterberate der Nachkommen von im Labor gekreuzten Tieren
verschiedener Populationen in der ersten Abkiihlungsperiode (n = 30). Das Weibchen ist aus der
Population Ossenfeld 1. Vergleichend dargestellt ist die Entwicklung der Herkunftspopulation
(n =9) des Weibchens.

Sehr hohe Absterberaten und eine schlechte Entwicklung nicht abgestorbener Eier konnte
auch fiir die Nachkommen von Weibchen aus Grof-Ellershausen und Ménnchen aus
Knutbiihren, Weibchen aus Bad Lauterberg und Méannchen aus Hasbruch, Weibchen aus
Ebersberg Weg und Minnchen aus Oberkatzbach, Weibchen aus Oberkatzbach und
Minnchen aus Bad Lauterberg, Weibchen aus Gottinger Wald und Minnchen aus
Oberkatzbach, Weibchen aus Weifswassertal und Minnchen aus Kaufunger Wald,
Weibchen aus Oberkatzbach und Ménnchen aus Ludolfshausen, sowie Weibchen aus
Kaufunger Wald und Méannchen aus Scheden festgestellt werden.

Zwischen den Merkmalen embryonaler Entwicklungsstand Zuchtansatz konnte in Bezug
auf die Populationszuchtlinien bzw. Populationshybride fiir die erste Filialgeneration
insgesamt (Abb. 3.2-71) eine deutliche Beziehung mit einem Kontingenzkoeffizienten von

K« =0, 4 festgestellt werden.

114



Ergebnisse

50%
40% +
30% O Populations-
zucht
Bl Populations-
20% - hybriden
10%
0% ‘
Initialdiapause =~ Medialdiapause  Finaldiapause abgestorben

Abb. 3.2-71: Entwicklungsstand der F; von Populationshybriden im Vergleich zu
Populationszuchten in der ersten Winterpause.

Populationshybride Nachkommen der ersten Filialgeneration, die eine zur Zucht taugliche
Embryonalentwicklung im ersten Jahr aufwiesen, wurden im Folgejahr mit anderen
Populationshybriden gekreuzt, um den Effekt grofler genetischer Diversitit zu testen.

Die F,-Nachkommen von Populationshybriden zeigen im Jahr der Ablage eine gute
Entwicklung, wenn die Elterngeneration von Tieren der Populationen Bad Laer,
Knutbiihren, Scheden und Hildesheim abstammten (Abb. 3.2-72). Mit diesen Tieren wurde

bis zur folgenden Generation weitergeziichtet.
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Abb. 3.2-72: Stand der Embryonalentwicklung der populationshybriden F,-Generation wahrend
der ersten Abkiihlungsperiode unter Beriicksichtigung des Ablagedatums. Dargestellt sind
Nachkommen der Populationen Bad Laer, Knutbiihren, Scheden und Hildesheim.

Wurde mit Tieren weitergeziichtet, die Nachkommen von Tieren aus Weiffwassertal,
Ossenfeld I, Ludolfshausen und Scheden waren, wies die zweite Filialgeneration eine
schlechte Embryonalentwicklung auf (Abb. 3.2-73). Mit den Nachkommen dieser

Gruppierung gelang keine Aufzucht der dritten Filialgeneration.
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Abb. 3.2-73: Embryonalentwicklung der populationshybriden F,-Generation unter
Beriicksichtigung des Ablagedatums wihrend der ersten Abkiihlungsperiode. Dargestellt sind
Nachkommen der Populationen Weifiwassertal, Ossenfeld I, Ludolfshausen und Scheden.
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Die Weiterzucht mit Populationshybriden bis zur zweiten Filialgeneration gelang nicht mit
allen untersuchten Tieren. In der Versuchskonstellation mit einem Weibchen aus Grofs-
Ellershausen und einem Minnchen aus Bad Lauterberg oder einem Weibchen aus
Knutbiihren und einem Maénnchen aus Ossenfeld I gelang beispielsweise nicht die
Nachzucht einer F,-Generation, da nicht geniigend Tiere der F;-Generation schliipften.
Populationshybride der ersten Filialgeneration, deren Eltern aus den Populationen
Knutbiihren und Ludolfshausen stammten, erwiesen sich als fertil. Untereinander
weitergeziichtete Tiere legten Eier mit sich entwickelnden Embryonen ab, die im Jahr der
Ablage keine wesentlichen Abweichungen zur Embryonalentwicklung der
Elterngeneration aufwiesen. Die Embryonalentwicklung in der F;-Generation von
Populationshybriden dieser Populationen wurde oben dargestellt.

Die erfolgreich bis in die dritte Filialgeneration geziichteten Populationshybriden lieBen
sich auf Tiere der Populationen Knutbiihren, Bad Laer, Ludolfshausen, Bremke, Scheden
und Grof3-Ellershausen zuriickfiihren, wobei hier Zuchtlinien zusammengefiihrt wurden, in
denen verschiedene Tiere der Populationen Bad Laer und Ludolfshausen, zwei von in den

Populationszuchten erfolgreichen Linien, zusammengefiihrt wurden (Abb. 3.2-74).
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Abb. 3.2-74: Stand der Embryonalentwicklung der weitergeziichteten populationshybriden F;-
Generation unter Beriicksichtigung des Ablagedatums wéhrend der ersten Abkiihlungsperiode.

Die erfolgreiche Zuchtlinie der Populationshybriden zeigt trotz einer anzunehmenden

genetischen Diversitit im Vergleich zur erfolgreichen Zucht der Population Ludolfshausen
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(dargestellt ist die dritte Filialgeneration in Abb. 3.2-75) und der Inzuchtlinie der dritten
Filialgeneration der Population Ludolfshausen eine hohere Absterberate der Embryonen
bis zur ersten Winterabkiihlung. Der Anteil der Embryonen, die die Finaldiapause erreicht
haben, ist etwa vergleichbar mit dem der Populationszucht und der Inzuchtlinie. Die
Populationshybriden weisen jedoch einen geringeren Anteil an Embryonen in der
Medialdiapause auf. Der Anteil nicht entwickelter Eier liegt etwa auf gleichem Niveau wie

bei den Inzuchttieren, jedoch liber dem Niveau der Populationszucht.
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Abb. 3.2-75: Entwicklungs- und Absterberaten von Nachkommen der im Labor geziichteten
Populationshybriden (n = 109) im Vergleich zur Populationszucht (n = 82) und Inzuchtlinie
(n =75) Ludolfshausen in der ersten Abkiihlungsperiode.

3.2.11 Entwicklungsgeschwindigkeit und Absterberaten in der Embryonalentwicklung:

Parthenogenese

Obwohl die Art in geringen Individuendichten vorkommt, also eine gewisse
Wahrscheinlichkeit besteht, dass in ungiinstigen Jahren einem Weibchen kein
Kopulationspartner zur Verfiigung steht, konnte eine parthenogenetische Fortpflanzung in
keiner der untersuchten Populationen festgestellt werden. Es wurden aus verschiedenen
Populationen virginelle Weibchen bis zu ihrem Tod separiert gehalten. Diese Weibchen
legten im allgemeinen sehr wenige Eier ab, die meist auch nicht, wie es fiir die Art typisch
ist, in ein Substrat gebohrt wurden, sondern sich auf dem Boden des Zuchtbehéltnisses

befanden. Eine Sektion der Tiere nach ihrem Tod ergab, dass die Ablage der Eier zurtick-
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gehalten wurde. Die abgelegten Eier starben zum grofiten Teil noch im Jahr der Ablage ab.
Einige Eier zeigten jedoch auch einen sich entwickelnden Embryo.

Zwei separiert gehaltene Weibchen der Population Hildesheim legten insgesamt sieben
Eier ab, von denen ein Ei in der ersten Winterabkiihlung nicht abstarb. Dieses Ei zeigte bis

zur dritten Kélteperiode keine Embryonalentwicklung und starb dann (Abb. 3.2-76).
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Abb. 3.2-76: Entwicklung parthenogenetischer Eier von zwei separiert gehaltenen Weibchen der
Population Hildesheim bis zur ersten Abkiihlungsperiode.

Aus der Population Ebersberg (Abb. 3.2-77) wurden drei Weibchen separat gehalten, die
insgesamt 44 Eier ablegten. Von den bis Ende August abgelegten Eiern entwickelten sich
drei bis zur Finaldiapause, 19 Eier verblieben in der Initialdiapause und 22 Eier starben ab.
Die entwickelten Embryonen starben im folgenden Jahr ohne zu schliipfen. In der zweiten
Abkiihlungsperiode konnten noch drei Eier, die keine Entwicklung zeigten, registriert
werden. Von diesen entwickelte sich bis zur dritten Abkiihlung eines bis zur Finaldiapause,
starb aber danach ab. Die nicht entwickelten Eier starben schon bis zur dritten Kéltephase

ab.
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Abb. 3.2-77: Entwicklung parthenogenetischer Eier von drei separiert gehaltenen Weibchen der
Population Ebersberg bis zur ersten Abkiihlungsperiode.

Aus keinem der in diesem Rahmen untersuchten Eier ist ein Tier geschliipft. Alle

Embryonen starben vorher ab.

3.3 Postembryonalentwicklung

3.3.1 Schlupfraten

Beim Schlupferfolg lagen die ermittelten Werte der verschiedenen lokalen Populationen
weit auseinander. So schwankte die Quote der geschliipften Tiere nach der ersten
Abkiihlungsperiode zwischen 0 und 67 % (Tab. 3.3-1). Nach der zweiten
Abkiihlungsperiode sank entsprechend der Anteil schliipfender Individuen in allen
Populationen mit Ausnahme der Population Ossenfeld I. Durch eine schnelle embryonale
Entwicklung sind z. B. die Populationen Bad Laer, Knutbiihren, Ludolfshausen und
Scheden durch hohe Schlupfraten im Jahr der Ablage zu charakterisieren. Aus Eiern der
Population Weifwassertal schliipften keine Tiere (Kapitel 3.2.2). Lediglich wenige Tiere
schliipften im Jahr der Ablage und im Folgejahr in den Populationen Ebersberg Weg,
Moosach, Oberkatzbach und Zwdélfgehren.

Populationen mit einer auch im zweiten Folgejahr verhéltnismédBig hohen Schlupfrate
wiesen im Verhéltnis zu Populationen, in denen die Schlupfrate vom ersten zum zweiten
Folgejahr hin abnahm, eine langsamere Embryonalentwicklung auf (hierzu auch Kapitel

3.2.8).
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Tab. 3.3-1: Schlupfraten der ersten Filialgeneration von Tieren der in Zucht genommen
Populationen nach der ersten und nach der zweiten Winterabkiihlung

Anzahl geschliipft | geschliipft
Population abge_legter im ers.ten im zwgiten
Eier Folgejahr Folgejahr
(n) (%) (%)
Bad Laer 306 52 19
Bad Lauterberg 158 15 3
Bremke 59 31 19
Ebersberg Weg 82 6 1
Ebersberg Weiher 79 14 1
Géttinger Wald 54 19 11
Grol3-Ellershausen 166 36 23
Hasbruch 162 40 4
Hildesheim 114 39 12
Knutblhren 162 48 27
Kaufunger Wald 46 13 2
Ludolfshausen 443 60 9
Moosach 23 9 4
Oberkatzbach 140 9 0
Ossenfeld | 134 21 43
Ossenfeld Il 221 42 35
Scheden 147 67 8
WeilRwassertal 93 0 0
Zwolfgehren 135 7 2

In der zweiten Filialgeneration sank der Anteil der nach der ersten Winterabkiihlung
geschliipften Tiere gegeniiber der ersten Filialgeneration in allen Populationen (Tab. 3.3-
2). Lag die Quote der geschliipften Tiere unter 10 %, gelang die Zucht einer weiteren
Generation in der Regel nicht. Nur in der Population Knutbiihren, in der 107 Eier abgelegt
wurden, konnte trotz einer Schlupfrate von 7% bis in die nédchste Generation

weitergeziichtet werden.
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Tab. 3.3-2: Schlupfraten der zweiten Filialgeneration der Zuchttiere nach der ersten
Abkiihlung

Anzahl geschlipft im
Population abgelegter Eier | ersten Folgejahr

(n) (%)

Bad Laer 123 20
Bad Lauterberg 107 7
Bremke 26 4
Ebersberg Weg 52 8
Ebersberg Weiher 98 32
Grol3-Ellershausen 95 15
Hasbruch 175 5
Hildesheim 110 43
Knutbihren 115 7
Ludolfshausen 149 26
Ossenfeld Il 52 0
Scheden 144 21

Bis zur dritten Filialgeneration wurde mit Tieren geziichtet, die jeweils nur ein Jahr
benotigten, um die Embryonalentwicklung abzuschlieBen, und die nach der ersten
Winterabkiihlung schliipften. Im Vergleich zur zweiten Filialgeneration konnte bei allen
Populationszuchten in der dritten Filialgeneration eine hoéhere Schlupfrate festgestellt

werden (Tab. 3.3-3).

Tab. 3.3-3: Schlupfraten der dritten Filialgeneration der Populationszuchten nach der ersten
Kalteperiode

Anzahl geschlipft im
. abgelegter ersten

Population gEie? Folgejahr
(n) (%)
Bad Laer 155 26
Grol3-Ellershausen 75 37
Hildesheim 12 17
Knutblihren 16 81
Ludolfshausen 82 54
Scheden 12 50

In fast allen Populationen traten zum Ende der Schlupfperiode Tiere auf, die sich nicht aus
der Hiille ihrer vermiformen Erstlarve befreien konnten und verendeten. Beispielhaft sind
geschliipfte und verendete Tiere im Zeitraum des Schlupfes fiir die erste Filialgeneration

der Population Ossenfeld Il in Abb. 3.3-1 aufgetragen.
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Abb. 3.3-1: Schlupfrate fiir die erste Filialgeneration der Population Ossenfeld II nach der ersten
Winterabkiihlung. Von insgesamt 110 geschliipften Tieren verendeten 19 wihrend des Schlupfes.
Aufgetragen sind die pro Tag geschliipften und {iberlebenden Tiere sowie Tiere, die beim Schlupf
verendeten.

Der Anteil dieser wihrend des Schlupfvorgangs verendeten Tiere lag in der Population
Bremke mit 44 % an der Gesamtheit der geschliipften Tiere am hochsten. Auch in den
Populationen Grof3-Ellershausen (20 %), Ossenfeld I (15 %) sowie Ossenfeld II (21 %)
starben einige Tiere wihrend des Schlupfes. Einen hohen Anteil von 60 % resp. 20 %
wiahrend des Schlupfvorgangs verendeter Tiere bei allerdings einer absolut geringen
Menge geschliipfter Individuen erreichten die Populationen Gottinger Wald und Kaufunger
Wald. In den anderen untersuchten Populationen lag der Anteil von wihrend des
Schlupfvorgangs verendeten Tieren bei unter 5 %; in den Populationen Ebersberg Weg und
Ebersberg Weiher starb keines der geschliipften Tiere.

Auch im ersten Entwicklungsstadium starben weitere Individuen in einigen Populationen
ab. Das Sterberisiko fiir geschliipfte Tiere in allen B. serricauda-Populationen (auch in den
weiter  unten  beschriebenen  Versuchsansidtzen = mit  Inzuchtlinien  sowie
Populationshybriden) war bis zum Erreichen des zweiten Entwicklungsstadiums am
hochsten. Danach starben nur noch wenige Individuen (Tab: 3.3-4; die Daten
zusammenfassend Abb.3.3-2).

In den Untersuchungen zur Postembryonalentwicklung wurden nicht alle geschliipften
Tiere einbezogen. Daraus konnen abweichende Angaben zu den weiter oben angegebenen

Schlupfraten resultieren.
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Tab. 3.3-4: Absterberaten wihrend der postembryonalen Entwicklung der ersten Filialgeneration
ein Jahr nach der Ablage (ES = Entwicklungsstadium)

abgestorben tot tot tot tot tot tot
Population Geschliipft beim erstes | zweites | drittes | viertes | flinftes | sechstes
P (n) Schlupf ES ES ES ES ES ES
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
Ebersberg 11 0 0 0 0 0 0 0
Bad Lauterberg 26 4 0 0 0 0 0 0
Gottinger Wald 5 60 0 0 0 0 0 0
Hasbruch 51 2 10 0 0 0 0 0
Bremke 16 44 6 0 6 0 0 0
Grol3-Ellershausen 54 20 4 0 0 0 0 0
Hildesheim 45 9 9 2 0 0 0 0
Knutblhren 72 1 1 0 0 0 0 0
Ludolfshausen 177 2 5 2 1 0 0 0
Ossenfeld | 27 15 4 0 0 0 0 0
Ossenfeld Il 91 21 2 0 0 0 0 0
Scheden 97 1 4 0 0 1 0 0
Bad Laer 162 8 2 1 0 0 0 1
Zwolfgehren 5 0 0 20 0 0 0 0
Kaufunger Wald 5 20 0 0 0 0 0 0
Summe aller
Populationen 844 8 4 ! 0 0 0 0
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Abb. 3.3-2: Absterberaten der ersten Filialgeneration in der postembryonalen Entwicklung von
Tieren, die ein Jahr nach der Eiablage schliipften.

In ihrer postembryonalen Entwicklung wiesen die bis zur zweiten Filialgeneration
weitergeziichteten Tiere aller Populationszuchten, die nach der ersten Winterabkiihlung
schliipften, eine geringe Absterbequote auf (Tab. 3.3-5). Keines der aus den Populationen

Bad Laer und Grofs-Ellershausen geschliipften Tiere starb. In den anderen Populationen
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starben lediglich einzelne Tiere, die noch nicht das zweite Entwicklungsstadium erreicht
hatten. Lediglich die Aufzucht von Tieren der Population Scheden zeichnete sich durch
eine gegeniiber den anderen Populationszuchten sowie gegeniiber der ersten
Filialgeneration der Populationszucht Scheden verminderte Fitness aus: Ein Tier starb
wiahrend des Schliipfens, sieben weitere im ersten Entwicklungsstadium und ein Tier,

welches sich bereits zum zweiten Entwicklungsstadium gehéutet hatte.

Tab. 3.3-5: Absterberaten wéhrend der postembryonalen Entwicklung der zweiten Filialgeneration

ein Jahr nach der Ablage

abgestorben | tot tot tot tot tot tot

Population Geschliipft beim erstes | zweites | drittes | viertes | fiinftes | sechstes
(n) Schlupf ES ES ES ES ES ES
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
Grol3-Ellershausen 12 0 0 0 0 0 0 0
Hildesheim 38 3 3 0 0 0 0 0
Knutbihren 19 5 0 0 0 0 0 0
Ludolfshausen 70 1 6 0 0 0 0 0
Scheden 23 4 30 4 0 0 0 0
Bad Laer 17 0 0 0 0 0 0 0
Ebersberg 38 0 0 3 0 0 0 0
Hasbruch 10 10 0 0 0 0 0 0

In der dritten Filialgeneration gelang die Aufzucht aller geschliipften Tiere bis auf ein Tier

aus der Population Ludolfshausen, das im ersten Entwicklungsstadium starb.

Die Uberlebenswahrscheinlichkeit von Tieren, die aus Eiern mit einer mehrjihrigen
Entwicklung schliipften, konnte nur in einigen Zuchtansitzen untersucht werden, da in
manchen Populationen im zweiten und dritten Jahr nach der Eiablage zu wenige
Individuen schliipften, sodass keine aussagekréftigen Zahlen vorlagen.

Im Verhiltnis zu den im Jahr nach der Eiablage geschliipften Tieren zeigten die in den
Folgejahren geschliipften Tiere der ersten Filialgeneration der Populationen Hasbruch,
Ossenfeld I und Bad Lauterberg keine erhohte Sterberate. Die Populationen Knutbiihren,
Scheden, Ludolfshausen, Bad Laer und Ossenfeld I, die sich durch eine vergleichsweise
schnelle Embryonalentwicklung auszeichneten (Abschnitt 3.2.8), wiesen eine erhohte
Sterblichkeit von Tieren des ersten Entwicklungsstadiums auf, wenn diese drei Jahre nach

Ablage der Eier schliipften (Tab. 3.3-6).
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Tab. 3.3-6: Bis zur Adulthdutung gestorbene Tiere der ersten Filialgeneration, die ein Jahr bzw.
drei Jahre nach der Eiablage geschliipft sind. In Klammern: Anzahl geschliipfter Tiere

Population Ifnut- Ludolfs- Scheden Bad Laer
biihren hausen
1. Jahr 2(72) 18 (177) 6 (97) 19 (162)
3. Jahr 18 (25) 6 (28) 2 (8) 6 (22)
Population | Hasbruch Bad Ossenfeld | Ossenfeld
Lauterberg | Il
1. Jahr 6 (51) 1 (26) 5 (27) 21 (91)
3. Jahr 3 (40) 1 (45) 2 (19) 15 (26)

3.3.2 Postembryonale Entwicklung der Inzuchtlinien und Populationshybriden

Im Vergleich zu den Populationszuchten wiesen die ein Jahr nach der Eiablage
geschliipften Populationshybriden eine hohe Sterberate wihrend des Schlupfes auf.
Nachfolgende Entwicklungsstadien waren hingegen keinem erhdhtem Sterberisiko
ausgesetzt (Abb. 3.3-2). In der zweiten Filialgeneration starb keines der schliipfenden
Tiere, aber ein Anteil von 7 % starb vor der Hiutung zum zweiten Entwicklungsstadium.
Die Nachkommen der erfolgreich reproduzierenden F,-Generation wiesen eine geringe
Sterblichkeit auf: Je ein Tier starb im ersten und im flinften Entwicklungsstadium (Tab.

3.3-7).

Tab. 3.3-7: Absterberaten wihrend der postembryonalen Entwicklung der Populationshybriden ein
Jahr nach der Ablage

abgestorben | tot tot tot tot tot tot
Populationshybride Geschliipft beim erstes | zweites | drittes | viertes | fiinftes | sechstes
(n) Schlupf ES ES ES ES ES ES
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
F1 ges. 131 16 1 0 0 0 0 0
F2 ges. 42 0 7 0 0 0 0 0
F3 ges. 52 0 2 0 0 0 2 0

Die erste Filialgeneration der Populationshybriden wies eine stark angestiegene
Sterblichkeit von Tieren auf, die aus iiberliegenden Eiern schliipften. Im dritten Jahr nach
der FEiablage verendeten von insgesamt 26 geschliipften Tieren 15 im ersten
Entwicklungsstadium, eines wihrend des Schlupfes. Von den sechs Tieren der zweiten
Filialgeneration, die im zweiten Jahr nach der Eiablage schliipften, erreichte keines das

zweite Entwicklungsstadium.

126




Ergebnisse

Die postembryonale Entwicklung der Inzuchtlinie von Tieren der zweiten Filialgeneration
zeigte, mit Ausnahme der Tiere aus der Population Scheden, keine Abweichungen in der
Sterblichkeit gegeniiber den Populationszuchten der jeweiligen Herkunftspopulationen
(Tab. 3.3-8). Von den acht Tieren der Population Bad Laer starb eines im zweiten
Entwicklungsstadium (13 %). Mit der zweiten Generation aus der Population Scheden
gelang eine Weiterzucht nicht. Bis zur Fs;-Generation weitergeziichtet werden konnte
hingegen mit den zwei Tieren der Population Knutbiihren, die in der zweiten

Filialgeneration schliipften.

Tab. 3.3-8: Absterberaten wihrend der postembryonalen Entwicklung der Inzuchtversuche in der
zweiten Filialgeneration ein Jahr nach der Ablage

abgestorben | tot tot tot tot tot tot

. . beim erstes | zweites | drittes | viertes | flinftes | sechstes
Population geschlipft| g upf | ES | ES | ES | ES | ES ES
(n) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
Bad Laer Inzucht 8 0 0 13 0 0 0 0
Ludolfshausen Inzucht 10 0 0 0 0 0 0 0
Knutbiihren Inzucht 2 0 0 0 0 0 0 0
Scheden Inzucht 16 0 44 0 0 0 0 0

In der dritten Filialgeneration wiesen die weitergeziichteten Populationen keine
verminderte Fitness der ein Jahr nach Ablage geschliipften Tiere gegeniiber den
Populationszuchten auf. Es starb lediglich je ein Tier der Population Ludolfshausen und

der Population Knutbiihren wiahrend des Schlupfes (Tab. 3.3-9).

Tab. 3.3-9: Absterberaten wihrend der postembryonalen Entwicklung der Inzuchtversuche in der
dritten Filialgeneration ein Jahr nach der Ablage (ES = Entwicklungsstadium).

abgestorben | tot tot tot tot tot tot

. . beim erstes | zweites | drittes | viertes | flinftes | sechstes
Population geschlipft| g i upf | ES | ES | ES | ES | ES ES
(n) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
Bad Laer Inzucht 26 0 0 0 0 0 0 0
Ludolfshausen Inzucht 29 3 0 0 0 0 0 0
Knutbihren Inzucht 8 13 0 0 0 0 0 0
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3.3.3 Entwicklungsgeschwindigkeit

Tiere der Herkunftspopulationen wurden solange zusammen gehéltert, bis in einer der
geziichteten Populationen Tiere das letzte Entwicklungsstadium vor der Héutung zum
Adultus erreicht hatten. Dann wurden alle Zuchten nach Geschlechtern getrennt und das
erreichte Entwicklungsstadium registriert.

Die in der ersten Filialgeneration aufgezogenen Tiere der Populationen Bad Lauterberg,
Ossenfeld I und Ebersberg — Populationen, die auch eine verhéltnismidfig langsame
Embryonalentwicklung aufwiesen — entwickelten sich nach ihrem Schlupf etwas
langsamer als die Tiere der anderen Populationen. Sie hatten bis zum Zeitpunkt der
Trennung erst das dritte oder vierte Entwicklungsstadium erreicht, wihrend die Tiere aller
anderen Populationen mindestens im fiinften Entwicklungsstadium waren. Ein im
Vergleich mit den anderen Populationen verlangsamtes Heranwachsen von Tieren der o. g.
Populationen konnte auch in der zweiten Filialgeneration beobachtet werden.

Tiere, die nach mehrjdhriger Embryonalentwicklung schliipften, zeigten keine Ab-
weichungen beim Heranwachsen im Vergleich zu den bereits ein Jahr nach der Ablage

geschliipften Tieren.

3.3.4 Entwicklungsgeschwindigkeit der Inzuchtlinien und Populationshybriden

Die erste Filialgeneration der Populationshybriden =zeigte ein &hnlich schnelles
Heranwachsen wie die F; der Populationszuchten. Lediglich die Nachkommen der
Populationshybriden mit den Elterntieren aus Grof3-Ellershausen und Knutbiihren, sowie
Scheden und Hildesheim hatten erst das dritte oder vierte Entwicklungsstadium erreicht,
wenn Tiere der anderen Zuchten bereits kurz vor der Hautung zum Adultus standen. Bis
zur dritten Filialgeneration verlangsamte sich im Vergleich zu den Populationszuchten das
Heranwachsen der Populationshybriden. Erfolgreich aufgezogene Populationshybriden
hatten erst das zweite oder dritte Entwicklungsstadium erreicht, wenn die ersten Tiere der
Populationszuchten bereits kurz vor der Adulthdutung standen.

Die Versuchsansitze, in denen nur mit einem Elterntier je Generation weitergeziichtet
wurde, um eine Inzucht zu verschirfen, wiesen im Vergleich zu den Populationszuchten

keine langsamere Entwicklung auf.
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3.4 Morphologische und biometrische Untersuchungen

3.4.1 Biometrie

Es wurden von insgesamt 285 Tieren die Léngen der Posttibia und des Postfemur
vermessen. Aus der ersten Filialgeneration wurden 91 Weibchen und 135 Ménnchen
vermessen. Aus der zweiten Filialgeneration wurden nur zehn Weibchen und 14 Ménnchen
aus den Populationszuchten vermessen. Das Einsetzen vieler Tiere in Partnerwahl-
versuchen fiihrte aufgrund der stindigen Beanspruchung oft zu Schidden an den
Sprungbeinen. Die dritte Filialgeneration wurde als Kontrolle der statistischen Ergebnisse
herangezogen, die in der ersten Filialgeneration ermittelt wurden. Hier wurden 28
Weibchen und 25 Miannchen vermessen. Hinzu kamen noch die Tiere aus den Wahl- und
Inzuchtversuchen, die vergleichend einbezogen wurden. Der Messfehler betrug hier max.
0,22 mm (Distanz zwischen Teilstrichen des Messokulars).

Da biometrische Daten, welche aus Stichproben einer Population erhoben werden, stets als
normal verteilt angesehen werden konnen, wurden zur graphischen Darstellung und zur
statistischen Bewertung die Mittelwerte und die Standardabweichung errechnet.

Bei einigen Individuen konnten geringfligig unterschiedliche Werte fiir das linke oder
rechte Bein ermittelt werden (Abweichungen in der Lédnge von maximal 0,2 mm). Diese
individuellen Abweichungen lagen jedoch im Bereich des Messfehlers und blieben
dementsprechend unberiicksichtigt. Es wird im Folgenden unterstellt, dass die Individuen
stets gleiche Beinldngen in Bezug zu ihrer GesamtgroBe aufweisen. Die ermittelten

Messdaten werden vergleichend synonym mit der absoluten Korpergrof3e der Tiere gesetzt.

Die fiir die erste Filialgeneration gemittelten Messergebnisse sowohl fiir die Posttibia, als
auch fiir den Postfemur beim weiblichen Geschlecht zeigen deutliche Abweichungen
zwischen den darauthin untersuchten Populationen (Abb. 3.4-1). Die Ldngenmessung von
Posttibia und Postfemur weist beim weiblichen Geschlecht fiir Populationen aus dem
Alpenvorland (Ebersberg), sowie fiir die norddeutschen Populationen Bad Lauterberg,
Bad Laer, Hasbruch und Ludolfshausen groBere Tiere aus als die anderen untersuchten

Populationen.
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Abb. 3.4-1: Mittelwerte und Standardabweichung der Beinlinge (Postfemur und Posttibia) der
Weibchen von im Labor geziichteten Tieren der ersten Filialgeneration.

Analog zu den beim weiblichen Geschlecht festgestellten Groenunterschieden der ersten
Filialgeneration konnten auch bei den Mannchen Langenunterschiede der Posttibia und des
Postfemurs registriert werden (Abb. 3.4-2). Allerdings lassen sich die GroBenunterschiede
zwischen den Populationen nicht im gleichen Verhiltnis von einem Geschlecht auf das
andere tbertragen. So waren bei den Minnchen, anders als bei den untersuchten

Weibchen, die Tiere aus Hildesheim etwa ebenso gro3 wie die Tiere aus Ludolfshausen.
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Abb. 4.4-2: Mittelwerte und Standardabweichung der Beinlédnge (Postfemur und Posttibia) der
Mainnchen von nachgeziichteten Tieren der ersten Filialgeneration.
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Das Vorliegen einer signifikant unterschiedlichen Korpergrole in den untersuchten
Populationen konnte mittels einfaktorieller Varianzanalyse sowohl im weiblichen
Geschlecht als auch fiir die médnnlichen Tiere festgestellt werden. Auch die Tiere aus den
Populationen, deren Zucht bis zur zweiten Filialgeneration gelang, wiesen eine signifikant
unterschiedliche Grofle auf. Da allerdings hier nicht vergleichbar viele Messwerte wie in
der ersten Generation zur Verfligung standen, wird auf eine detaillierte Darstellung
verzichtet (Daten in Tab. 3.4-1 und 3.4-2 im Vergleich zur F; und F3).

Von den Tieren, die bis zur dritten Filialgeneration geziichtet wurden, erwiesen sich im
Vergleich wiederum jene aus den Populationen Bad Laer und Ludolfshausen als am

grofiten (Abb. 3.4-3 fiir die untersuchten Weibchen).
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Abb. 3.4-3: Mittelwerte und Standardabweichung der Beinlinge (Postfemur und Posttibia) der
Weibchen von im Labor geziichteten Tieren der dritten Filialgeneration.

Bei den untersuchten Méannchen der dritten Filialgeneration bestétigte sich das in der ersten
Filialgeneration beobachtete Ergebnis, dass Ménnchen und Weibchen in den untersuchten
Populationen nicht in der gleichen Relation zueinander stehen. Die Méinnchen der
Population Hildesheim sind zwar etwas kleiner als die der Population Ludolfshausen, aber
doch, anders als es bei den Weibchen der Fall ist, groBer als Tiere der Populationen

Knutbiihren oder Grofs-Ellershausen (Abb. 3.4-4).
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Abb. 3.4-4: Mittelwerte der Beinldnge (Postfemur und Posttibia) der Madnnchen von im Labor
geziichteten Tieren der dritten Filialgeneration. Die Standardabweichung ist bei den einer
Population zugehdrigen Datenpunkten abgebildet.

Die Signifikanz des gemessenen GroBenunterschiedes zwischen Tieren der dritten
Filialgeneration konnte mittels einfaktorieller Varianzanalyse betétigt werden (Werte fiir

alle Generationen zusammengefasst in Tab. 3.4-1 und 3.4-2).

Tab. 3.4-1: PriifgroBe und kritischer F-Wert der Messergebnisse der Beinlingen der Weibchen
unterschiedlicher Populationen je Generation.

F, F» Fs
Postfemur | Posttibia | Postfemur | Posttibia | Postfemur | Posttibia
Priifgrofse (F) 9,29 6,27 3,34 3,15 9,92 5,92
kritischer F- 2.15 2,25 2,98 3.01 3.95 3.61
Wert

Die Werte wurden auf die zweite Dezimalstelle gerundet

Tab. 3.4-2: PriifgroBe und kritischer F-Wert der Messergebnisse der Beinlingen der Ménnchen.
Gepriift wurden die geziichteten Populationen je Generation.

F1 F2 F3
Postfemur | Posttibia | Postfemur | Posttibia | Postfemur | Posttibia
Priifgréfe (F) 25,35 15,01 7,1 4,35 7,3 11,51
kritischer F- 2,26 2,26 2.82 2,96 3,57 3,67
Wert

Die Werte wurden auf die zweite Dezimalstelle gerundet
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Die Tiere der dritten Filialgeneration der Populationszuchten wiesen etwa gleiche
Beinlidngen auf wie die erste Filialgeneration. Die Populationszucht Ludolfshausen brachte
jedoch in der dritten Filialgeneration groBere Tiere hervor als die erste Filialgeneration. In
der dritten Filialgeneration konnten allerdings nur zwei Ménnchen (und drei Weibchen) bis
zum Adultus aufgezogen werden (Abb. 3.4-5). Im Versuchsansatz zur Inzucht mit Tieren
der Population Ludolfshausen erreichten die Tiere der dritten Filialgeneration die gleiche

Grofle wie Tiere der ersten Filialgeneration der Populationszucht Ludolfshausen.
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Abb. 3.4-5: Generationenvergleich der ersten und dritten Filialgeneration (Posttibia Méannchen).

Dieser bis in die dritte Generation ingeziichtete Versuchsansatz mit Tieren der Population
Ludolfshausen zeigte mit einer Priifgrée von 0,1 und einem kritischen F-Wert von 7,19
keine signifikanten GroBenunterschiede im Vergleich zu Tieren der Populationszucht
Ludolfshausen (F;) oder der ersten Generation von Populationshybriden mit einem
weiblichen Elterntier aus der Population Ludolfshausen (Abb. 3.4-6; dargestellt sind die

Messwerte flir die Méannchen).

133



Ergebnisse

22
20 ~ -
18 % "/’{
i Tibi
E 16 —e— Tibia
Femur
i I ;
| | L
12
10
Ludolfshausen Ludolfshausen Ludolfshausen
Populationszucht F1 Inzuchtversuch Populationshybride
Population

Abb. 3.4-6: Mittelwerte und Standardabweichung der Beinldngen (Postfemur und Posttibia) der
Minnchen von im Labor geziichteten Tieren der Population Ludolfshausen, den
Populationshybriden der ersten Filialgeneration und dem Inzuchtansatz der dritten Filialgeneration.

Die erste Filialgeneration von Populationshybriden unterschied sich in der GroBe
signifikant von den Tieren der Herkunftspopulation des Minnchens, aber nicht des

Weibchens (Abb. 3.4-7).
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Abb. 3.4-7: Mittelwerte der Beinldngen (Postfemur und Posttibia) der Méannchen von im Labor
geziichteten Tieren der ersten Filialgeneration von Populationshybriden mit einem weiblichen
Elterntier aus der Population Knutbiihren und einem ménnlichen Elterntier aus der Population Bad
Lauterberg im Vergleich zu den Populationszuchten der Elterntiere.

134



Ergebnisse

Von den Eiern, die von Tieren der ersten Filialgeneration stammen, wurden 1212 Eier
vermessen. Als Messfehler wurden hier — dem Abstand zwischen Teilstrichen des
Messokulars entsprechend — 0,06 mm angenommen.

Die Eildngen wiesen mit einer Priifgroe von 10,31 und einem kritischen F-Wert von 1,63
signifikante Unterschiede zwischen den Populationen aus. Hier dargestellt ist die Eilénge

der F;-Generation (Abb. 3.4-8).
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Abb. 3.4-8: Mittlere Lange der Eier, die von Tieren der ersten Filialgeneration abgelegt wurden.

Nur von vier der geziichteten Populationen konnten Eier der dritten Filialgeneration
vermessen werden. Hier zeigte sich, dass die Messwerte in den Populationen Bad Laer,
Hildesheim und Knutbiihren nur unwesentlich voneinander abweichen. Lediglich Tiere
der Population Ludolfshausen legen in der dritten Filialgeneration durchschnittlich
groBere Eier ab als in der ersten Filialgeneration (Abb. 3.4-9). Der GroBenunterschied war

jedoch nicht signifikant.

135



Ergebnisse

5,2

L ) I .
4.8 .
i\I—/‘L/ L Mittelwert F 1

mm

46 | |
l —a— Mittelwert F3
4.4

4,2

Bad Laer Hildesheim Knutblhren Ludolfshausen

Population

Abb. 3.4-9: Vergleich der Eildnge zwischen der ersten Filialgeneration und der dritten im Labor
geziichteten Filialgeneration verschiedener Populationen. Beriicksichtigt wurden Populationen mit
mehr als 20 abgelegten Eiern.

Wurden Weibchen mit Ménnchen anderer Populationen gepaart, legten die Tiere
signifikant kleinere Eier ab als die Weibchen der Populationszuchten. Abb. 3.4-10 zeigt
beispielhaft den Grofenunterschied zwischen Eiern, die von Tieren der Populationszucht
Grof3-Ellershausen abgelegt wurden und Eiern, die von Tieren abgelegt wurden, die in
den Partnerwahlversuchen das populationsfremde Médnnchen gewihlt hatten. In der
einfaktoriellen Varianzanalyse konnte in diesem Fall mit einer Priifgr6e von 25,91 und
einem kritischen F-Wert von 6,95 ein signifikanter Grof3enunterschied zwischen Eiern von
Tieren der Populationszucht und Eiern aus der Paarung von Tieren mit einem fremden

Minnchen bestitigt werden.
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Abb. 3.4-10: Linge der FEier, die aus den Verpaarungen in den Partnerwahlversuchen
hervorgegangen sind, in denen die Weibchen aus der Population Grof-Ellershausen das
Mainnchen aus der Population Bad Lauterberg gewihlt haben im Vergleich zur Lénge von Eiern
der Populationszucht Grof3-Ellershausen.

Genauso legten Tiere aus den Populationen Bad Laer, Ludolfshausen und Scheden, die
ebenfalls mit einem populationsfremden Mannchen verpaart wurden, signifikant kleinere

Eier ab als die Tiere der Populationszuchten.
Die Populationshybriden, deren Zucht bis in die dritte Filialgeneration gelang, legten in

der ersten Filialgeneration signifikant kleinere Eier ab als in der dritten Filialgeneration

(Abb. 3.4-11; PriifgroBe: 22,52, kritischer F-Wert: 6,77).
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Abb. 3.4-11: Eilinge der ersten Filialgeneration erfolgreich geziichteter Populationshybriden
gegeniiber der dritten Filialgeneration (jeweils von Tieren, die in jeder Generation untereinander
verpaart wurden).

Die Tiere aus dem Versuchsansatz zur Inzucht in der Population Ludolfshausen legten in
der dritten Filialgeneration kleinere Eier als die dritte Filialgeneration der
Populationszucht, welche auch gréfere Individuen hervorbrachte. Die Eier der Inzucht
waren aber etwa ebenso grofl wie die Eier der ersten Filialgeneration der Populationszucht

(Abb. 3.4-12).
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Abb. 3.4-12: Linge der Eier von Tieren mit der Herkunft Ludolfshausen aus verschiedenen
Zuchtansétzen.
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3.4.2 Morphologie

In beiden Geschlechtern traten bei Populationen aus dem siiddeutschen Raum Tiere
entweder mit einem geraden hinteren Pronotumrand oder einer Kerbe im hinteren Rand des
Pronotums auf. Der hintere Rand des Pronotums ist bei den meisten Tieren aus den
norddeutschen Populationen eingekerbt (Abb. 3.4-13). Lediglich Tiere aus der Population
Bad Lauterberg (Abb. 3.4-14) besitzen einen geraden Pronotumrand. Bei einigen
Individuen aus dem Alpenvorland fehlte ebenfalls die Kerbe am Pronotum. Es zeigen
allerdings nicht alle Tiere einer Population die Ausprigung dieses Merkmals in der

gleichen Intensitét.

Abb. 3.4-13: Dorsale Ansicht des Abb. 3.4-14: Dorsale Ansicht des
Pronotums eines ménnlichen Tieres aus der Pronotums eines méannlichen Tieres aus der
Population Knutbiihren. Population Bad Lauterberg.

Merkmale, wie sie von Galvagni & Fontana (1992) fiir die Beschreibung der Art B.
vicetinus herangezogen wurden, erwiesen sich fiir eine morphologische Differenzierung
der untersuchten B. serricauda-Populationen als nicht tauglich. Die Form (mit Ausnahme
der oben beschriebenen Kerbe am hinteren Rand) und Furchung des Pronotums erwiesen
sich individuell als zu variabel, um anhand dieses Merkmals Tiere bestimmten Herkunfts-
populationen zuordnen zu konnen. Auch die Cerci der Miannchen wiesen individuelle

Unterschiede in ihrer Kriimmung und Verjiingung zum distalen Dorn hin auf.
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Die Subgenitalplatte der Ménnchen konnte im Rahmen dieser Untersuchung nicht
hinreichend bearbeitet werden, da nur Tiere untersucht wurden, die eines natiirlichen
Todes aus Altersgriinden gestorben waren und nicht immer unmittelbar nach ithrem Tode
fixiert werden konnten. Die Tiere wurden auch in den Versuchen zur
Uberlebenswahrscheinlichkeit eingesetzt. Die relativ weichen Strukturen kdnnten durch
Verwesung bzw. Austrocknung nicht in ihrer urspriinglichen Form erhalten geblieben
sein, sodass die hier festgestellten Unterschiede, die ebenfalls zwischen den Individuen
ausgepriagter waren als zwischen Tieren verschiedener Populationen, als nicht

aussagekriftig angesehen werden miissen.

3.5 Partnerwahlversuche

3.5.1 Priferenz der Weibchen im Mittel aller Populationen

Zur Ermittlung des weiblichen Préferenzverhaltens, was neben den Untersuchungen der
Zeitintervalle des Méannchengesangs Aufschluss iiber mogliche sich entwickelnde prigame
Isolationsmechanismen geben sollte, wurden insgesamt 242 Wahlversuche durchgefiihrt.
Bei sehr warmer Witterung haben in einigen Fillen im Versuch eingesetzte Mannchen
Gewicht verloren. Es wurde angenommen, dass sich Ménnchen mit dem — in diesen Féllen
meist erheblich — groBeren Gewichtsverlust verpaart hatten. Die Miannchen wurden
eingehender untersucht. Auch das Abdomen verlor nach einer Kopula an Volumen.

In 87 Versuchen (Tab. 3.5-1) kam es zu einer Kopulation, d. h., dass der Anteil der
erfolgreich verlaufenen Kopulationen an den insgesamt erfolgten Versuchsansdtzen bei
etwa einem Drittel lag. Dabei wurden nur Verpaarungen ausgewertet, bei denen das
Weibchen einen anhaftenden Spermatophylax aufwies. Es war zu beobachten, dass sich in
den Zuchten, in denen nur wenige Individuen nachgezogen werden konnten, fast alle
Weibchen verpaarten. Stammten die Individuen aus Zuchtkédfigen, in denen
verhéltnismiBig viele Tiere (mehr als etwa sechs Tiere) wihrend ihrer postembryonalen
Entwicklung untergebracht waren, konnten weniger Kopulationen beobachtet werden. Es
wurden dann auch mit den Weibchen der entsprechenden Zuchten geringe Quoten bei
Partnerwahlversuchen registriert, da diese stets mit Tieren aus verhdltnismafig starken
Zuchten durchgefiihrt wurden. Hier ist offenbar der Anteil an Weibchen, die nicht am

Reproduktionsprozess teilnehmen, groBer. Allerdings verpaarten sich auch einige
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Weibchen nicht, die separiert aufgezogen wurden. In der Gesamtheit der registrierten
Verpaarungen haben sich 66 % der Weibchen fiir das ihnen fremde Méannchen entschieden.
Das Ménnchen der Population, aus der das Weibchen selbst stammte, wéhlten nur 32 %
(Abb.: 3.5-1). Nur in zwei Féllen (gerundet: 2 %) war eine Zuordnung nicht mdéglich: in
einem Versuchsansatz verstarb eines der Miannchen iiber Nacht, in einem anderen Fall
konnte aufgrund des fast gleichen Gewichtsverlustes keine sichere Zuordnung

vorgenommen werden.

2%

o Mannchen der eigenen Population
@ Mannchen der fremden Population

m keine Zuordnung mdglich

Abb. 3.5-1: Prozentuale Wahl des Weibchens in den erfolgreichen Partnerwahlversuchen (n = 87).
Alle Populationen wurden zusammengefasst betrachtet.

Die statistische Uberpriifung eines Zusammenhangs zwischen der Herkunft eines
Weibchens und ihrer Wahl eines Ménnchens als Kopulationspartner wurde mittels Chi-
Quadrat-Test durchgefiihrt. Es ergab sich eine deutliche Beziehung zu dem Merkmal
Herkunft der Kopulationspartner im Partnerwahlversuch mit einem Kontingenz-

koeffizienten von K« = 0,55.

3.5.2 Wahl einzelner Populationen

Die meisten erfolgreich verlaufenen Partnerwahlversuche konnten mit in ausreichender

Anzahl verfiigbaren Weibchen der Population Knutbiihren durchgefiihrt werden. Hier
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wurden 28 Verpaarungen bei 42 Versuchen dokumentiert. In 14 Versuchen wurde als
populationsfremdes Méannchen ein Tier aus der Population Bad Lauterberg angeboten, in
zwei Versuchen stand ein Ménnchen aus Ossenfeld I zur Wahl und in vier Versuchen
wurde ein Ménnchen aus Hasbruch angeboten. In den restlichen Versuchen wurde ein
Minnchen aus der Population Bremke fiir den Wahlversuch genutzt. Die genetische
Distanz (nach Nei) basierend auf den Daten der RAPD-Analyse (Anhang A: Tab. 3.74-3),
betrug zur Population Bad Lauterberg 0,1553, zur Population Ossenfeld I 0,1306, zur
Population Hasbruch 0,0606 und zur Population Bremke 0,1126. Die Erfolgsquote in den
hiufigsten Versuchsanordnungen war mit 39 % bei der Kombination mit einem Méannchen
aus Bremke und mit 41 % bei der Kombination mit einem Ménnchen aus Bad Lauterberg
nahezu gleich. In den Versuchsansidtzen mit Ménnchen aus Bad Lauterberg konnten zwolf
Verpaarungen registriert werden, davon sechs mit dem populationsfremden Ménnchen. In
der Versuchskonstellation mit einem Miannchen aus Bremke wihlte ein Weibchen aus
Knutbiihren in vier von neun Fillen das populationsfremde Tier. In den Versuchen mit
Tieren aus Ossenfeld I wurden zwei; mit Minnchen aus Hasbruch eine Kopulation
registriert. Bei beiden Konstellationen wurde im Falle einer Kopulation das
populationsfremde Ménnchen ausgewéhlt.

In den beiden Kombinationen mit Bremke oder Bad Lauterberg waren keine klaren
Préaferenzen erkennbar. Auch unter Einbeziehung der anderen Wahlkonstellationen zeigten
die Weibchen aus der Population Knutbiihren mit einer Bevorzugung des
populationsfremden Ménnchens (54 %) gegeniiber einem Mainnchen aus der eigenen
Population keine klare Priaferenz.

Obwohl die meisten Versuche mit Weibchen der Lokalitit Ludolfshausen durchgefiihrt
wurden (n = 50), wurden doch nur elf Verpaarungen registriert. Alle Verpaarungen
erfolgten mit Ménnchen aus FEbersberg (39 Versuche). Es wurden acht Versuche
durchgefiihrt, in denen ein Minnchen aus Hildesheim (genetische Distanz: 0,1707)
alternativ zum populationseigenen Ménnchen angeboten wurde. Hinzu kamen weitere drei
Wahlversuche mit einem Ménnchen aus Bad Lauterberg (genetische Distanz: 0,1854). In
den beiden letztgenannten Versuchskonstellationen konnte keine Kopulation beobachtet
werden. Die Weibchen aus Ludolfshausen bevorzugten mit 55 % das populationseigene
Minnchen. Die Population Ludolfshausen wies zur Population Ebersberg Weiher in der
RAPD-Analyse eine genetische Distanz von 0,2023 auf. Ménnchen der Population
Ludolfshausen zeigten etwa eine vergleichbare Verteilung der Zeitintervalle im Gesang

(vgl. hierzu Abschnitt 3.6.2 und 3.6.3).
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Deutlicher fiel das Ergebnis der Wahlversuche mit Weibchen der Population Bad Laer aus.
Diese bekamen neben dem Minnchen der eigenen Population ein Ménnchen der
Population  Knutbiihren  (genetischer Distanzwert:  0,1363) angeboten. Diese
Versuchskonstellation wurde 34-mal durchgefiihrt; 11 Verpaarungen wurden registriert.
Die Weibchen bevorzugten Méannchen aus Knutbiihren mit 82 % deutlich gegeniiber den
angebotenen Tieren aus der eigenen Population (Mannchen der Lokalitit Knutbiihren
weisen in ihrem Gesang gegeniiber Minnchen der Population Bad Laer insgesamt etwas
langere Zeitintervalle auf; vgl. Kapitel 3.6.2 und 3.6.3).

Alternativ hierzu wurde 13 Weibchen aus der Population Bad Laer ein Mannchen aus der
Population Oberkatzbach (genetische Distanz: 0,2881) angeboten. Hier bevorzugten 50 %
der Weibchen in den sechs erfolgreich verlaufenen Wahlversuchen das populationsfremde
Mainnchen gegeniiber dem Ménnchen der eigenen Population. Weibchen der Population
Oberkatzbach wurde ein Ménnchen der Population Bad Laer zur Wahl angeboten. In allen
fiinf erfolgreich verlaufenen Versuchen wéhlten diese Tiere das populationsfremde
Minnchen.

Ein dhnliches Ergebnis wie in der Versuchskonstellation mit einem Weibchen aus der
Population Bad Laer und einem Miannchen aus Knutbiihren wurde in den Wahlversuchen
mit Weibchen der Population Grof;-Ellershausen erzielt. Hier bevorzugten die Weibchen
mit 83 % das angebotene Ménnchen aus der Population Bad Lauterberg (mit einer
genetischen Distanz von 0,1539 in der RAPD-Analyse) gegeniiber den Ménnchen der
eigenen Population. Allerdings konnten in dieser Konstellation nur neun Versuche
durchgefiihrt werden, von denen es in sechs Fillen zu einer Verpaarung kam.

Ein mit den fiir Weibchen der Population Bad Laer erzielten Ergebnissen vergleichbares
Bild ergab sich bei den Wahlversuchen mit Weibchen der Population Hasbruch. Diesen
Tieren wurden als populationsfremde Ménnchen Individuen der Populationen Gottingen
oder Knutbiihren (je drei Versuche) zur Wahl angeboten. Von sechs aus der Population
Hasbruch in den Wahlversuchen eingesetzten Weibchen verpaarten sich im ersten
Versuchdurchgang fiinf. Wurde ein Médnnchen aus Knutbiihren (die ermittelte genetische
Distanz betrug hier 0,0606) angeboten, konnte keine Bevorzugung festgestellt werden.
Wenn ein Ménnchen aus Gottingen (genetische Distanz: 0,0712) angeboten wurde, fiel die
Wahl des Weibchens auf dieses Tier (Madnnchen aus der Population Gdéttinger Wald wiesen
im Verhiltnis zu den Ménnchen aus Hasbruch kiirzere Zeitintervalle im Gesang auf; vgl.

Kapitel 3.6.2 und 3.6.3).
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Auch bei groBleren Distanzwerten zwischen zwei Populationen wihlte ein Weibchen das
populationsfremde Mainnchen. In Versuchen mit Weibchen der Population Scheden
beispielsweise, denen neben den populationseigenen Mannchen Tiere aus der Population
Zwolfgehren mit einer genetischer Distanz von 0,2394 angeboten wurden, wéhlte in einem
der zwei erfolgreich verlaufenen Versuche ein Weibchen das populationsfremde

Minnchen (zusammenfassend: Abb. 3.5-2).

AuBer den oben detaillierter beschriebenen Versuchskonstellationen wurden noch
Weibchen aus den Populationen Ossenfeld, Hildesheim, Bad Lauterberg, Kaufunger Wald
und Ebersberg in den Partnerwahlversuchen eingesetzt. Eine Einzelbetrachtung dieser
Populationen wird jedoch nicht vorgenommen, da es nur in wenigen Féllen zu einer
Verpaarung kam. Die erfolgreichen Versuche sind in Tab. 3.5-1 aufgefiihrt.

Sieben der in den Wahlversuchen eingesetzten Weibchen konnten ein weiteres Mal in einer
identischen Versuchsanordnung verpaart werden. Fiinf Tiere wihlten ein Méannchen mit

der gleichen Herkunft wie im vorangegangenen Versuch.

@ Wahl des
60% populationsfremden
Mannchens

40% | O Wahl des
populationseigenen
Mannchens

Abb. 3.5-2: Wahl der Weibchen einzelner Populationen im Partnerwahlversuch. Dargestellt fiir
Weibchen aus sieben untersuchten Populationen (je Population wurden zwischen flinf und 24
Kopulationen ausgewertet).
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Tab. 3.5-1: Registrierte Kopulationen in den Partnerwahlversuchen. Der Geschlechtspartner des
Weibchens wurde iiber die Gewichtsdifferenz ermittelt (detaillierte Daten im Anhang 4; Tab. 3.54-1)

Herkunft Herkunft G(_ewichts- Herkunft G(_ewichts- populations- pop_ulations-
Weibchen Méannchen 1 differenz Méannchen 2 differenz ff.emdes eigenes
(%) (%) Mannchen | Mannchen
Knutbihren Bremke -3 Knutbihren 10 1
Knutbihren Bremke 18 Knutbihren 39 1
Knutblhren Bremke -5 Knutblhren 21 1
Knutblhren Bremke 18 Knutblhren 3 1
Knutbihren Bremke 0 Knutbihren 1
Knutbihren Bremke -3 Knutbihren 22 1
Knutbihren Hasbruch 21 Knutbihren 0 1
Knutblhren Knutbiihren 3 Bad Lauterberg 9 1
Knutblhren Knutbiihren 16 Bad Lauterberg 2 1
Knutbihren Knutbihren 0 Bad Lauterberg 14 1
Knutbihren Knutbihren 2 Bad Lauterberg 12 1
Knutbihren Knutbihren 10 Bad Lauterberg -1 1
Knutblhren Knutbiihren 18 Bad Lauterberg 0 1
Knutblhren Knutbiihren 1% Bad Lauterberg 15 1
Knutbihren Knutbihren 0% Bremke 9 1
Knutbihren Knutbihren -1 Bad Lauterberg 10 1
Knutblhren Knutblhren 2 Bremke 12 1
Knutblhren Knutblhren 0 Ossenfeld | 20 1
Knutblhren Knutblhren 5 Ossenfeld | 26 1
Knutbihren Knutbihren 2 Bad Lauterberg 12 1
Knutbihren Knutbihren 9 Bad Lauterberg -3 1
Knutblhren Bremke 10 Knutbihren -4 1
Knutblhren Knutbiihren 7 Bad Lauterberg -5 1
Knutblhren Knutbiihren 9 Bad Lauterberg -2 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 0 Ebersberg 16 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 22 Ebersberg 0 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 11 Ebersberg -1 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 10 Ebersberg 5 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 17 Ebersberg 1 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 8 Ebersberg 4 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 1 Ebersberg 9 1
Ludolfshausen Ludolfshausen -3 Ebersberg 9 1
Ludolfshausen Ludolfshausen -3 Ebersberg 13 1
Ludolfshausen Ludolfshausen -3 Ebersberg 13 1
Ludolfshausen Ludolfshausen -3 Ebersberg 6 1
Bad Laer Bad Laer -6 Knutbihren 21 1
Bad Laer Bad Laer 7 Knutblhren 21 1
Bad Laer Bad Laer 10 Knutblhren 2 1
Bad Laer Bad Laer -25 Knutbihren 46 1
Bad Laer Bad Laer 2 Knutbihren 8 1
Bad Laer Bad Laer -2 Knutbihren 20 1
Bad Laer Bad Laer -4 Knutbihren 14 1
Bad Laer Bad Laer 15 Knutblhren 0 1
Bad Laer Bad Laer 2 Knutbihren 14 1
Bad Laer Bad Laer 8 Knutbihren 13 1
Bad Laer Bad Laer -4 Knutbihren 13 1
Bad Laer Bad Laer -1 Oberkatzbach 11 1
Bad Laer Bad Laer 11 Oberkatzbach -4 1
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Herkunft Herkunft G(_ef\fmchts- Herkunft G(_af}mchts- pofpulatlons- pop_ulatlons-
Weibchen Mannchen 1 differenz Mannchen 2 differenz F.emdes eigenes
(%) (%) Mannchen | Méannchen
Bad Laer Bad Laer Oberkatzbach 5 1
Bad Laer Bad Laer Oberkatzbach 13 1
Bad Laer Bad Laer Oberkatzbach 0 1
Bad Laer Bad Laer 11 Oberkatzbach -2 1
Oberkatzbach Bad Laer 18 Oberkatzbach -1 1
Oberkatzbach Bad Laer 11 Oberkatzbach -1 1
Oberkatzbach Bad Laer 14 Oberkatzbach 0 1
Oberkatzbach Bad Laer 9 Oberkatzbach -1 1
Oberkatzbach Bad Laer Oberkatzbach -2 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 61 Bad Lauterberg 0 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. Bad Lauterberg 17 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 4 Bad Lauterberg 10 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. Bad Lauterberg 11 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. -3 Bad Lauterberg 9 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 2 Bad Lauterberg 25 1
Hasbruch Hasbruch Gottingen 19 1
Hasbruch Hasbruch -3 Gottingen 21 1
Hasbruch Hasbruch 18 Knutbihren 0 1
Hasbruch Hasbruch 4 Knutblhren 14 1
Hasbruch Hasbruch 19 Knutblhren 1
Ossenfeld | Bad Laer 16 Ossenfeld Il 1
Ossenfeld | Bad Laer 3 Ossenfeld | 15 1
Ossenfeld Il Bad Laer — Ossenfeld Il 10 — —
Ossenfeld Il Ossenfeld | 13 Ossenfeld Il 3 1
Hildesheim Hildesheim 1 Ludolfshausen 15 1
Hildesheim Hildesheim 15 Ludolfshausen -2 1
Hildesheim Hildesheim 19 Ludolfshausen 1 1
Kaufunger Wald Bad Lauterberg 6 Kaufunger Wald 0 1
Kaufunger Wald Bad Lauterberg 12 Kaufunger Wald -2 1
Kaufunger Wald Bad Lauterberg -1 Kaufunger Wald 7 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg 14 Hildesheim 12 — —
Bad Lauterberg Bad Lauterberg -5 Hildesheim 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg -1 Hasbruch 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg -1 Hasbruch 11 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg 2 Hasbruch 22 1
Scheden Scheden 16 Zwolfgehren 31 1
Scheden Scheden 19 Zwdlfgehren -1 1
Ebersberg Ludolfshausen 8 Ebersberg 1 1
Bremke Bremke 10 Bad Laer -27 1
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3.6 Untersuchungen zur Bioakustik

3.6.1 Bestimmung der Silben- und der Strophenldnge

Es konnten im Sommer 2006 von insgesamt 96 minnlichen Tieren die Gesidnge aufge-
nommen werden. Die Tiere stammten aus 14 der in Zucht genommenen Populationen
(Tab. 3.6-1). Die Umgebungstemperatur betrug wihrend der Aufnahmen 24 + 2 °C.

Dieser Temperaturunterschied wird als vernachléssigbar erachtet.

Tab. 3.6-1: Anzahl aufgenommener Ménnchen je in die Untersuchung einbezogener Population,
sowie die Gesamtzahl der Intervalle, die fiir jede Population in die Untersuchungen einbezogen

wurden
Anzahl Minnchen Ausgewertete Intervalle
Population je Population
(n) )
Bad Laer 8 2194
Bremke 3 973
Gottinger Wald 4 1201
Hasbruch 4 8323
Knutbiihren-Bank 21 8608
Knutbiihren-Kreuzung 6 3659
Ludolfshausen 13 5203
Ossenfeld I 6 1883
Ossenfeld 11 3 992
Bad Lauterberg 7 2324
Ebersberg Weiher 6 1804
GroB-Ellershausen 8 1954
Hildesheim 3 800
Scheden 4 2804

Dabei konnten aus zwei Teilpopulationen mehr als zehn Individuen untersucht werden. So
lie sich die Variation innerhalb einer Population erfassen. Aus dem Habitat Knutbiihren
wurden zwei Populationen untersucht, zwischen denen eine Distanz von etwa 200 m lag.
Das Habitat wird als giinstig fiir die Tiere eingeschitzt, sodass angenommen werden kann,

dass es zwischen den beiden Populationen zu gelegentlichem Austausch kommt.
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B. serricauda singt in Versen, die aus aneinander gereihten Strophen bestehen. Diese
wiederum setzen sich aus oft drei bis vier Silben zusammen (Stumpner & Meyer 2001;

Abb. 3.6-1).

Abb. 3.6-1: Gesangsmuster von B. serricauda (Abb. aus: Stumpner & Meyer 2001).

Zwischen den Versen konnen lingere Ruhephasen liegen. In der Auswertung der aufge-
zeichneten Zeitabstinde wurden daher gréBere Zeitintervalle vernachldssigt und nur
gemessene Werte fiir 40 Grofenklassen bis 1000 ms einbezogen. Die Histogramme der
untersuchten Populationen zeigen in den GroBenklassen stets zwei Maxima (Peaks;

beispielhaft: Abb. 3.6-2: Population Bad Laer).
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Abb. 3.6-2: Histogramm der Zeitintervalle (n = 2194) in 20 GroBenklassen fiir die
Gesamtpopulation Bad Laer (acht Individuen konnten aufgenommen werden).

In den GroBenklassen 125-175 ms ist bei den meisten Populationen die relativ grofite
Haufigkeit von Intervallen registriert worden. Ein zweites, wenngleich wesentlich
kleineres Maximum, liegt zwischen 650 und 850 ms. Das erste Maximum zeigt das

Intervall zwischen den Silben, das zweite Maximum ist als der zeitliche Abstand zwischen
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hintereinander vorgetragenen Strophen zu deuten. Der zeitliche Abstand zwischen Versen
wurde nicht beriicksichtigt.

Die Auftragung der durchschnittlichen Silbenintervalle gegeniiber den durchschnittlichen
Strophenintervallen fiir die untersuchten Populationen (Abb. 3.6-3) zeigt, dass die
Variabilitdt zwischen Populationen bei den Zeitabstdinden zwischen den vorgetragenen
Silben nicht so grof} ist wie bei den Strophen (Werte und Standardabweichungen in
Anhang A Tab. 3.64-16). Der zeitliche Abstand zwischen den Silben ist nur schwach
korreliert mit dem Abstand zwischen den Strophen (Korrelationskoeffizient: 0,36). Die
Population Hasbruch etwa weist eine im Verhiltnis zu den anderen Populationen schnelle
Abfolge von Silben, aber eine verhdltnisméfBig langsame Abfolge von Strophen auf.
Anders verhilt sich etwa die Population Gottinger Wald, deren Zeitintervalle zwischen

den Silben relativ lang sind, wihrend die Strophen in schneller Abfolge vorgetragen

wurden.
® Bremke
800
e Bad Lauterberg

" e Ossenfeld |
€ ® Knutbiihren Kreuzung
K] ® Hasbruch
© e Ossenfeld Il
E 750 7 ® Knutbiihren Bank
c ® GroR-Ellershausen
c
[ °
_g- Bad Laer o Scheden
o ®Ludolfshausen
1
n

700 —

®Ebersberg ®Gottinger Wald
® Hildesheim
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135 140 145 150 155 160 165 170 175 180
Silbenintervalle ms

Abb. 3.6-3: Mittelwerte der Strophenintervalle gegeniiber den Mittelwerten der Silbenintervalle
von den untersuchten Populationen. Standardabweichung des Silbenabstandes zwischen 8,7 ms
(Population Hildesheim) und 33,01 ms (Population Knutbiihren Bank); Standardabweichung des

Strophenabstandes zwischen 18,89 ms (Population Gdéttinger Wald) und 69,14 ms (Population
Ossenfeld 1).
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3.6.2 Das Zeitintervall zwischen Silben

Von den 14 untersuchten Populationen zeigen zwolf Populationen eine Héufung der
Zeitintervalle in den GroBenklassen 125 bis 150 ms. Lediglich bei den Populationen
Hildesheim und Bremke liegt das Maximum in der GréBenklasse 175 ms (Abb. 3.6-4 und
3.6-5). In den beiden untersuchten Populationen der Lokalitidt Knutbiihren, sowie in den
Populationen Ossenfeld I, Ossenfeld 11, Scheden, Bad Lauterberg, Hasbruch, Ebersberg
und Ludolfshausen ist allerdings auch ein hoherer Wert in der GroBenklasse 175 ms zu
verzeichnen. Wéhrend also bei Tieren der Populationen Hildesheim und Bremke das
Zeitintervall zwischen den Silben verglichen mit den anderen untersuchten Populationen
am léngsten ist, so ist es bei Tieren der Populationen aus Knutbiihren, Ossenfeld, sowie
bei Tieren aus Ludolfshausen, Scheden, Bad Lauterberg, Hasbruch und Ebersberg im
Mittel etwas kiirzer. Die Populationen Géttingen, Bad Laer und Grofs-Ellershausen
weisen hingegen ein im Mittel deutlich kiirzeres Zeitintervall zwischen den Silben auf. In
der GroBenklasse 175 ms wurden bei den beiden erstgenannten Populationen unter 5 %
der Zeitintervalle aufgezeichnet. Bei Tieren der Population Grofs-Ellershausen lag der
Wert bei 6 %. Bei den gemittelten Werten fiir die Populationen Bad Laer und Grofs-
Ellershausen fiel zudem ein verhéltnisméBig hoher Anteil an Intervallen von etwa 5 % in

der Groflenklasse 100 ms auf.
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Abb. 3.6-4: Histogramm der Zeitintervalle (n = 800) fiir die Population Hildesheim,
aufgenommen wurden drei Individuen.
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Abb. 3.6-5: Histogramm der Zeitintervalle (n = 973) fiir die Population Bremke (drei Individuen).

Werden die Histogramme der Individuen aus den Populationen betrachtet, zeigt sich eine
zum Teil hochst unterschiedliche Verteilung der Zeitintervalle. So ist bei der Gesamt-
population Knutbiihren Kreuzung (Abb. 3.6-6) beispielsweise eine relative Haufung der
Zeitintervalle in der GroBenklasse 150 ms festzustellen. Diese Hiufung kann z.B. bei
Individuum 3 (Abb. 3.6-7) wieder gefunden werden. Das Individuum 6 (Abb. 3.6-8) aus
dieser Population weist jedoch eine Verteilung der GroBenklassen auf, wie es fiir das
Histogramm der Gesamtpopulation Bremke oder Hildesheim zu erwarten wére. Auf
individueller Ebene liegt eine so hohe Variabilitit vor, dass anhand der Histogramme

keine Zuordnung eines Individuums zu einer Population moglich ist.
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Abb. 3.6-6: Histogramm der Zeitintervalle fiir die Population Knutbiihren Kreuzung.
In die Auswertung sind sechs Individuen mit insgesamt 3659 Zeitintervallen eingegangen.
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Abb. 3.6-7: Histogramm der Zeitintervalle (n = 532) des Individuums 3 der Population
Knutbiihren Kreuzung.
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Abb. 3.6-8: Histogramm der Zeitintervalle (n = 353) des Individuums 6 der Population
Knutbiihren Kreuzung.

Ein Anteil von kurzen Intervallen in der GroBenklasse 50 ms, der wahrscheinlich durch
die von Meyer & Stumpner (2001) beschriebene zusitzliche Silbe verursacht wurde, ist
bei einzelnen Minnchen aller untersuchten Populationen zu finden (z. B. Abb. 3.6-8).

Eine Haufung kiirzerer Intervalle als fiir die Herkunftspopulation typisch, zeigt der
relative Vergleich der Mengenverteilung von der Gesamtpopulation Ludolfshausen mit
einem einzelnen Individuum dieser Population. Die gemittelten Werte aller Tiere (Abb.
3.6-9) weisen eine in den meisten Populationen zu beobachtende Intervallhdufigkeit von
deutlich unter 5% in der GroBenklasse 100 ms auf. Bei einzelnen Individuen dieser
Population betrug der Anteil dieser GroBenklasse jedoch bis zu 22 % (Abb. 3.6-10). Bei
einem anderen Tier aus der gleichen Population konnte wiederum in dieser GroBenklasse
kein Signal registriert werden (Abb.: 3.6-11). Hier war das Zeitintervall zwischen den
Silben deutlich langer, was durch einen Anteil von anndhernd 20 % in der Grofenklasse
175 ms deutlich wird. Ahnliches kann auch bei den Daten zu den Populationen mit
prozentual hoherem Anteil der Zeitintervalle in der GroBenklasse 100 ms gefunden
werden. Der Gesang der Individuen weist auch im Auftreten sehr kurzer Zeitintervalle,

ebenso wie in der zeitlichen Abfolge der Silben einer Strophe, eine hohe Variabilitit auf.
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Abb. 3.6-9: Histogramm der Zeitintervalle (n = 5203) fiir die Population Ludolfshausen
(13 Individuen).
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Abb. 3.6-10: Histogramm der Zeitintervalle (n = 318) des Individuums 1 der Population
Ludolfshausen.
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Abb. 3.6-11: Histogramm der Zeitintervalle (n = 356) des Individuums 6 der Population
Ludolfshausen.

Auch statistisch kann bei den Silbenintervallen kein signifikanter Unterschied zwischen

den Populationen gefunden werden (die PriifgroBBe liegt mit einem kritischen F-Wert von

2,35 bei 2,19).

3.6.3 Das Zeitintervall zwischen Strophen

Der zeitliche Abstand zwischen den Strophen, repridsentiert durch das etwas breitere
Maximum zwischen 650 und 850 ms, variiert ebenfalls bei den auf die Gesamtpopulation
gemittelten Daten. Bei Tieren der Populationen Hildesheim (Abb.: 3.6-4) und Ebersberg
(Abb.: 3.6-12), die eine geographische Distanz von etwa 700 km aufweisen, liegen die
Zeitintervalle zwischen den Strophen bei etwa 650 bis 700 ms, bei Tieren der
Populationen Bremke (Abb.: 3.6-5) oder Hasbruch (Abb.: 3.6-13) oder bei beiden
Populationen aus Knutbiihren (Abb.: 3.6-5 und 3.6-14) im Mittel um 750 bis 850 ms.
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Abb. 3.6-12: Histogramm der Zeitintervalle (n = 1804) fiir die Population Ebersberg (sechs
Individuen). Diese Population weist eine geographische Distanz von etwa 400 km zu den
stidniedersichsischen Populationen auf.
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Abb. 3.6-13: Histogramm der Zeitintervalle (n = 8323) fiir die Population Hasbruch (vier
Individuen).

Die Populationen aus Knutbiihren mit moglichem genetischen Austausch wiesen ein kaum
unterschiedliches Histogramm auf (Abb.: 3.6-6 und 3.6-14). Bemerkenswert war allenfalls
eine geringe Verschiebung bei der Haufung der GréBenklasse des Intervalls zwischen den
Strophen. So war der durchschnittliche Abstand bei der Population Knutbiihren Kreuzung
gegeniiber der Population Knutbiihren Bank um 23 ms ldnger. In dieser Population waren

auch Minnchen vertreten, die, anders als bei der Population Knutbiihren Kreuzung, ein
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kiirzeres Intervall zwischen den Strophen aufwiesen, beispielsweise Individuum 15 (Abb.:

3.6-15).
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Abb. 3.6-14: Histogramm der Zeitintervalle (n = 8603) fiir die Population Knutbiihren Bank (21
Individuen).

35%
30% -
25% -
20%
15% -
10%
5% - III I
0%7 \\-\-\ T T T T T T T T T \_\
(e} 9] Yo} 9] (e} 9] Yo} 9] Yo} 9] Te) o] Te) o] Te) o] Te) o] Te) o]
N N A KN A KN o N & & 88 & N N N O &N NN~
~ ~ N (q\] [ap] ™ < <t 0 Te] O [(e] N~ [ [o0) [o0] (o)) [e)]
GroBenklasse

Abb. 3.6-15: Histogramm der Zeitintervalle (n = 697) des Individuums 15 der Population
Knutbiihren Bank.

In einigen Populationen, wie beispielsweise der Population Bad Lauterberg (Abb.: 3.6-
16), konnte eine breite Streuung in der Haufigkeit der Zeitintervalle zwischen den

Strophen aufgezeichnet werden.
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Abb. 3.6-16: Haufigkeitsverteilung der Zeitintervalle (n = 2324) in der Population Bad Lauterberg
(sieben Tiere). Die Signale in den GroBenklassen 300 bis 550 ms sind durch die lange Zeitdauer
der Aufnahmen verursacht.

Bei diesem Merkmal ist auch bei einzelnen Individuen teilweise eine sehr breite Streuung
der Intervallhdufigkeiten zu beobachten, wie Abb. 3.6-17 bei einem Tier der Population
Ossenfeld 11 zeigt. Allerdings ergaben Wiederholungsmessungen an verschiedenen Tagen,
dass Individuen (Abb.: 3.6-18 und 3.6-19) keine wesentlichen Schwankungen bei der
Haufigkeitsverteilung der vorgetragenen Zeitmuster zeigen. Die Individuen weisen
lediglich eine geringfiigige Variabilitit in den Abstinden zwischen den Silben auf.

Zeitintervalle zwischen Strophen hingegen sind bei demselben Tier stets relativ gleich.
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Abb. 3.6-17: Histogramm der Zeitintervalle (n = 473) des Individuums sechs der Population

Ossenfeld 1.
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Abb. 3.6-18: Histogramm der Zeitintervalle (n = 1403) des Individuums zwei der Population
Knutbiihren Bank.

159



Ergebnisse

25%

20% -

15% -

10% -

5% - IIII

0%7 1T 11T T T T T T T T T T T
Te) Te] Te) Te] Te} Te] Te) Te] Te} Te] Te) Te] Te) Te] 7o) Te] 7o) Te] Te) Te]
N KN N KN A K o K & & o NN o NN & K & N g~

~ -~ (qV] AN ™ o < <t 0 Te] [{e] © [ N~ [o0] [e0] D D
GroRenklasse

Abb. 3.6-19: Histogramm der Zeitintervalle (n = 247) des Individuums zwei der Population
Knutbiihren Bank in der Wiederholungsmessung.

Entsprechend weist die einfaktorielle Varianzanalyse signifikante Unterschiede fiir die
Strophenabstinde zwischen den untersuchten Populationen mit einer Priifgro3e von 4,01

gegeniiber dem kritischen F-Wert von 2,35 aus.

Im Anhang 4 (Tab. 3.64-1 bis 3.64-15) sind die relativen Anteile von Intervallen an den
gebildeten GroBenklassen sowohl fiir die Gesamtpopulationen, als auch fiir die einzelnen
Individuen in tabellarischer Form aufgefiihrt. Die GrdéBenklassen wurden zur

Ubersichtlichkeit in einer Abstufung von 50 ms gewihlt.

3.7 Molekulargenetische Analysen

3.7.1 DNA-Isolation

Sowohl aus dem Kopf der Tiere als auch aus dem Muskelgewebe des Femurs konnte eine
ausreichende Menge DNA isoliert werden (Konzentrationen zwischen 200 und
1200 ng/ul). Hierbei konnten weder Unterschiede in der Qualitdt isolierter DNA (A
260/280 nm) von tief gefrorenen und in Alkohol konservierten Tieren festgestellt werden,
noch gab es Unterschiede zwischen Proben, bei denen der Kopf verwendet wurde und
Proben, bei denen die Femurmuskulatur zur Untersuchung herangezogen wurde. Gewebe

aus gefrorenen Tieren konnte allerdings besser isoliert werden, da die Konservierung der
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Tiere in Alkohol zur Austrocknung des Gewebes fiihrte, welches sich wihrend der
Préparation elektrostatisch auflud. Fiir die AFLP-Analyse reichte allerdings zum Teil die
Probenquantitét bei Isolation aus dem Gewebe eines Postfemurs nicht aus, um die geloste

Menge DNA auf die gewiinschte Konzentration zu bringen. (Anhang 4; Tab. 3.74-1).

3.7.2 RAPD-PCR

Von den neun Primern, die zur der Etablierung ausgewihlt wurden, konnten lediglich acht
in die Auswertung einbezogen werden (Tab. 3.7-1). Eine Amplifikation mit dem Primer
,»GMS 13 lieferte zwar eine ausreichende Anzahl polymorpher Banden, bei vielen Proben
konnten jedoch, trotz Wiederholung der PCR, keine Amplifikate erzielt werden. Mit
diesem Primer wurde nur eine Gesamtquote erfolgreicher Amplifikationen von 89,5 %
erzielt. Als Konsequenz wurde der Primer ,,GMS 13“ aus der Auswertung
herausgenommen. Eine erfolgreiche RAPD-Amplifikation ist auch bedeutend vom

eingesetzten Primer abhingig.

Tab. 3.7-1: Erfolgsquote der RAPD-PCR

Primer Amplifikationen davon %)
ges. erfolgreich
GMS1 124 108 87
GMS7 124 124 100
GMS13 124 72 58
GMS3/12 124 119 96
GMS4/5 124 122 98
Crl/Cr2 124 121 98

In die Analyse gingen insgesamt 90 polymorphe Fragmente ein. Eine Aufschliisselung

nach Primern wird aus Tab. 3.7-2 ersichtlich.
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Tab. 3.7-2: Polymorphe Fragmente je nach Primer/-kombination

Name Sequenz (5’ - 3°) Anzahl polymorpher Fragmente
GMS 1 AGC AAG CCG G 20
GMS 7 CAC GGCTGC G 15
GMS 3
AAG CGT GCA A;
+ 22
ACCACCCACC
GMS 12
GMS 4
TTG CTG GGC G; 17
+
CTG AGGTCT C
GMS 5
Crl
GTGCAATACT,;
+ 16
ACT GCT GGT G
Cr2

3.7.3 Reproduzierbarkeit der RAPD-PCR

Tests zur Reproduzierbarkeit, in denen identische Template—Primerkombinationen an
verschiedenen Tagen bzw. in verschiedenen Thermocyclern, aber auch in
ReaktionsgefdBBen unterschiedlicher Hersteller getestet wurden, zeigte keine erheblichen
Mingel der Methode auf: Bandenmuster wichen nicht wesentlich voneinander ab.
Teilweise wiesen aufgetragene PCR-Produkte, die in Biometra-Cyclern amplifiziert
wurden, im Vergleich zu den im Robo—Cycler amplifizierten eine geringfiigig stdrkere

unspezifische Amplifikation (,,Hintergrundschmier*) auf.
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Abb. 3.7-1:
kombination: c¢r 1 / cr 2) vom 10.11.2004;
Labor Groner Landstr.,, Stratagene Robo-
MWG-Biotech

RAPD-PCR (Primer-

Cycler,  Biozym-Tubes,
Gelkammer, Beads.

Spur 1: 100 bp DNA-GréBenmarker, Spuren
2-8: Individuen der Population Hildesheim.

1000 bp

500 bp

Abb. 3.7-2:
kombination: cr 1 / cr 2) vom 21.2.2006;
Labor Burckhardtweg 2, Biometra T 3000,
VWR-Tubes, Biorad Gelkammer, Beads.
Spur 1: 100 bp DNA-Gr6Benmarker, Spuren
2-8: Individuen der Population Hildesheim.

RAPD-PCR (Primer-

In den Abb. 3.7-1 und 3.7-2 sind zwei aufgetragene Amplifikate aus den Tests zur

Reproduzierbarkeit abgebildet. Die Tests wurden mit isolierter DNA von Individuen der

Population Hildesheim durchgefiihrt. Das geringfiigig andersartige Erscheinungsbild

resultiert hauptséchlich aus der Verwendung unterschiedlicher Gelkammern und Kédmme,

was zur Folge hat, dass die Banden in dem Ansatz vom 21.2.2006 etwas schmaler

aussehen. Auch das unterschiedliche Gelelektrophoresedokumentationssystem tragt durch

ein etwas blasseres Erscheinungsbild der Fotografie zur leicht abweichenden Optik bei.

Das Bandenmuster und die GroBe der amplifizierten Banden entsprechen, obwohl das

Protokoll nicht auf die unterschiedliche Arbeitsweise der eingesetzten Thermocycler

optimiert wurde, dennoch dem PCR-Produkt vom 10.11.2004.

1000 bp

500 bp
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3.7.4 AFLP-Amplifikation

Eine Ergebniskontrolle der mehrere aufeinander aufbauende Arbeitszwischenschritte
erfordernden Methode ist exemplarisch unter 2.6.6 bereits abgehandelt. Obwohl nach der
praselektiven PCR die DNA-Proben der Tiere bereits in drei Schritten bearbeitet wurden,
mussten von den insgesamt 208 Tierproben nur drei wiederholt werden. Das entspricht
einer Quote von etwa 1,5 %. Auch die Ausfallquote in der selektiven PCR lag bereits bei
der ersten Amplifikation mit 9 % im Durchschnitt aller Primerkombinationen etwas
niedriger (Tabelle 3.7-3 aufgeschliisselt nach Primerkombinationen) als bei der RAPD-
PCR. Bei einigen Tieren konnte auch nach wiederholter Aufbereitung der DNA keine
Amplifikation von Fragmenten erzielt werden, was auf z. T. schlechte Ausgangsqualititen
der Gewebe (fortgeschrittene Verwesung; Zersetzung der DNA) zuriickzufiihren ist. Die
Amplifikation der AFLP-Fragmente kann insgesamt als stabiler betrachtet werden als die

Amplifikation der RAPD-Fragmente.
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Tab. 3.7-3: Polymorphe Fragmente je nach Primerkombination in der AFLP-Analyse

Primer- Kiirzel der Amplifikationen ges. | davon erfolgreich | in Prozent
kombination Kombination (n) (n) (%)
EcoR1-CAG/

t 208 185 89
Msel-CTGG
EcoR1-CAG/
X 208 197 95
Msel-CAT
EcoR1-CAG/
z 208 191 92
Msel-CA
EcoR1-CA / Msel-
k 208 198 95
CTGG
EcoR1-CA / Msel-
1 208 189 91
CGTC
EcoR1-CA / Msel-
p 208 195 94
CG
EcoR1-CG / Msel-
a 208 190 91
CTGG
EcoR1-CG / Msel-
b 208 194 93
CAAG
EcoR1-CC/Msel-
e 208 191 92
CAT
EcoR1-CG / Msel-
d 208 185 89
CTC
EcoR1-CG / Msel-
c 208 192 92
CGTC

Von den getesteten Primerkombinationen fiir die selektive PCR zeichneten sich
Kombinationen mit dem fluoreszenzmarkierten EcoRI-Primer mit zwei zusitzlichen Basen
und dem MSEI-Primer mit drei oder vier zusitzlichen Basen durch gut voneinander
unterscheidbare Bandenmuster aus (Tab. 3.7-3). Die in Vorversuchen ermittelte DNA-

Menge wurde in der selektiven PCR fiir alle Auftrennungen eingesetzt.
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3.7.5 Distanzanalyse: Bandenmuster

Die im Folgenden abgebildeten RAPD-Fingerprints sind Fotografien der Agarose-Gele,
auf die das PCR-Produkt nach der Amplifikation aufgetragen wurde. Zur
GroBenbestimmung der in vertikaler Richtung aufgetrennten DNA-Fragmente finden sich
auf dem Bild ebenfalls aufgetragene GroBenmarker. In den abgebildeten AFLP-
Fingerprints werden Amplifikate von Fragmenten analog zu den Banden der RAPD-
Fingerprints als Peaks in den horizontalen Linien sichtbar. Amplifikate, die sich deutlich
von DNA-Fragmenten unspezifischer Amplifikationen abheben, sind automatisch durch
eine Markierung gekennzeichnet, die die Grée des Fragments in Basenpaaren (bp) angibt.
Da nicht alle Fragmente einer selektiven PCR bei der AFLP-Analyse polymorph sind und
somit fiir eine populationsgenetische Untersuchung ohne Aussagekraft bleiben oder bei
einigen der untersuchten Tiere nicht deutlich zu differenzieren waren, wurde aus Griinden
der Ubersichtlichkeit nur ein Ausschnitt der vollstindigen Amplifikation dargestellt (in den
folgenden Abb. kann sich aufgrund der Darstellung durch das Programm Genotyper die

Ordinate bei den verschiedenen Tieren in einer Darstellung unterscheiden).

Zur Illustration eines RAPD-Fingerprints ist das aufgetragene PCR-Produkt mit dem
RAPD-Primer ,,7“ (5’- CAC GGC TGC G - 3") zweier norddeutscher Populationen in Abb.
3.7-3 abgebildet. Die hier untersuchten Individuen der Fundorte Scheden und Hildesheim
zeichnen sich innerhalb der Population durch eine geringe genetische Variabilitét aus. Die
Tiere 1 bis 3, sowie die Tiere 6 bis 8 aus der Population Scheden (Spuren 2-8) weisen ein
nahezu identisches Bandenmuster auf, wobei bei Tier 7 die Banden aufgrund einer
geringeren Amplifikation nicht so deutlich sichtbar sind, wie bei den anderen Tieren. Die
Tiere 4 und 5 wiederum zeigen ein untereinander gleiches Bandenmuster, was aber von
dem der vorher genannten Tiere verschieden ist. Tiere der Population Hildesheim werden
durch die Bandenmuster 13 bis 19 reprisentiert. Hier zeigt sich, dass die Tiere 1 (Spur 13)
sowie 4-7 (Spuren 15-19) ein gleiches Amplifikationsmuster aufweisen (in der
Elektrophorese-Auftrennung des PCR-Produkts von Tier 1 war beim Gie3en des Agarose-
Gels ein Luftblaseneinschluss in Laufrichtung der DNA-Fragmente geraten, der zu einem
etwas verzerrtem Bild fiihrt). Der Fingerprint der Tiere 2 und 3 (Spuren 14, 15) weicht

wiederum etwas von dem der anderen Tiere dieser Population ab.

166



Ergebnisse

Vergleichbare Fingerprints lieferte auch die AFLP-Analyse fiir dieselben Tiere. Abb. 3.7-4
und 3.7-5 zeigen einen Ausschnitt des genetischen Fingerabdrucks von Individuen der
Populationen Scheden und Hildesheim. Amplifiziert wurde in der selektiven PCR mit der
Primerkombination ,,C*“ (5- GAC TGC GTA CCA ATT CG - 3'/5'- GAT GAG TCC
TGA GTA ACG TC - 3°). Die Tiere 2, 4 und 6 der Population Scheden in Abb. 3.7-4
entsprechen einander. Polymorphismen sind bei den Tieren 3, 5, 7 und 8 zu sehen.

Tiere der Population Hildesheim (Abb. 3.7-5) zeigen ein dhnliches Verteilungsmuster der
Peaks in ihrem genetischen Fingerabdruck. Hier sind die Individuen 2, 3 und 5
untereinander dhnlich, wéihrend die Individuen 1, 4, 6 und 7 eine Gruppe bilden, die von

den erstgenannten Tieren unterscheidbar ist.

1000 bp

500 bp

200 bp

Abb. 3.7-3: RAPD-Ansatz (Primer 7) an Individuen der Populationen Scheden und Hildesheim:
Spuren 1, 20: 100 bp DNA-Grofenmarker
Spuren 10, 12: 1 kb DNA-Groenmarker
Spuren 2-9: Individuen der Population Scheden
Spuren 13-19: Individuen der Population Hildesheim
Spur 11: Individuum der Art B. obtusus.
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Abb. 3.7-4: AFLP Plots (Primerkombination C) der Individuen 2-8 der Population Scheden. Peaks
fiir Fragmente in der GroBe von 104 bis 114 bp sind automatisch markiert.
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Abb. 3.7-5: AFLP Plots (Primerkombination C) der Individuen 1-7 der Population Hildesheim.
Peaks fiir Fragmente in der GroBe von 104 bis 114 bp sind automatisch markiert.

168



Ergebnisse

Verglichen mit Tieren der Populationen Hildesheim und Scheden weisen Tiere der
stidniedersdchsischen Populationen Gottinger Wald und Weiiwassertal (Abb. 3.7-6) im
RAPD-Fingerprint eine deutlich hohere Diversitdt innerhalb der Population auf. Die
Spuren 2 bis 8 zeigen den genetischen Fingerabdruck der Population Gottinger Wald, der
ebenfalls mit RAPD-Primer ,,7“ amplifiziert wurde. Wéhrend die Tiere 4 und 6 (Spuren 5
und 7) ein sich gleichendes Bandenmuster ihres genetischen Fingerabdrucks aufweisen,
unterscheiden sich die anderen Tiere durch polymorphe Fragmente sowohl untereinander
als auch von den oben genannten. Tiere der Population Weiffwassertal (Spuren 10-17),
deren DNA-Proben mit dem gleichen Primer amplifiziert wurden, weisen eine analoge
Struktur auf. Wahrend Tier 2 und Tier 8 (Spuren 11, 17) dhnliche Bandenmuster zeigen,
weisen die anderen Tiere ein heterogenes Erscheinungsbild bei der Anordnung der
aufgetrennten Fragmente auf.

Auch in der AFLP-Analyse werden diese Ergebnisse widergespiegelt. Obwohl in der Abb.
3.7-7 bei den Tieren 3 und 4 der Population Gottinger Wald eine unzureichende
Amplifikation stattfand und hier keine aussagekréftigen Fragmente sichtbar sind, lassen
doch die anderen Tiere eine groBere Heterogenitét in der Population erkennen: Tier 1 und 2
weisen ein identisches Bandenmuster auf, von dem sich die anderen erfolgreich
amplifizierten DNA-Proben unterscheiden. Noch deutlicher treten Polymorphismen in der
Population Weifiwassertal (Abb. 3.7-8) =zutage. Hier erscheint der genetische
Fingerabdruck jedes Individuums verschieden zu dem eines anderen Tieres der gleichen
Population zu sein. Die PCR mit den DNA-Proben der beiden Populationen wurden mit
der Primerkombination ,,A* (5- GAC TGC GTA CCA ATT CG - 3'/5’- GAT GAG TCC
TGA GTA ACT GG - 37) durchgefiihrt. Mit der gleichen Primerkombination ist in Abb.
3.7-9 das PCR-Produkt von Tieren der Population Bremke zu sehen. Diese Tiere weisen im
Vergleich zu Tieren der beiden erstgenannten Populationen weniger Polymorphismen auf.
Die Vegetation im Habitat der Population Bremke ist &hnlich strukturiert wie bei den
Populationen Scheden oder Hildesheim. Das Habitat der Populationen Géttinger Wald und
Weifiwassertal weist eine andere Vegetationsstruktur auf als bspw. das Habitat der

Population Scheden (Kapitel 2.1.1).
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Abb. 3.7-6: RAPD-Ansatz (Primer 7) an Individuen der Populationen Géttinger Wald und
Weifswassertal:
Spuren 1, 18: 100 bp DNA-Gréfenmarker
Spur 9: 1 kb DNA-Gréfenmarker
Spuren 2-8: Individuen der Population Géttinger Wald
Spuren 10-17: Individuen der Population Weiflwassertal.
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Abb. 3.7-7: AFLP-Plots (Primerkombination A) der Individuen 1-7 aus der Population Gdéttinger
Wald. Bei Tier 3 und 4 ist keine bzw. eine mangelhafte Amplifikation sichtbar. Peaks fiir
Fragmente in der GroBe von 96 bis 110 bp sind automatisch markiert.
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Abb. 3.7-8: AFLP-Plots (Primerkombination A) der Individuen 1-7 der Population Weifswassertal.
Peaks fiir Fragmente in der GroBe von 96 bis 110 bp sind automatisch markiert.
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Abb. 3.7-9: AFLP-Plots (Primerkombination A) der Individuen 5-9 der Population Bremke. Peaks
fiir Fragmente in der Groe von 96 bis 110 bp sind automatisch markiert.
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Die RAPD-Bandenmuster der siiddeutschen Populationen lassen vielfach eine groBere
Variabilitit zwischen den Individuen erkennen als es bei den norddeutschen Populationen
der Fall ist. Abb. 3.7-10 zeigt den Vergleich einer norddeutschen Population (Hildesheim)
mit einer Population aus dem Alpenvorland (Oberkatzbach), die beide mit dem RAPD-
Primer ,, 7 amplifiziert wurden. Die Individuen der Population Oberkatzbach (Spuren 10 -
17) sind im genetischen Fingerabdruck sehr verschieden. Besonders deutlich wird das
durch den Vergleich mit der Auftragung von Tieren der Population Hildesheim, deren
aufgetrenntes Bandenmuster durch die Spuren 2-8 dargestellt wird. Die Vegetations-
struktur in der Population Oberkatzbach (Abb. 3.7-11) ist dhnlich der Vegetationsstruktur
der Population Weiffwassertal (Abb. 3.7-12). Die AFLP-Analyse weist ebenso wie die
RAPD-Analyse fiir die Population Oberkatzbach aus dem nordlichen Voralpengebiet eine

im Vergleich zu den norddeutschen Populationen hohere Heterogenitit auf (Kapitel 2.1.1).

1000 bp

500 bp

Abb. 3.7-10: RAPD-Ansatz (Primerkombination crl+cr2) an Individuen der Populationen
Hildesheim und Oberkatzbach:
Spuren 1, 18: 100 bp DNA-Gréfenmarker
Spur 9: 1 kb DNA-GréBenmarker
Spuren 2-8: Individuen der Population Hildesheim
Spuren 10-17: Individuen der Population Oberkatzbach.
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Abb. 3.7-11: AFLP-Plots (Primerkombination C) der Individuen 1-7 aus der Population
Oberkatzbach am Alpenrand. Peaks fiir Fragmente in der GroBe von 104 bis 114 bp sind
automatisch markiert.
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Abb. 3.7-12: AFLP-Plots (Primerkombination C) von Individuen 1-7 der Population
Weifswassertal. Peaks fiir Fragmente in der Grof3e von 104 bis 114 bp sind automatisch markiert.
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Auffallend bei den RAPD-Fingerprints ist, dass Individuen der Populationen aus dem
stidniederséchsischen Raum héufig anhand der Bandenmuster in zwei Gruppen unterteilt
werden konnen. Auch die AFLP-Plots bestétigen diese Beobachtung. In Abb. 3.7-13 ist der
genetische Fingerabdruck von Tieren der Population Gottinger Wald dargestellt. Die
Fragmente wurden hier mit der Primerkombination ,,Z* (5'- GAC TGC GTA CCA ATT
CAG - 3'/5"- GAT GAG TCC TGA GTA ACA - 3’) amplifiziert. Die Tiere 1-3 und das
Tier 7 zeigen ein identisches Bandenmuster. Das Tier 5 weist ein davon deutlich
verschiedenes Amplifikat auf, wahrend Individuum 3 und 5 die Banden aller anderen
untersuchten Tiere teilen. Ein vergleichbares Verteilungsmuster trifft auch auf andere
untersuchte Populationen aus dem norddeutschen Raum zu. In Abb. 3.7-14 ist der
genetische Fingerabdruck von vier Individuen der Population Bad Laer abgebildet. Es
wurde der gleiche Primer eingesetzt wie bei den zuvor besprochenen Tieren der Population
Gottinger Wald. Hier entsprachen sich das Tier 1 und 4, sowie das Tier 2 und 3
hinsichtlich des amplifizierten Bandenmusters. Die gleiche Primerkombination spiegelt
noch einmal fiir die Population Hildesheim (Abb. 3.7-15) die geringe genetische

Variabilitdt in dieser Population im Vergleich wider.
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Abb. 3.7-13: AFLP-Plots (Primerkombination Z) der Individuen 1-7 der Population Gottinger
Wald. Peaks fiir Fragmente in der Grofle 97 von bis 106 bp sind automatisch markiert.
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Abb. 3.7-14: AFLP-Plots (Primerkombination Z) der Individuen 1-4 der Population Bad Laer.
Peaks fiir Fragmente in der GroB3e von 97 bis 106 bp sind automatisch markiert.
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Abb. 3.7-15: AFLP-Plots (Primerkombination Z) der Individuen 1-7 der Population Hildesheim.
Peaks fiir Fragmente in der GroB3e 97 von bis 106 bp sind automatisch markiert.
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3.7.6 Intrapopulationsanalyse

Die Analyse der Struktur innerhalb von Populationen wurde mit den Programmen
,Hickory 1.04.“ und ,,Popgene 1.31“ durchgefiihrt. In die Analyse wurden lediglich
genetische Daten von Tieren aus den Populationen herangezogen, von denen mehr als fiinf
Individuen in die Auswertung einbezogen werden konnten. Werte, die aus Wiederholungen
der bayesianischen Analyse resultieren, konnten in der dritten oder vierten Dezimalstelle
voneinander abweichen. In diesem Falle wurden sie gemittelt.

Ermittelt wurde der durchschnittliche f-Wert (entspricht dem Inzuchtkoeffizienten Fis), der
durchschnittliche 8°-Wert (6° entspricht der mittleren Diversitit aller Populationen) und
der Wert hs je untersuchter Population im ,,full model run“-Test flir die Daten aus der
RAPD- und aus der AFLP-Analyse. Bayesianische Diversitétsindizes werden nur aus dem
»full model* aufgefiihrt. Die Werte der Modelle ,,f = 0* und ,,f free* weichen von diesem
nur unwesentlich (in einer Dezimalstelle) ab.

Vergleichsberechnungen mit den Bedingungen f = 0 und 6 = 0 wurden durchgefiihrt, um
anhand des ermittelten Wertes fiir DIC die Wahrscheinlichkeit fiir die im ersten Modell
errechneten Inzucht- und Diversitidtswerte zu bestimmen. Daneben wurde der DIC-Wert
mit dem ,,f free model®, in dem der f-Wert unberiicksichtigt bleibt und effektiv um den
Wert 0,5 schwankt, verglichen. Da sich dominante Markersysteme nur eingeschrankt zur
Ermittelung eines Inzuchtindex analog zum Inzuchtkoeffizienten Fis eignen (Holsinger &
Lewis 2004 manual), sind die hier gewonnenen Daten jedoch mit Vorbehalt zu bewerten.
Fiir die Analysen blieben die MCMC (Marcov Chain Monte Carlo)-Parameter, wie durch
den Autor empfohlen, unverindert.

Die fiir die genetische Diversitét innerhalb der Populationen ermittelten Werte (4s) wurden
mit den entsprechenden Indizes ,,Nei’s diversity index within populations* und ,,Shannon’s
information index* (Programm: Popgene 1.31) verglichen.

Die AFLP- und die RAPD-Analyse basierten bei einigen Populationen auf einer
unterschiedlichen Anzahl von Individuen. Um einen Hinweis auf die Validitit des auf
dominanten Markersystemen basierenden Inzuchtkoeffizienten zu erhalten, wurden daher
der durchschnittliche 8°-Wert und f-Wert fiir die gleichen Tiere aus sieben Populationen
vergleichend fiir die AFLP-Daten und die RAPD-Daten ermittelt.
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In der AFLP-Analyse wurden Daten der Populationen Knutbiihren Bank (20 Tiere),
Knutbiihren Kreuzung (zwolf Tiere), Ludolfshausen (sechs Tiere), Bad Lauterberg (elf
Tiere), Bremke (zehn Tiere), Hasbruch (14 Tiere), Hildesheim (sieben Tiere), Kaufunger
Wald (acht Tiere), Scheden (acht Tiere), Weifswassertal (acht Tiere) und Oberkatzbach
(neun Tiere) einbezogen. Der fiir die AFLP-Daten erhobene Inzuchtkoeffizient betragt fiir
diese Populationen im Mittel 0,9439 mit einer Standardabweichung von 0,0515. Der
tatsdchliche Inzuchtkoeffizient liegt mit hoher Wahrscheinlichkeit zwischen dem 2,5 %
Grenzrang (f = 0.8018) und dem 97,5 % Grenzrang (f = 0.9984). Die Wahrscheinlichkeit
der Hohe und die daraus resultierenden Dichten des f-Wertes (,,Posterior distributions®)

fiir die Daten der AFLP-Analyse sind in den Abb. 3.7-16 und 3.7-17 graphisch dargestellt.

06 07 08 08 09 10

|
0 1000 2000 3000 4000 5000
Index

Abb. 3.7-16: Verteilung der ,,Posterior distributions® fiir den f-Wert in der Analyse der AFLP-
Daten.

Density
9 14 19 23
| |

5

o

I T T I T T

0.0 02 04 0.6 08 1.0
f

Abb. 3.7-17: Haiufigkeitsverteilung des f-Werts auf Grundlage der AFLP-Daten fir die
Ermittelung der Intrapopulationsanalyse.
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Der Wert fiir die mittlere Diversitit (0°) betrdgt 0,1814 mit einer Standardabweichung von
0,0104. B. serricauda-Populationen weisen somit einen hohen Grad an Inzucht innerhalb

von Populationen auf (Tab. 3.7-4).

Tab. 3.7-4: Anhand der AFLP-Daten ermittelte Werte des ,,full model run®.
Es wurden nur Werte fiir Populationen errechnet, von denen mindestens sechs Individuen
analysiert werden konnten. Der As-Wert ist ein Aquivalent fiir genetische Diversitit innerhalb von

Populationen
Std.- 2.5%- 97.5%-
Population (4]
Abweichung Grenzwert Grenzwert
f 0.9439 0.0515 0.8018 0.9984
" 0.1814 0.0104 0.1619 0.2036
hs Knutbiihren
0.3294 0.0087 0.3118 0.3457
Kreuzung
hs Knutbiihren
0.3377 0.0069 0.3239 0.3510
Bank
hs Ludolfshausen 0.3025 0.0115 0.2790 0.3247
hs Bad
0.2917 0.0092 0.2742 0.3096
Lauterberg
hs Bremke 0.3353 0.0086 0.3184 0.3518
hs Hasbruch 0.3076 0.0088 0.2902 0.3245
hs Hildesheim 0.2822 0.0115 0.2604 0.3054
hs Kaufunger
0.3186 0.0100 0.2990 0.3375
Wald
hs Scheden 0.2890 0.0116 0.2663 0.3121
hs Weifiwassertal 0.3400 0.0096 0.3208 0.3581
hs Oberkatzbach 0.3231 0.0093 0.3050 0.3413

Aus den Daten der RAPD-Analyse wurden die Populationen Knutbiihren (Tiere wurden
bei einer fritheren Begehung im Jahr 2003 gesammelt; sechs Individuen), Ludolfshausen
(sechs Individuen), Hasbruch (sechs Individuen), Hildesheim (sieben Individuen),
Kaufunger Wald (acht Individuen), Scheden (acht Individuen), Weifiwassertal (acht
Individuen) und Oberkatzbach (acht Individuen) zur Berechnung von 6° und f ausgewihlt
(Tab. 3.7-5). Der Inzuchtkoeffizient betrdgt hier fiir die untersuchten Populationen im
Mittel 0,9253 mit einer Standardabweichung von 0,0665 und weicht damit nicht
wesentlich von den mit den AFLP-Daten ermittelten Werten ab. Auch die Werte des
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2,5 %-Grenzwertes (0.7466) und 97,5 %-Grenzwertes (0.9982) liegen auf vergleichbarem
Niveau. Der anhand der RAPD-Daten ermittelte Wert (0.2372) fiir die mittlere Diversitét
ist mit den AFLP-Daten vergleichbar. Die Standardabweichung liegt hier bei 0,0169.

Tab. 3.7-5: Werte des ,,full model run® fiir die RAPD-Daten.
Es wurden nur Werte fiir Populationen errechnet, von denen mindestens sechs Individuen
analysiert werden konnten. Der As-Wert ist ein Aquivalent fiir genetische Diversitit innerhalb von

Populationen
Standard- 2.5% 97.5%
Population 4]
Abweichung Grenzwert Grenzwert
f 0.9253 0.0665 0.7466 0.9982
" 0.2372 0.0169 0.2047 0.2713
hs Hasbruch 0.3364 0.0113 0.3146 0.3585
hs Hildesheim 0.2401 0.0143 0.2122 0.2681
hs Kaufunger
0.3504 0.0111 0.3283 0.3713
Wald
hs Knutbiihren 0.3224 0.0124 0.2980 0.3462
hs
0.3125 0.0116 0.2895 0.3351
Oberkatzbach
hs Scheden 0.2651 0.0124 0.2408 0.2891
hs
0.3744 0.0097 0.3554 0.3933
Weifswassertal

Aus den Daten beider verwendeten genetischen Methoden geht hervor, dass B. serricauda-
Populationen einen hohen Grad an Inzucht innerhalb von Populationen aufweisen. Damit

geht eine geringe Diversitit innerhalb der Populationen (niedriger 65-Wert) einher.

Ein im Vergleich zu den alternativ berechneten Modellen niedriger Wert fiir das ,,Deviance
Information Criterion* (DIC) gibt Auskunft tiber die groBere Wahrscheinlichkeit, dass die
hier ermittelten Werte besser zu den auf der Analyse basierenden Daten passen. Sowohl fiir
die RAPD- als auch fiir die AFLP-Analyse liegen im Vergleich der verschiedenen Modelle
(Tab. 3.7-6) bei dem ,,full model run* die DIC-Werte am niedrigsten. Die Differenz von 26
Einheiten bei den AFLP-Daten (resp. 21 Einheiten bei den RAPD-Daten) ldsst die Aussage
zu, dass der ,full model run®“, welcher die kalkulierten f-Werte einbezieht, deutlich

gegeniiber dem f = 0 Modell préferiert wird. Auch im Vergleich mit dem 6 = 0 Modell

179



Ergebnisse

wird fiir die AFLP-Daten mit 1350 (fiir die RAPD-Daten mit 823) Einheiten Unterschied
deutlich der ,full model run“ bevorzugt. Das f free Modell weist in beiden
Untersuchungen ebenfalls einen hoheren DIC-Wert auf als das full model. Hier wies der
pD-Wert gleiche ModellgroBen auf. Zudem zeigten in etwa gleiche Dbar-Werte eine
vergleichbare Passung der Werte zu den jeweiligen Modellen.

Hierdurch wird deutlich, dass in den untersuchten Populationen die Allelfrequenzen
innerhalb von Populationen gering, die genetische Diversitit somit niedrig ist. Die
Annahme, dass B. serricauda-Populationen Inzucht aufweisen, wird durch die Daten

bestitigt.

Tab. 3.7-6: DIC-Werte fur die verschiedenen Modelle

Modell DIC fiir RAPD-Daten DIC fiir AFLP-Daten
Full model run 1911,9539 3856,3590
f =0 model 1932,5131 3882,0472
0 = 0 model 2734,8382 5205,4549
f free model 1948,6825 3923,9087

Zur Betrachtung der Allelfrequenzen innerhalb von Populationen, die iiber die genetische
Diversitit Auskunft geben konnen, werden (vergleichend zur Uberpriifung der Konsistenz
ermittelter Daten) zu den hs-Werten (als Aquivalent fiir genetische Diversitit innerhalb
von Populationen) der bayesianischen Statistik, Nei’s gene diversity index und der
Shannon Index herangezogen. Die Daten der AFLP-Analyse widersprechen in der
Intrapopulationsanalyse nicht den Daten, die aus der RAPD-Analyse gewonnen werden
konnten (Tab. 3.7-4, 3.7-5, 3.7-7, 3.7-8). Daher werden die Ergebnisse hier nicht nach
Methodik getrennt dargestellt. In den unterschiedlichen genetischen Verfahren sind
allerdings nicht stets dieselben Tiere herangezogen worden. Daraus lassen sich
geringfiigige Abweichungen in den Populationen Bremke, Bad Lauterberg und Hasbruch
erkléren.

Die ermittelte genetische Diversitit in Populationen, aus denen eine verhiltnismifBig grof3e
Anzahl von Individuen untersucht werden konnte, wie z. B. Knutbiihren Bank (20 Tiere)
oder Bad Lauterberg (elf Tiere), unterscheidet sich nicht von der Diversitidt in

Populationen, von denen weniger als zehn Tiere in die Untersuchung einbezogen wurden.
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Die fiir die Populationen Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung ermittelten Daten
(hier konnte nur auf eine AFLP-Analyse zuriickgegriffen werden) zur genetischen
Diversitét liegen im Vergleich zur genetischen Diversitidt der mit sechs Tieren deutlich
kleineren Stichprobe, die zwei Jahre zuvor gesammelt wurde, etwas hoher (4s: 0,27; die
Kalkulation wurde separat durchgefiihrt; Werte sind nicht tabellarisch dargestellt).

Die genetische Diversitét in den Populationen Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung
liegt etwa auf dem gleichen Niveau. Das Habitat der Tiere ist ein reich strukturierter
Waldsaum mit starkem krautigem Unterwuchs. Eine vergleichsweise hohe genetische
Diversitdt weisen die Tiere der Population Weiffwassertal in der quantitativen Analyse auf.
Die Vegetationsstruktur des Habitats der untersuchten Tiere ist vergleichbar mit dem
Habitat der Populationen aus dem Waldrand bei Knutbiihren. Auch hier wird bestétigt, was
sich in den Fragmentauftrennungen der einzelnen PCRs angedeutet hatte. Die Populationen
Bremke, Kaufunger Wald und Hasbruch wurden an inneren Waldsdumen gesammelt, die
einen reich strukturierten Unterwuchs aufwiesen. Fiir diese Populationen konnten ebenfalls
hohere Diversititswerte festgestellt werden als fiir Populationen aus wenig strukturierten
Habitaten (zum Habitat vgl. auch Abschnitt 3.1.2).

Die aus dem Alpenvorland stammende Population Oberkatzbach weist eine dhnlich hohe
Diversitit innerhalb der Population auf, wie jene norddeutschen Populationen, in deren
Habitat — dhnlich wie es bei der Population Oberkatzbach der Fall ist — ein stirkerer
Unterwuchs in der Krautschicht zu finden ist.

Die fiir die Populationen Hildesheim und Scheden ermittelte Diversitdt innerhalb der
Populationen, wie schon durch die Fingerprints angedeutet, ist deutlich geringer als in
anderen untersuchten Populationen, wie beispielsweise den Populationen aus Knutbiihren,
welche in einem Habitat mit einer anderen Vegetationsstruktur zu finden sind. Im Habitat
der Populationen Hildesheim oder Scheden findet sich eine Strauch- und Baumvegetation
ohne krautigen Unterwuchs (Abschnitt 3.1.2).Tiere der Population Bad Lauterberg und
Ludolfshausen wurden Habitaten entnommen, deren Unterwuchs lediglich aus Brombeere
und einigen Jungbdumen bestand. Auch hier finden sich verhdltnismaBig niedrige Indizes

fiir die genetische Diversitét innerhalb der Populationen.
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Tab.3.7-7: Werte fiir Nei’s Genetische Diversitat und Shannon-Index fir AFLP-Daten

Nei’s
Std.- Std.-
Genetische Shannon
Population Abweichung Abweichung
Diversitit Index O
+ +
4]
Knutbiihren
0.3194 0.1801 0.4718 0.2406
Kreuzung
Knutbiihren
0.3211 0.1718 0.4765 0.2291
Bank
Ludolfshausen 0.1926 0.1958 0.2904 0.2813
Bad Lauterberg 0.2207 0.1882 0.3384 0.2625
Bremke 0.2920 0.1760 0.4382 0.2399
Hasbruch 0.2827 0.1855 0.4231 0.2534
Hildesheim 0.1609 0.1935 0.2438 0.2770
Kaufunger Wald 0.2750 0.1911 0.4090 0.2663
Scheden 0.1619 0.1927 0.2449 0.2779
Weifswassertal 0.2764 0.1757 0.4169 0.2451
Oberkatzbach 0.2712 0.1950 0.4026 0.2719

Tab. 3.7-8: Werte fur Nei’s Genetische Diversitiat und Shannon-Index fiir RAPD-Daten

Nei’s
Std.- Std.-
Genetische Shannon
Population Abweichung Abweichung
Diversitit Index O
+ +
4]

Hasbruch 0.2703 0.1669 0.4121 0.2338
Hildesheim 0.1266 0.1902 0.1879 0.2743
Kaufunger Wald 0.3132 0.1666 0.4685 0.2224
Knutbiihren 0.2735 0.1919 0.4059 0.2699
Oberkatzbach 0.2236 0.1888 0.3399 0.2684
Scheden 0.2070 0.2157 0.3029 0.3048
Weifswassertal 0.3162 0.1485 0.4769 0.1990

Um Riickschliisse auf eine mogliche Inzuchtdepression ziehen zu kdnnen, sowie um das
Ausmal} der Inzucht in frei lebenden Populationen einzuschitzen, wurden fiir eine F3-

Generation aus der Laborzucht die Diversitiatsindizes basierend auf den Daten der AFLP-
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Analyse errechnet (Tab. 3.7-9). Durch reine Inzucht mit nur zwei Elterntieren je
Generation sinkt bis zur untersuchten F3-Generation der Index fiir genetische Diversitét
nicht wesentlich und bewegt sich etwa auf dem Niveau der Wildfange. Die Kontrollgruppe

weist gegeniiber der Inzuchtgruppe einen geringfiigig niedrigeren Wert auf.

Tab. 3.7-9: Indizes genetischer Diversitit der untersuchten F3-Inzuchtpopulation, der F3-Kontrolle
sowie der die Zucht bildenden Tiere als Herkunftsgeneration

. hs-B (full Std.- Neis Std.- Shannon- Std.-
Population model run) Fehler Genetische Fehler Index Fehler
+ Diversitit + +
Inzuchtgruppe F3 0,2955 0,0099 0.2619 0.2042 0.3863 0.2852
Kontrollgruppe F3 0,2785 0,0122 0.1860 0.2047 0.2757 0.2936
Herkunftsgeneration
P (Ludolfshausen) 0,3025 0,0115 0.1926 0.1958 0.2904 0.2813

Um einen Hinweis vor allem auf die Validitdt der berechneten f-Werte zu bekommen,
wurden fiir eine Probeberechnung sieben Populationen ausgewéhlt und sowohl in der
Analyse der RAPD- als auch der AFLP-Daten dieselben Tiere herangezogen. Die mittleren
0-undf-Werte wichen dabei nur minimal voneinander ab, obwohl die zu Grunde liegende

Erhebung auf verschiedenen genetischen Methoden beruht (Tab. 3.7-10).

Tab. 3.7-10: Vergleich mittlerer 0-und f-Werte beider Fingerprint-Methoden bei derselben
Stichprobe

Std.- B Std.-
Genetische Mittlerer Mittlerer 0°-
Abweichung Abweichung
Analysemethode f-Wert Wert
+ +
RAPD 0,9253 0,0665 0,2372 0,0169
AFLP 0,9383 0,0579 0,2103 0,0168

Zusammenfassend lassen sowohl die Betrachtung der Diversititsindizes als auch der
direkte Vergleich von anhand derselben Tiere erhobenen Daten die Aussage zu, dass die
allgemeinen Aussagen zur genetischen Struktur von isolierten B. serricauda Populationen
aus den Ergebnissen der AFLP- und RAPD-Analyse gleichermallen abzuleiten sind.

Die Populationen weisen vielfach eine geringe Diversitit auf, die allerdings abhédngig von

der Vegetationsstruktur ist. In den Habitaten, wo eine sehr fldchige Krautschicht
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aufzufinden war, ist die genetische Variabilitdt innerhalb der Populationen in der Regel
grofer. Populationen mit vielen Individuen zeigen nur eine unwesentlich hohere Diversitit
als Populationen mit wenigen Individuen. In Experimenten sinkt bis zur F3-Generation der
Diversititsindex einer Inzuchtpopulation nicht wesentlich gegeniiber dem einer
Kontrollgruppe und er weicht auch nicht wesentlich gegeniiber den Indizes der dem
Freiland entnommenen Populationen ab. Diesen Daten entsprechend kann der hohe

Inzuchtkoeffizient f als verldsslich angesehen werden.

3.7.7 Distanzanalyse zwischen Populationen: Statistische Analyse

Durch die Erhebungen der PopulationsgroBen (in der Regel weniger als 15 Individuen) ist
davon auszugehen, dass in die genetischen Untersuchungen ein groBerer Teil der
jeweiligen Gesamtpopulationen eingegangen ist. Es wédre daher zwar nicht nétig, die
Distanzwerte nach der modifizierten Berechnung nach Nei (1978) zu erheben, sondern
ausreichend, auf den unkorrigierten Algorithmus von Nei (1972) zuriickzugreifen. Da sich
ersteres aber etabliert hat, wurde die modifizierte Berechnung dennoch durchgefiihrt.

Basis fiir die weitergehende Analyse stellt sowohl fiir die AFLP-Daten als auch
vergleichend fiir die RAPD-Daten die korrigierte Berechnung der Distanzwerte nach Nei,
sowie der Distanzwerte Fst dar (Lynch & Milligan 1994), wie sie vom Programm AFLP-
SURYV 1.0 errechnet wurden.

Nach Nei (1978) ist die Validitdt der Distanzwerte von zwei Faktoren abhingig: Die
Anzahl der untersuchten Individuen aus einer Population muss korreliert sein mit der
Anzahl der untersuchten Marker. Bei ausreichender Anzahl untersuchter Marker ist es auch
moglich, Distanzen zwischen Populationen nur anhand eines Individuums verldsslich
ermitteln zu konnen, da in diesem Fall die Distanzwerte sich anndhern wiirden. Die
Erhebung der genetischen Distanz ist nach Nei (1978) auch geeignet, verwandtschaftliche
Beziehungen auf Gattungsniveau einzuschitzen.

Die graphische Darstellung der rechnerisch ermittelten genetischen Distanzen ist die
Darstellung einer Cluster-Analyse der berechneten Distanzmatrizen. Es wurde die
»Neighbour Joining“-Methode (im Folgenden: NJ) fiir alle Topologien ausgewéhlt, da
diese  nicht, wie die alternative  Methode ,UPGMA®“ eine  gleiche

Evolutionsgeschwindigkeit flir alle Taxa unterstellt. Um die direkte Vergleichbarkeit der
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dargestellten Topologien zu gewihrleisten, wird auf eine Abbildung von Distanzgrafiken,
deren Berechnung auf verschiedenen Methoden beruht, verzichtet. Die mogliche
alternative Methode ,,Minimum Evolution* ergab die gleichen Topologien wie NJ. In den
Baumdiagrammen wurde auf Kennzeichnung von Bootstrap-Werten von unter 40 %
zugunsten einer besseren Ubersichtlichkeit verzichtet.

Die Distanzen wurden zunéchst nach Nei errechnet (Tab. 3.74-2, Anhang A fiir die Daten
der AFLP-Analyse; Tab. 3.74-3, Anhang A fiir die Daten der RAPD-Analyse). Fiir
Distanzanalysen mit dominanten Markersystemen wird, wenn keine diesbeziiglichen
Informationen aus anderen Untersuchungen vorliegen, angenommen, dass sich die
untersuchten Populationen im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht (HWE) befinden. Die
Daten der Distanzanalyse bilden auch die Grundlage der topologischen Darstellung der
genetischen Ahnlichkeiten zwischen Populationen. Alternativ wurden dieselben Daten mit
der ,,Wright’s fixation index“-(Fst)-Methode berechnet. Die Fgr-Statistik war urspriinglich
zur Analyse von codominanten Markersystemen mit zwei Allelen per Locus konzipiert.
Eine ungleiche Anzahl beprobter Individuen pro Population kann sich verfilschend
auswirken (Long 1986). Dennoch wurde eine entsprechende Distanzmatrix zu
Vergleichszwecken erstellt, da Werte, beruhend auf dieser Statistik, hdufig zur graphischen
Erstellung von Clusteranalysen, auch basierend auf Daten dominanter Markersysteme,
eingesetzt werden (Tab. 3.74-4, Anhang A fiir die AFLP-Daten und Tab. 3.74-5, Anhang
A fiir die RAPD-Daten). Die aus einer solchen Distanzmatrix resultierenden Topologien
weichen allerdings nicht wesentlich von denjenigen aus der Analyse nach Nei ab. Der fiir
ausgewdhlte Populationen ermittelte f-Wert (0,93) wurde vergleichend zur Ermittelung
paarweiser Fsr-Werte unter Bedingungen des Hardy-Weinberg-Ungleichgewichts (HWD)
herangezogen (Tab. 3.74-6, Anhang A4) und mit Ergebnissen verglichen, die auf der
Annahme Fis= 0 (HWE) beruhen.

Um einen relativen Bezug herzustellen, wurden auch Tiere anderer Arten der Gattung
einbezogen.

Die Distanzwerte nach Nei unterscheiden sich in der Hohe bei der AFLP-Analyse nicht
wesentlich von denen der RAPD-Analyse. Sie liegen auf vergleichbar hohem Niveau.

In der AFLP-Analyse setzen sich allerdings die zu Vergleichszwecken ebenfalls
analysierten Tiere anderer Barbitistes-Arten deutlich von den B. serricauda-Populationen

ab. In der RAPD-Analyse weisen hingegen Tiere der Art B. constrictus und B. obtusus
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vielfach keine hoheren Distanzwerte zu B. serricauda-Populationen auf als diese
untereinander.

Die ermittelten Distanzwerte zwischen zwei konkreten Populationen weichen bei den
RAPD-Daten von den Werten, die in der AFLP-Analyse ermittelt wurden, geringfiigig ab.
Die Aussage, dass es zwischen Populationen geringen bis keinen genetischen Austausch
gibt, wird durch die Hohe der Werte gestiitzt.

Auch in der graphischen Darstellung (NJ) der genetischen Distanz nach Nei werden die
Populationen in der AFLP-Analyse scheinbar zusammenhanglos gruppiert (Abb. 3.7-18).
Lange terminale Aste und kurze Verzweigungen an der Basis weisen auf die hohen
Distanzwerte zwischen den einzelnen Populationen hin.

Gruppiert werden lediglich Populationen, zwischen denen eine geographische Distanz von
weniger als etwa einem Kilometer liegt. So sind die beiden Populationen Knutbiihren Bank
und Knutbiihren Kreuzung (Distanz 0.0074), die nicht in der RAPD-Analyse vertreten
waren und eine geographische Distanz von etwa 200 m aufweisen, in einer Gruppe und
verhdltnisméBig gut durch Bootstrap-Werte gestiitzt. Auch die jeweils zwei untersuchten
Populationen aus Moosach (Distanz 0,0657) und Ossenfeld (Distanz 0,0890) mit einer
rdumlichen Distanz von etwa 600 bis 800 m wurden in der Cluster-Analyse gruppiert, die
genetische Distanz ist aber hier ungefahr um den Faktor 10 hoher als bei den Populationen
aus Knutbiihren. Zwischen den Populationen Ebersberg Weg und Ebersberg Weiher lag
eine Distanz von ca. 1,5 km. Diese beiden Populationen, die allerdings auch etwa doppelt
so hohe Distanzwerte (0,1514) wie die Populationen Moosach und Ossenfeld zueinander
aufweisen, wurden nicht gruppiert. Ebenso bemerkenswert ist, dass die Population Grof3-
Ellershausen nicht zu der Population Ossenfeld II gruppiert wurde, die zu ihr rdumlich die
geringste Entfernung aufweist (etwa 2,5 km; genetische Distanz zwischen diesen
Populationen: 0,1481). Grundsétzlich werden siidniedersédchsische Populationen in
Teilbereichen eines phylogenetischen Baumes gruppiert. Eine Korrelation zur rdumlichen
Nihe ist aber nicht feststellbar. Die Populationen aus dem weiteren Umfeld sind vollig
bezuglos zu rdumlichen Distanzen untereinander im phylogenetischen Baum dargestellt.
Klar separiert stehen die anderen untersuchten Barbitistes-Arten. Niedrige Bootstrap-

Werte an den Asten deuten auf eine schlechte Stiitzung des Baumes hin.
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Abb. 3.7-18: Graphische Darstellung (NJ) der AFLP-Distanzanalyse nach Nei zwischen B.
serricauda-Populationen unter Einbeziehung anderer untersuchter Arten der Gattung Barbitistes.
Die Astlinge reprisentiert den Grad der genetischen Differenzierung zwischen den untersuchten
Populationen. Es wurden 1000 Bootstrap-Wiederholungen durchgefiihrt. Die Analyse wurde unter
der Annahme des HWE durchgefiihrt. Geographisch sehr nahe beieinander liegende Populationen
sind farblich gekennzeichnet und mit einer Klammer versehen.

Die graphische Darstellung der genetischen Distanzen nach Nei unter Zugrundelegung der
RAPD-Daten fiihrt zu einer anderen Topologie als mit den Daten der AFLP-Analyse (Abb.
3.7-19). Die terminalen Zweige sind auch hier lang (entsprechend der genetischen
Distanz). Die im Vergleich zur Topologie, die auf den AFLP-Daten beruht, noch kiirzeren

Verzweigungen an der Basis weisen auf eine grundsétzlich sehr schlechte Stiitzung des
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phylogenetischen Baumes hin. Viele Aste der Topologie weisen geringe Bootstrap-Werte
auf. Die Stiitzung der Verzweigungen liegt in einer GroBenordnung zwischen 10 und 30 %.
Die Populationen Ossenfeld I und Ossenfeld II werden hier zwar basierend auf den
Originaldaten gruppiert (genetische Distanz zwischen den beiden Populationen: 0,0486).
Diese Verzweigung wird jedoch nicht in jeder Bootstrap-Berechnung gestiitzt. Durch einen
Bootstrap-Wert von 97 % gut gestiitzt ist hingegen die Gruppierung der Populationen
Scheden und Hildesheim mit einer genetischen Distanz von 0,0897. Beide weisen eine
geringe genetische Variabilitét innerhalb der Populationen auf.

Populationen, die in demselben Waldgebiet leben, jedoch durch grofere rdumliche
Distanzen voneinander getrennt sind, weisen in der statistischen Analyse eine dhnlich
grof3e genetische Distanz zueinander auf wie Populationen, die durch erhebliche rdumliche
Distanzen voneinander getrennt sind. Entsprechend kann die Topologie auf Basis der
RAPD-Daten nicht mit rdumlichen Distanzen zwischen den Habitaten der untersuchten
Populationen korreliert werden.

Die anderen in die RAPD-Analyse einbezogenen Barbitistes-Arten lieferten zwar ebenfalls
auswertbare Bandenmuster. Jedoch standen hier weniger Individuen als bei der AFLP-
Analyse zur Verfiigung.

Tiere der Art B. ocskayi zeigten deutlich groere Distanzwerte zu den Populationen von B.
serricauda als B. serricauda-Populationen untereinander. Dies wird graphisch durch die
Astlinge in der Darstellung wiedergegeben. Die Art B. obtusus allerdings kann nicht
deutlich abgegrenzt werden und wird entsprechend zwischen B. serricauda-Populationen
gestellt. B. constrictus liefert in der RAPD-Analyse vergleichbare Distanzwerte zu B.
serricauda-Populationen wie diese untereinander. Entsprechend wurde B. constrictus in
der graphischen Darstellung ebenfalls unter die B. serricauda-Populationen gruppiert.
Allerdings wurden in der RAPD-Analyse Tiere von B. constrictus aus der Laborzucht

eingesetzt. In der AFLP-Analyse kamen hingegen Wildfange zum Einsatz.
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Abb. 3.7-19: Graphische Darstellung (NJ) der genetischen Distanzen von Populationen nach Nei
basierend auf Ergebnissen der RAPD-Analyse unter Annahme des HWE. Vergleichend sind hier
drei weitere Barbitistes-Arten in die Untersuchung einbezogen worden.

Auf Gattungsniveau bietet die RAPD-Analyse im Gegensatz zur AFLP-Analyse bei
diesem Taxon eine nicht ausreichende Auflosung. Die AFLP-Daten liefern hier besser

interpretierbare Ergebnisse (siche Ende des Kapitels).

Abhéngig vom jeweils zugrunde liegenden Algorithmus ist die Auflosung der RAPD-
Daten geringfiigig besser (Abb. 3.7-20). Zieht man zur Berechnung eines NJ-Baumes Fg-
Werte heran, werden auch die Populationen Moosach I und Moosach II gruppiert. Der
Bootstrap-Wert liegt jedoch nur bei 22 %. Die Rate fiir die Paarung der beiden
Populationen aus Ossenfeld steigt bei 1000 Wiederholungen im Bootstrap-Verfahren auf
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43 %. Zugrunde liegt bei dieser Topologie die Annahme, dass in den Populationen eine

deutliche Tendenz zur Inzucht vorhanden ist mit f = 0,93.
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Abb. 3.7-20: Graphische Darstellung (NJ) der genetischen Distanzen von Populationen (Fsr)
basierend auf Ergebnissen der RAPD-Analyse unter der Annahme eines Inzuchtkoeffizienten f =
0,93. Die Populationen Moosach I und Moosach Il wurden hier zwar zusammengruppiert, wiesen
aber im Bootstrap-Test lediglich einen Rang von 22 % auf.

Eine Topologie auf Grundlage der ,Isolation by Distance“-Methode (Fsr) fiir die AFLP-
Daten fiihrt zu &hnlichen Gruppierungen wie die Berechnung der Distanz nach Nei (Abb.
3.7-21). Auch hier werden die nahe gelegenen Populationen Moosach I und Moosach 11,
Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung, sowie Ossenfeld I und Ossenfeld 11
gruppiert. Die errechneten Bootstrap-Werte sind hier allerdings erheblich hdher als bei der

Topologie, die auf den Distanzen nach Nei beruht. Auch ist im Vergleich der Bootstrap-
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Werte die Stiitzung der Paarung Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung besser als bei
den Populationen Ossenfeld I und Ossenfeld II, zwischen denen eine grdf3ere,
streckenweise nicht mit geeigneter Vegetation bewachsene, rdumliche Distanz liegt. Die
Populationen Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung, wie aus der Abbildung
ersichtlich, weisen eine deutlich geringere genetische Distanz untereinander auf als die
Populationen Ossenfeld I und Ossenfeld II. Die Populationen aus Ossenfeld und
Knutbiihren werden in einem Arm des Baumes mit einer Stiitzung von 62 % gruppiert. Das
Habitat dieser Populationen liegt westlich des Leinegrabens und weist eine Distanz von
etwa finf km auf, ist jedoch fragmentiert. Den Populationen aus Ossenfeld geographisch
ndher gelegen ist allerdings die Population aus Grof-Ellershausen mit einer Entfernung

von etwa 2,5 km.
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Abb. 3.7-21: Graphische Darstellung der genetischen Distanzen (Fgr) fiir die AFLP-Analysewerte
unter der Annahme des HWE. Dargestellt sind lediglich die B. serricauda-Populationen mit dem
Bootstrap-Wert an der Wurzel.
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Wihrend die Annahme eines Inzuchtkoeffizienten fiir die RAPD-Daten zu einer anderen
Topologie fiir geographisch sehr nahe beieinander liegende Herkunftsgebiete untersuchter
Populationen fiihrt als im Falle einer Annahme des HWE, ergeben die AFLP-Daten im
Gegensatz dazu identische Paarungen mit kaum abweichenden Bootstrap-Werten (Abb.
3.7-22 fiir f = 0,93). Die Linge der terminalen Aste unterscheidet sich nicht wesentlich

von denen der graphischen Darstellung unter Annahme des HWE.
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Abb. 3.7-22: Graphische Darstellung der genetischen Distanzen (Fsr) fiir die AFLP-Analysewerte
unter der Annahme f = 0,93. Dargestellt sind lediglich die B. serricauda-Populationen mit dem
Bootstrap-Wert an der Wurzel.

Die AFLP-Analyse bietet neben der rechnerischen und graphischen Auflosung der
Distanzen zwischen Populationen der Art B. serricauda auch eine Auflosung der ebenfalls
untersuchten Arten der Gattung Barbitistes. Die Bootstrap-Werte des ungewurzelten

Baumes (Abb. 3.7-23) bewegen sich fiir die Arten der Gattung auf einem etwas hoheren

192



Ergebnisse

Niveau als fiir Populationen der Art B. serricauda (mit Ausnahme der geographisch dicht
beieinander liegenden Populationen). Demnach scheinen aufgrund der genetischen
Distanzwerte die am nédchsten verwandten Arten von B. serricauda die siidlich des
Alpenhauptkammes zu findende B. obtusus und die hauptsdchlich in Stidwesteuropa
beheimatete Art B. fischeri zu sein, die ihrerseits niher miteinander verwandt sind als mit
B. serricauda. Diese Arten weisen eine genetische Distanz zu den ost- bzw.
siidosteuropdischen Arten auf. Als néichstverwandte Art zu den west- bzw.
zentraleuropdischen Arten kann B. comstrictus mit einer zentral- bis osteuropdischen
Verbreitung betrachtet werden. Die siidosteuropdischen Arten B. yersini und B. ocskayi,
die ihrerseits zusammengruppiert werden, sind am nichsten mit B. constrictus verwandt.

Diese Daten legen eine westliche Herkunft von B. serricauda nahe.
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Abb. 3.7-23: Graphische Darstellung der genetischen Distanz unter Annahme des HWE zwischen
Populationen der untersuchten Arten aus der Gattung Barbitistes. Als Grundlage dienen die Daten
der AFLP-Analyse. Zur Ermittelung von Bootstrap-Werten wurde eine B. serricauda-Population
(Weifiwassertal) als Aulengruppe definiert (Methode: NJ).
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Die rechnerische Distanzanalyse zeigt, anders als es bei Populationen mit regelméfBigem
Genfluss zu erwarten wire (z. B. Nei 1987), keinen Zusammenhang zwischen genetischer
Identitdt und rdumlicher Ndhe. Populationen, die in demselben Waldgebiet leben, jedoch
durch rdumliche Distanzen im Bereich der Mesoskala voneinander getrennt sind, konnen
groflere genetische Distanzwerte untereinander aufweisen als Populationen, die durch
Distanzen im Bereich der Makroskala raumlich voneinander getrennt sind.

Generell sind die graphisch dargestellten verwandtschaftlichen Beziehungen nicht gut
gestlitzt, was die Aussage zuldsst, dass es, auBler bei benachbarten Populationen, selten
zum Genfluss zwischen Populationen kommt.

Die AFLP-Analyse produziert Daten, deren Auflosung sowie Stiitzung durch
Bootstrapping besser ist als bei der RAPD-Analyse. Allerdings lassen sich auf Grundlage
der RAPD-Analyse die gleichen zu verallgemeinernden Aussagen zur Populationsgenetik
von B. serricauda treffen wie auf Basis der AFLP-Analyse: Die genetischen Distanzen
zwischen den Populationen liegen auf einem hohem Niveau. Mit beiden Methoden sind
Populationen zu identifizieren, zwischen denen es mutmaBlich in jiingerer Vergangenheit
und aufgrund der rdumlichen Nihe zu einem Genfluss gekommen ist. Die groBen
genetischen Distanzen zwischen Populationen, die durch groBere rdumliche Abstdnde
voneinander getrennt sind, weisen auf minimalen bis keinen genetischen Austausch

zwischen Populationen hin.
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4 Diskussion

Die Diskussion der Untersuchungsergebnisse folgt in ihrem Verlauf dem malBgeblichen
Erkenntnisinteresse insofern, als die Ergebnisse ihrer Wichtigkeit nach fiir die zentrale
Frage abgehandelt werden: Ob lokal isolierte Populationen von B. serricauda durch
Inzuchtdepression, die zu einer Verminderung der biologischen Fitness fiihrt, vom
Aussterben bedroht sind oder ob es aufgrund genetischer Drift zu einer Diversifizierung
kommt, die zu Speziationsprozessen fiihren kann. Dabei ist zu unterscheiden, ob der
Ablauf der Speziation untersucht werden soll oder ob eine erfolgte Speziation betrachtet
wird.

Eine allopatrische Speziation beginnt mit der Isolation von (kleinen) Populationen. Durch
zufillige Verschiebung von Merkmalen kann es in solchen Populationen zu einer
Diversifizierung kommen. Diese Phase einer unterschiedlichen Entwicklung in
vereinzelten Populationen kann man als Speziationsprozess bezeichnen, da in diesen
Populationen in der Isolation zundchst nur populationseigene Merkmale im Entstehen
begriffen sind, diese Populationen also unter Umstdnden der Ursprung einer Art sein
konnen. Erst wenn eine solche Diversifizierung abgeschlossen ist, sich also isolierte
Populationen zu biologischen Arten entwickelt haben, kann eine tatsichlich erfolgte
Speziation festgestellt werden.

Im Folgenden werden die Untersuchungspunkte in umgekehrter Reihenfolge zu ihrer

Besprechung im Ergebnisteil dargestellt.

4.1 Populationsgenetik

4.1.1 Intrapopulationsanalyse

Fir die Art B. serricauda, deren Adulti sich die meiste Zeit im Kronendach der Biume

aufhalten, ist es schwierig, Aussagen zur Populationsstruktur zu machen, da

Beobachtungen aus dem Freiland nur zu den Entwicklungsstadien vorliegen. Daher stiitzen
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sich diesbeziigliche Aussagen hauptsichlich auf die populationsgenetischen
Untersuchungen.

In den populationsgenetischen Untersuchungen wurde eine genetische Diversitit in den
kleineren Populationen, wie etwa bei der Population Weifiwassertal, festgestellt, die nicht
oder nur unwesentlich geringer ist als in Populationen, in denen verhiltnismiBig viele
Tiere gesammelt werden konnten, wie etwa in der Population Knutbiihren Bank. Diese
Beobachtung spricht fiir die unter 4.7 noch zu erdrternde Annahme, dass sich unter
verdanderten Umweltbedingungen lokale Populationen kurzfristig vergréfern kdnnen.

Die genetische Diversitét innerhalb einer Population ist zudem offenbar vom Bewuchs des
Habitats beeinflusst. Die Individuen der Fundorte ohne fldchig ausgeprigte Krautschicht
zeichnen sich zumeist durch eine sehr geringe Variabilitdt innerhalb der Population aus. In
den Habitaten, in denen eine fldchige Krautschicht aufzufinden ist, ist die genetische
Variabilitit innerhalb der Populationen groBer. Die Fundorte der Populationen Hildesheim
und Scheden beispielsweise zeichneten sich durch geringen Bewuchs in der Krautschicht
aus. Die Fundorte Ludolfshausen, Weifswassertal oder Oberkatzbach z. B. wiesen einen
tippigen Krautschichtsaum vor den Gehdlzen auf, der teilweise durch einen dichten
flichigen Bestand von Brennnessel charakterisiert war. Wéhrend bei den erstgenannten
Fundorten die Tiere lediglich auf einer Fliche von etwa fiinf Quadratmetern zu finden
waren, welche von zwei bis drei benachbarten Striuchern bestanden war, salen bei den
letztgenannten Fundorten die Tiere groftenteils in der Krautschicht und waren hier
aufgrund der fehlenden Strducher etwas flachiger verstreut (bis zu 25 m?). Durch die
Tendenz zur primér vertikalen Ortsverdnderung gelangen die Tiere in Habitaten mit
flichigem Bewuchs durch eine niedrige Vegetation nur bis in die Spitzen der Pflanzen und
verteilen sich dann in der Fliche, die nicht mit hoheren Pflanzen bestanden ist.
Entsprechend oft lieBen sich in derartigen Habitaten Tiere in den Spitzen von Brennnesseln
finden, die nicht zu den bevorzugten Nahrungspflanzen gehoren. Erst wenn die Tiere zu
den Bdumen gelangten, die hinter dem meist saumartig ausgebildeten krautigen Bewuchs
zu finden waren, konnten sie die Ortsverdnderung in der Vertikalen vornehmen. Fehlte im
Lebensraum der Heuschrecken eine Krautschicht, waren bereits Tiere des ersten und
zweiten Entwicklungsstadiums in der Strauchschicht oder auf Jungbdumen zu finden. In
diesen Habitaten wandern die Tiere offenbar unmittelbar nach ihrem Schlupf in die
nichstgelegenen Straucher, ohne sich wesentlich in der Fliche auszubreiten. Hierdurch

kommt es zu einer Konzentration der Population auf engem Raum. Es werden hier also
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lokal hohere Dichten als in Habitaten mit flachiger Krautschicht erreicht. Daraus ist zu
folgern, dass die Ausbreitung der Art nur erfolgt, wenn im Habitat viel niedriger Bewuchs
zu finden ist, wie es unter natiirlichen Bedingungen im Lebensraum dieser Tiere in den
ersten Phasen einer Sukzession nach einem Windbruch der Fall ist.

Auch die Ergebnisse aus den Freilandbefunden, den Laborzuchten und den
populationsgenetischen Untersuchungen deuten darauf hin, dass in reicher strukturierten
Habitaten mehr Weibchen zur Reproduktion gelangen. So weisen beispielsweise die
Fingerprints und die rechnerische Analyse der Population Weifswassertal, aber auch der
Population Kaufunger Wald eine vergleichsweise hohe Diversitdt innerhalb der Population
auf. In diesen Habitaten gelangen wahrscheinlich aufgrund einer stirkeren Dispersion
wegen fehlender Strauch-, aber flachig ausgeprigter Krautschicht mehr Tiere zur
Reproduktion. In anderen Habitaten, in denen die Tiere sehr friih in die Strauchvegetation
gelangen, indizieren die Fingerprints mit den Bandenmustern, anhand derer die Tiere einer
Population oft in zwei bis drei Gruppen eingeteilt werden kénnen, dass hier nur wenige —
zwei bis drei — Weibchen zum Erhalt der lokalen Population beitragen. Die Ursache hierfiir
konnte, wie Laborbefunde (Kapitel 4.7) nahe legen, darin liegen, dass manche Tiere der
Population nicht am Reproduktionsprozess teilnehmen.

Die Diversitit innerhalb von Populationen ist offenbar nicht von der Anzahl der Individuen
in der Population abhingig. So konnten von der Population Weifswassertal, einer
Population mit hohen Diversititsindizes, nur wenige Tiere aufgefunden werden. Diese
wiesen eine dhnlich hohe Diversitdt auf wie Tiere der Population Oberkatzbach, von der
viele Individuen gesammelt werden konnten. Viele Tiere wurden hier, dhnlich wie im
Habitat der Population Weiffwassertal, in der Spitze von flichig wachsenden Brennnesseln
gefunden. Die Population Knutbiihren Bank war die grofite untersuchte Population. Hier
wurden trotz der hohen Individuendichte keine hoheren Diversitétsindizes ermittelt als bei
Populationen, von denen nur wenige Tiere analysiert wurden.

Die Diversitit innerhalb von Populationen lésst auch keine Aussage iiber die Uberlebens-
wahrscheinlichkeit der unter standardisierten Bedingungen geziichteten Tiere zu. So lie3
sich die Population Weifiwassertal, eine Population mit hohen Diversititsindizes, trotz
zweimaligen Versuchs nicht ziichten. Populationen mit niedrigen Diversititsindizes wiesen
z. T. geringere Absterberaten auf als Populationen mit hoher Variabilitit. Die Populationen
Scheden und Hildesheim beispielsweise zeigen im Vergleich mit Populationen, die sich

durch eine hohere Diversitit auszeichnen, weder in der Embryonalentwicklung noch in der
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Postembryonalentwicklung eine erhohte Mortalitit (vgl. Abschnitt Uberlebenswahrschein-
lichkeit).

Eine verminderte biologische Fitness konnte auch bei Populationshybriden der ersten
Filialgeneration festgestellt werden. Dies ist ein Hinweis darauf, dass Inzucht in kleinen
Populationen im Regelfall ohne feststellbare negative Folgen bleibt. Viele
Populationszuchten, wie auch Inzuchten mit den Nachkommen nur eines Elternpaares
zeigten wenig Beeintrichtigungen der Uberlebenswahrscheinlichkeit. So zeigte die
Inzuchtlinie der Population Ludolfshausen bis zur dritten Filialgeneration eine zur
Kontrollpopulation etwa vergleichbare genetische Diversitit und eine nur etwas geringere
als die Wildfinge. Vandergast et al. (2007) stellten bei Stenopelmatus mahogani
(Stenopelmatidae), die in kleinen Populationen im dicht besiedelten Siidkalifornien
vorkommt, fest, dass der Verlust genetischer Diversitdt innerhalb von Populationen durch
genetische Drift verstdrkt wird wegen der geringen Anzahl von Individuen einer
Population. Da die Inzuchtlinie der Population Ludolfshausen weder eine eingeschrankte
Uberlebenswahrscheinlichkeit (Kapitel 4.2) noch eine geringere genetische Diversitit
aufweist, ist anzunehmen, dass bei B. serricauda sehr geringe Individuenzahlen in
Populationen nicht zu einem Verlust genetischer Diversitit fiihren. Dies kann auf eine
Anpassung an die Existenz in Subpopulationen mit nur gelegentlichem genetischen
Austausch auch in fiir die Art optimalen Habitaten zuriickzufiihren sein. Auch eine Stérung
des Geschlechterverhiltnisses durch Inzucht, was wie Frankham & Wilcken (2006) in
einem Uberblicksartikel feststellen, zwar durchaus in einigen aber nicht in allen
diesbeziiglich untersuchten Populationen registriert wurde, konnte bei B. serricauda-
Populationen im Freiland nicht festgestellt werden.

Die DIC-Werte geben in der rechnerischen Analyse des Programms Hickory eine deutliche
Priaferenz des Full model gegeniiber den anderen Modellen an, welches einen hohen
Inzuchtkoeffizienten errechnet hat. Hohe Fis-Werte bei den RAPD-Daten sind zudem
nahezu identisch mit denen der AFLP-Daten. Ebenso weist die graphische Auftragung von
Distanzen unter der Annahme, dass sich die Populationen im HWE befinden, keine
wesentlichen Abweichungen gegeniiber einer Auftragung auf, die unter der Annahme eines
Ungleichgewichts  erstellt wurde. Trotz des als wvalide zu betrachtenden
Inzuchtkoeffizienten von 0,93 konnten nur bei wenigen der untersuchten Populationen
Anzeichen fiir eine Inzuchtdepression festgestellt werden. Dennoch stellten Reed et al.

(2003) bei Laborzuchten von Drosophila melanogaster ein erhohtes Aussterberisiko
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bereits bei einem kleineren Inzuchtkoeffizienten fest, sodass gefolgert werden kann, dass
isolierte Populationen von B. serricauda einem erh6htem Aussterberisiko ausgesetzt sein
miissten (vgl. Kapitel 3.2 und 3.3).

Die Inzucht innerhalb der Populationen konnte noch durch ein codominantes
Markersystem, etwa durch Allozyme, was in der vorliegenden Untersuchung mangels
frischen Materials nicht in Frage kam, oder durch aufwendig zu etablierende
Mikrosatelliten (etwa durch den Einsatz von ,,TOMMI“-Primern, Chen et al. 2005)
verifiziert werden. Die Uberpriifung eines Inzuchtkoeffizienten, der wie in der
vorliegenden Untersuchung mit einem dominanten Markersystem wie etwa der AFLP-
Analyse ermittelt wurde, kann allerdings auch durch eine weitere RAPD-Analyse sinnvoll

erfolgen.

4.1.2 Distanz zwischen Populationen

Viele der untersuchten Populationen zeigten paarweise genetische Distanzen nach Nei von
mehr als 0,16. Thorpe (1982) zieht die Artgrenze bei einer genetischen Distanz, die iiber
dem Wert von 0,16 liegt. Die bei Nei (1987) aufgelisteten Untersuchungen auf
Populations- und auf Artebene unterstiitzen diese Grenzziechung. In neueren
molekularbiologischen Untersuchungen bei Arthropoden (in denen nach Nei die
genetischen Distanzen berechnet wurden) konnten nur ausnahmsweise und nur bei
Populationen, die sehr grofrdumig erfasst wurden, vergleichbare Werte beobachtet werden,
bzw. lagen vergleichbare Distanzen nur auf Artniveau vor (z. B. Abatzopoulos et al., 2002,
Baumann et al., 2003, Pesson et al., 2004).

Die ermittelten Werte des Fixation Index (Fst) nach Wright aus der AFLP-Analyse liegen
fiir die Populationen von B. serricauda mit 0,2486 unterhalb des Wertes von 0,504, den
Pizzo et al. (2006) fiir Schwesterarten der Gattung Onthophagus (Scarabaeidae) ermittelt
haben. Allerdings erreichen auch die in die Untersuchung mit einbezogenen Barbitistes-
Arten untereinander diese Werte nicht immer — der Fsr-Wert zwischen den Arten B. yersini
und B. ocskayi liegt beispielsweise bei 0,2733. Einige Distanzen zwischen Populationen
von B. serricauda ibertreffen diesen Wert. So erreicht z. B. die Distanz zwischen den
Populationen Hildesheim und Ossenfeld II bei einer Entfernung der Habitate dieser

Populationen von 70 km den Wert von 0,4554. Sogar Populationen, die geographisch eine

199



Diskussion

relativ geringe Entfernung zueinander aufweisen, wie etwa die Populationen Ossenfeld 1
und Zwolfgehren (Entfernung hier 6 km), erreichen einen Fgr-Wert von 0,3232. Nicht alle
paarweisen Werte der Populationen von B. serricauda zu anderen Arten der Gattung
Barbitistes erreichen ein solches Niveau, was die Annahme, dass die ermittelten Distanzen
zwischen Populationen von B. serricauda auf einem Niveau nahe der Artgrenze liegen,
unterstutzt.

Auch zeigt die rechnerische Distanzanalyse anders als beispielsweise von Scataglini et al.
(2000) bei Kéfern der Art Anthonomus grandis festgestellt keinen Zusammenhang
zwischen genetischer Identitit und rdumlicher Nidhe. Dies bedeutet, dass selbst im
Mesoskalenbereich zwischen den Populationen allenfalls ein duflerst geringer genetischer
Austausch stattfindet. Die scheinbar zusammenhanglose Gruppierung der untersuchten
Populationen in den graphischen Darstellungen (S. 187-192) visualisiert die genetische
Isolation einzelner B. serricauda-Populationen. Eine Auflosung der verwandtschaftlichen
Beziehungen mittels Darstellung der genetischen Distanzen zwischen Populationen ist also
nicht moglich.

Ursachen fiir die Tatsache, dass genetische Unterschiede zwischen isolierten Populationen
nicht in einen Zusammenhang mit ihrer rdumlichen Distanz gesetzt werden konnen, sind
zum einen in einem mangelnden genetischen Austausch und zum anderen in einer in
kleinen Populationen auftretenden genetischen Drift zu suchen. Eine Zunahme der
genetischen Differenz zwischen Teilpopulationen durch Isolation, die allerdings bei der
Wintermotte Operophtera brumata mit einer Abnahme genetischer Differenzierung
innerhalb untersuchter Teilpopulationen einhergeht, wurde von Van Dongen et al. (1998)
beschrieben. Dieser Befund stiitzt auch die Hypothese, dass B. serricauda in der Regel in
vielen kleinen Populationen mit geringem genetischen Austausch lebt. Die Distanzwerte
zwischen den Populationen, die fast das Niveau der intraspezifischen Werte der Gattung
erreichen, deuten auf lingere Zeitrdume der Isolation hin. Damit sind in isolierten Popu-
lationen die Voraussetzungen fiir eine divergierende Entwicklung gegeben, die durch die
biometrischen Daten und die Untersuchungen zur Uberlebenswahrscheinlichkeit bestitigt
werden (Kapitel 3.2, 3.3 und 3.4). Obwohl neuere Modelle von einer schnelleren
Evolutionsgeschwindigkeit in lokal isolierten Populationen ausgehen (Rieseberg et al.
2003), wenn diese einen gelegentlichen genetischen Austausch haben, und somit dem
Konzept einer Speziation in Metapopulationen folgen (Levin 1985), ist hier davon

auszugehen, dass aufgrund des geringen Dispersionsvermogens der Art ein solcher
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Austausch ein sehr seltenes Ereignis ist. Daher muss sich die Diversifizierung nicht durch
die Akkumulation niitzlicher Mutationen, sondern ausschlieBlich durch genetische Drift in
den isolierten Populationen dieser Art manifestieren, was durch die geringe Anzahl von
Individuen verstarkt wird.

Sogar zwischen geographisch relativ nahe beieinander gelegenen Populationen kommt es
offenbar nicht zu einem regelmifigen genetischen Austausch. Darauf deuten die
verhiltnismiBig langen terminalen Aste der graphischen Darstellung (S. 187-192), d. h. die
hohen Distanzwerte, hin. So ist sogar zwischen den Populationen Knutbiihren Bank und
Knutbiihren Kreuzung ein genetischer Distanzwert von Fsr = 0,0142 feststellbar, obwohl
diese Populationen aus einem fiir die Art gilinstigen Habitat entnommen wurden und
zwischen den Fundorten eine Entfernung von lediglich etwa 200 Metern liegt. Allerdings
wird aus der wesentlich geringeren Distanz zwischen diesen beiden Populationen
ersichtlich, dass in solchen Lebensrdumen ein Austausch stattfindet, aber dass dieser durch
die Fragmentierung auch bereits im Mesoskalenbereich — umliegende Populationen sind
Ossenfeld I, Ossenfeld 11, Zwolfgehren und Grof3-Ellershausen — nachhaltig gestort wurde.
Es 1ist daher aus diesen Befunden abzuleiten, dass B. serricauda stets in
Kleinstpopulationen mit nur gelegentlichem genetischen Austausch lebt, selbst wenn eine
flichendeckende Verbreitung mdoglich wére. Gradationserscheinungen, wie sie bei B.
constrictus oder B. ocskayi vorkommen konnen, sind folglich bei dieser Art selbst unter
duBerst giinstigen Bedingungen nicht anzunehmen.

Populationen, die in demselben Waldgebiet leben, jedoch durch Rotbuchenbestinde oder
groflere Distanzen getrennt sind, kdnnen grofere genetische Distanzwerte untereinander
aufweisen als Populationen, deren Habitat rdumlich weit voneinander entfernt liegt. Die
Population Géttinger Wald weist z. B. zur Population Grof-Ellershausen eine viel
geringere genetische Distanz auf als zur Population Weifwassertal, obwohl zwischen den
beiden Populationen Gottinger Wald und Grof;-Ellershausen das seit dem frithen
Mittelalter vollstindig entwaldete Leinetal liegt, wihrend die Population Weiffwassertal
zwar auch im Gottinger Waldgebiet vorkommt, von der Population Géttinger Wald aber

durch einen Rotbuchenhochwald getrennt ist.
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4.1.3 B. serricauda und die Beziehung zur Gattung

Artbildungsprozesse in Europa sind mafigeblich auf die starken Klimaschwankungen des
Pleistozéns zuriickzufithren (Hewitt 2000). Barrieren in ostwestlicher Richtung
verhinderten eine einfache Arealexpansion der Arten nach Norden wéhrend der
Interglaziale und ein Zuriickweichen in Refugialriume wéhrend der Kaltzeiten in den
Siiden, wie es beispielsweise in Nordamerika mdglich war. Durch die Isolation von
Populationen einer Art in unterschiedlichen Refugien kam es zu Artaufspaltungen. Die
Artaufspaltung der Gattung Barbitistes 1isst sich ebenso auf die klimatischen
Schwankungen des Pleistozéns zuriickfiihren.

B. serricauda hat, wie B. constrictus, die allerdings ein kontinentales Klima bevorzugt, ihr
Verbreitungsgebiet nordlich des Alpenhauptkammes. Das pleistozine Refugium beider
Arten wird von Detzel (1998) in Siidosteuropa vermutet und dementsprechend dem
kaspischen Faunenelement zugeordnet. Viele der von B. serricauda bevorzugten
Nahrungspflanzen {iiberdauerten jedoch die letzte Eiszeit in den westeuropdischen
Refugien. Aufgrund der Herkunft vieler Nahrungspflanzen wire auch zusammen mit der
Ausbreitung der Pflanzen eine nacheiszeitliche Arealexpansion von B. serricauda aus
einem westeuropdischen Refugium nach Zentraleuropa denkbar, wo sich dann mit
flichendeckenden Eichenwéldern optimale Habitatbedingungen fiir die kiihl-stenotherme
Art einstellten. Ingrisch (1998) gibt fiir B. serricauda sowohl eine mogliche pontische, als
auch eine mediterrane oder atlantische Herkunft an; fiir B. constrictus wird dagegen eine
atlantische Herkunft angenommen. Die in der AFLP-Analyse errechneten genetischen
Distanzen zwischen den Arten der Gattung Barbitistes ergeben den niedrigsten
Distanzwert fiir die Arten B. yersini und B. ocskayi mit Fsr = 0,2733. Eine Aufspaltung
dieser Arten diirfte am wenigsten weit zurlickliegen. Aufgrund der nur wenig hdéheren
Distanzwerte verglichen mit denen zwischen isolierten Populationen von B. serricauda
kann angenommen werden, dass die Artaufspaltung von B. yersini und B. ocskayi wihrend
der letzten Eiszeit, die vor 10000 Jahren zu Ende ging und etwa vor 115000 Jahren begann
(fiir Norddeutschland: Weichseleiszeit), stattgefunden hat. Anndhernd doppelt so hohe
Distanzwerte weist B. constrictus zu B. yersini und B. ocskayi auf (alle Distanzwerte in
Tab. 3.74-4). Folglich muss sich, unter Berlicksichtigung der pleistozdnen Geschichte
Europas, B. constrictus wihrend der Saaleeiszeit (die vor etwa 300000 Jahren begann und

122000 Jahre dauerte) von der gemeinsamen Stammart von B. yersini und B. ocskayi
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abgespalten haben. Die Distanz von B. constrictus zu B. obtusus (Fst = 0,6629) ist wie zu
B. fischeri (Fst = 0,6568) jedoch grofler, was den Schluss zuldsst, dass eine Divergenz
zwischen den westlichen und den Ostlichen Arten mindestens in der vorangegangenen
Elstereiszeit, die vor 500000 Jahren begann und ebenfalls etwa 120000 Jahre dauerte,
stattgefunden hat. Die Divergenz zwischen B. fischeri und B. obtusus ist auf die
unterschiedlichen Refugien (auf der Iberischen Halbinsel und auf der Apenninen-
Halbinsel) zurlickzufiihren. Entsprechend der groBen Diversitit innerhalb der B.
serricauda-Populationen weisen einzelne Populationen auch sehr unterschiedliche
Distanzen zu anderen Arten der Gattung auf. Zwar liegen viele Distanzwerte etwa in einem
Bereich, der auf eine Artentstehung wihrend der Saaleeiszeit schlielen lésst; sie sind also
dhnlich hoch wie jene zwischen B. constrictus einerseits und B. yersini sowie B. ocskayi
andererseits. Doch genau so hoch sind auch die Distanzwerte zu B. fischeri und B. obtusus.
Moglicherweise hat B. serricauda somit ihren Ursprung etwa in der Elstereiszeit, als sich
die Arten der Gattung getrennt haben.

Die Annahme von Kohler (1988), dass es sich bei B. constrictus und B. serricauda um
Schwesterarten handelt, konnte somit durch die hier erhobenen Daten nicht gestiitzt
werden. B. serricauda konnte also stammesgeschichtlich ilter sein als die siideuropéischen
und kontinentalen Arten der Gattung. Hierfiir spricht zum einen, dass B. serricauda andere
okologische Anforderungen, v.a. ein anderes Licht- und Wirmebediirfnis, hat, zum
anderen weist die Art auch einen von allen anderen diesbeziiglich untersuchten Arten der

Gattung grundsétzlich abweichenden Gesang auf (Stumpner & Meyer 2001).

4.1.4 Methodendiskussion zur Populationsgenetik

Die Zuverldssigkeit von RAPD-Daten wird auch in der neueren Literatur immer wieder in
Zweifel gezogen (z. B. Behura 2006). Hauptkritikpunkt ist eine angeblich geringe Repro-
duzierbarkeit der Bandenmuster. Verwiesen wird dabei auf Black (1993). Dort wird jedoch
die RAPD-Analyse als taugliches Mittel zur Populationsgenetik eingestuft, eine
eingeschrinkte Reproduzierbarkeit allerdings auf schwankende Konzentrationen in
Reaktionsgemischen zuriickgefiihrt. Die eigenen Untersuchungen haben diesen Kritikpunkt
bestdtigt. Ein Ansetzen von einer RAPD-PCR mit einzelnen Reaktionssubstanzen fiihrt zu

hohen Ausfallquoten beim PCR-Produkt. Dieses Problem kann man aber durch den Einsatz
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von Beads umgehen, da hierdurch die Konzentrationen weitestgehend gleich sind. Obwohl
bei Verwendung von Beads auch Benecke (1998) fiir die RAPD-Fingerprint-Methode eine
Standardisierung beschreibt, die zu einer guten Reproduzierbarkeit fiihrt, empfehlen
Bagley et al. (2001) anstatt der RAPD-Analyse den Einsatz der AFLP-Analyse aufgrund
einer besseren Reproduzierbarkeit. In der vorliegenden Untersuchung konnten sogar die
gleichen RAPD-Ergebnisse auf verschiedenen Thermocyclern erreicht werden, obwohl das
Protokoll nicht auf die unterschiedliche Arbeitsweise der eingesetzten Gerdte optimiert
wurde. Dies spricht fiir eine sehr stabile Methode, die kostengiinstig und mit
verhéltnisméfBig geringem apparativen Aufwand zu realisieren ist. Allerdings fiihrt die
Amplifikation gréBerer Fragmente (iiber 500 bp) und die ungenaue Auflosung auf
Agarose-Gelen zu einer limitierten Genauigkeit der Einordnung von Banden in
GroBenklassen.

Die RAPD-Analyse kann als sehr gut geeignete Analysemethode fiir populationsgenetische
Untersuchungen angesehen werden, um zu kliren, ob umfangreichere, mit hoheren Kosten
verbundene Untersuchungen am gewéhlten Gegenstand lohnenswert sind. Sie ist zudem
eine Option, falls die mit erheblich héherem apparativen Aufwand verbundene AFLP-
Analyse nicht genutzt werden kann (Kjelner et al. 2004).

Gleichwohl zeichnet sich die AFLP-Analyse gerade dadurch aus, dass die oben genannten
Schwichen der RAPD-Analyse nicht auftreten: Die AFLP-Analyse zeigt eine sehr gute
Reproduzierbarkeit der amplifizierten Fragmente, die sich in einer Grofenordnung von
etwa 50 bis 500 bp bewegen; zudem sind diese aufgrund der Auftrennung auf
Polyacrylamid-Gelen bis auf eine Base in der Gro3e differenzierbar. Mit dieser Methodik
konnen somit grofenspezifischere Aussagen erreicht werden als mit der RAPD-Analyse.
Die genauere Zuordnung der amplifizierten Fragmente bei der AFLP-Analyse fiihrt in der
vorliegenden Untersuchung, im Vergleich zur RAPD-Analyse, zu etwas geringeren
Distanzwerten (S. 271-275). Auch Geleta et al. (2007) erzielten beim vergleichenden
Einsatz beider Methoden einen etwas hoheren Fixation Index Fsr nach Wright auf der
Basis der RAPD-Daten als auf der Basis der AFLP-Daten. Die Ursachen liegen zum Teil
in den unterschiedlichen Methoden begriindet. So wurden in der RAPD-Analyse in erster
Linie nur deutlich voneinander differenzierbare Fragmente, die bei vielen Individuen
erkennbar waren, ausgewertet, bei der AFLP-Analyse hingegen durch die Automatisierung
auch seltener auftretende Fragmente. Nimmt man letztere heraus, kdnnen sich etwas

hohere Distanzwerte ergeben. Zudem zeigten einige Amplifikate mit RAPD-Primern
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Bandenmuster, in denen viele Fragmente eine nur relativ wenig unterschiedliche Grof3e
hatten, was v. a. bei Groflenordnungen von mehr als 700 bp eine Klassifizierung erschwert.
In verschiedenen Taxa ergeben die ermittelten Distanzwerte zwischen Arten einer Gattung
unterschiedliche Werte (Nei 1987). Ein direkter Vergleich von Distanzmatrizen aus mit
unterschiedlichen Methoden durchgefiihrten Untersuchungen ist nur dann sinnvoll, wenn
eine Aullengruppe als Bewertungsmalstab fiir die ermittelten Distanzwerte einbezogen
wird. Diese dient zudem als Bewertungsmalistab fiir die rechnerischen Distanzwerte
zwischen Populationen, denn durch die subjektive Auswahl geeigneter Marker kdnnen sich
Schwankungen in der absoluten Grof3e der Distanzwerte ergeben.

Die Leistung der RAPD-Analysetechnik konnte eventuell noch durch den Einsatz etwas
lingerer Primer verbessert werden. Dies wiirde zwar zu einer verminderten Anzahl
amplifizierter Fragmente fithren. Anstelle des — iiblichen — Einsatzes nur eines Primers in
der PCR konnte dieser Nachteil aber durch das Verwenden von zwei verschiedenen
Primern in Kombination kompensiert werden, was auch in dieser Untersuchung zum Teil
durchgefiihrt wurde. So lieBen sich wenige gut differenzierbare Fragmente generieren, die
die Zuordnung zu GroBenklassen auf den nicht so hoch auflosenden Agarose-Gelen
vereinfacht. Der Nachteil einer schwierigen Unterscheidung von verhéltnisméBig grofen
Fragmenten, die in der Grofle nur um wenige Basenpaare voneinander abweichen, bleibt
allerdings bestehen.

Die Analyse der Populationsstrukturen fiihrt mit beiden Methoden dennoch zu gleichen
verallgemeinerbaren Ergebnissen in Bezug auf die Genetik der untersuchten Populationen
von B. serricauda. Bei der Untersuchung der genetischen Distanzen unterscheidet sich die
Hohe der Werte aus der AFLP-Analyse nicht wesentlich von derjenigen aus der RAPD-
Analyse (S. 271-275). Die graphische Darstellung der Distanzmatrizen fiithrt bei
Auswertung der RAPD-Daten allerdings zu anderen Ergebnissen als in der Auswertung der
AFLP-Analyse. Zudem sind die Distanzmatrizen der RAPD-Analyse durch Bootstrapping
nicht so gut gestiitzt wie die Matrizen, die aus den AFLP-Daten resultieren.

Ein weiterer Punkt fiir das Zustandekommen nicht identischer Distanzmatrizen diirfte in
der GroBe der Stichproben zu suchen sein: In der RAPD-Analyse wurden 90 polymorphe
Marker, in der AFLP-Analyse 106 polymorphe Marker ausgewertet. Wiirden bei jeder
Methode mehr polymorphe Marker untersucht, wiirden sich die Ergebnisse vermutlich

einander anndhern. Allerdings erwiesen sich die Daten als hinreichend aussagekriftig.
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Die Validitdt der erzielten Ergebnisse zeigt sich an der verwandtschaftlichen Beziehung
zwischen geographisch sehr nah beieinander liegenden Populationen. So werden in einer
Distanzmatrix nach Nei, genauso wie in einer Distanzmatrix der Fsr-Werte aus den Daten
der AFLP-Analyse, die Populationen Ossenfeld I und Ossenfeld II, die Populationen
Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung, sowie die Populationen Moosach I und
Moosach II (obwohl hier nur sehr wenige Tiere in die Analyse eingingen) gruppiert. Die
aus den Daten der RAPD-Analyse errechnete Distanzmatrix zeigt in ihrer graphischen
Darstellung nach Nei nur eine Gruppierung der Populationen Ossenfeld I und Ossenfeld 11
(die Populationen Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung waren nicht in der RAPD-
Analyse vertreten). Moosach I und Moosach II werden nur in der rechnerischen
Aufbereitung der Fsr-Werte gruppiert. Der Bootstrap-Wert ist allerdings niedrig (22 %).
Hinzu kommt, dass die RAPD-Analyse auf Gattungsniveau keine ausreichende Auflésung
bietet. Die AFLP-Analyse hingegen liefert hier eine interpretierbare Distanzmatrix. Auch
Ritchie et al. (1997) geben fiir populationsgenetische Analysen basierend auf RAPD-
Fingerprints eine gute Auflosung an. Die Beziehungen bei gréfleren phylogenetischen
Distanzen liefen sich jedoch mit dieser Methode auch von Ritchie et al. (1997) nicht
darstellen. In der AFLP-Analyse setzen sich die zu Vergleichszwecken ebenfalls
analysierten Tiere anderer Barbitistes-Arten deutlich von den B. serricauda-Populationen
ab, obwohl nur wenige Individuen in der Analyse eingesetzt wurden. In der RAPD-
Analyse hingegen weisen Tiere der Arten B. constrictus und B. obtusus nur unwesentlich
hohere Distanzwerte zu etlichen B. serricauda-Populationen auf als diese untereinander.

Die RAPD-Analyse ist nach den hier vorliegenden Ergebnissen also grundsitzlich in der
Populationsgenetik einsetzbar, bietet aber gegeniiber der vorzuziehenden AFLP-Analyse
eine nicht so sichere Auflosung, obwohl sie im Vergleich zur AFLP-Methode mehr

polymorphe Banden produziert (Bagley et al. 2001).

4.2 Embryonalentwicklung

Die Untersuchungen zur Embryonalentwicklung von B. serricauda haben gezeigt, dass die

Art unter Freilandbedingungen in der Regel einen zwei- bis dreijdhrigen Entwicklungs-

zyklus hat. Dabei konnen drei Diapausestadien auftreten (Initial-, Medial- und

Finaldiapause). Entgegen der von Gottwald et al. (2002) vertretenen Auffassung, die
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Finaldiapause sei obligat, konnte beobachtet werden, dass sich auch Embryonen, die sich
in der Winterabkiihlung in der Medialdiapause befanden, nach der ersten
Abkiihlungsperiode bis zum Schlupf entwickeln konnten. Somit ist fiir B. serricauda nur
mindestens eine Diapause obligat, um die Embryonalentwicklung zu vollenden, aber es ist
unerheblich, ob diese in der Medial- oder Finaldiapause erfolgt. Uberdauert der Embryo
die erste Winterabkiihlung allerdings in der Initialdiapause, muss er noch mindestens einen
weiteren Winter in einer Medial- oder Finaldiapause iiberdauern. Es kdnnen jedoch auch

Embryonen zwischen den Abkiihlungsperioden ohne weitere Entwicklung verbleiben.

Die verschiedenen Absterberaten in den Populationszuchten deuten auf Unterschiede in der
Uberlebenswahrscheinlichkeit trotz standardisierter Bedingungen hin. Aussagen zur
biologischen Fitness der untersuchten Populationen im Herkunftshabitat sind allerdings
schwierig zu treffen, da die dortigen lokalen Bedingungen in den Laborexperimenten
unberticksichtigt bleiben mussten. So lieen sich im Habitat der Population Weiffiwassertal
auch in klimatisch giinstigen Jahren immer nur wenige Tiere auffinden, die dort offenbar
die Population trotzdem erhalten. Die Laborzucht dieser Population ist jedoch in zwei
aufeinander folgenden Jahren gescheitert, obwohl die dem Freiland entnommenen Tiere
sich problemlos aufziehen und auch reproduzieren lieBen. Andere Populationen, von denen
auch nur wenige Tiere im Freiland aufgefunden werden konnten, wie beispielsweise aus
der Population Bad Lauterberg, lielen sich hingegen gut im Labor ziichten. Daher kdnnen
Laborbefunde als Hinweis gewertet werden, dass es durchaus Populationen mit einer
verminderten biologischen Fitness gibt.

Bei Speziationsprozessen ist eine erhohte Aussterbewahrscheinlichkeit einzelner
individuenarmer isolierter Populationen zu erwarten. Reinhardt et al. (2005) stellen dies fiir
Orthoptera besonders bei Arten mit geringer Mobilitdt der Individuen fest. Unter diesem
Aspekt sind auch die Befunde der Population Bremke zu betrachten. Im Habitat der
Population lieBen sich in den 1990er Jahren, ebenso wie im Habitat der Population
Ossenfeld I, viele Tiere auffinden (Gottwald, miindl. Mitt.). Das Habitat in Bremke hat sich
aber im Gegensatz zum Habitat der Population Ossenfeld I nur unwesentlich veréndert.
Dennoch konnten im Untersuchungszeitraum nur wenige Tiere im Habitat Bremke
gesammelt werden. In der Laborzucht legten die Tiere aus Bremke wenige Eier ab, die sich

zudem auch relativ langsam entwickelten.
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Im stidlichen Niedersachsen lieen sich in einigen isolierten Waldgebieten trotz geeigneter
Vegetation keine Tiere von B. serricauda nachweisen. Es kann sich dabei durchaus auch
um Orte handeln, an denen in der Vergangenheit vorhandene Populationen erloschen sind.
Auch Saccheri et al. (1998) fanden Hinweise auf lokale Aussterbeprozesse isolierter
Populationen. Sie konnten bei einigen isolierten Teilpopulationen von Melitaea cinxia,
einem Scheckenfalter, eine verminderte Uberlebenswahrscheinlichkeit feststellen, die hier
allerdings positiv mit einer Homozygotie korrelierte. Bei M. cinxia sind kleine
Teilpopulationen ohne genetischen Austausch dem Risiko des Aussterbens durch Inzucht
ausgesetzt.

Die beobachteten Verinderungen in der Uberlebenswahrscheinlichkeit der zweiten
Filialgeneration konnen in der vorliegenden Untersuchung zufillig sein, da nur
verhéltnismédBig wenige Individuen aufgezogen werden konnten. Hinzu kommt, dass nur
mit denjenigen Tieren weiter geziichtet wurde, die bereits im Jahr nach der Eiablage
schliipften, also mit Tieren, deren Entwicklung schneller verlief als unter
Freilandbedingungen. Es war in allen Populationen eine verlangsamte Entwicklung
gegeniiber der ersten Filialgeneration zu beobachten, was auf die kiinstlich beschleunigte
Entwicklung im Labor zuriickzufiihren ist. Da dies jedoch auf alle Populationen zutraf, ist
eine Vergleichbarkeit der zweiten Zuchtgeneration dennoch gewéhrleistet. In der dritten
Filialgeneration, deren Daten nur bei denjenigen Populationszuchten als interpretierbar
angesehen werden konnen, von denen eine groBere Menge Eier abgelegt wurden, konnten

keine wesentlichen Unterschiede zur ersten Filialgeneration gefunden werden.

Kristensen et al. (2003) stellten bei der Fruchtfliege Drosophila buzzatii fest, dass nicht in
allen Populationen eine Inzucht durch Isolation zu einer verminderten biologischen Fitness
fiihrt und konstatierten fiir diese Beobachtung Modellcharakter. Die Inzuchtlinien von B.
serricauda-Populationen weisen zu den Populationszuchten auch bis zur dritten
Filialgeneration keine erhdhten Absterberaten im Vergleich zu den Populationszuchten auf.
Inzucht, die in den frei lebenden Kleinstpopulationen mutmaBlich oft vorkommt, fiihrt bei
den diesbeziiglich untersuchten Populationen also nicht zu einer erhdhten Ausfallquote, die
auf eine Inzuchtdepression hindeuten wiirde. Balloux et al. (2004) vermuten sogar, dass
der Faktor der Inzuchtdepression iiberbewertet wird. IThre Vermutung griindet darauf, dass
dieses Phidnomen stets an fiir solche Untersuchungen gut geeigneten kleinen Populationen

nachgewiesen wird.
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Es deutet sich also an, dass es zwar in einigen Teilpopulationen von B. serricauda, wie
z.B. bei der Population Bremke (moglicherweise unter dem Einfluss genetischer
Verarmung) zu einer verminderten relativen Uberlebenswahrscheinlichkeit — durch
Inzuchtdepression — und damit zur Extinktion von lokalen Populationen kommen kann.
Andere lokale Populationen, wie z.B. die Population Ludolfshausen, haben aber
offensichtlich — wie Entwicklung- und Absterberaten zeigen — das Risiko eines
Aussterbens aufgrund einer genetischen Verarmung itiberwunden. Zwar stellten Curtis &
Taylor (2003) in Populationen von Molchen der Art Dicamptodon tenebrosus, die einer
nur kurze Zeit zuriickliegenden Flaschenhalssituation aufgrund einer anthropogenen
Habitatfragmentierung ausgesetzt waren, eine geringere Diversitit innerhalb der
Populationen fest. Doch weisen als lokal isoliert anzusehende Populationen von B.
serricauda gegeniiber Populationen aus Habitaten mit mehreren Subpopulationen keine
dementsprechenden Befunde auf. Selbst die Zuchtlinien von B. serricauda-Populationen,
in denen mit nur einem Elternpaar je Generation bis zur dritten Filialgeneration geziichtet
wurde, wiesen keine wesentliche Reduktion der genetischen Variabilitdit oder der

Uberlebenswahrscheinlichkeit gegeniiber den Populationszuchten auf.

Die relativ hohen Distanzen der Population Weifswassertal zu anderen Populationen aus
dem siidniedersdchsischen Raum zeigen beispielhaft, dass eine Isolation zwar zu hohen
Distanzwerten zu anderen Populationen fiihren und auch mit einer hohen genetischen
Diversitit innerhalb der Population verbunden sein kann. Aber die biologische Fitness
kann dennoch, zumindest im Verglich zu unter gleichen Bedingungen geziichteten
Populationen anderer Habitate, erheblich vermindert sein. Populationen kénnen jedoch nur
dann das frithe riskante Stadium eines Speziationsprozesses durch Gendrift {iberwinden,
wenn es ihnen gelingt, trotz des mit den geringen Individuenzahlen verbundenen Nachteils
der Inzuchtdepression zu {iiberleben. Die verschiedenen Zuchtlinien der Population
Ludolfshausen belegen die Uberwindung des mit einem hohen Grad an Homozygotie
verbundenen Aussterberisikos insofern, als dass die Inzuchtlinie weder eine geringere
genetische Diversitit noch eine verminderte Uberlebenswahrscheinlichkeit gegeniiber der

Populationszucht aufwies.

Die erste Filialgeneration der populationshybriden Nachkommen hingegen zeigte,

abhingig von der Herkunft der Elterntiere, eine teilweise erheblich abweichende
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Embryonalentwicklung im Vergleich mit den Populationszuchten der Eltern, dhnlich wie
es Nosil & Crespi (2006) bei Populationshybriden von Stabheuschrecken der Art Timema
cristinae  feststellen  konnten.  Allerdings  zeigten einige  {iberlebensfiahige
Populationshybriden von B. serricauda mit durchschnittlichen Uberlebensraten keine so
weit fortgeschrittene postzygotische Trennung auf, wie es Sauer & Hensle (1977) bei den
Skorpionsfliegen Panorpa communis und P. vulgaris finden konnten. Bei B. serricauda
hingt die Uberlebensfihigkeit von Populationshybriden davon ab, aus welchen
Herkunftshabitaten die Elterntiere stammen.

Nur in wenigen Zuchtansitzen konnte eine vergleichbar schnelle Entwicklung mit geringen
Absterberaten bei den Populationshybriden beobachtet werden wie in den
Populationszuchten der Elterntiere. In den meisten Fillen verlangsamte sich die
Entwicklung. Gleichzeitig wiesen die Populationshybriden eine im Vergleich erheblich
hohere Absterberate in der Embryonalentwicklung auf (Kapitel 3.2.6 und 3.2.10). Dabei ist
es unerheblich, ob die Elterntiere aus geographisch nahe beieinander liegenden Lokalitidten
stammten oder ob die Herkunftsgebiete weit von einander entfernt waren. Eine beginnende
Diversifizierung von isolierten Populationen nach der Fragmentierung ihres Habitats hat
demnach zur Folge, dass ein sich ausbildender postzygotischer Isolationsmechanismus
zwischen zwei solchen Populationen weniger stark ausgepragt sein kann, wenn die beiden
betrachteten Populationen eine gréfere rdumliche Distanz zueinander aufweisen als zu
einer dritten Population, die zu einer der beiden anderen eine weitaus geringere
geographische Distanz hat (S. 112). Rdumliche Distanzen kdnnen also keinen Aufschluss

iiber die biologische Fitness von Populationshybriden geben.

Die Validitdt der Daten fiir die Embryonalentwicklung wird durch nahezu identische Daten
der ersten, zweiten und dritten Filialgeneration bestitigt. Lediglich in der zweiten
Filialgeneration konnte, wie oben beschrieben, eine geringe Verlangsamung der
Embryonalentwicklung beobachtet werden. In Bezug auf die Entwicklungsgeschwindigkeit
im Jahr der Ablage, sowie bis zu drei Jahre lang nach Ablage der Eier, zeigten viele
Populationen Unterschiede in der Embryonalentwicklung. Bereits von Gottwald et al.
(2002) wurde festgestellt, dass nicht nur Umweltfaktoren wie die Tageslichtlédnge, die auf
das Weibchen einwirkt, und die Temperatur, der die Eier ausgesetzt sind, einen Einfluss
auf die Entwicklungsgeschwindigkeit haben, sondern dass endogene Einfliisse maternellen

Ursprungs eine wesentliche Rolle spielen miissen. Auch Hockham et al. (2001) fanden bei
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Weibchen der Rebensattelschrecke Ephippiger ephippiger, dass tendenziell weniger Eier
am Ende der Ablageperiode abgelegt wurden, welche noch vor der Winterpause ihre
Entwicklung vollendeten. Alle Tiere aber legten vor dem Ende der Ablageperiode Eier, die
sich unterschiedlich schnell entwickelten, obwohl sie gleichen Umweltbedingungen
ausgesetzt waren. Eine solche Situation ist auch bei Weibchen von B. serricauda
anzutreffen.

Da alle Weibchen und auch die abgelegten Eier denselben Umwelteinfliissen ausgesetzt
waren, muss in der registrierten unterschiedlichen Entwicklung der Populationen dieser
endogene Einfluss zum Tragen gekommen sein. Somit konnte eine divergierende
Entwicklung in den untersuchten Populationen nachgewiesen werden, die vermutlich
erblich gesteuert wird. Die geographische Lage der Populationszuchten ldsst dabei, anders
als Mousseau & Roff (1989) fiir Populationen der Grille Alonemobious fasciatus feststellen
konnten, keinerlei Riickschliisse auf die Entwicklungsgeschwindigkeit der Embryonen zu:
Nordliche Populationen entwickeln sich nicht grundsétzlich anders als siidliche
Populationen. Vielmehr lédsst sich keinerlei Zusammenhang zwischen bspw. Hohenlage
oder Breitengrad des Habitats und der Entwicklung unter standardisierten Bedingungen
feststellen. Auch kleinrdumig konnen Populationen eine sehr unterschiedliche
Embryonalentwicklung aufweisen (S. 86 und 99), wie z. B. die Populationen Ossenfeld 1
und Ossenfeld II, zwischen denen sich eine bis in das spédte Mittelalter nachzuweisende
landwirtschaftliche Nutzfliche mit einer Distanz von etwa 500 m befindet. Auch Boake et
al. (2003) fanden zwischen Laborstimmen von Drosophila melanogaster Unterschiede in
der relativen Uberlebensrate der Larven, sowie isolierende Barrieren durch
unterschiedliche Verhaltensweisen der Adulti. Die Entstehung von Unterschieden durch
genetische Drift in Laborpopulationen wird allerdings von Florin & Odeen (2002)
angezweifelt, indem sie unterstellen, dass die getesteten Populationen zu klein gewesen
seien, dass Testergebnisse offenbar stark von der Durchfiihrung des Experiments
beeinflusst waren sowie, dass undefinierte ungiinstige Bedingungen bei der Partnerwahl in
diesen Zuchten einen groBeren Einfluss hatten. Die untersuchten B. serricauda-
Populationen sind jedoch nur bis maximal zur vierten Generation im Labor geziichtet

worden; Unterschiede traten schon in der ersten Filialgeneration auf.
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4.3 Postembryonalentwicklung

Die Absterberate wihrend des Schlupfes war in den Populationen unterschiedlich.
Besonders die Population Scheden wies im Vergleich zu den anderen Populationszuchten
eine erhohte Absterberate der Entwicklungsstadien, auch in der Inzuchtlinie, auf.
Allerdings resultierten die prozentual teilweise hohen Absterberaten aus den in einigen
Populationszuchten geringen Nachkommenszahlen, sodass Aussagen fiir solche
Populationen eine geringere Aussagekraft besitzen, als flir Populationszuchten, in denen
mehr Tiere nachgeziichtet werden konnten.

Fehlbildungen nachgeziichteter Tiere, wie deformierte GliedmalBen nach Hautungen, traten
nur ausnahmsweise auf. Diese miissen als Artefakte der Laborhaltung bewertet werden.
Hervorgerufen wurden sie v. a. durch Reinigung des Zuchtbehéltnisses oder Auswechseln
der Nahrungspflanzen widhrend einer Hautung. In keiner Populationszucht traten
Fehlbildungen auf, die so wie bei Faltern (Saccheri et al. 1998) auf verminderte
biologische Fitness hindeuteten.

Die registrierten Unterschiede in der Schlupfrate entsprechen den schon besprochenen
Unterschieden in der Embryonalentwicklungsgeschwindigkeit. Grundsétzlich muss
festgestellt werden, dass Tiere, sobald sie sich zum zweiten Entwicklungsstadium gehéutet
haben, in ihrer Postembryonalentwicklung nur noch einem sehr geringen Sterberisiko
ausgesetzt sind. Dabei war es unerheblich, aus welcher Population die Individuen
stammten. FEine nachweisbare Reduktion der absoluten Uberlebensfihigkeit einer
allerdings erfolgreich in Zucht genommenen Gesamtpopulation (durch Inzuchtdepression)
konnte in keinem Versuchansatz gefunden werden, sodass in Bezug auf B. serricauda-
Populationen ein anderes Ergebnis vorliegt als bei Laborstimmen von Drosophila
melanogaster (Boake et al. 2003), deren Zuchtstimme seit etwa 1100 Generationen isoliert

waren.

Populationshybriden der ersten Filialgeneration starben vergleichsweise hiufig direkt nach
ithrem Schlupf, was auf eine geringere biologische Fitness als bei reinen
Populationszuchten unter gleichen Zuchtbedingungen schlieBen ldsst. In den Folge-
generationen war die Absterberate zwar nicht mehr so hoch. Allerdings wurde hier nur mit
den Tieren der ersten Filialgeneration weitergeziichtet, die eine geringe Absterberate

aufwiesen; hier wurde also eine kiinstliche Zuchtwahl getroffen. Uberliegende Eier der F;-
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Generation von Populationshybriden zeigten eine im stirkeren Malle verminderte
Uberlebenswahrscheinlichkeit (S. 126). Die Inzuchtlinien wiesen dagegen keinerlei Be-
eintrichtigungen in ihrer biologischen Fitness auf. Auch in der Entwicklungs-
geschwindigkeit zeigten ingezilichtete Tiere keine Benachteiligung gegeniiber Tieren aus
den Populationszuchten. Bei einigen Populationshybriden kam es allerdings gegeniiber den

Populationszuchten zu einer verzégerten Entwicklung.

4.4 Bioakustik

Minnliche Tiere von B. serricauda stridulieren zur Partnerfindung im Ultraschallbereich
mit einem Frequenzspektrum von 20-35 kHz und einem Maximum bei etwa 25-30 kHz
(Heller 1988). Wird ein Mannchen von einem zur Kopulation bereiten Weibchen gehort,
so antwortet Letzteres. Bei B. serricauda fehlt allerdings die bei anderen Barbitistes-Arten
klar abgesetzte Trigger-Silbe des Ménnchens, auf welche die Weibchenantwort folgt. Bei
dieser Art antwortet das Weibchen nach der ersten Silbe der zweiten oder dritten
Silbengruppe (Stumpner & Meyer 2001). Die Zeitintervalle zwischen den Silben sind
wichtig fiir die Partnerfindung. Eine Reaktion des Weibchens auf ein Minnchen erfolgt
allerdings nur, wenn die Distanz zwischen den beiden Tieren nicht zu grof3 ist. Unter
Laborbedingungen kann diese Distanz maximal zwdlf Meter betragen, im Freiland wurden
von Worner (1995) neun Meter ermittelt.

Die unterschiedliche Haufung der gemittelten Zeitintervalle zwischen den Populationen
lasst — allerdings nur tendenziell — zeitliche Unterschiede im Gesangsmuster erkennen.

Der zeitliche Abstand zwischen den Silben, ein aufgrund der Weibchenantwort
mutmallich entscheidender Parameter, ist zwischen einzelnen Populationen in den
gemittelten Werten deutlich unterschiedlich. Dennoch ist die Variationsbreite zwischen
Individuen einer Population so hoch, dass sich aus der Betrachtung eines
Intervallhistogramms nicht die Herkunft eines Tieres erschlieBt. Auch die diesbeziiglich
untersuchten Erdbeerfrésche Dendrobates pumilio zeigten flir den Parameter Pulsrate eine
sehr groBle Varianz innerhalb von Populationen (Prohl et al. 2007). Eine derart grofBe
Variationsbreite dieses Merkmals deutet darauf hin, dass es keinen deutlichen
Selektionsvorteil fiir einen bestimmten Zeitabstand innerhalb des flir die Art typischen
Zeitmusters zwischen vorgetragenen Silben des Ménnchens gibt. Stumpner & Meyer

(2001) zeigten, dass hier auch keine wesentlichen Unterschiede zwischen untersuchten
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Tieren der Arten B. serricauda und B. constrictus bestehen, wobei allerdings ein
grundlegender Unterschied der Gesdnge beider Arten darin begriindet ist, dass bei B.
serricauda die klar abgesetzte Triggersilbe fehlt.

Auch die von Stumpner & Meyer (2001) beschriebene ,,Extrasilbe®, die manche Mannchen
zu einem Zeitpunkt produzieren, an dem auch eine Weibchen-Antwort erfolgen konnte,
scheint keinen wesentlichen Finfluss auf die Partnerfindung zu haben. In allen
Populationen waren sowohl Tiere zu beobachten, die eine Haufung von Zeitintervallen
unter 100 ms aufwiesen — somit also vermutlich eine solche ,,Extrasilbe* produzieren, als
auch Tiere, bei denen keinerlei solche Zeitintervalle zu registrieren waren.

Populationen von B. serricauda bestehen im Freiland in der Regel aus wenigen Individuen.
Die Minnchen verpaaren sich unter Laborbedingungen maximal viermal, Weibchen
maximal dreimal im Laufe ihres Lebens. Die Erklirung der ,[Extrasilbe mit einer
simulierten Konkurrenzsituation, also eines intrasexuellen Selektionsdruckes, wie von
Stumpner & Meyer (2001) beschrieben, ist plausibel. Das gleichzeitige Auftreten von
Mainnchen, die vermutlich einen hohen Anteil dieser , Extrasilben” aufweisen, in einer
Population mit Tieren, bei denen keinerlei ,,Extrasilben* registriert werden konnten, deutet
aber an, dass dieses Merkmal breit gestreut ist und dass somit hierauf kein gerichteter
Selektionsdruck lasten kann, der ja gerade in sehr kleinen Populationen schnell zum
Tragen kommen miisste. Diese These wird unterstiitzt durch den Umstand, dass in der
vorliegenden Untersuchung keine antwortenden Weibchen in der Ndhe waren. Stumpner &
Meyer (2001) hatten bei diesen Wechselgesdngen eine zusitzliche Silbe héufiger
beobachtet als bei isoliert singenden Ménnchen.

Zwar ist denkbar, dass auch Zeitintervalle zwischen den Strophen von Bedeutung fiir die
Partnerfindung sind, weil die Weibchenantwort nicht bereits in der ersten Silbengruppe
erfolgt. Die hier gefundenen Unterschiede zwischen den diesbeziiglich untersuchten
Populationen waren signifikant. Doch kann der Zeitabstand zwischen Silben ebenso wie
zwischen den Strophen bei einzelnen Tieren einer Population variabel sein. Die grof3e
Variabilitit dieser beiden Merkmale deutet an, dass diese Parameter zur ersten akustischen
Lokalisation zu Beginn des Partnerfindungsprozesses dienen, also dass beide Merkmale
primir fiir die Arterkennung wichtig sind. Der Gesang von B. serricauda trigt also
wahrscheinlich zur Kontaktaufnahme iiber groflere Distanzen bei.

Im weiteren Verlauf der Partnerwahl, die hauptsédchlich durch das Weibchen entschieden

wird, verliert der Gesang des Miannchens offenbar an Bedeutung: In unmittelbarer Néhe
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zum Minnchen wird der direkte Kontakt fiir die Tiere wichtig. Hier muss vor allem das
vom Minnchen durch eine Riickendriise ausgeschiedene Sekret zur Entscheidungsfindung
beitragen; Weibchen fressen das vom Ménnchen ausgeschiedene Sekret stets vor einer
Kopulation, konnen sich daran anschlieBend aber auch gegen eine Kopulation mit dem
Minnchen entscheiden (siehe auch Kapitel 4.5).

In Bezug auf das akustische Partnerfindungssystem von B. serricauda wurden keine
Hinweise auf eine sich entwickelnde prdgame Isolation verschiedener Populationen
gefunden.

Die hohe Artenvielfalt mit deutlichen Unterschieden in den Gesangsmustern bei ver-
schiedenen Orthopteren deutet auf eine potenziell hohe Evolutionsgeschwindigkeit der
akustischen Signale hin. Hier hat sich insbesondere die zeitliche Strukturierung des
Gesangs als wesentlicher Parameter zur Arterkennung und damit als prigamer
Isolationsmechanismus herausgestellt (z. B. v. Helversen & v. Helversen 1975a, b, Ritchie
1992, Stumpner & v. Helversen 1994). So untersuchten Ritchie et al. (1997, 2001) sowie
Oudman et al. (1990) die verwandtschaftlichen Beziehungen von Arten und Unterarten der
Gattung Ephippiger in deren Hybridisierungszone im Siiden Frankreichs: Die Unterarten
lassen sich sowohl genetisch als auch morphologisch voneinander abgrenzen und weisen
Unterschiede im Gesang der Minnchen auf. Dabei ist ein wichtiger Bestandteil von
Artbildungsprozessen in sich geschlechtlich fortpflanzenden Populationen die sexuelle
Selektion. Bei Spezies, bei denen die Lauterzeugung zur Partnerfindung dient, konnen
Unterarten oft am zuverldssigsten durch den charakteristischen Gesang unterschieden
werden (Ritchie & Gleason 1995). Auch wird die Evolutionsrate insbesondere unter dem
Einfluss sexueller Selektion erhoht (z. B. v. Helversen & v. Helversen 1994, Ritchie et al.
1997).

Die beobachteten Unterschiede der gemittelten zeitlichen Intervalle des minnlichen
Werbegesangs der einzelnen Populationen sind bei B. serricauda jedoch eher auf Drift
denn auf sexuelle Selektion zuriickzufiihren. Die Weibchen haben wahrscheinlich kein so
enges Préferenzspektrum beziiglich der akustischen Kommunikation, wie das Verhalten
der Weibchen bei dem unmittelbaren Kontakt zu Méannchen vermuten ldsst; Merkmals-
verschiebungen bei den Zeitmustern der akustischen Signale fallen nicht so stark ins
Gewicht. Hinzu kommt, dass in den Wildpopulationen aufgrund der geringen
Individuenzahlen die Weibchen in der Regel nicht zwischen vielen Ménnchen wihlen

konnen. Ménnchen geographisch entfernter Populationen diirften nur in Ausnahmefillen in
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Konkurrenz zu Méannchen der lokalen Population treten, sodass anzunehmen ist, dass kein
intersexueller Selektionsdruck auf dem Merkmal Gesang vorliegt. Ahnliches wurde auch
fiir Anuren (Schul & Bush 2002) beschrieben. Hier konnten Merkmalsverdnderungen
dokumentiert werden, die eher zufillig entstanden, anstatt durch sexuelle Selektion
hervorgerufen zu werden. Eine unterschiedliche Evolution von Populationen ergab sich aus
der zufilligen Kombination variabler Merkmale in (bestimmten) Individuen zu bestimmter
Zeit. Neue Arten konnen bei Grundlegung derartiger Untersuchungen (und
entsprechendem Theorierahmen) demnach auch als zufélliges Produkt entstehen.

Die Situation bei B. serricauda diirfte dhnlich gelagert sein: Der Gesang der Ménnchen ist
in gewissen Grenzen variabel und spielt bei der letzten Entscheidung iiber die Akzeptanz
des Kopulationspartners keine tragende Rolle. Tendenzielle Verschiebungen der zeitlichen
Intervalle sind ein Zufallsprodukt und auf genetische Drift zuriickzufiihren. Auch Ritchie
& Garcia (2005) vermuten, dass Anderungen des Gesangs, untersucht an Grillen der
Gattung Laupala, nicht nur durch sexuelle Selektion, sondern auch durch unterschiedliche
Habitatbedingungen oder durch genetische Drift in einzelnen Populationen zu einer
schnellen Artbildung fiithren konnen. Der Gesang dient bei B. serricauda wahrscheinlich
beiden Geschlechtern in erster Linie der Phonotaxis in komplexen Habitaten, jedoch nur
bis zu 12 m Distanz (Worner 1995). Diese Interpretation wird gestiitzt durch die Ergebnisse
der Partnerwahlversuche, in denen eine mogliche Kombination von Tieren aus
Populationen mit verschiedenen Zeitintervallen untersucht wurde; es war kein
Zusammenhang zwischen erfolgter Partnerwahl und gleichen bzw. von der
Herkunftspopulation des Weibchens verschiedenen Gesangsintervallen der Miannchen
erkennbar. Es bliebe zu untersuchen, welche Rolle das Sekret, welches von den Mannchen
ausgeschieden wird, bei der Wahl des Weibchens zwischen zwei Ménnchen spielt (siehe

auch Kapitel 4.5).

4.5 Partnerwahl

Die geringe Rate erfolgreicher Verpaarungen in den Partnerwahlversuchen ist
wahrscheinlich im Zusammenhang mit den Haltungsbedingungen im Labor vor dem
Einsatz der Tiere in den Versuchen zu interpretieren. Obwohl selten mehr als zehn Tiere

zusammen in einem Kéfig aufgezogen wurden, sind dennoch Dichten erreicht worden, wie
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sie im Freiland wahrscheinlich hochst selten vorkommen. Tiere der Nachzuchten waren,
vermutlich bedingt durch Stress, auch stets wesentlich stirker pigmentiert als die
urspriinglich dem Freiland entnommenen Wildtiere, die die Zucht begriindeten. Eine
starkere Pigmentierung bis zu fast génzlich schwarzen Tieren ist auch bei B. constrictus zu
beobachten, wenn diese Tiere in grofen Dichten gehalten werden. Auch bei
Massenauftreten von B. ocskayi sind die sonst griinlich gefarbten Tiere schwarz gefirbt,
sodass Bellmann (1993) diese Erscheinung in Anlehnung an Gradationen bei
Wanderheuschrecken als Massenphase bezeichnet.

Wenn hohe Abundanzen erreicht werden, ist auch bei B. serricauda eine deutliche
Tendenz zu dunklen Tieren zu erkennen. Mdoglicherweise pflanzen sich bei hohen Dichten
nicht alle Weibchen fort oder die Reproduktionsrate ist vermindert, wie es auch bei
Wildfingen aus Populationen zu beobachten war, aus denen verhiltnisméBig viele Tiere
gefangen und im Labor gehéltert werden konnten.

Eine weitere mogliche Erkldrung fiir die Beobachtung, dass sich einige Individuen nicht
am Reproduktionsprozess beteiligen, wire auch eine Anpassung von B. serricauda an
niedrige Populationsdichten, die in der besonderen Habitatbindung begriindet ist. Eine
starke Vermehrung dieser Waldart erscheint nur bei Windbruch sinnvoll. Hier bietet die
entstandene Freifliche mit anschlieBender Sukzession ein sehr differenziertes Habitat und
damit die Moglichkeit fiir B. serricauda-Populationen, sich entlang des Windbruchs
auszubreiten (siche auch Kapitel 4.7). Ist die Moglichkeit nicht mehr gegeben, z. B. durch
SchlieBung der im Hochwald entstandenen Liicke, sind hohe Individuendichten zum Erhalt
der Population nicht mehr erforderlich. Kleine Populationen besitzen den Vorteil, eventuell
nicht attraktiv fiir beispielsweise parasitoide Schlupfwespen zu sein; bei keinem der dem
Freiland entnommenen Tiere konnte ein Befall mit Parasitoiden festgestellt werden. Einige
Weibchen nahmen unter Laborbedingungen nicht am Reproduktionsprozess teil, obwohl
die Tiere iiber voll entwickelte Ovarien verfiigten. Das konnte an den fiir diese Art
verhdltnismdBig hohen Dichten in den Zuchtbehidltern liegen. Werden bei stirkerer
Vermehrung im Freiland hoéhere Dichten erreicht, kann ein &hnlicher Effekt eintreten.
Hierfiir wére auch der Melanismus bei hohen Dichten ein Indiz. Stark pigmentierte Tiere,
wie sie teilweise in den Laborzuchten auftreten, sind iiblicherweise im Freiland nicht zu
finden. Die Beobachtung an der Lokalitit Knutbiihren (s. u.) wiirde diese Theorie stiitzen.
Auch Boake (1984) machte in Wahlversuchen mit Grillen der Art Amphiacusta maya die

Beobachtung, dass einige weibliche Tiere sich nicht verpaarten. Hier wurden
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fehlgeschlagene Partnerwahlversuche durch einen absoluten internen Referenzstandard des
Weibchens fiir einen potenziellen Partner erklért, der auf die im Versuch angebotenen
Tiere nicht zutraf. Bei misslungenen Wahlversuchen mit B. serricauda-Weibchen wurden
allerdings die Méannchen auch wiederholt ausgetauscht. Es kam jedoch auch dann nicht zu
einer Verpaarung. Fiir B. serricauda erscheint deshalb ein internes Referenzsystem nicht
als eine wahrscheinliche Erklarung fiir fehlgeschlagene Wahlversuche.

Bei der gegebenen genetischen Isolation der untersuchten Teilpopulationen von B.
serricauda und den geringen Individuendichten innerhalb der Populationen ist zunichst zu
vermuten, dass Weibchen bei Wahlversuchen eine deutliche Priferenz fiir Mannchen aus
der eigenen Population zeigen. Immerhin liegen die in der RAPD-Analyse ermittelten
genetischen Distanzen nach Nei, die den Wahlversuchen zugrunde gelegt wurden, zum
Teil tiber dem Wert von 0,16 und damit nach Thorpe (1982) teilweise auf Artniveau — die
Bandbreite der ausgewihlten paarweisen Distanzen liegt zwischen 0,0712 fiir die Distanz
zwischen den Populationen Hasbruch und Goéttinger Wald und 0,2881 fiir die Distanz
zwischen den Populationen Bad Laer und Oberkatzbach. Die Mehrzahl (66 %) der in den
Versuchen eingesetzten Weibchen bevorzugte dennoch das populationsfremde Ménnchen.
Dies zeigt zundchst einmal deutlich, dass sich bei B. serricauda — zumindest in den
untersuchten Populationen — kein allgemeiner pragamer Isolationsmechanismus entwickelt
hat, der bereits auf Populationsniveau zum Tragen kommt. Eine Erkliarung fiir das bei
erster Betrachtung {iberraschende Ergebnis liegt in der Biologie der Art begriindet. Im
Freiland leben die Tiere in der Regel in Populationen, die weniger als 15 Individuen
umfassen. Es ist deshalb davon auszugehen, dass alle Individuen mehr oder weniger eng
miteinander verwandt sind. Sollte sich einem Weibchen die Gelegenheit bieten, zwischen
unterschiedlichen Méannchen zu wihlen, konnte die Wahl auf das von ihm selbst am
meisten abweichende Individuum fallen, dhnlich wie es bei Sédugetieren wihrend des
Partnerfindungsprozesses beobachtet werden konnte (Milinski 2006). Hierfiir spricht auch,
dass die Weibchen in den Wahlversuchen offensichtlich nicht nur die Werbegesinge des
Mainnchens als Entscheidungskriterium herangezogen haben. Es liel3 sich auch beobachten,
dass sie vor der Kopulation von dem aus der Riickendriise des Méannchens austretenden
Sekret fraen. Dieses Verhalten zeigten die Tiere nicht nur, wie von Harz (1956)
beschrieben, wdhrend der Kopulation, sondern auch schon in der Entscheidungs-
findungsphase. Die Auswahl eines Mannchens, was sich von dem Weibchen mdoglichst

stark unterscheidet, wére sinnvoll, um mdgliche Folgen einer in solchen Populationen
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grundsitzlich nicht zu umgehenden Inzucht abzufedern. Eine gerichtete Partnerwahl fiihrt
nach Blachford & Agrawala (2006) grundsétzlich zu Vorteilen fiir die genetische
Diversitit, wenn moglichst viele rezessive Allele in der Population erhalten werden. Wird
also im Wahlversuch dem Weibchen ein potenzieller Kopulationspartner zur Wahl
angeboten, der aus einer Population stammt, mit der unter natiirlichen Bedingungen kein
genetischer Austausch stattfindet, kann dieser attraktiver sein. Besonders deutlich fallt dies
in der Population Bad Laer aus (S. 143).

Die Ergebnisse der Partnerwahlversuche deuten allerdings auch an, dass Weibchen
verschiedener Populationen ein unterschiedliches Priaferenzverhalten zeigen konnen.
Weibchen der Population Ludolfshausen zeigten eine Priaferenz fiir das mit ihnen
verwandte Ménnchen der eigenen Population. Die in dieser Versuchskonstellation
angebotenen populationsfremden Ménnchen aus Ebersberg waren aus der geographisch
am weitesten entfernten Population.

Diese Ergebnisse zeigen zudem, dass die Befunde aus den Wahlversuchen sich nur
eingeschrinkt verallgemeinern lassen. Allerdings ist zum Beginn einer Diversifikation von
Populationen nicht davon auszugehen, dass sich eine Population von allen anderen
Populationen gleichermallen separiert. Es ist eher zu erwarten, dass eine Verpaarung mit
bestimmten anderen Populationen erfolgreich ist und eine andere Konstellation wiederum
nicht (siehe auch Kapitel 3.2).

Es lésst sich schlussfolgernd also kein Zusammenhang herstellen zwischen der Partnerwahl
der Weibchen, der Haufigkeitsverteilung von Zeitintervallen des Werbegesangs, der
geographischen Nihe und den in der RAPD-Analyse (oder den Daten der AFLP-Analyse,
die bei der Zusammenstellung der Partnerkombinationen in den Wahlversuchen noch nicht
vorgelegen haben) ermittelten Distanzwerten. Dies deutet darauf hin, dass sich isolierte
Teilpopulationen von B. serricauda auch verhaltensbiologisch divergierend entwickeln.
Zwar wurde von den Weibchen der Population Ludolfshausen das populationseigene
Minnchen vor dem der Population Ebersberg Weg knapp mehrheitlich bevorzugt. Die
Weibchen der Population Bad Laer etwa zeigten aber eine deutliche Préferenz fiir
Minnchen der Lokalitdt Knutbiihren, welche etwa 250 km von Bad Laer entfernt ist. Die
genetische Distanz, ermittelt durch die RAPD-Analyse, zwischen Tieren der Populationen
Ebersberg Weg und Ludolfshausen lag mit einem Fsr-Wert von 0,2412 etwa auf dem
gleichen Niveau wie die Distanz zwischen den Populationen Bad Laer und Knutbiihren

(Fst = 0,2524). Doch es konnten auch Verpaarungen zwischen Tieren festgestellt werden,
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die noch erheblich hohere Distanzwerte aufwiesen. Wurden Weibchen der Population Bad
Laer Minnchen der Population Oberkatzbach, also einer Population aus dem
Alpenvorland, angeboten, fiel die Priferenz nicht mehr deutlich zugunsten der
populationsfremden Ménnchen aus. In der umgekehrten Versuchsanordnung hingegen
bevorzugten alle Weibchen die angebotenen Minnchen der Population Bad Laer
gegeniiber den eigenen Médnnchen. Hier wird deutlich, dass eine Separierung zwischen
Populationen auch zu einem unterschiedlichen Priferenzverhalten bei den Geschlechtern
fiihren kann.

Bei direkter Kontaktaufnahme verliert der Gesang an Bedeutung (vgl. Kapitel 4.4). Bei
dieser Art spielt offenbar die chemische Komponente iiber Kontakt zum Driisensekret des
Mainnchens eine tragende Rolle. Es konnte oft beobachtet werden, dass es nach einer
solchen Kontaktaufnahme trotzdem nicht zur Verpaarung kommt. Dass die olfaktorische
Komponente eine tragende Rolle bei der Partnerwahl spielt, vermuten auch Mendelson &
Shaw (2006), da sie bei Grillenweibchen der Gattung Laupala feststellen konnten, dass
Priferenzen nicht nur auf einer unterschiedlichen Pulsrate des Médnnchengesangs beruhen
konnten.

Pragame Isolationsmechanismen zwischen Populationen von B. serricauda sind also nicht
entstanden — nimmt man die Population Ludolfshausen aus, in welcher die Weibchen zwar
eine Priferenz fiir die populationseigenen Ménnchen zeigten; wobei auch nach
Kopulationen mit populationsfremden Ménnchen sich entwickelnde Eier abgelegt wurden.
Die Ergebnisse der Uberlebenswahrscheinlichkeitsversuche hingegen weisen gerade fiir
die Populationen, in denen die Weibchen deutlich das populationsfremde Minnchen
bevorzugten, eine stark verminderte biologische Fitness im Vergleich zu den
Kontrollzuchten auf, sodass offenbar postgame Isolationsmechanismen in der Entstehung

sind.

4.6 Biometrie und Morphologie

Bei divergierender Entwicklung lokal isolierter Populationen — also auch bei
Speziationsprozessen — ist nach Koéhler (2000), der sich auf Beobachtungen von Dempster

(1991) an isolierten Vorkommen von Schmetterlingen stiitzt, auch bei Heuschrecken zuerst

mit Abweichungen in den GroBenverhiltnissen zu rechnen. Zur Ermittlung solcher
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Unterschiede bei Heuschreckenpopulationen schlidgt Kohler (2000) den Vergleich
morphologischer Parameter, wie z. B. der Beinldngen, vor.

Zwischen einigen B. serricauda-Populationen konnten Unterschiede gefunden werden, die
unter standardisierten Haltungsbedingungen bei einem Genfluss zwischen Populationen
nicht zu erwarten wiren. Selbst zwischen geographisch dicht beieinander liegenden
Populationen, etwa Ludolfshausen und Scheden, lieBen sich verhéltnisméBig grof3e
Unterschiede finden. Auch die abgelegten Eier wiesen eine unterschiedliche Linge auf.
Dass sowohl die Malle der Eier als auch die der Individuen der F;- und Fs-Generation
innerhalb der jeweils betrachteten Population die gleiche Grof3e unter den standardisierten
Bedingungen erreichten, weist eine gute Vergleichbarkeit der Ergebnisse fiir die
unterschiedlichen Populationen aus (S. 136 und 143).

Bemerkenswert ist die starke GroBenverdnderung in der dritten Filialgeneration aus
Ludolfshausen im Vergleich zu der F;-Generation, aber auch zur Inzuchtlinie. Dass sich
Verdanderungen im GroBenwachstum bei den Tieren relativ schnell vollziehen kénnen und
bereits zwei Generationen spiter groflere Tiere auftauchen und Kleinstpopulationen
dominieren konnen, wird dadurch bewiesen, dass sowohl die Eier dieser Tiere, als auch die
Adulti (auch wenn nur wenige herangezogen werden konnten) im Vergleich zu der ersten
Filialgeneration signifikant groBer waren. In den anderen Populationen, die bis zur dritten
Filialgeneration geziichtet wurden, erreichten die Tiere in etwa die gleiche Grofle wie in
der ersten Filialgeneration (S. 133).

Bei  Populationshybriden konnte kein  signifikanter =~ GroBenunterschied — zur
Herkunftspopulation des weiblichen Elterntieres festgestellt werden, wohl aber zur
Herkunftspopulation des miannlichen Elterntieres, wenn auch die Herkunftspopulationen
unterschiedlich grofe Individuen hervorbrachten (S. 134). Der Einfluss des weiblichen
Elterntieres auf das GroBenwachstum der Nachkommen ist demnach groBer als der von
den ménnlichen Elterntieren. Allerdings legten alle diesbeziiglich untersuchten weiblichen
Tiere, die mit einem populationsfremden Ménnchen verpaart wurden, signifikant kleinere
Eier ab als Weibchen, die mit einem Ménnchen der eigenen Population verpaart wurden.
Da Populationshybriden auch oft (Kapitel 3.3.2.6 und 3.2.10) eine geringere Fitness
aufwiesen, deutet sich auch hierdurch eine nachteilige Entwicklung an.
Populationshybriden der dritten Filialgeneration, die aus fortgefiihrten Verpaarungen mit
anderen Populationshybriden hervorgegangen waren, legten jedoch im Vergleich zur ersten

Filialgeneration wieder grofere Eier. Hier wurde allerdings nur mit Tieren weitergeziichtet,
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die eine gute Uberlebenswahrscheinlichkeit aufwiesen. In der ersten Generation wurden im
Vergleich zur dritten Generation verhéltnisméBig viele Eier in die Messungen einbezogen,
aus denen Tiere schliipften, die im Folgenden nicht am Reproduktionsprozess teilnahmen.
Die Ablage groBerer Eier geht also mit einer Verbesserung der Uberlebens-
wahrscheinlichkeit einher.

Die Inzuchten weisen weder bei der Grof3e der Eier noch bei der Lange der Posttibiae und
Postfemura der adulten Individuen Unterschiede zu den Populationszuchten auf. Eine —
moglicherweise — stirkere Inzucht als in den Populationszuchten fiihrt also offensichtlich,
im Gegensatz zu Verpaarungen mit populationsfremden Tieren, nicht zu (negativen)
Konsequenzen in Bezug auf die Korpergrofle oder Eildnge (S. 134). Es ist anzunehmen,
dass einige der untersuchten Populationen folglich besser unter Inzucht existieren konnen
als unter Zuwanderung populationsfremder Tiere. Dies ist ein weiterer Hinweis auf die
Anpassung an eine Existenz in kleinen ingeziichteten Populationen und darauf, dass ein
genetischer  Austausch  zwischen  Populationen nicht in allen Tiergruppen
notwendigerweise von Vorteil ist.

Zwischen den Populationen konnten aufler der Grofle keine eindeutigen morphologischen
Unterschiede festgestellt werden. Merkmale, wie sie von Galvagni & Fontana (1992) zur
Artbeschreibung eines Mannchens von B. vicetinus gebraucht wurden, v. a. die Furchung
des Pronotums, erwiesen sich bei Tieren auch innerhalb der untersuchten Populationen als
variabel. Die Unterschiede in den lokalen Populationen weisen somit trotz der genetischen
Isolation auf eine Variabilitét in den Populationen hin. Dass sich allerdings Merkmale in
den Populationen aufgrund der geringen Individuendichte auch durchsetzen kénnen, zeigt
der gerade verlaufende hintere Rand des Pronotums bei fast allen Individuen der
Population Bad Lauterberg. Zwar wiesen einige Tiere der Nachzucht nur eine schwach
erkennbare Einkerbung auf, bei den meisten Tieren dieser Population war dieses Merkmal
aber deutlich ausgeprdgt. Andere Populationen aus dem norddeutschen Raum zeigten
dieses Merkmal iiberhaupt nicht.

Die zwischen den untersuchten Populationen signifikanten Unterschiede in der
Morphologie lassen sich bei B. serricauda wahrscheinlich nicht auf unterschiedlichen
Selektionsdruck in den verschiedenen Habitaten zuriickfithren, wie es z. B. bei den
Artbildungsprozessen der lebendgebédrenden Zahnkarpfen Gambusia hubbsi in isolierten
Populationen zu finden war (Langerhans et al. 2007). In Habitaten von B. serricauda-

Populationen, v. a. in denen im siidniedersichsischen Raum, sollten Selektionsfaktoren
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nicht gravierend voneinander abweichen. Hier ist vielmehr davon auszugehen, dass die
gefundenen Unterschiede auf genetischer Drift beruhen. Ein direkter Einfluss von
(abiotischen) Faktoren des Habitats, die zu Unterschieden in der KorpergroBe der
Individuen fithren konnen, wie Brown & Thorpe (1991) ihn fiir die kanarische Echse
Chalcides sexlineatus (Scincidae) in verschiedenen Populationen nachgewiesen haben,
wurde durch die wunter gleichen Bedingungen gehaltenen Tiere weitestgehend
ausgeschlossen. Dass eine grofle genetische Diversitéit nicht unbedingt mit morphologisch
differenzierten Populationen einhergehen muss, konnten Martinez—Solano et al. (2007),

allerdings bei Salamandern der nordamerikanischen Art Batrachoseps attenuatus, zeigen.

4.7 Habitat und Populationsstruktur

Die Bestimmung der PopulationsgroBBen mittels einer auf die Biologie dieser Art
abgestimmten Methodik (mehrmalige Begehungen und Entnahme aufgefundener
Entwicklungsstadien, Kontrolle mittels Ultraschalldetektor) fithrte zur Annahme geringerer
PopulationsgroBBen als sie bei Keller & Waller (2002) fiir Untersuchungen zu Aus-
wirkungen einer Inzucht auf Populationen zusammengefasst wurden. Populationen von B.
serricauda entsprechen somit zwar nicht dem Konzept der ,,Minimum viable population”
(MVP), das in der Regel von mehreren Hundert Individuen ausgeht. Dennoch kdnnen
offenbar viele Populationen {iberleben und sterben nicht aus. Auch Swindell & Bouzat
(2006) stellen fest, dass der in Laborzuchten beobachtete Riickgang der Uberlebens-
wahrscheinlichkeit, der mit einer Inzuchtdepression in Zusammenhang gebracht wird, in
frei lebenden kleinen Populationen nicht immer beobachtet wurde. Dies sei auf den im
Habitat herrschenden Selektionsdruck zuriickzufiihren.

In reinen Rotbuchenbestinden kann B. serricauda liber weite Strecken (einige 100 m)
fehlen, bei einer Anderung der Vegetationsstruktur jedoch wieder gefunden werden. Die
Rotbuche stellte wahrscheinlich den ersten Faktor bei der Fragmentierung eines fiir die Art
vorher giinstigen Lebensraumes dar. Aufgrund der Einstufung von B. serricauda als kiihl-
stenotherme Art und weiterer autdkologischer Befunde (Gottwald et al 2002), kann die
Hypothese aufgestellt werden, dass B. serricauda vor der Rotbuche in das Gebiet, welches
heute als ihr nordliches Verbreitungsgebiet angesehen wird, eingewandert ist. Dass es

durch die beginnende Fragmentierung und die darauf folgende Inzucht in kleinen
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Populationen zu einer Einschrinkung der Mobilitit von Individuen kam, wie es von
Dempster (1989) fiir allerdings sehr viel mobilere Schmetterlinge konstatiert wurde, kann
als relativ unwahrscheinlich angesehen werden. Eine Einschrinkung der Mobilitdt ging
bei den Faltern einher mit dem Verlust von Habitaten. In den im Labor durchgefiihrten
Versuchen einer gezielten Inzucht kam es bei B. serricauda jedoch nicht zu einer
Reduktion der Korpergrole, was bei den Schmetterlingen, einhergehend mit

eingeschriankter Mobilitét, zu beobachten war.

Die Féhigkeit kleiner Populationen, sich bei verdnderten Bedingungen im Habitat
kurzfristig zu vergrofern, deutet auf eine Anpassung an das Leben im Hochwald hin. Hier
werden unter natlirlichen Bedingungen, durch Windbriiche etwa, Lichtungen geschlagen.
Eine sich rasch vergroBernde Population ist nun in der Lage, sich entlang dieser Schneise
im Jungwuchs auszubreiten. Schlieft sich die Vegetation, zerfillt die urspriinglich
vorhandene Population in mehrere Subpopulationen. Sind in diesen Subpopulationen die
Individuendichten hoch, nehmen moglicherweise nicht alle adulten Tiere am
Reproduktionsprozess teil. Dafiir sprache die Beobachtung, dass sich im Labor, wo sehr
hohe Individuendichten in Bezug auf das Raumangebot erreicht werden, einige Tiere dem
Reproduktionsprozess entziehen, obwohl sie vollstindig ausgebildete Ovarien besitzen. In
der Folge zerfillt die zuvor durch Zunahme der Individuenzahl vergroBerte Population
wieder in mehrere kleinere Populationen mit nur gelegentlichem genetischen Austausch,
wie die relativ hohen Distanzwerte etwa zwischen den Populationen Knutbiihren Bank und
Knutbiihren Kreuzung andeuten.

In der Population Knutbiihren Bank konnten zwei Jahre nach dem Zuriickschneiden der
Vegetation am dicht bewachsenen Waldrand verhéltnisméBig viele Individuen an einer
Lokalitdt aufgefunden werden, an der in fiinf vorherigen Vegetationsperioden nur eine
Kleinstpopulation existierte. Diese Verdnderung des Habitats fiihrte zwar zu hoheren
Abundanzen, aber nicht zu einer erhdhten Diversitit innerhalb der Population. Dies spricht
fiir eine nur kurzfristig héhere Individuendichte. Ahnliche Beobachtungen konnten von
Gottwald (miindl. Mitt.) in den 1990er Jahren an einer stillgelegten Bahnstrecke, die durch
ein Waldgebiet fithrte (Habitat der Population Ossenfeld I), gemacht werden. Hier war
nach dem Riickbau der Schienen der Bereich des ehemaligen Gleisbettes mit niedrigen
Strduchern bewachsen, auf denen sich viele Entwicklungsstadien von B. serricauda finden

lieBen. Die Vegetation wuchs in den folgenden Jahren zu einem geschlossenen Wald aus,
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in dem nur noch punktuell Ansammlungen von wenigen Tieren, meist auf jungen Bdumen,
aufgefunden wurden.

B. serricauda kann demnach vermutlich durch endogene maternelle Einfliisse auf die
Embryonalentwicklung mit geringer zeitlicher Verzogerung auf Verdnderungen im Habitat
reagieren — bei Windbruch etwa ist anzunehmen, dass Weibchen Eier mit einer kiirzeren
Entwicklung ablegen. So konnen Kleinstpopulationen, die durch die stindige Dynamik
thres Lebensraums stochastischen FEreignissen unterworfen sind, das sehr hohe

Aussterberisiko vermindern.

Es hat sicher in der Vergangenheit und in der Gegenwart immer wieder Aussterbeprozesse
von Kleinstpopulationen und, bei der Existenz geeigneter Umweltbedingungen, auch
Ausbreitungsprozesse gegeben, die génzlich unabhingig vom Klima erfolgten und
erfolgen. Kleinste Populationen konnen aber iiber lingere Zeitrdume existieren ohne von
anderen Individuen erreicht zu werden. Diese Populationen zeigen zum Teil, vor allem in
ihrer Okologie, aber auch in ihrem Habitus — gemessen an der in verschiedenen
Populationen erreichten unterschiedlichen DurchschnittsgroBe der Individuen unter
standardisierten Bedingungen — eine divergierende Entwicklung, auch wenn sich die
morphologischen Unterschiede nicht in der Form auspridgen wie Oliver & Shapiro (2007)
es bei Schmetterlingen der Art Lycaena xanthoides finden konnten. Es kann jedoch erst aus
der Retrospektive bewertet werden, ob es sich hierbei um eine Speziation handelt.

Arten, die in solch kleinen isolierten Populationen wie B. serricauda vorkommen, konnen
von den mutmaBlichen Auswirkungen der anthropogenen Verdnderungen der Umwelt
besonders betroffen sein, weil kleinen Populationen ein sehr hohes Aussterberisiko
unterstellt wird. In diesem Zusammenhang werden die Folgen eines drohenden
Klimawandels diskutiert. Wie aber die Arealexpansion der Nadelholz-Sibelschrecke
deutlich macht, kann der Einfluss des Menschen auf Arten in verschiedener Weise
erfolgen. B. constrictus (Angaben zur Biologie z. B. bei Haber 1953 und Gottwald et al.
2002) diirfte durch die anthropogen bedingte Ausbreitung der Fichte in Mitteleuropa und
v.a. durch die Anpflanzung von Fichtenmonokulturen gerade die Moglichkeit zur
Ausbreitung geboten worden sein. Die Tiere dringen rezent von Osten nach Westen vor;
jingere Arealexpansionen wurden von Stritz & Waeber (2003) beschrieben. Diese
Laubheuschrecke, die dhnliche Reproduktionsraten aufweist wie B. serricauda, allerdings

ein hoheres Lichtbediirfnis hat — Entwicklungsstadien lassen sich zwar, ohne der direkten
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Sonneneinstrahlung ausgesetzt zu sein, aufziehen, reproduzieren jedoch nicht — konnte in
der Vergangenheit in Fichtenbestinden Dichten erreichen, die zu erheblichen Schiden
fiihrten und als Gradation beschrieben wurden (z. B. bei Escherich 1940). Individuen von
B. constrictus zeichnen sich durch eine etwa vergleichbare Mobilitdt wie die von B.
serricauda aus. Gradationen und Arealerweiterung in kiirzerer Zeit sind fiir diese Art nur
in einem flichendeckend optimalen Habitat moglich. Haber (1953) beschreibt
Massenvermehrungen dieser Heuschreckenart in Kiefernwéldern. Die rezente Ausbreitung
dieser Art nach Westeuropa steht also vermutlich nicht mit einem Wandel der klimatischen
Bedingungen ihres Lebensraumes im Zusammenhang, sondern diirfte vielmehr mit der
anthropogenen Waldverdanderung einhergehen.

Das Aussterberisiko isolierter Populationen steigt, wie Hoyle & James (2005) am Beispiel
des Kleinschmetterlings  Pseudophilotes  sinaicus  zeigten, mit zunehmender
Temperaturerhohung der Umwelt stark an. Allerdings wiesen Zakharov & Hellmann
(2007) darauf hin, dass v. a. bei Arten, die ihr Areal in Nord-Siid-Richtung erweitern, die
Populationen am Rand des geschlossenen Verbreitungsgebiets je nach Biologie der Art
unterschiedliche Voraussetzungen mitbringen kdnnen. Thre Aussagen stiitzen sie ebenfalls
auf Schmetterlingsarten, hier allerdings auf den Futterspezialisten Erynnis propertius und
den Generalisten Papilio zelicaon. Somit ist es nicht moglich, gerade fiir sich divergierend
entwickelnde lokal isolierte Populationen von B. serricauda daraus generalisierte
Schlussfolgerungen zu ziehen. Anzunehmen ist jedoch, dass Populationen von B.
serricauda von einer Erwdrmung in ihrem Verbreitungsgebiet sogar mittelfristig
profitieren konnten. Zakharov & Hellmann (2007) machten die Beobachtung, dass
Populationen der polwérts vordringenden nordamerikanischen Schmetterlinge am
nordlichen Rand stérker diversifiziert sind als im Zentrum des Verbreitungsareals.

Die Einstufung von B. serricauda (zumindest mit Blick auf die darauthin untersuchten
norddeutschen Populationen) als kiihl-stenotherme Art wird dadurch gestiitzt, dass
Individuen dieser Heuschreckenart wihrend der postembryonalen Entwicklung nie der
direkten Sonneneinstrahlung ausgesetzt sein miissen und die Art damit nicht, wie in der
Literatur z. T. angegeben, leicht thermophil ist. Die davon abweichenden Angaben, wie
z. B. bei Hafner & Zimmermann (1998), deren Ursachen eher in den im Habitat
vorzufindenden Nahrungspflanzen als im Warmebediirfnis zu suchen sind, kénnen dahin
gehend interpretiert werden, dass B. serricauda lediglich eine Toleranz fiir trocken-/

warme Habitate aufweist. Die relativ starken Klimaschwankungen der letzten 1000 Jahre
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diirften daher keinen erheblichen Einfluss auf das Verbreitungsareal dieser
Heuschreckenart gehabt haben. Zudem koénnen die kleinen Populationen kurzfristig sehr
ungiinstigen klimatischen Bedingungen (Embryonen kurz vor dem Schlupf sind z. B.
einem besonderen Austrocknungsrisiko unterworfen) durch Streuung der nichsten
Generation auf mehrere Folgejahre begegnen. Dadurch koénnen Populationsgroflen
innerhalb kiirzester Zeitrdume erheblich schwanken, ohne dass Populationen erloschen. So
konnten bspw. im Habitat der Population Bad Lauterberg nach dem besonders trockenen
Frithjahr 2003 trotz intensiver Suche keine Tiere gefunden werden. In den folgenden

Jahren waren stets wieder Tiere aufzufinden.

B. serricauda fand vor dem FEindringen der Rotbuche in von Eichen dominierten
Waldgesellschaften optimale Habitatbedingungen und war wahrscheinlich, auch im
nordlichen Teil ihres Verbreitungsgebietes, weitgehend flachendeckend in vielen kleinen
Populationen, die sich in einem giinstigen Habitat verteilten, verbreitet. Der genetische
Austausch zwischen diesen Subpopulationen wurde durch Verdnderungen der Umwelt —
maBgeblich durch die Ausbreitung der Rotbuche — in ihrem Verbreitungsgebiet gestort.
Nach der Fragmentierung des Lebensraums von B. serricauda durch die erste Sesshaft-
werdung des Menschen und die damit wahrscheinlich im Zusammenhang stehende
Ansiedlung der Rotbuche stellen die periodisch wiederkehrenden intensiven Rodungs-
phasen bis ins hohe Mittelalter einen weiteren Faktor bei den landschaftlichen
Verdnderungen innerhalb des Verbreitungsareals der Art dar. Die darauf folgende
gravierende Umgestaltung der Landschaft, ausgelost durch die Expropriation der
Landbevélkerung im ausgehenden Mittelalter (Marx ''1962), vollendete schlieBlich im
Industriezeitalter den Wandel von der Natur- zur Kulturlandschaft in Mitteleuropa. Der
intensiv die Landschaft nutzende Mensch hat mit Sicherheit einen groferen Einfluss auf
die Verbreitung von B. serricauda gehabt als die Klimaschwankungen nach dem
Atlantikum und stellt somit seit dem Neolithikum den bedeutendsten Faktor in Bezug auf
Vorkommen von B. serricauda dar.

Die autdkologischen Untersuchungen zu B. serricauda lassen allerdings die Aussage zu,
dass diese Art auch in einer verbuschten Landschaft zumindest fiir einen begrenzten
Zeitraum zu existieren vermag und dadurch in der Lage ist, waldfreie Perioden zu
tiberdauern. Die Begiinstigung ausschlagfreudiger Geholze wéhrend der intensiven

Rodungsphasen, z.B. der Haselnuss oder der Hainbuche (diese allerdings nur
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eingeschrinkt; Gottwald et al. 2002), die zum Nahrungsspektrum von B. serricauda
gehoren (Kiister 1996), diirfte ein Uberleben von Populationen in nahezu waldfreien
Gebieten gesichert haben. Eine Dispersion 1iiber waldfreie Fliachen ist jedoch
auszuschlieBen, wie die genetische Distanz zwischen den Populationen Ossenfeld I und
Ossenfeld I zeigt, deren Habitate von einer bewirtschafteten Fliche getrennt sind. Auch
Proess & Baden (2000) geben an, dass in Luxemburg keine B. serricauda, trotz bekannter
Fundorte in angrenzenden Waldgebieten, registriert werden konnten, wenn zwischen den
Wildern eine groflere Distanz — angegeben wird 1 km — liegt. Doch in Waldgebieten
diirften lokal begrenzte Ausbreitungen iiber lingere Zeitraume mdglich sein. Hierbei sind
jedoch das Nahrungsangebot und die Vegetationsstruktur von gréerer Wichtigkeit als die
klimatischen Bedingungen.

Zwar konnen in besonders trockenen Friithjahren weniger bis gar keine Tiere in einzelnen
Habitaten aufgefunden werden als in Jahren mit normaler Niederschlagsmenge im
Frithjahr. Im Labor gelagerte Eier wiesen eine erhohte Empfindlichkeit gegeniiber
Austrocknung auf, wenn der Embryo die Entwicklung im Ei bereits abgeschlossen hat,
sodass Eier, die im Freiland besonders dem Risiko der Austrocknung ausgesetzt sind,
absterben konnen. Wiirde eine Erwdrmung des Klimas zu besonders niederschlagsarmen
Friihjahren fiihren, wéren daher einige Habitate dieser Art der Gefahr des lokalen
Erléschens aufgrund einer Erderwdrmung ausgesetzt. Doch es wiirden sich auch
trockenresistente Bdume, wie z. B. Eichen, Linden oder Hainbuchen ausbreiten bzw.
zunehmend angepflanzt werden. In Folge wire an vielen Standorten eine Zuriickdrangung
der Rotbuche wahrscheinlich (GeBler et al. 2007). Divergierende Angaben zur bevorzugten
Temperatur der Art machen deutlich, dass B. serricauda auBerst tolerant gegeniiber
Temperatureinfliissen ist, sodass ein Anstieg der durchschnittlichen Jahrestemperaturen
sich wahrscheinlich selten nachteilig auf lokale Populationen auswirken wiirde. Damit
wiirden sich die Umweltbedingungen mit einem Riickgang der Rotbuche und einer
Aufforstung mit Gehdlzen, die zu dem weiten Nahrungsspektrum der Art gehdren,
verbessern. Konnen sich einzelne Populationen iiber giinstige Habitate ausbreiten bzw. ihre
Lokalisation verdndern, wére ein erneutes Aufeinandertreffen von lange reproduktiv
isolierten Populationen denkbar. Die Versuche zur Uberlebenswahrscheinlichkeit von im
Labor erzeugten Populationshybriden konnten zeigen, dass die biologische Fitness der
ersten Filialgeneration nicht von der geographischen Distanz der Herkunftsgebiete von den

Elterntieren abhingt. So wiesen Populationshybriden von Elterntieren sehr nahe
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beieinander gelegener Habitate zum Teil eine gegenliber den Zuchten der
Herkunftspopulationen stark verminderte Uberlebenswahrscheinlichkeit auf, wie es bei der
Embryonalentwicklung von Populationshybriden, die aus der Verpaarung von Tieren der
Populationen Knutbiihren und Ossenfeld I hervorgegangen sind, der Fall war. Treffen
solche Populationen, deren populationshybride Nachkommen eine geringere Uberlebens-
wahrscheinlichkeit haben, infolge optimierter Umweltbedingungen aufeinander, kdnnte es
durch Reinforcement-Effekte (Coyne & Orr 2004; allerdings hier aufgrund postzygotisch
wirkender Isolationsmechanismen) zu einer sich verstirkenden Diversifikation und damit
zu zeitlich schnell verlaufenden Speziationsprozessen kommen. Da jedoch nicht alle
Populationshybriden eine verminderte biologische Fitness aufwiesen, sollte auch zu
erwarten sein, dass sich einige isolierte Populationen bei einem Aufeinandertreffen
vermischen und eine eventuell bereits vorhandene Diversifizierung in den einzelnen
Populationen wieder verloren geht, da bei einer Fragmentierung des Habitats nicht damit
gerechnet werden sollte, dass sich in jeder isolierten Teilpopulation isolierende Merkmale
entwickeln.

Fiir einzelne isolierte Populationen der Art B. serricauda kann somit eine Diversifikation
aufgrund genetischer Drift angenommen werden, die als Speziationsprozess anzusprechen
ist. Ob in Zukunft die Art in Tochterarten zerfillt, diirfte mageblich mit der Verdnderung
thres Lebensraums zusammenhédngen. Aufgrund unterschiedlicher Angaben zu
okologischen Anspriichen der Art vermutet Froehlich (1994), dass unterschiedliche

Unterarten oder Arten bereits existieren.

In vereinzelten Populationen kann es durch die mit der Fragmentierung des Habitats
bedingte Isolation allerdings auch zur Inzuchtdepression und damit zu einer Verminderung
der biologischen Fitness kommen, die schlieflich zum Erldschen dieser lokalen Population
fiihrt. Indizien, die dahin gehend interpretiert werden konnen, liefern z. B. die
Populationen Weiftwassertal, Bremke und Ossenfeld 1.

Die Konsequenzen einer Isolation werden in der wissenschaftlichen Diskussion und der
aktuellen Biodiversitdtsdebatte vor allem im Zusammenhang mit MaBnahmen zur
Erhaltung der Vielfalt diskutiert. Inselpopulationen oder auf dem Festland verinselte
Populationen werden hierzu oft als typische Beispiele fiir Gefdhrdungsszenarien
herangezogen (z. B. Frankham 1998a und 1998b, Saccheri et al. 1998). Besonders

herausgestellt wird der Faktor der Inzucht bei kleinen Populationen mit geringem
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genetischen Austausch (Frankham 1995). Demnach seien isolierte Populationen in
besonderem Mafle von Aussterbeprozessen durch Inzuchtdepression betroffen. Dagegen
stellten Haag et al. (2002) fest, dass Inzucht keinen Einfluss auf den Besiedlungserfolg
kleiner Wasseransammlungen durch Daphnia magna hat. Stets unerwahnt bleibt in diesen
Untersuchungen jedoch, dass gerade die Populationen, die eine geringe Individuendichte
aufweisen und genetisch isoliert sind, die Voraussetzungen fiir Speziationsprozesse bieten
(vgl. beispielsweise Frankham et al. 2001). Populationen, die geographisch isoliert sind
und eine geringe Individuendichte aufweisen, bieten jedoch die von Mayr (1967) als
wesentlich erachteten Voraussetzungen fiir einen geographischen Speziationsprozess.
Laboruntersuchungen an der Dungfliege Sepsis cynipsea zeigten aber auch, dass
Speziationsprozesse in isolierten Populationen mit einer hohen Individuendichte zu
beobachten sind (Martin & Hosken 2003).

Einer ganzen Gruppe allopatrischer Speziationsmodelle (zusammenfassend bei Cockburn
1995) liegt die Annahme zugrunde, dass groB3e Populationen relativ stabile, sich wenig
verandernde Einheiten sind, in kleinen davon abgespaltenen (Griinder-) Populationen
jedoch verstarkt genetische Drift auftritt. Das Aufbrechen koadaptierter Genkomplexe
kann in diesen Modellen zum Erloschen der Teilpopulation fithren. Einige
Teilpopulationen iiberwinden jedoch diese ,,Flaschenhalssituation®. Diesen Populationen
ist aus evolutionstheoretischer Sicht eine besondere Aufmerksamkeit zu widmen.

Bei blattminierenden Fliegen der Art Phytomyza chaerophylli konnten Frey et al. (1990)
genetische Differenzen zwischen Populationen feststellen, die auf der Ebene der
Mesoskala ebenso grofl waren wie auf der Ebene der Makroskala. In den Populationen war
dies mit einem hohen Inzuchtwert verbunden. Frey et al. (1990) stellen aufgrund der
Isolation giinstige Voraussetzungen fiir eine schnelle Speziation fest, obwohl sie von einer
Dispersion der Tiere iiber den Wind ausgehen und konstatieren auch gleichermallen
glinstige Voraussetzungen fiir eine schnelle Artbildung bei anderen Arten der Gattung.
Dass eine genetische Diversifizierung zwischen Populationen schnell und auch bei einem
Austausch von Individuen festzustellen ist, konnte von Holzhauer (2000) bei durch
Griinbriicken verbundenen Populationen von Metrioptera roeselii (Roesels BeiB3schrecke)
im Raum Giefen gezeigt werden. Eine anthropogene Fragmentierung ihres Lebensraumes
setzte erst vor etwa 50 Jahren ein. Obwohl die meist brachyptere M. roeselii unter
bestimmten Bedingungen makroptere, flugfihige Individuen hervorbringt, somit also

durchaus ein genetischer Austausch selbst zwischen separierten Populationen moglich ist,
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war die genetische Distanz zwischen Individuen der rdumlich getrennten Populationen
deutlich groBer als die genetischen Unterschiede zwischen Tieren einzelner
Teilpopulationen.

Ritchie et al. (1997, 2001) sowie Oudman et al. (1990) untersuchten die
verwandtschaftlichen Beziehungen von Arten und Unterarten der Gattung Ephippiger
(Steppensattelschrecken) in deren Hybridisierungszone im Siiden Frankreichs. Die
Unterarten lieBen sich sowohl genetisch als auch morphologisch voneinander abgrenzen
und wiesen Unterschiede beim Gesang der Ménnchen auf. Ein Vergleich der genetischen
Befunde von Arten der Gattung Ephippiger lasst Riickschliisse auf die eiszeitlichen
Refugien der Gattung zu, was durch den genetischen Austausch zwischen Populationen
moglich ist (hierzu auch Lunt et al. 1997 fiir den Gemeinen Grashiipfer, Chorthippus
parallelus). Bei B. serricauda ist die Rekonstruktion phylogeographischer Beziehungen
zwischen den Populationen nicht moglich, was als ein Beleg fiir eine rasche
Diversifizierung zwischen den isolierten Populationen der Art nach Besiedlung ihres
jetzigen Verbreitungsgebietes angesehen werden kann. Dass Speziationsprozesse
erheblich schneller ablaufen konnen als bisher angenommen, weisen auch die Befunde
von Verheyen et al. (2003) an ostafrikanischen Cichliden des Viktoriasees aus.

Bei Branch et al. (2003) wird allerdings zwischen den Auswirkungen einer natiirlichen,
beispielsweise geologischen Fragmentierung mit positiven Auswirkungen und einer
anthropogen verursachten Fragmentierung mit negativen Implikationen fiir die
Artenvielfalt unterschieden. Die Autoren begriinden diese Unterscheidung damit, dass
anthropogene FEingriffe kurzfristig, geologische Fragmentierungen dagegen sehr
langfristig wirken. Und obwohl Summner et al. (2004) bei durch anthropogene
Habitatfragmentierung isolierten Populationen des tropischen Skink Gnypetoscincus
queenslandiae eine entstehende Diversitit feststellen, fordern sie die Verbindung von
Habitaten und damit einen neuerlichen genetischen Austausch, was einem Verlust der
Diversitét entsprache. Sie unterstellen den isolierten Populationen mit dem Verweis auf
Woodruff (2002) eine genetische Erosion und eine damit einhergehende Abnahme der
Uberlebenswahrscheinlichkeit, obwohl sie keinen wesentlich niedrigeren Fixation Index
(Fst) der isolierten Populationen gegeniiber den nicht isolierten Populationen feststellen
konnten. Woodruff (2002) stellt die These auf, dass kleine isolierte Populationen durch
Inzucht und genetische Drift von einer genetischen Erosion bedroht sind. Speziation ist

Woodruff (2002) zufolge nur moglich, wenn diese isolierten Populationen iiber eine
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ausreichende Anzahl an Individuen verfligen und geniigend lange iiberleben konnen. Die
Extinktionsrate liegt allerdings ein Vielfaches iiber der Speziationsrate.

Speziation wird hdufig mit dem positiv besetzen Begriff der biologischen Vielfalt oder
Biodiversitit verbunden. Die Fragmentierung von Lebensrdaumen war und ist aber fiir das
Entstehen der Biodiversitit durch Evolution eine zwingende Voraussetzung. Die
langfristigen Konsequenzen, die sich aus einem mutmaBlich bereits im Neolithikum
ereigneten nachhaltigen Eingreifen des Menschen in Lebensrdume ergeben haben, werden
am Beispiel von Populationen der Art B. serricauda deutlich: Die Diversifizierung
zwischen den isolierten Populationen ist die Folge einer anthropogenen Fragmentierung
der Kulturlandschaft. Auch anthropogene Eingriffe kdnnen also langfristig die gleichen
Auswirkungen haben wie natiirliche, etwa geologische Prozesse. Eckstein et al. (2006)
schlagen eine Einbeziehung peripherer Populationen von Arten der Gattung Viola in
naturschutzrelevante Uberlegungen ein. Habitate dieser Violacae wurden durch eine
anthropogene Fragmentierung vom geschlossenen Verbreitungsgebiet abgetrennt. Die
Folge dieser Fragmentierung war, dass, wie bei B. serricauda-Populationen, aufgrund des
eingeschriankten genetischen Austausches einige der gefundenen AFLP-Marker nur in
diesen isolierten Populationen auftraten. Ein Schutz dieser isolierten Populationen fiihrt
den Autoren zufolge zur Erhaltung einer groferen genetischen Vielfalt in diesen Arten.
Ahnliche Diversifizierungsprozesse konnten von Vandewoestijne & Baguette (2004) bei
dem Randring-Perlmutterfalter Proclossiana eunomia, verursacht durch die anthropogene
Fragmentierung in Mitteleuropa, festgestellt werden. Auch hier wurde als Konsequenz der
Schutz méglichst vieler, auch sehr kleiner, Habitate gefordert, um die Diversitdt zwischen
den Populationen zu erhalten. Dies soll einen Beitrag zum Erhalt der Art liefern und steht
damit im Gegensatz zur Forderung nach einer Verbindung isolierter Habitate.

Zwar sollen kurzfristig die oftmals unterstellten negativen Folgen einer Habitat-
fragmentierung etwa durch Korridore und damit eines eingeschrinkten genetischen
Austausches abgemildert werden, doch diirfte fraglich sein, ob Tiere, wie z.B.
Arthropoden, die sich zum einen nicht gerichtet im Raum bewegen und zum anderen auch
nur begrenzt mobil sind, von diesen Korridoren profitieren. Selbst bei Mausarten mit
verschiedenen 6kologischen Anspriichen konnen Korridore einen unterschiedlichen Effekt
auf den genetischen Austausch zwischen Populationen haben (Mech & Hallett 2001).
Korridore diirften entsprechend bei wenig mobilen Tieren keinen Effekt auf die Folgen

einer Habitatfragmentierung mit sich bringen und somit fiir flugunfiahige Arthropoden, wie
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beispielsweise B. serricauda, nicht zu einem erhohten genetischen Austausch zwischen
Populationen fiihren. Untersuchungen an flugfiahigen Insekten zeigten zudem, dass eine
Fragmentierung ihres Habitats nicht den genetischen Austausch zwischen Populationen
vermindert (Veith et al. 1996).

Hinzu kommt, dass zwar oft (z. B. Reed & Frankham 2003) die Erhaltung geeignet grof3er
Populationen gefordert wird, doch scheint hidufig unklar, wie grof3 eine iiberlebensfahige
Population sein muss. Die vorliegende Untersuchung zeigt, dass selbst auferordentlich
kleine Populationen, zumindest bei Arthropoden, liberlebensfahig sein kdnnen. Es werden
sich, wie die Untersuchungen an Teilpopulationen von B. serricauda zeigen konnten,
sicherlich lokale Aussterbeprozesse ereignen, denen aber in anderen Habitaten

Diversifizierungsereignisse gegeniiberstehen.

Im Industriezeitalter ist ein Leben ohne Eingriffe in die Umwelt fiir den Menschen nicht
moglich. Alle Organismen sind, besonders in der Kulturlandschaft, von seinem Handeln
abhingig. Hierbei werden allerdings im politisch-6konomischen Bereich Entscheidungen
am Malstab der kurzfristigen wirtschaftlichen Verwertbarkeit ausgerichtet. Eine
langfristige Planung scheint selten moglich zu sein.

Die Diversifizierung und somit ein Speziationsprozess von isolierten Populationen kann
langfristig einen Beitrag zur Biodiversitit liefern, also ist eine (moralisch) positive
Bewertung anthropogen erfolgter Habitatfragmentierung am Beispiel dieser untersuchten
Art moglich. Doch bedeutet dies nicht, dass eine anthropogene Verianderung der Umwelt
durch Habitatfragmentierung grundsitzlich fiir alle Spezies positive Folgen hat.
Fragmentierung darf in diesem Zusammenhang nicht verwechselt werden mit der
Zerstorung von Habitaten und der damit einhergehenden Vernichtung von Populationen.
Fiir tiberlebensfahige isolierte Populationen stellt sich allerdings die Frage nach ihrer
Schutzwiirdigkeit im Rahmen der Erhaltung von Biodiversitdt (und somit auch fiir
Diversitiat durch Speziationsprozesse, die durch anthropogene Umweltverdnderungen
herbeigefiihrt wurden) nicht nur in Bezug auf eine hohe Artenvielfalt, sondern auch in
Bezug auf eine hohe Diversitét v. a. von lokal isolierten — evolvierenden — Populationen

einer Art, wie es bei Barbitistes serricauda gegeben ist.
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Anhang 4

Anhang A:

Anhang Populationsgréfie und Habitat

Tab. 3.14-1: Distanzmatrix flir die riumlichen Distanzen zwischen den untersuchten Populationen. Werte in Kilometern Luftlinie. Bei einer Distanz von mehr
als fiinf Kilometern wurde gerundet; die Population Knutbiihren Bank und Knutbiihren Kreuzung, zwischen denen eine Distanz von 200 m liegt, wurden hier
nicht im Verhéltnis zu anderen Populationen unterschieden

Bad Bad Gottinger Grol3- Has- Hildes- Kaufunger Knut- Ludolfs- Zwolf- Ossen- Ossen- Sche-  Weil-  Ebersberg Ebersberg Moosach Moosach
Laer Lauterberg Bremke Wald Ellershausen bruch heim Wald blhren hausen gehren feld | feld Il den wassertal Weg Weiher | Il
Bad Laer
Bad Lauterberg 171
Bremke 149 38
Gottinger Wald 145 37 6
GroR-Ellershausen 135 47 14 10
Hasbruch 115 210 207 202 196
Hildesheim 129 65 75 70 70 147
Kaufunger Wald 141 65 28 30 25 213 95
Knutblhren 134 46 16 12 2,8 193 67 28
Ludolfshausen 150 41 4,5 10 15 210 79 25 18
Zwolfgehren 133 45 17 12 6 191 65 31 2,6 20
Ossenfeld | 133 49 16 13 2,4 195 70 25 3,2 17 6
Ossenfeld Il 134 48 15 12 1,4 195 70 25 2,8 16 6 0,9
Scheden 135 54 17 17 9 201 78 17 11 16 14 8 8
WeilRwassertal 147 30 12 8 17 199 63 38 17 17 16 19 18 24
Ebersberg Weg 524 408 408 407 411 605 471 394 414 397 416 412 413 406 410
Ebersberg Weiher 524 408 408 407 411 605 471 394 414 397 416 412 413 406 410 0,5
Moosach | 528 413 405 410 415 611 475 398 418 402 418 416 417 410 414 4 5
Moosach Il 528 413 405 410 415 611 475 398 418 402 418 416 417 410 414 5 5 0,5
Oberkatzbach 539 420 413 420 424 620 485 407 427 410 429 425 426 420 422 20 20 19 19
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Anhang Partnerwahl

Anhang 4

Tab. 3.54-1: Registrierte Kopulationen in den Partnerwahlversuchen. Der Geschlechtspartner des Weibchens wurde iiber die Gewichtsdifferenz ermittelt

Herkunft Herkunft ge- Glgs- Tie:rge- ge- Glgs- Tigrge- Ggwichts- Herkunft ge- Glgs- Tigrge- ge- Glgs- Tigrge- Ggwichts- populations- popylations-
Weibchen Mannchen 1 wogen | gewicht | wicht | wogen | gewicht | wicht | differenz Mznnchen 2 wogen | gewicht | wicht | wogen | gewicht | wicht | differenz fr.emdes eigenes
(9 ) ) (@) (@) (@) (%) @) (9 (@) () (9 () (%) Ménnchen | Mannchen

Knutbiihren Bremke 22,5 21,700 | 0,800 | 22,53 | 21,700 | 0,830 -3 Knutbihren 21,91 | 21,330 | 0,580 | 21,81 | 21,330 | 0,480 10 1

Knutbiihren Bremke 22,54 | 21,700 | 0,840 | 22,36 | 21,700 | 0,660 18 Knutbiihren 22,47 | 21,330 | 1,140 | 22,08 | 21,330 | 0,750 39 1

Knutbiihren Bremke 22,36 | 21,700 | 0,660 | 22,41 | 21,700 | 0,710 -5 Knutbiihren 21,97 | 21,330 | 0,640 | 21,76 | 21,330 | 0,430 21 1

Knutbiihren Bremke 21,75 | 21,180 | 0,570 | 21,57 | 21,180 | 0,390 18 Knutbihren 22,13 | 21,440 | 0,690 22,1 21,440 | 0,660 1

Knutbihren Bremke 22,52 | 21,700 | 0,820 | 22,52 | 21,700 | 0,820 0 Knutbihren 21,91 | 21,330 | 0,580 | 21,83 | 21,330 | 0,500 1

Knutbiihren Bremke 21,66 | 21,180 | 0,480 | 21,69 | 21,180 | 0,510 -3 Knutblhren 22,12 | 21,440 | 0,680 21,9 | 21,440 | 0,460 22 1

Knutbiihren Hasbruch 22,14 | 21,440 | 0,700 | 21,93 | 21,440 | 0,490 21 Knutbiihren 21,82 | 21,180 | 0,640 | 21,82 | 21,180 | 0,640 0 1

Knutbiihren Knutbihren 21,89 | 21,150 | 0,740 | 21,86 | 21,150 | 0,710 3 Bad Lauterberg | 21,72 | 21,080 | 0,640 | 21,63 | 21,080 | 0,550 9 1

Knutbiihren Knutbihren 22,54 | 21,850 | 0,690 | 22,38 | 21,850 | 0,530 16 Bad Lauterberg | 22,16 | 21,460 | 0,700 | 22,14 | 21,460 | 0,680 2 1

Knutbihren Knutbihren 21,86 | 21,150 | 0,710 | 21,86 | 21,150 | 0,710 0 Bad Lauterberg | 21,68 | 21,080 | 0,600 | 21,54 | 21,080 | 0,460 14 1

Knutbiihren Knutbihren 22,55 | 21,850 | 0,700 | 22,53 | 21,850 | 0,680 2 Bad Lauterberg | 22,14 | 21,460 | 0,680 | 22,02 | 21,460 | 0,560 12 1

Knutbiihren Knutbihren 21,9 21,150 | 0,750 | 21,8 | 21,150 | 0,650 10 Bad Lauterberg 21,7 21,080 | 0,620 | 21,71 | 21,080 | 0,630 -1 1

Knutbiihren Knutbihren 22,55 | 21,850 | 0,700 | 22,37 | 21,850 | 0,520 18 Bad Lauterberg | 22,02 | 21,460 | 0,560 | 22,02 | 21,460 | 0,560 0 1

Knutbiihren Knutbihren 22,1 21,430 | 0,670 | 22,09 | 21,430 | 0,660 1 Bad Lauterberg 22,2 | 21,490 | 0,710 | 22,05 | 21,490 | 0,560 15 1

Knutbihren Knutbihren 22,09 | 21,430 | 0,660 | 22,09 | 21,430 | 0,660 0 Bremke 22,19 | 21,490 | 0,700 22,1 21,490 | 0,610 9 1

Knutbiihren Knutblhren 21,84 | 21,150 | 0,690 | 21,85 | 21,150 | 0,700 -1 Bad Lauterberg | 21,71 | 21,080 | 0,630 | 21,61 | 21,080 | 0,530 10 1

Knutbiihren Knutbihren 22,09 | 21,430 | 0,660 | 22,07 | 21,430 | 0,640 2 Bremke 22,18 | 21,490 | 0,690 | 22,06 | 21,490 | 0,570 12 1

Knutbiihren Knutbihren 21,554 | 21,081 | 0,473 | 21,55 | 21,08 | 0,472 0 Ossenfeld | 2221 | 21,49 | 0,725 | 22,01 21,49 | 0,527 20 1

Knutbihren Knutbihren 21,955 | 21,427 | 0,528 | 21,91 | 21,43 | 0,482 5 Ossenfeld | 21,94 | 21,18 | 0,766 | 21,68 | 21,18 | 0,503 26 1

Knutbiihren Knutblhren 22,55 | 21,460 | 1,090 | 22,53 | 21,460 | 1,070 2 Bad Lauterberg | 22,14 | 21,460 | 0,680 | 22,02 | 21,460 | 0,560 12 1

Knutbiihren Knutblhren 22,09 | 21,430 | 0,660 22 21,430 | 0,570 9 Bad Lauterberg 22,1 [ 21,490 | 0,610 | 22,13 | 21,490 | 0,640 -3 1

Knutbiihren Bremke 22,28 | 21,700 | 0,580 | 22,18 | 21,700 | 0,480 10 Knutbihren 21,88 | 21,330 | 0,550 | 21,92 | 21,330 | 0,590 -4 1

Knutbihren Knutbihren 21,77 | 21,150 | 0,620 | 21,7 | 21,150 | 0,550 7 Bad Lauterberg 21,7 | 21,080 | 0,620 | 21,75 | 21,080 | 0,670 -5 1

Knutbiihren Knutbihren 21,78 | 21,150 | 0,630 | 21,69 | 21,150 | 0,540 9 Bad Lauterberg | 21,67 | 21,080 | 0,590 | 21,69 | 21,080 | 0,610 -2 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 21,63 | 21,150 | 0,480 | 21,63 | 21,150 | 0,480 0 Ebersberg 21,64 | 21,080 | 0,560 | 21,48 | 21,080 | 0,400 16 1
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Herkunft Herkunft ge- Gla_s- Tie_rge- ge- Gla_s- Tie_rge- Ggwichts- Herkunft ge- qus- Tie_rge- ge- qus- Tie_rge- G_ewichts- populations- pop_ulations-
Weibchen Mannchen 1 wogen | gewicht | wicht | wogen | gewicht | wicht | differenz Mznnchen 2 wogen | gewicht | wicht | wogen | gewicht | wicht | differenz fl_'_emdes eigenes
(9 ) (9 )] @ @ (%) @) (9 @) (9 (9 (9 (%) Ménnchen | Mannchen

Ludolfshausen Ludolfshausen 22,36 | 21,850 | 0,510 | 22,14 | 21,850 | 0,290 22 Ebersberg 22,13 | 21,460 | 0,670 | 22,13 | 21,460 | 0,670 0 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 22,26 | 21,700 | 0,560 | 22,15 | 21,700 | 0,450 11 Ebersberg 21,71 | 21,330 | 0,380 | 21,72 | 21,330 | 0,390 -1 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 21,63 | 21,150 | 0,480 | 21,53 | 21,150 | 0,380 10 Ebersberg 21,65 | 21,080 | 0,570 21,6 | 21,080 | 0,520 5 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 22,28 | 21,700 | 0,580 | 22,11 | 21,700 | 0,410 17 Ebersberg 21,72 | 21,330 | 0,390 | 21,71 | 21,330 | 0,380 1 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 21,7 21,180 | 0,520 | 21,62 | 21,180 | 0,440 8 Ebersberg 21,94 | 21,440 | 0,500 21,9 | 21,440 | 0,460 4 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 21,7 21,180 | 0,520 | 21,69 | 21,180 | 0,510 1 Ebersberg 22,12 | 21,440 | 0,680 | 22,03 | 21,440 | 0,590 9 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 21,79 | 21,151 | 0,639 | 21,82 | 21,15 | 0,669 -3 Ebersberg 21,74 | 21,08 | 0,659 | 21,65 | 21,08 | 0,569 9 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 21,8 21,150 | 0,650 | 21,83 | 21,150 | 0,680 -3 Ebersberg 21,79 | 21,080 | 0,710 | 21,66 | 21,080 | 0,580 13 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 22,44 | 21,850 | 0,590 | 22,48 | 21,850 | 0,630 -3 Ebersberg 22,06 | 21,460 | 0,600 | 21,93 | 21,460 | 0,470 13 1
Ludolfshausen Ludolfshausen 22,08 | 21,430 | 0,650 | 21,92 | 21,430 | 0,490 -3 Ebersberg 22 21,490 | 0,510 | 21,94 | 21,490 | 0,450 6 1

Bad Laer Bad Laer 21,59 | 21,150 | 0,440 | 21,65 | 21,150 | 0,500 -6 Knutbiihren 21,81 | 21,080 | 0,730 21,6 | 21,080 | 0,520 21 1

Bad Laer Bad Laer 21,65 | 21,150 | 0,500 | 21,58 | 21,150 | 0,430 7 Knutbihren 21,79 | 21,080 | 0,710 | 21,58 | 21,080 | 0,500 21 1

Bad Laer Bad Laer 21,61 21,150 | 0,460 | 21,51 | 21,150 | 0,360 10 Knutbihren 21,71 | 21,080 | 0,630 | 21,69 | 21,080 | 0,610 2 1

Bad Laer Bad Laer 22,34 | 21,850 | 0,490 | 22,59 | 21,850 | 0,740 -25 Knutbihren 22,3 | 21,460 | 0,840 | 21,84 | 21,460 | 0,380 46 1

Bad Laer Bad Laer 21,81 21,430 | 0,380 | 21,79 | 21,430 | 0,360 2 Knutbihren 22,24 | 21,490 | 0,750 | 22,16 | 21,490 | 0,670 8 1

Bad Laer Bad Laer 21,66 | 21,150 | 0,510 | 21,68 | 21,150 | 0,530 -2 Knutbiihren 21,88 | 21,080 | 0,800 | 21,68 | 21,080 | 0,600 20 1

Bad Laer Bad Laer 21,71 21,151 | 0,559 | 21,75 | 21,15 | 0,595 -4 Knutbiihren 21,69 | 21,08 | 0,609 | 21,55 | 21,08 | 0,473 14 1

Bad Laer Bad Laer 21,95 | 21,427 | 0,523 | 21,8 21,43 | 0,369 15 Knutbihren 22,07 | 21,49 | 0,587 | 22,07 | 21,49 | 0,585 0 1

Bad Laer Bad Laer 22,564 | 21,851 | 0,713 | 22,54 | 21,85 | 0,690 2 Knutbihren 22,13 | 21,46 | 0,670 | 21,99 | 21,46 | 0,527 14 1

Bad Laer Bad Laer 21,81 21,177 | 0,633 | 21,73 | 21,18 | 0,549 8 Knutbihren 22,03 | 21,44 | 0,595 21,9 21,44 | 0,463 13 1

Bad Laer Bad Laer 22,146 | 21,427 | 0,719 | 22,18 | 21,43 | 0,754 -4 Knutbiihren 21,78 | 21,18 | 0,607 | 21,65 | 21,18 | 0,473 13 1

Bad Laer Bad Laer 22,17 | 21,700 | 0,470 | 22,18 | 21,700 | 0,480 -1 Oberkatzbach 21,86 | 21,330 | 0,530 | 21,75 | 21,330 | 0,420 11 1

Bad Laer Bad Laer 21,73 | 21,180 | 0,550 | 21,62 | 21,180 | 0,440 11 Oberkatzbach 21,95 | 21,440 | 0,510 | 21,99 | 21,440 | 0,550 -4 1

Bad Laer Bad Laer 22,18 | 21,700 | 0,480 | 22,18 | 21,700 | 0,480 0 Oberkatzbach 21,84 | 21,330 | 0,510 | 21,79 | 21,330 | 0,460 5 1

Bad Laer Bad Laer 21,77 | 21,180 | 0,590 | 21,77 | 21,180 | 0,590 Oberkatzbach 21,99 | 21,440 | 0,550 | 21,86 | 21,440 | 0,420 13 1

Bad Laer Bad Laer 22,25 | 21,700 | 0,550 | 22,16 | 21,700 | 0,460 9 Oberkatzbach 21,83 | 21,330 | 0,500 | 21,83 | 21,330 | 0,500 0 1

Bad Laer Bad Laer 22,24 | 21,700 | 0,540 | 22,13 | 21,700 | 0,430 11 Oberkatzbach 21,8 | 21,330 | 0,470 | 21,82 | 21,330 | 0,490 -2 1
Oberkatzbach Bad Laer 21,77 | 21,180 | 0,590 | 21,59 | 21,180 | 0,410 18 Oberkatzbach 21,78 | 21,440 | 0,340 | 21,79 | 21,440 | 0,350 -1 1
Oberkatzbach Bad Laer 21,66 | 21,180 | 0,480 | 21,55 | 21,180 | 0,370 11 Oberkatzbach 21,79 | 21,440 | 0,350 21,8 | 21,440 | 0,360 -1 1
Oberkatzbach Bad Laer 21,93 | 21,430 | 0,500 | 21,79 | 21,430 | 0,360 14 Oberkatzbach 21,97 | 21,490 | 0,480 | 21,97 | 21,490 | 0,480 0 1
Oberkatzbach Bad Laer 21,87 | 21,430 | 0,440 | 21,78 | 21,430 | 0,350 9 Oberkatzbach 21,97 | 21,490 | 0,480 | 21,98 | 21,490 | 0,490 -1 1
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Herkunft Herkunft ge- Gla_s- Tie_rge- ge- Gla_s- Tie_rge- Ggwichts- Herkunft ge- qus- Tie_rge- ge- qus- Tie_rge- G_ewichts- populations- pop_ulations-
Weibchen Mannchen 1 wogen | gewicht | wicht | wogen | gewicht | wicht | differenz Mznnchen 2 wogen | gewicht | wicht | wogen | gewicht | wicht | differenz fl_'_emdes eigenes
(9 ) (9 )] @ @ (%) @) (9 @) (9 (9 (9 (%) Ménnchen | Mannchen
Oberkatzbach Bad Laer 22,07 | 21,430 | 0,640 | 21,99 | 21,430 | 0,560 8 Oberkatzbach 21,94 [ 21,490 | 0,450 | 21,96 | 21,490 | 0,470 -2 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 22,2 21,180 | 1,020 | 21,59 | 21,180 | 0,410 61 Bad Lauterberg | 21,78 | 21,440 | 0,340 | 21,78 | 21,440 | 0,340 0 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 21,71 21,180 | 0,530 | 21,7 | 21,180 | 0,520 Bad Lauterberg | 22,09 | 21,440 | 0,650 | 21,92 | 21,440 | 0,480 17 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 21,7 21,180 | 0,520 | 21,66 | 21,180 | 0,480 4 Bad Lauterberg | 21,97 | 21,440 | 0,530 | 21,87 | 21,440 | 0,430 10 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 21,73 | 21,180 | 0,550 | 21,72 | 21,180 | 0,540 Bad Lauterberg | 21,99 | 21,440 | 0,550 | 21,88 | 21,440 | 0,440 11 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 22,39 | 21,702 | 0,688 | 22,42 21,7 0,719 -3 Bad Lauterberg | 21,98 | 21,33 | 0,647 | 21,89 | 21,33 | 0,556 9 1
Gr.- Ellershsn. Gr.- Ellershsn. 21,791 | 21,151 | 0,640 | 21,77 | 21,15 | 0,623 2 Bad Lauterberg | 22,56 | 21,85 | 0,710 | 22,31 21,85 | 0,461 25 1
Hasbruch Hasbruch 21,82 | 21,150 | 0,670 | 21,73 | 21,150 | 0,580 Gaéttingen 21,52 | 21,080 | 0,440 | 21,33 | 21,080 | 0,250 19 1
Hasbruch Hasbruch 21,79 | 21,150 | 0,640 | 21,82 | 21,150 | 0,670 -3 Gaéttingen 21,85 | 21,080 | 0,770 | 21,64 | 21,080 | 0,560 21 1
Hasbruch Hasbruch 21,9 21,080 | 0,820 | 21,72 | 21,080 | 0,640 18 Knutbihren 21,89 | 21,150 | 0,740 | 21,89 | 21,150 | 0,740 1
Hasbruch Hasbruch 22,22 | 21,460 | 0,760 | 22,18 | 21,460 | 0,720 4 Knutbiihren 22,51 | 21,850 | 0,660 | 22,37 | 21,850 | 0,520 14 1
Hasbruch Hasbruch 22,18 | 21,490 | 0,690 | 21,99 | 21,490 | 0,500 19 Knutbihren 22,13 | 21,430 | 0,700 | 22,11 | 21,430 | 0,680 1
Ossenfeld | Bad Laer 21,72 | 21,150 | 0,570 | 21,56 | 21,150 | 0,410 16 Ossenfeld Il 21,7 |21,080 | 0,620 | 21,69 | 21,080 | 0,610 1 1
Ossenfeld | Bad Laer 21,69 | 21,150 | 0,540 | 21,66 | 21,150 | 0,510 3 Ossenfeld | 21,72 | 21,080 | 0,640 | 21,57 | 21,080 | 0,490 15 1
Ossenfeld Il Bad Laer 22,2 21,430 | 0,770 | TOT | 21,430 Ossenfeld Il 22,09 | 21,490 | 0,600 | 21,99 | 21,490 | 0,500 10 / /
Ossenfeld I Ossenfeld | 22,04 | 21,430 | 0,610 | 21,91 | 21,430 | 0,480 13 Ossenfeld Il 22,02 | 21,490 | 0,530 | 21,99 | 21,490 | 0,500 3 1
Hildesheim Hildesheim 22,38 | 21,700 | 0,680 | 22,37 | 21,700 | 0,670 1 Ludolfshausen 21,86 | 21,330 | 0,530 | 21,71 | 21,330 | 0,380 15 1
Hildesheim Hildesheim 22,24 | 21,702 | 0,538 | 22,09 21,7 0,383 15 Ludolfshausen 21,67 | 21,08 | 0,592 21,7 21,08 | 0,614 -2 1
Hildesheim Hildesheim 21,67 | 21,151 | 0,519 | 21,48 | 21,15 | 0,326 19 Ludolfshausen 21,79 | 21,18 | 0,612 | 21,78 | 21,18 | 0,607 1 1
Kaufunger Wald Bad Lauterberg 21,8 21,150 | 0,650 | 21,74 | 21,150 | 0,590 6 Kaufunger Wald | 21,54 | 21,080 | 0,460 | 21,54 | 21,080 | 0,460 0 1
Kaufunger Wald Bad Lauterberg 22,15 | 21,490 | 0,660 | 22,03 | 21,490 | 0,540 12 Kaufunger Wald | 22,11 | 21,430 | 0,680 | 22,13 | 21,430 | 0,700 -2 1
Kaufunger Wald Bad Lauterberg 21,76 | 21,180 | 0,580 | 21,77 | 21,180 | 0,590 -1 Kaufunger Wald | 22,18 | 21,440 | 0,740 | 22,11 | 21,440 | 0,670 7 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg | 22,086 | 21,46 | 0,626 | 21,95 | 21,46 | 0,485 14 Hildesheim 22,05 | 21,43 | 0,622 | 21,93 | 21,43 | 0,501 12 / /
Bad Lauterberg Bad Lauterberg | 22,159 | 21,487 | 0,672 | 22,21 | 21,49 | 0,718 -5 Hildesheim 22,32 21,7 0,616 | 22,22 21,7 0,522 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg 21,79 | 21,150 | 0,640 | 21,8 | 21,150 | 0,650 -1 Hasbruch 21,58 | 21,080 | 0,500 | 21,55 | 21,080 | 0,470 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg 22,34 | 21,850 | 0,490 | 22,35 | 21,850 | 0,500 -1 Hasbruch 21,9 | 21,460 | 0,440 | 21,79 | 21,460 | 0,330 11 1
Bad Lauterberg Bad Lauterberg 21,93 | 21,490 | 0,440 | 21,91 | 21,490 | 0,420 2 Hasbruch 22,13 | 21,430 | 0,700 | 21,91 | 21,430 | 0,480 22 1
Scheden Scheden 22,459 | 21,851 | 0,608 | 22,3 | 21,85 | 0,453 16 Zwdlfgehren 21,85 | 21,18 | 0,673 | 21,54 | 21,18 | 0,366 31 1
Scheden Scheden 22,073 | 21,46 | 0,613 | 21,88 | 21,46 | 0,423 19 Zwdlfgehren 22,04 | 21,49 | 0,550 | 22,15 | 21,49 | 0,663 -11 1
Ebersberg Ludolfshausen 21,74 | 21,150 | 0,590 | 21,66 | 21,150 | 0,510 8 Ebersberg 21,6 | 21,080 | 0,520 | 21,59 | 21,080 | 0,510 1 1
Bremke Bremke 22,18 | 21,700 | 0,480 | 22,28 | 21,700 | 0,580 10 Bad Laer 21,92 | 21,330 21,65 | 21,330 | 0,320 -27 1
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Anhang Bioakustik

Tab. 3.64-1: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis
1000 ms. Individuen aller untersuchten Populationen gemittelt

GréRenklasse Bad0 Laer Lau?:rgerg Breomke Géttingen HasE)ruch Hildeosheim KnuBterj]Eren
(/0) (cyo) (/0) (A’) (A’) (/0) (%)
50 0 0 0 0 0 0 0
100 5 3 2 2 3 3 3
150 27 19 14 30 29 17 22
200 5 13 17 3 9 17 12
250 4 4 4 7 4 3 3
300 2 4 5 4 4 0 2
350 0 3 2 1 1 0 1
400 1 1 1 0 1 0 0
450 1 1 0 0 0 0 1
500 1 1 0 1 1 3 1
550 1 2 0 2 0 4 2
600 3 3 0 5 1 8 4
650 8 6 2 9 3 14 4
700 9 8 4 14 5 16 6
750 12 6 6 9 10 8 10
800 8 6 13 6 9 4 11
850 6 6 8 4 8 1 8
900 4 6 9 2 4 0 6
950 2 4 6 1 3 0 4
1000 1 3 7 0 3 0 2
GréRenklasse KQ;:S;S;Z” Ludolfsohausen Ebezsberg Ellecrgsrr?isen Osseonfeld | Ossepfeld 1] Schoeden
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0 0 0 0
100 1 3 1 4 1 2 1
150 15 24 37 37 22 21 30
200 8 14 10 8 8 10 16
250 3 4 2 2 3 1 3
300 4 3 1 2 6 1 1
350 2 1 0 1 2 1 0
400 1 1 0 0 0 1 0
450 0 1 0 0 0 1 0
500 1 2 0 0 0 1 0
550 2 2 2 1 0 2 1
600 4 5 6 3 2 4 5
650 6 7 10 6 9 6 8
700 7 9 9 6 8 11 13
750 7 9 5 9 9 9 11
800 10 7 5 7 5 9 7
850 10 5 3 4 5 7 2
900 9 3 1 3 9 6 2
950 6 1 0 2 6 5 1
1000 4 1 0 1 3 2 0
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Tab. 3.64-2: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Groflenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Bad Laer

GroRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier6 | Tier7 | Tier8

(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0 0 0 0 0
100 5 0 3 1 18 0 7 8
150 19 20 45 11 26 41 35 22
200 7 3 3 10 4 2 4 7
250 2 10 0 5 7 0 0 10
300 0 5 0 2 1 0 0 5
350 0 0 0 0 0 0 0 2
400 0 0 0 0 0 0 2 2
450 0 1 0 1 0 0 2 2
500 1 3 0 0 0 0 4 1
550 0 2 0 2 1 0 2 0
600 5 6 2 3 5 3 0 1
650 9 16 12 10 6 5 2 5
700 9 10 9 11 13 7 7 5
750 12 10 15 10 9 23 13 8
800 15 4 8 10 5 12 7 5
850 7 4 2 13 2 4 7 5
900 5 3 0 8 1 2 7 5
950 1 2 0 2 0 0 2 5
1000 1 0 0 1 0 0 0 3

ausgewertete | \_ 574 | n=241 | n=260 | n=347 | n=408 | n=234 | n=55 | n=2375
Intervalle

Tab. 3.64-3: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Bad Lauterberg

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier6 | Tier7
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0 0 0 0
100 5 2 6 3 1 2 2
150 20 17 26 19 9 20 20
200 8 15 8 23 5 25 6
250 3 4 4 3 7 2 3
300 1 2 4 2 8 2 6
350 2 2 3 2 5 1 6
400 0 2 0 1 0 4 1
450 0 3 1 3 0 4 0
500 0 2 2 1 0 2 1
550 0 3 3 4 0 4 2
600 1 4 5 2 2 4 7
650 2 7 4 5 5 10 8
700 3 11 9 7 8 11 6
750 4 9 5 6 5 6 7
800 6 3 6 10 7 3 7
850 9 4 7 5 6 2 10
900 13 4 7 2 10 2 6
950 13 3 2 3 9 0 2
1000 9 3 0 0 12 0 1
ausgewertete n=618 | n=271 | n=258 | n=195 | n=561 | n=133 | &
Intervalle 288

2
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Tab. 3.64-4: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Bremke

GrofRenklasse T('?/:; T('s/(':)z T('oe/:)s
50 0 0 0
100 1 0 6
150 15 7 20
200 15 26 11
250 4 3 5
300 6 5 5
350 1 1 4
400 0 2 1
450 0 0 0
500 0 0 0
550 0 0 1
600 0 0 0
650 0 2 4
700 3 5 3
750 8 9 3
800 19 16 3
850 10 8 6
900 7 8 10
950 6 3 9
1000 6 5 9
ausgeweriele | n=511 | n=153 | n=309

Tab. 3.64-5: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Groflenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Goéttingen

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4
(%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0
100 3 4 0 0
150 17 18 41 45
200 2 3 6 3
250 14 14 1 0
300 5 10 1 1
350 2 1 0 0
400 0 0 0 0
450 0 1 0 0
500 1 1 0 0
550 4 3 0 0
600 11 7 1 1
650 10 12 7 6
700 11 10 18 15
750 6 8 8 15
800 5 3 8 7
850 5 2 4 4
900 2 2 3 2
950 1 0 1 0
1000 0 0 0 0
ausgeweriele | =263 | n=519 | n=180 | n=239
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Tab. 3.64-6: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Groflenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Hasbruch

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4
(%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0
100 2 9 2 0
150 13 40 14 51
200 3 4 24 6
250 10 2 4 0
300 8 2 5 0
350 3 1 0 0
400 2 1 0 0
450 0 1 0 0
500 0 0 0 1
550 1 1 0 0
600 4 1 1 0
650 6 3 2 0
700 5 9 4 2
750 11 8 7 13
800 8 8 11 10
850 9 4 9 11
900 3 2 8 3
950 6 2 5 0
1000 6 1 3 0
aulsn%:lerlts N n=324 6272 1224 n=203

Tab. 3.64-7: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Groflenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Hildesheim

GroRenklasse T('S/:)1 T('S/:)z T(loe/:)S
50 0 0 0
100 0 0 8
150 19 10 22
200 26 21 5
250 1 1 6
300 0 0 1
350 0 0 0
400 0 0 0
450 0 0 1
500 1 1 5
550 1 2 9
600 7 4 14
650 13 19 11
700 22 18 9
750 8 12 4
800 0 7 4
850 0 2 0
900 0 0 0
950 0 0 0

1000 0 0 0
ausgewertele | - 203 | n=267 | n=330
Intervalle
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Tab. 3.64-8: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Groflenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Knutbiihren Kreuzung

Tab. 3.64-9: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Groflenklassen von 50 bis

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier 6
(%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 1 0 1
100 0 3 2 1 0 3
150 16 13 39 12 1 9
200 8 11 9 6 5 11
250 4 3 1 5 2 5
300 6 1 1 6 10 2
350 2 1 0 3 5 1
400 0 0 0 1 2 0
450 0 0 0 1 0 0
500 0 1 0 1 1 0
550 2 2 0 4 3 2
600 3 5 1 2 4 6
650 10 7 3 3 7 7
700 10 7 4 7 8 8
750 6 10 6 7 7 6
800 7 14 8 10 6 15
850 8 13 8 9 9 13
900 14 6 11 6 9 8
950 6 2 5 7 13 2
1000 0 1 9 9 1
ausgeweriele | n=305 | oo | n=539 | n=359 | n=422 | n=353

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Knutbiihren Bank

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier6 | Tier7 | Tier8 Tier9 | Tier 10 | Tier 11
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
100 2 3 0 3 6 0 3 2 5 1 6
150 27 31 9 32 13 27 17 16 15 20 5
200 19 14 10 8 31 9 3 12 8 12 8
250 4 2 1 2 6 2 7 3 7 2 8
300 3 3 2 2 6 4 3 4 3 0 3
350 1 0 1 0 0 1 2 1 3 1 3
400 0 0 0 0 0 1 0 1 1 0 1
450 0 0 2 1 0 0 0 1 0 1 3
500 0 0 2 0 0 2 0 3 0 1 8
550 0 0 4 1 0 2 3 6 1 2 9
600 2 0 8 2 0 5 3 11 4 0 16
650 2 0 6 4 0 4 4 10 9 3 6
700 3 1 9 5 0 6 4 7 7 4 6
750 8 3 7 10 25 3 11 5 7 16 6
800 9 9 7 8 0 3 12 7 7 26 7
850 8 13 9 8 0 9 9 5 9 9 3
900 8 8 12 5 6 9 8 4 9 1 2
950 2 9 6 3 6 10 8 2 4 1 1
1000 1 4 5 3 0 2 1 0 1 0 0
ausgeweriete n=607 | o, |n=458 | n=237 | n=16 |n=248 | =0 | n=458 | n=375 | n=237 | n=619
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Fortsetzung Tab. 3.64-9:

Tier 12 | Tier 13

Tier 14

Tier 15

Tier 16

Tier 17

Tier 18

Tier 19

Tier 20

Tier 21

Grofenkdasse %) | %) | %) | %) | o) | %) | %) | ) | (k) | (%
50 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0
100 0 2 14 1 1 1 2 3 9 5
150 28 27 14 49 20 22 14 27 28 9
200 20 19 8 9 0 14 21 13 9 1
250 1 4 3 1 1 1 5 1 2 0
300 0 3 2 0 0 3 2 0 0 0
350 0 1 1 0 0 1 1 0 0 0
400 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0
450 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0
500 0 0 6 0 0 1 0 1 0 0
550 0 0 5 1 0 0 0 1 0 0
600 2 2 6 10 1 1 1 1 2 1
650 8 2 7 12 1 2 7 2 5 1
700 5 3 6 5 14 4 9 6 12 8
750 14 8 6 7 26 3 11 10 7 20
800 16 9 5 3 18 4 13 19 12 28
850 3 8 5 1 16 10 4 14 7 21
900 1 8 6 0 2 14 5 2 4 5
950 0 2 2 0 0 10 4 0 1 2
1000 0 1 3 0 0 7 1 0 0 1

a“;%eer"\‘gﬂt:te n=291 | n=607 | n=200 | n=697 | n=312 | n=254 | n=294 | n=269 | n=217 | n=316

Tab. 3.64-10: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in GroBenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Ebersberg

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier 6

(%) (%) (%) (%) (%) (%)

50 0 0 0 0 0 0
100 0 0 2 0 1 3
150 36 52 23 43 47 21
200 8 9 16 10 9 9
250 4 1 4 2 1 1
300 1 0 2 2 1 0
350 0 0 0 0 0 0
400 0 0 0 0 0 0
450 0 0 0 0 0 0
500 0 0 2 0 0 0
550 1 1 3 1 0 4
600 6 5 12 3 3 8
650 6 1 17 9 8 12
700 8 6 11 8 12 6
750 9 6 3 5 5 1
800 12 3 4 7 5 0
850 5 4 1 5 4 1
900 2 2 0 3 0 0
950 0 0 0 1 2 0
1000 1 0 0 0 1 0

aulsngt’:;’\vlglrlt:te n=289 | n=279 | n=264 | n=489 | n=292 | n=191
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Tab. 3.64-11: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis
1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Grof-Ellershausen

GroRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier6 | Tier7 | Tier8
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0 0 0 0 0
100 5 11 7 0 0 8 0 3
150 49 41 48 37 23 16 44 39
200 4 12 5 12 16 3 8 5
250 1 1 3 1 2 2 2 3
300 2 1 1 0 6 2 2 2
350 1 1 0 0 1 1 0 0
400 0 0 1 0 0 1 0 0
450 0 0 0 0 0 1 0 0
500 1 1 0 0 0 1 1 0
550 2 1 0 0 2 4 0 0
600 2 1 2 3 6 8 0 0
650 6 7 6 7 10 7 2 3
700 9 6 9 5 10 3 8 4
750 4 8 6 22 11 9 10 5
800 8 8 8 10 5 9 4 5
850 4 1 4 3 5 7 7 2
900 1 0 0 2 1 12 4 2
950 1 0 0 0 2 7 3 3
1000 0 0 0 0 0 1 4 1
ausgewertete | _ yg4 | n=306 | n=246 | n=186 | n=206 | n=191 | = | n=167
Intervalle 468

Tab. 3.64-12: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis
1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Ossenfeld [

GroRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier 6
(%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0 0 0
100 4 0 0 1 0 3
150 12 22 14 43 22 19
200 3 12 6 15 12 3
250 11 1 2 0 2 5
300 7 11 10 0 3 5
350 1 2 2 0 1 5
400 0 0 0 0 0 0
450 0 0 0 0 0 0
500 0 0 0 0 0 0
550 1 0 0 0 1 0
600 3 1 0 3 3 1
650 10 8 3 13 10 8
700 6 9 9 9 5 8
750 4 16 11 8 13 4
800 2 5 6 5 9 4
850 10 3 8 1 8 1
900 17 5 13 0 5 12
950 4 2 10 0 3 13
1000 3 2 5 0 1 8
ausgewertete n=345 | n=129 | n=324 | n=271 | n=341 | n=473
Intervalle
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Tab. 3.64-13: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Ossenfeld 11

GroRenklasse T('S/:)1 T('S/:)z T(loe/:)S
50 0 0 0
100 1 3 1
150 7 21 36
200 6 12 12
250 1 1 1
300 1 2 1
350 0 1 1
400 0 1 1
450 0 2 0
500 1 1 1
550 3 3 1
600 2 2 7
650 3 8 8
700 4 14 15
750 14 8 6
800 10 10 6
850 14 5 3
900 12 5 1
950 14 0 1
1000 7 0 0

ausgeweriele | =308 | n=332 | n=352

Tab. 3.64-14: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Scheden

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4
(%) (%) (%) (%)
50 0 0 0 0
100 1 1 2 1
150 21 25 32 42
200 21 21 18 2
250 3 4 5 1
300 1 1 0 0
350 0 0 0 0
400 0 0 0 0
450 0 0 0 0
500 0 0 0 0
550 1 1 2 1
600 3 5 6 4
650 4 5 7 15
700 9 10 8 25
750 15 10 10 7
800 9 9 7 3
850 5 4 1 0
900 3 2 2 1
950 3 1 0 0
1000 0 0 0 0
auli%:;’\vlgﬁste n=814 | 0 | n=238 | n=142
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Tab. 3.64-15: Relative Haufigkeiten der Lauterzeugungsintervalle in Grofenklassen von 50 bis

1000 ms der untersuchten Individuen aus der Population Ludolfshausen

GréRenklasse Tier 1 Tier 2 Tier 3 Tier 4 Tier 5 Tier 6
(%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 1 0 0 0 0
100 22 0 1 0 2 0
150 39 41 34 19 16 12
200 3 13 17 27 18 27
250 3 2 4 1 6 3
300 1 3 1 3 2 2
350 1 1 0 0 0 0
400 0 0 0 0 0 0
450 0 1 0 0 0 0
500 0 6 0 0 0 0
550 4 4 0 0 0 1
600 6 10 1 3 5 4
650 8 2 4 9 13 7
700 4 4 14 10 11 13
750 3 3 10 11 12 11
800 1 3 10 6 4 8
850 2 3 1 7 1 7
900 2 1 0 4 6 3
950 0 0 0 0 0 0
1000 0 1 0 0 0 0
ausgewertete | 318 | n=125 | n=296 | n=302 | n=202 | n=356
Intervalle
GréRenklasse Tier 7 Tier 8 Tier9 | Tier 10 | Tier 11 | Tier 12 | Tier 13
(%) (%) (%) (%) (%) (%) (%)
50 0 0 1 0 0 0 0
100 0 3 2 4 0 0 0
150 19 22 11 32 13 39 16
200 6 8 7 6 8 11 27
250 4 9 10 8 2 2 2
300 2 4 7 3 8 0 2
350 0 2 7 2 3 0 0
400 0 5 4 1 1 0 0
450 0 2 4 1 1 0 0
500 1 3 5 3 2 0 0
550 3 1 6 2 4 0 0
600 9 6 9 3 7 0 1
650 13 9 6 6 8 0 8
700 8 7 6 7 7 10 13
750 15 9 7 5 10 10 11
800 12 6 5 7 10 10 7
850 5 3 2 4 6 11 7
900 2 1 0 2 6 2 4
950 0 0 0 2 5 2 1
1000 0 0 0 1 1 3 0
aulsngt:rwvzlrlt:te n=445 | n=236 | n=469 | n=382 | n=400 | n=61 | "
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Tab. 3.64-16: Mittelwerte und Standardabweichung der Strophen- und der Silbenintervalle

Mittelwert
Mittelwert Strophen- Std.-Abweichung des | Std.-Abweichung des

Population Silbenabstand abstand Silbenabstands Strophenabstands
Bad Laer 144 728 22,85 31,3
Bad Lauterberg 161 792 16,58 53,60
Bremke 168 825 12,38 22,67
Ebersberg 145 694 9,15 40,20
Géttinger Wald 162 695 26,67 18,89
GroR-Ellershausen 139 740 12,09 31,77
Hasbruch 138 763 28,04 22,52
Hildesheim 152 663 8,70 20,08
Knutblihren Bank 151 748 17,43 63,51
Knutblhren Kreuzung 162 771 33,01 28,66
Ludolfshausen 161 718 18,03 30,68
Ossenfeld | 169 779 19,15 52,33
Ossenfeld I 148 755 10,06 69,14
Scheden 156 721 16,86 30,07
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Anhang Populationsgenetik

Tab. 2.6A4-1: Individuen-/Populationscode fiir die RAPD-Analyse, nach dem die Reaktionsgefdfie gelabelt

wurden
Population Individuenzahl Code |Ind.l1 | Ind.2 | Ind.3 | Ind.4 | Ind.5 | Ind.6 | Ind.7 | Ind.8
Bad Laer 5 A Al A2 A3 Ad | A5
Bad Lauterberg 4 B Bl B2 B3 B4
Bremke 4 D Dl D2 | D3 | D4
Gottinger Wald 7 E El E2 E3 E4 E5 E6 E7
GroB-Ellershausen 6 F F1 F2 F3 F4 F5 F6
Ebersberg Weg 5 G Gl G2 | G3 | G4 | G5
Hasbruch 7 H H1 H2 | H3 | H4 | H5 | H6 | H7
Hildesheim 7 1 11 12 13 14 15 16 17
Kaufunger Wald 8 L L1 L2 L3 | I4 | LS | Le | L7 | L8
Knutbiihren 7 M M1 M2 M3 M4 M5 M6 | M7
Ludolfshausen 6 N N1 N2 N3 N4 | N5 N6
Moosach I 3 O 01 02 03
Moosach 11 2 P P1 P2
12Gehren 5 R R1 R2 R3 R4 R5
Oberkatzbach 8 S S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8
Ossenfeld 1 5 T T1 T2 T3 T4 T5
Ossenfeld I1 3 \% \! V2 V3
Scheden 8 \\ W1 | W2 | W3 | W4 | W5 | W6 | W7 | WS
Weillwassertal 7 X X1 X2 X3 X4 | X5 X6 | X7
Ebersberg Weiher 3 Q Ql Q2 | Q3
B. obtusus 2 B.o. |B.o.1 |B.o.2
B. constrictus 5 Z Z1 72 73 74 75
B. ocskayi 4 Z 76 77 Z8 | 79
Summe 124
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Tab. 2.6A4-2: Individuen-/Populationscode fiir die AFLP-Analyse, nach dem die ReaktionsgefaBe gelabelt

wurden
Population Individuenzahl | Code | Individuen
Bad Laer 5 A Al A2 A3 A4 A5
Bad Lauterberg 1 B Bl B2 B3 B4 B5 B6 B7 B8 B9 BI10
Bl11
Bremke 10 D D1 D2 D3 D4 D5 D6 D7 D8 D9 D10
Gottinger Wald 7 E El E2 E3 E4 E5 E6 E7
Ellgsrgisen 6 F Fl1 F2 | F3 | F4 | F5 | F6
Ebersberg Weg 6 G Gl G2 | G3 | G4 | G5 | G6
Hasbruch 7 q H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8 H9 H10
H11 H12 | HI13 | H14
Hildesheim 7 | 11 12 13 14 15 16 17
Kaufunger Wald 8 L L1 L2 L3 L4 L5 L6 L7 L8
Knutbiithren 7 M1 M2 M3 M4 M5 M6 M7
Ké‘f;g;‘g;n s v | Mal [ Ma2 | Ma3 | Mad | MaS | Ma6 | Ma7 | Ma8 | Ma9 | Mal0
Mall Mal2 | Mal3
nggﬁllzren 2 wp | MbI | Mb2 | Mb3 | Mb4 | MbS | Mb6 | Mb7 | MbS | Mb9 | MbIO
Mbl1 Mbl12 | Mb13 | Mbl4 | Mb15 | Mb16 | Mb17 | Mb18 | Mb19 | Mb20
Ludolfshausen 6 N N1 N2 N3 N4 N5 N6
Moosach I 3 (0] o1 02 03
Moosach II 2 P Pl P2
12Gehren 5 R R1 R2 R3 R4 R5
Oberkatzbach 1 S S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8 S9 S10
S11 S12 | S13
Ossenfeld I 5 T T1 T2 T3
Ossenfeld 11 4 \% Vi V2 V3 V4
Scheden 8 W Wi w2 W3 w4 W5 W6 W7 W8
Weillwassertal 7 X X1 X2 X3 X4 | X5 X6 X7
T |+ |o| o |ee
B. obtusus 3 B.o. B.o.1 B.o.2 | B.o.3
B. constrictus 5 B.c. B.c.l B.c2 | B.c.3 | B.c4 | B.c5
B. constrictus 5 V4 Z1 z2 Z3 74 z5
B. ocskayi 6 Z 76 77 78 79 Z11 Z13
B. yersini 6 B.y. Byl By2 | By3 | By4 | By5 | By6
B. fischeri 1 B.f. Bfl
Inzucht F3 Lu 1 o o1 a2 a3 04 a5 06 a7 08 29 @10
011 12
Iggﬁi?f:iu 7 (0] 213 o14 | 915 | 916 | O17 | Q18 | Q19
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Tab. 3.74-1: Konzentration und Gesamtmenge isolierter DNA aus den Gewebeproben

Konz. der Konz. Der Konz. der
Population Ind.-Code | A 260/280nm | Ausgangslésung | Gesamtlésung | verdiinnten
ng/ul ng/ul Lésung ng/ul
A1 1,64 1802 83298 75,4
Bad Laer A2 1,6 1033 50617 100,5
A3 1,4 1389 68061 91.8
A4 1,63 792 38808 1171
A5 1,68 1001 49049 84.4
B1 1,49 919 45031 98,1
B1 1,79 1302 63798 102,5
B3 1,65 956 46844 108,4
B4 1,5 1390 68110 126,2
B5 1,76 536,5 25752 111,5
Bd. Ltbg. B6 1,71 949 45552 100,9
B7 1,83 638,3 30638 125,2
B8 1,67 856,4 41107 120,8
B9 1,76 15221 73061 93,7
B10 1,75 1596,6 76637 91,4
B11 1,79 1951,5 93672 67
D1 1,72 508 24892 104,5
D2 1,77 1045 51205 84,5
D3 1,73 955 46795 103,3
D4 1,57 356 17444 71,2
Bremke D5 1,65 658,2 31594 128,7
D6 1,75 1313,9 63067 92,4
D7 1,73 1201,8 57686 87,8
D8 1,63 889,8 42710 110,4
D9 1,83 590,6 28349 121,6
D10 1,75 695 33360 125,4
E1 1,78 431 21119 99.7
E2 1,69 575 28175 108,1
.. E3 1,77 854 41846 116,9
Go-Wald E4 1,36 380 18620 99,1
E5 1,48 306 14994 126,7
E6 1,63 531 26019 1231
E7 1,81 514 25186 101,6
F1 1,66 504 24696 118,3
F2 1,52 1696 83104 164,4
Gr.-Ellershsn. F3 1,62 810 39690 138,2
F4 1,72 707 34643 115,8
F5 1,73 589 28861 88,8
F6 1,68 838 41062 107,7
G1 1,46 867 42483 90,5
G2 1,57 1407 68943 89,2
Ebersb. Weg G3 1,54 1225 60025 109,2
G4 1,56 1036 50764 138,3
G5 1,44 345 16905 114,4
G6 1,9 187,2 8986 130,5
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Konz. der Konz. Der Konz. der
Population Ind.-Code | A 260/280nm | Ausgangslésung | Gesamtlésung | verdiinnten
ng/ul ng/ul Lésung ng/ul

Hasbruch HA1 1,33 415 20335 111,3
H2 1,57 860 42140 115,5

H3 1,58 979 47971 91,7
H4 1,67 302 14798 154,8

H5 1,7 335 16415 115,1

H6 1,61 910 44590 91,1

H7 1,44 688 33712 42,3

H8 1,64 2058,1 98789 99,6

H9 1,67 1397,2 67066 91,3

H10 1,67 1490 71520 88,7

H11 1,65 1326,8 63686 96,7
H12 1,53 1148 55104 140,7
Hasbruch H13 1,64 14014 67267 109,5
H14 1,53 1073,8 51542 119

11 1,92 623 27412 127

12 1,74 1429 62876 249
13 1,74 893 39292 108,2
Hildesheim 14 1,52 811 35684 130,9
15 1,47 570 25080 132,6

16 1,63 605 26620 148

17 1,45 312 13728 126,1
L1 1,61 245 12005 246,9
L2 1,69 1098 53802 105,3

L3 1,69 969 47481 78,4
L4 1,67 392 19208 114,7

Kauf. Wald L5 176 469 22081 113,1
L6 1,81 769 37681 97,5
L7 1,57 731 35819 115,5

L8 1,33 808 39592 85,9

M1 1,61 1327 65023 66,7

. M2 1,59 1319 64631 75,2
';';::?1‘1‘:13;‘ M3 1,76 664 32536 318,7
2003 M4 1,65 604 29596 148,7
M5 1,64 905 44345 92,5
M6 1,54 1200 58800 101,2
M7 1,52 788 38612 121,8
Ma1 1,53 950,3 45614 114,2

Ma2 1,65 1280,9 61483 95,9

Ma3 1,63 1181,2 56698 103
Ma4 1,51 890,7 42754 131,2

Ma5 1,65 1247,5 59880 92,6

Knutbiihren Ma6 1,76 1956,5 93912 76,4
Kreuzung Ma7 1,6 1014 48672 98,2
Ma8 1,77 699,2 33562 147 1

Ma9 1,71 927,2 44506 98,1
Ma10 1,57 1233,4 59203 128,5
Ma11 1,87 663,6 31853 1247
Ma12 1,52 796,7 38242 106,4
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Konz. der Konz. Der Konz. der
Population Ind.-Code | A 260/280nm | Ausgangslésung | Gesamtlésung | verdiinnten
ng/ul ng/ul Lésung ng/ul
Mb1 1,66 1190,3 57134 91,6
Mb2 1,63 1400,2 67210 1071
Mb3 1,6 935,5 44904 102,9
Mb4 1,63 1985,1 95285 80,9
Mb5 1,7 1572,8 75494 92,3
Mb6 1,65 1424,2 68362 109,7
Mb7 1,59 1128,5 54168 110,6
Mb8 1,66 1141,6 54797 109,3
Mb9 1,67 1338,4 64243 90,6
Knutbiihren Mb10 1,8 1546,3 74222 83,5
Bank Mb11 1,79 2031 97488 91,1
Mb12 1,76 14714 70627 109,4
Mb13 1,6 917.,5 44040 123,8
Mb14 1,69 1409,7 67666 98,8
Mb15 1,69 1292,1 62021 105,2
Mb16 1,74 1789,8 85910 81,1
Mb17 1,7 961,3 46142 101,3
Mb18 2,04 690,6 33149 123,9
Mb19 1,67 1497,9 71899 84,5
Mb20 1,88 2368,5 113688 75,7
N1 1,36 1614 79086 111,3
N2 1,81 1076 52724 96
N3 1,73 653 31997 166
Ludolfshsn. N4 18 974 47726 109,9
N5 1,68 1094 53606 92,4
N6 1,48 1406 68894 70,5
o1 1,55 927 45423 94,1
Moosach | 02 1,67 647 31703 94,2
03 1,5 878 43022 105,2
Moosach I P1 1,78 329 16121 143,3
P2 1,8 951 46599 95,3
Ebersberg Q1 1,67 561 27489 100,4
Weiher Q2 1,42 198 9702 90,4
Q3 1,72 973 47677 85,5
R1 1,56 1024 50176 129,7
R2 1,72 979 47971 82,6
Zwolfgehren R3 1,63 837 41013 110,2
R4 1,73 371 18179 164,6
R5 1,21 601 29449 60
S1 1,94 919 45031 106,3
S2 1,91 496 24304 164,6
S3 1,76 1137 55713 89,4
S4 1,8 406 19894 134,5
S5 1,8 465 22785 129,3
Oberkatzbach ™o 1,95 327 16023 1448
s7 1,85 442 21658 170,3
S8 1,66 489 23961 108,2
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Konz. der Konz. Der Konz. der
Population Ind.-Code | A 260/280nm | Ausgangslésung | Gesamtlésung | verdiinnten
ng/ul ng/ul Lésung ng/ul
S9 1,95 315,6 15464,4 29
Oberkatzbach nicht
S10 1,6 33,3 1631,7 verdiinnt
S11 1,92 404.,4 19815,6 42,7
nicht
S12 1,62 20,1 984,9 verdiinnt
T1 1,58 995 48755 94,1
Ossenfeld | T2 1,53 793 38857 104
T3 1,68 726 35574 94,5
T4 3,05 0 0 54,4
T5 3,2 0 0 49,1
V1 1,4 1238 60662 98,3
Ossenfeld II V2 1,73 1060 51940 94,8
V3 1,82 1553 76097 52,7
V4 1,72 1623,5 77928 87,3
W1 1,7 921 40524 144
W2 1,79 1453 63932 98,2
W3 1,62 563 24772 121,2
Scheden W4 1,76 1138 50072 98,3
W5 1,76 933 41052 100,4
W6 1,66 1815 79860 100,1
W7 1,62 1254 55176 91,4
W8 1,78 888 39072 118
X1 1,57 176 8624 105,7
X2 1,56 548 26852 114
X3 1,72 250 12250 179,1
Weiwassertal X4 1,73 873 42777 125,3
X5 1,57 509 24941 1171
X6 1,74 678 33222 104,4
X7 1,78 793 38857 109
X8 1,57 384 18816 117,9
B.c.1 1,78 1169,2 56122 94,1
B.c.2 1,79 1425,5 68424 94,5
B.c.3 1,81 1828,3 87758 60,5
B.c.4 1,84 1497,5 71880 80,1
. B.c.5 1,79 1265,7 60754 79,9
B. constrictus 74 1,53 934 45766 11,5
Z2 1,72 1275 62475 86,7
Z3 1,59 889 43561 102,1
Z4 1,82 489 23961 120
Z5 1,64 787 38563 151,9
Z6 1,74 1046 51254 157,4
Z7 1,74 1384 67816 89,3
Z8 1,47 630 30870 108
B. ocscayi Z9 1,72 1683 82467 95,5
Z10 1,86 662,1 31780,8 75,3
Z11 1,9 1024,4 49171,2 48,1
212 1,85 2548,7 122337,6 41,9
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Konz. der Konz. Der Konz. der
Population Ind.-Code | A 260/280nm | Ausgangslésung | Gesamtlésung | verdiinnten
ng/ul ng/ul Lésung ng/ul
Bo1 1,75 695 34055 225,3
Bo2 1,97 694 34006 130,6
B. obtusus
Bo3 1,98 290,7 13953,6 65,7
Bo4 1,86 707 33936 34,6
By1 1,83 445,8 213984 107,1
By2 1,93 1037,3 49790,4 59,4
By3 1,92 615 29520 108,9
By4 1,89 1384,9 66475,2 54,5
B. yersini By5 1,89 631,6 30316,8 66,1
By6 1,71 915 43920 123
By7 1,86 389,8 18710,4 95,2
By8 1,88 404,7 19425,6 130,1
By9 1,84 510,9 24523,2 65,7
B. fischeri Bf1 1,79 1821,2 87418 57,4
1 1,7 1018,4 48883 99,3
a2 1,7 1210,1 58085 88,5
a3 1,78 2088 100224 69,6
24 1,8 1179,8 56630 102,8
a5 1,72 476,6 22877 105,6
Inzucht F3 6 1,99 646,9 31051 30,8
Ludolfshausen a7 1,84 2008,1 96389 66,9
28 1,83 1899,7 91186 58,7
29 1,8 1605,4 77059 65,5
@10 1,74 1317,4 63235 78
11 1,7 893 42864 96,4
312 1,7 979 46992 95,2
313 1,74 1628,7 78178 69,8
14 1,82 432 20736 109,7
Ludolfshausen 15 1,74 1432,7 68770 75,8
Kontrolle 316 1,76 1340,2 64330 74,1
a17 1,7 1226 58848 90,4
218 1,73 1319,4 63331 91,9
@19 1,7 967,7 46450 93,2
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Anhang 4

Tab. 3.74-2: Berechnung der genetischen Distanz basierend auf den Daten der AFLP-Analyse von 21 Populationen der Art B. serricauda, sowie fiinf weiteren

Arten der Gattung Barbitistes nach NEI 1972. Zur Berechnung wurde das Programm AFLP-SURV 1.0 herangezogen. Als Grundlage dienten 106 polymorphe

Amplifikate in einer Grolenordnung von 60 bis 300 Basenpaaren

Nei s genetic distance after Lynch and Milligan - 1994

Bad Laer

Bad Lauterberg

Bremke

Goettinger Wald

Gr.-Ellershsn.

Ebersberg Weg

Hasbruch

Hildesheim

Kaufunger Wald

Knutb. Kr.

Knutb. Bank

Ludolfshausen

Moosach I

Moosach II

Ebersberg Weiher

12Gehren

Oberkatzbach

Ossenfeld 1

Ossenfeld 2

Scheden
Weisswassertal
B. constrictus
B. obtusus

B. yersini

B. ocskayi

B. fischeri

O O O O O O O 0O 0O 0O 0O O O O 0O O 0O O O O O O O O O O

.0000

1025

L1201
.0760
.0808
.1546
.0788
.1458
.0856
.1266
L1163
.1432
L1347
.2608

1538

L1212
L1291
.2053
.1804
.1453
.1548
L4419
L4111
L2279
.2323
L4591

O O O O O O O 0O 0O O 0O O 0O 0O 0O O O O O O O O O O O

.0000
.0400
.0482
L1027
L1202
.0643
.1459
.0928
.0837
.0810
L1234
L1423
.1969
.0829
L1013
L1120
.1635
L1672
L1216
.1070
L4029
.3800
.2630
.2064
.3578

.0000
.0419
L1021
.0749
.0584
L1072
.0390
.0681
.0678
.0876
.1364
.1908
.0826
.1054
.1046
.1637
.1894
.1032
.0590
.3205
L2715
.1736
.1432
.2909

.0000
.0365
L0671

0568

L1239
.0630
.0851
.0764
.0839
.0891
L1777
L1013
.0829
L1275
.1048
L1477
.1005
.0989
.4036
.3383
L2294
L1941
.3586

.0000
L1148
.1054
.1516
.0835
.0861
.0802
.0923
.1266
L1722
.1541
.0944
.1478
.1638
.1481
.1335
.1436
.3907
L4201
.2958
.2561
.4656

.0000

1559

.0859
L1426
L1391
.1664
.0748
.0855

1708

.0916
.1169
.1668
.2076
L2729
.0767
.0999
.4575
L3411
.2644
.2162
.4389

O O O O O O O O O O O O O O O O O O O O

.0000

1446

.0675
.0875
.0674
L1310
L1497

1867
1282

.1326
.1065
.1608
L1091

1616
1315

.3556
.3848
.2338
L2171
.2817

O O O O O O O O 0O 0O O O O O O O O O O

.0000
.1326
.1360
.1682
.1245
L1621
.2595

0920

.1576
.2184
.2637
.2811

1027
0843

L4795
L2997
L2295
L2071
L4261

.0000
.0466
.0395
.0988
.2307
.2052

1082

L1057
.0887
.1245
.1348

1238
0860

.3061
.2851
.1846
.1576
.3375

.0000
.0074
.1034
L1782

1196
0896

.1064
.0954
.1240
.1168

1270
0823

.3129
.2964
L2119
L1492
.3123

.0000
.0927
L1720

1050
1011

.0851
L0671
.1060
.0626

1337
0838

L2917
.2833
L2125
.1551
.2841

.0000
.1207

1205
0791

.0616
.1493
L1142
.1595

0667
0966

.3937
.3679
.2696
L2227
L4114
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.0000

0657
1088

.0943
L1677
.2324
.1958

0859
1722

.4322
L4621
.3032
.2630
.5046

O O O O O O O ©O © © ©o ©o o

.0000

0884

.0959
L1170
L2213
.1159

1268
1611

.2861
L2747
.2645
.2236
.5383

©O O O O O © © © O O o o

.0000
.0852
.0512
.1848
.2066

0799
0523

.3833
.2996
.1989
L1272
.3891

.0000
L1046
L1767
L1107

0469
0698

.2765
L3412
.2185
.1334
L4779

.0000
.1548
.1465
.1520
.0855
.2609
.3184
.1802
.1230
.3193

.0000
.0890
L1722
.1954
.5354
L4136
.3408
.3214
.3361

.0000
.2101
.2078
.3497
.4016
.3315
.2448
.3903

o o o o o o o

.0000
.0588
.3873
L3912
.2285
L1914
L4762

o o o o o o

.0000
L2967
.2313
L1232
.0941
.3027

.0000
L4022
.2658
.2495
.5618

.0000

.2654 0.0000

.2888 0.1334 0.0000

.3395 0.3616 0.4053 0.0000



Anhang 4

Tab. 3.74-3: Berechnung der genetischen Distanz basierend auf den Daten der RAPD-Analyse von 20 Populationen der Art B. serricauda, sowie drei weiteren
Arten der Gattung Barbitistes nach NEI 1972. Zur Berechnung wurde das Programm Popgene 32 herangezogen. Als Grundlage dienten 90 Amplifikate in einer
GroBenordnung von 200 bis 2000 Basenpaaren

Nei’s genetic distance after Lynch and Milligan - 1994

Bad Laer 0.0000

BadLauterberg 0.1044 0.0000

Bremke 0.1671 0.1776 0.0000

Goettinger Wald 0.1345 0.0865 0.2081 0.0000

Gr.-Ellershsn. 0.1199 0.1539 0.0968 0.1886 0.0000

Ebersberg Weg 0.1740 0.1319 0.1027 0.1650 0.0284 0.0000

Hasbruch 0.1539 0.0999 0.1583 0.0712 0.1021 0.0830 0.0000

Hildesheim 0.2929 0.3487 0.1846 0.2266 0.2194 0.2571 0.2788 0.0000

Kaufunger Wald 0.1619 0.1084 0.1150 0.0892 0.0936 0.0575 0.0114 0.2245 0.0000

Knutbuehren 0.1363 0.1553 0.1126 0.1416 0.1248 0.0962 0.0606 0.1791 0.0527 0.0000

Ludolfshausen 0.1611 0.1854 0.1423 0.1597 0.1217 0.1233 0.1001 0.1707 0.0696 0.0785 0.0000

Moosach I 0.1282 0.1743 0.1143 0.2238 0.1104 0.1123 0.1468 0.2980 0.1561 0.1278 0.1737 0.0000

Moosach II 0.0597 0.0651 0.1218 0.1274 0.0174 0.0360 0.0880 0.2870 0.0463 0.1380 0.1221 0.0354 0.0000

Ebersberg Weiher0.2264 0.1544 0.0487 0.1877 0.1134 0.0851 0.0649 0.2966 0.0557 0.1241 0.2023 0.1468 0.1080 0.0000

12Gehren 0.2477 0.1569 0.2142 0.1186 0.1633 0.1133 0.0916 0.3329 0.1005 0.0998 0.1619 0.1301 0.1220 0.1332 0.0000

Oberkatzbach 0.2881 0.1751 0.3130 0.1016 0.2385 0.1396 0.0810 0.4333 0.0873 0.1833 0.1962 0.2815 0.1634 0.1701 0.1312 0.0000

Ossenfeld 1 0.1455 0.1212 0.1786 0.1588 0.0806 0.1301 0.0822 0.2532 0.1050 0.1306 0.1068 0.1285 0.0830 0.1417 0.1396 0.1796 0.0000

Ossenfeld 2 0.0659 0.0991 0.2160 0.1205 0.1138 0.1530 0.0929 0.2394 0.1176 0.0734 0.1129 0.1168 0.0363 0.2262 0.1311 0.2159 0.0486 0.0000

Scheden 0.1717 0.2128 0.1991 0.1242 0.1450 0.2008 0.1770 0.0897 0.1695 0.1484 0.1497 0.2712 0.2188 0.2674 0.2394 0.2988 0.1860 0.1602 0.0000

Weisswassertal 0.1789 0.1227 0.1930 0.0676 0.1314 0.0880 0.0329 0.3461 0.0549 0.1070 0.1164 0.1463 0.1095 0.1319 0.0894 0.0844 0.1648 0.1336 0.2387 0.0000

B. constrictus 0.2611 0.1842 0.1754 0.1741 0.1918 0.1189 0.1035 0.3825 0.1061 0.1907 0.1635 0.1845 0.1010 0.1042 0.1937 0.1455 0.1783 0.1853 0.2910 0.1219 0.0000
B. ocskayi 0.2982 0.2996 0.2954 0.3340 0.2679 0.2955 0.2878 0.5448 0.2916 0.3341 0.3403 0.2500 0.2166 0.2276 0.2619 0.3771 0.3309 0.3887 0.4501 0.3594 0.2723 0.0000
B. obtusus 0.2527 0.2306 0.2228 0.1721 0.2051 0.2587 0.1685 0.3179 0.1901 0.2251 0.2207 0.2111 0.1012 0.2253 0.1815 0.2604 0.2218 0.2892 0.2697 0.1772 0.2598 0.2896 0.0000
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Tab. 3.74-4: Genetische Distanz (Fgr) basierend auf den Daten der AFLP-Analyse von 21 Populationen der Art B. serricauda, sowie fiinf weiteren Arten der
Gattung Barbitistes. Zur Berechnung wurde das Programm AFLP-SURYV 1.0 herangezogen. Als Grundlage dienten 106 polymorphe Fragmente

Pairwise Fst between populations

Bad Laer 0.0000

Bad Lauterberg 0.2553 0.0000

Bremke 0.2490 0.0955 0.0000

Goettinger Wald 0.1957 0.1233 0.0933 0.0000

Gr.-Elleshsn. 0.2229 0.2450 0.2125 0.1014 0.0000

Ebersberg Weg 0.3549 0.2811 0.1735 0.1748 0.2823 0.0000

Hasbruch 0.1870 0.1453 0.1132 0.1239 0.2220 0.2983 0.0000

Hildesheim 0.3609 0.3361 0.2407 0.2906 0.3556 0.2516 0.2996 0.0000

Kaufunger Wald 0.1970 0.1918 0.0782 0.1335 0.1843 0.2785 0.1296 0.2805 0.0000

Knutb. Kr. 0.2469 0.1676 0.1192 0.1610 0.1789 0.2595 0.1508 0.2702 0.0867 0.0000

Knutb. Bank 0.2355 0.1654 0.1205 0.1496 0.1713 0.2950 0.1231 0.3126 0.0758 0.0142 0.0000

Ludolfshausen 0.3187 0.2685 0.1815 0.1934 0.2264 0.1990 0.2491 0.3035 0.2008 0.1964 0.1830 0.0000

Moosach I 0.3420 0.3291 0.2812 0.2297 0.3163 0.2493 0.3043 0.3965 0.3882 0.3182 0.3151 0.2958 0.0000

Moosach II 0.4548 0.3689 0.3203 0.3342 0.3521 0.3590 0.3220 0.4682 0.3376 0.2244 0.2066 0.2704 0.1965 0.0000

EbersbWeiher 0.3259 0.1957 0.1684 0.2174 0.3142 0.2260 0.2394 0.2407 0.2093 0.1712 0.1901 0.1883 0.2692 0.2110 0.0000

12Gehren 0.2800 0.2281 0.2038 0.1870 0.2250 0.2695 0.2458 0.3448 0.2063 0.1957 0.1669 0.1547 0.2443 0.2247 0.1947 0.0000

Oberkatzbach 0.2682 0.2244 0.1837 0.2354 0.2821 0.3127 0.1906 0.3840 0.1629 0.1624 0.1233 0.2738 0.3281 0.2374 0.1166 0.2079 0.0000

Ossenfeld 1 0.3850 0.3146 0.2764 0.2221 0.3253 0.3829 0.2787 0.4526 0.2310 0.2176 0.1963 0.2468 0.4233 0.3840 0.3313 0.3232 0.2729 0.0000

Ossenfeld 2 0.3480 0.3100 0.2954 0.2743 0.2966 0.4309 0.2051 0.4554 0.2368 0.2014 0.1243 0.3004 0.3762 0.2484 0.3448 0.2288 0.2553 0.1929 0.0000

Scheden 0.3531 0.2932 0.2289 0.2463 0.3222 0.2262 0.3150 0.2952 0.2622 0.2527 0.2645 0.1895 0.2594 0.3084 0.2120 0.1394 0.3044 0.3545 0.3863 0.0000

Weisswassertal 0.3007 0.2159 0.1143 0.1940 0.2754 0.2199 0.2221 0.2068 0.1584 0.1433 0.1474 0.1996 0.3320 0.2935 0.1182 0.1509 0.1603 0.3158 0.3190 0.1531 0.0000

B. constrict 0.6276 0.5814 0.4825 0.5652 0.5887 0.6291 0.5118 0.6578 0.4766 0.4596 0.4497 0.5762 0.6369 0.5197 0.5615 0.4945 0.4489 0.6234 0.5298 0.6104 0.4742 0.0000

B. obtusus 0.6182 0.5739 0.4517 0.5334 0.6069 0.5762 0.5316 0.5712 0.4656 0.4521 0.4473 0.5667 0.6532 0.5152 0.5147 0.5429 0.4947 0.5792 0.5617 0.6166 0.4254 0.6629 0.0000

B. yersini 0.4214 0.4269 0.2988 0.3835 0.4640 0.4492 0.3640 0.4373 0.3134 0.3233 0.3276 0.4316 0.4956 0.4358 0.3591 0.3797 0.3132 0.4716 0.4553 0.4291 0.2421 0.4994 0.5034 0.0000
B. ocskayi 0.4046 0.3559 0.2475 0.3302 0.4123 0.3852 0.3307 0.3938 0.2669 0.2430 0.2527 0.3711 0.4431 0.3798 0.2545 0.2638 0.2279 0.4389 0.3724 0.3703 0.1854 0.4626 0.4980 0.2733 0.0000
B. fischeri 0.5778 0.5014 0.4108 0.4867 0.5666 0.5645 0.4110 0.5777 0.4448 0.4090 0.3939 0.5294 0.6077 0.5898 0.5096 0.5514 0.4388 0.4781 0.4983 0.5918 0.4260 0.6568 0.5664 0.5078 0.5098 0.0000
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Tab. 3.74-5: Genetische Distanz (Fgr) basierend auf den Daten der RAPD-Analyse von 20 Populationen der Art B. serricauda, sowie drei weiteren Arten der
Gattung Barbitistes. Zur Berechnung wurde das Programm AFLP-SURYV 1.0 herangezogen. Als Grundlage dienten 90 Amplifikate in einer Groenordnung von
60 bis 300 Basenpaaren

Pairwise Fst between populations

Bad Laer 0.0000

Bad Lauterberg 0.2388 0.0000

Bremke 0.3091 0.3249 0.0000

GoettingerWald 0.2369 0.1764 0.2996 0.0000

Gr.-Ellershsn. 0.2425 0.3130 0.2139 0.2928 0.0000

Ebersberg Weg 0.2924 0.2679 0.2062 0.2509 0.0641 0.0000

Hasbruch 0.2713 0.2246 0.2655 0.1305 0.1949 0.1441 0.0000

Hildesheim 0.4922 0.5338 0.3791 0.3690 0.4163 0.4225 0.4450 0.0000

Kaufunger Wald 0.2618 0.2211 0.1943 0.1425 0.1563 0.0803 0.0244 0.3747 0.0000

Knutbuehren 0.2524 0.2837 0.2074 0.2050 0.2248 0.1710 0.1234 0.3412 0.0957 0.0000

Ludolfshausen 0.3035 0.3377 0.2665 0.2453 0.2505 0.2412 0.1951 0.3609 0.1301 0.1578 0.0000

MoosachT 0.2522 0.3137 0.2259 0.3062 0.2097 0.1956 0.2461 0.4733 0.2392 0.2202 0.2990 0.0000

MoosachII 0.1265 0.1640 0.2132 0.1946 0.0405 0.0653 0.1456 0.4142 0.0628 0.2026 0.2200 0.0644 0.0000

EbersbergWeiher 0.3575 0.3016 0.1024 0.2734 0.2089 0.1506 0.1292 0.4718 0.1044 0.2155 0.3255 0.2584 0.1767 0.0000

12Gehren 0.3357 0.2570 0.2957 0.1626 0.2497 0.1836 0.1443 0.4425 0.1379 0.1598 0.2488 0.2052 0.1748 0.1992 0.0000

Oberkatzbach 0.4387 0.3385 0.4409 0.1878 0.3897 0.2673 0.1742 0.5745 0.1718 0.3055 0.3474 0.4103 0.2720 0.3093 0.2299 0.0000

Ossenfeld 1 0.3065 0.2765 0.3355 0.2672 0.2036 0.2649 0.1860 0.4737 0.2049 0.2539 0.2372 0.2662 0.1848 0.2792 0.2431 0.3506 0.0000

Ossenfeld 2 0.1524 0.2172 0.3489 0.2049 0.2110 0.2499 0.1796 0.4359 0.1982 0.1579 0.2378 0.2266 0.0654 0.3492 0.2232 0.3665 0.1281 0.0000

Scheden 0.3290 0.3772 0.3492 0.2189 0.2871 0.3267 0.3045 0.2511 0.2764 0.2606 0.2881 0.4056 0.3176 0.4007 0.3308 0.4461 0.3567 0.3055 0.0000

Weisswassertal 0.2818 0.2192 0.2885 0.1082 0.2203 0.1487 0.0633 0.4634 0.0916 0.1720 0.2016 0.2334 0.1601 0.2136 0.1344 0.1665 0.2772 0.2230 0.3419 0.0000

B. constrictus 0.4244 0.3563 0.3273 0.2790 0.3298 0.2228 0.2058 0.5553 0.1926 0.3194 0.3157 0.3308 0.1823 0.2149 0.3001 0.3035 0.3514 0.3376 0.4464 0.2210 0.0000
B. ocskayi 0.4678 0.4653 0.4404 0.4085 0.4396 0.4349 0.4111 0.6568 0.3902 0.4449 0.4872 0.4083 0.3363 0.3753 0.3741 0.5179 0.5021 0.5078 0.5622 0.4397 0.4544 0.0000
B. obtusus 0.3966 0.3810 0.3598 0.2672 0.3268 0.3515 0.2731 0.4984 0.2767 0.3331 0.3547 0.3416 0.1631 0.3426 0.2671 0.4040 0.3799 0.4101 0.4146 0.2744 0.4083 0.4725 0.0000
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Tab. 3.74-6: Genetische Distanz (Fgsr) basierend auf den Daten der AFLP-Analyse fiir einen angenommenen Inzuchtkoeffizienten f = 0,93 (HWD). Zur
Berechnung wurde das Programm AFLP-SURV 1.0 herangezogen

Pairwise Fst between populations

Bad Laer

Bad Lauterberg
Bremke
Goettinger Wald
Gr.-Ellershsn.
Ebersberg Weg
Hasbruch
Hildesheim
Kaufunger Wald
Knutb. Kr.
Knutb. Bank
Ludolfshausen
Moosach I
Moosach IT
Ebersb Weiher
12Gehren
Oberkatzbach
Ossenfeld 1
Ossenfeld 2
Scheden
Weisswassertal
constrictus
obtusus
yersini
ocskayi
fischeri

wwwww

OO0 O0O0OO0OOOOOOOOOOODOOOO OO

.0000
L2312
.2348

1821

.2323

3337

.2574
.3630
L2267
.3051
.2883
.2880
.3224
.4362
L3112
.2898
L2994
.3549
.3135
.3180
L2717
.6297
.6337
.4399
.4252
.5889

.0000
L1160
.1359
L2126
.3037
.1738
.3455
.1884
L2177
L1913
.2532
.3491
.3548
.2390
.2376
.2575
.2656
.2441
.3232
.2045
.5735
.5654
.4467
.3824
.4903

OO0 O0O0O0O0OOOOOOOOOODOOOO OO

.0000
.1326
.1850
.2178
.1498
.2845
.0870
.1657
.1537
.1866
.3067
.3144
.2021
.2532
L2267
L2191
.2185
.2946
.1557
.4870
.4616
.3572
.3202
.3893

OO0 O000O0OO0OOOOOOOOODOOO O OO

.0000
.0847
.1946
.1810
.3209
L1479
.2374
L2110
.2082
.2636
.3275
L2417
.2511
L2771
L2266
L2424
.2750
.2055
.5724
.5385
.3990
.3729
.4834

OO0 O0OO0OOOOOOOOOOOO OO O

.0000
L2742
.2457
.3559
L1733
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