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Preface

In the following, the short communications of 54 oral presentations and 45 posters from the 7th
annual congress of the GfBS (see http://www.gfbs-home.de/), held in Stuttgart, 14-17th
September 2004 are summarised. This congress with 137 participants was organised by the
Natural History Museum (Staatliches Museum fir Naturkunde) Stuttgart, and opened by
Ministerialdirigent Hans Georg Koch (Baden-Wirttemberg Ministery for Science and Arts),
Prof. Dr. Wolfgang Wagele (President of the GfBS), and Dr. habil. Johanna Eder (Director of
SMNS and 1* Vice-President of the GfBS).

The main topics of the congress were (i) the calibration of molecular clocks (invited lecture by
Prof. Dr. Susanne Renner “Die Probleme und Méglichkeiten simultaner, multipler Eich-ungen
von molekularen Uhren”), (ii) changes of biodiversity in time (invited lecture by Prof. Hans Kerp
“Der Rhynie Chert, eines der altesten und meist vollstandig erhaltenen Okosysteme”), (iii) the
evolution of diversity of species in island- and refugial habitats (invited lecture by Dr. Helmut
SchmalfuB & Dr. Thomas Raus “Insuldre Biodiversitat in der Agais”).

In addition, many oral and poster presentations on different topics of biosystematics were
given, covering taxonomic aspects of bioinformatics (GBIF), biogeography, palaeontology,
morphology, biodiversity research and biodiversity collections, as well as the following major
organismic groups: Fungi, horsetails, ferns, various angiosperms, “protozoans”, as well as the
metazoan groups Porifera, Nematoda, Mollusca, Annelida, Arthropoda, and Vertebrata.
Special meetings of museum curators and of the group of young systematists were held during
the congress. A workshop was held on software for phylogenetic tree reconstructions (Dr.
Heiko Schmidt, NIC, FZ Judlich) and the construction of SuperTrees from heterogeneous data
sets (Dr. Olaf Bininda-Emonds, TU Munich). Guided tours in the Natural History Museum
Stuttgart (Museum am Léwentor and Schloss Rosenstein) and the Stuttgart Zoo and Botanical
Garden Wilhelma were offered to the participants of the congress.

Prof. Friedrich Ehrendorfer (University Vienna) was appointed honorary member of the society
and held the public lecture “Hybridisierung erhéht die Artenvielfalt in der Evolution”. The
Bernhard Rensch Prize of the society was awarded for the first time, and a prize for the best
poster presentation was awarded as well.

The organisers of the congress wish to thank the staff of the Staatliches Museum fir
Naturkunde Stuttgart and all other persons involved for their help during the congress.

Glnter Bechly (SMNS)
editor of the abstracts
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Functional flower morphology and nectar production in Caiophora
(Loasaceae) and sister groups

Markus Ackermann & Maximilian Weigend

Phylogeny, alpha-taxonomy, flower morphology, pollinator observations, and nectar (field work
and greenhouse) composition were investigated for Caiophora and its immediate sister groups
in “Loasa”. The flowers of some, putatively primitive, species of Caiophora have spreading,
white or pale yellow petals and 2—3-coloured nectar scales, which largely enclose the free
staminodes in the staminodial complexes. The flowers are pendulous and have distinct
“footholds” for visiting bees, i.e., various elaborations on the scale back which allow the bees to
firmly hold on to the inverted flowers. Flower visitors, most commonly Colletid bees, trigger
stamen movement when they remove nectar from the nectar scales. The flowers show distinct
resource partitioning in time, i.e., the visitors are repeatedly rewarded with pollen every 20—30
min. This floral morphology and function is termed “tilt-revolver flower” and is essentially
identical to that found in neighbouring groups of “Loasa” and Scyphanthus.

However, the vast majority of species in Caiophora has a very different flower morphology with
more or less campanulate, red or orange corollas, and inconspicuous floral scales, which are
also much smaller than the strongly enlarged free staminodes, which in turn curve to the centre
of the flower like the spokes of a wheel. The stamen movement is not triggered by a
manipulation of the floral scale and the anthers mature irregularly and reach the center of the
flower in a short period of time. This floral morphology is found only in Caiophora and is called
“spoke revolver flower”. It seems that this morphology, together with an increase in nectar
production and a reduction of nectar concentration is an adaptation to pollination by
hummingbirds. Field data indicate that the pollinator shift may have taken the route via larger
bees of the genera Bombus, Centris and Xylocopa. This adaptation towards humming bird
pollination was probably the key invention to the conquest of the high Andes, where all the
more derived taxa of Caiophora (ca. 80 % of the species total) are currently found.
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Phylogeny of Mussaendeae (Rubiaceae) with emphasis on the genus
Mussaenda sensu stricto, inferred from ITS and TRNT-F-sequences

G. Alejandro, S. Razafimandimbison and S. Liede-Schumann

Parsimony analyses of the tribe Mussaendeae sensu Bremer and Thulin (1998) using the
internal transcribed spacer (ITS) regions of nuclear rDNA and trnT-F regions of chloroplast
DNA were performed to test the monophyly of Mussaendeae and Mussaenda Burm. ex L.
sensu stricto (s.str.) as currently circumscribed, assess the phylogenetic relationships within
Mussaendeae, and evaluate the patterns of morphological evolution for vegetative and
reproductive characters within Mussaendeae. Our results showed that Mussaendeae sensu
Bremer and Thulin is monophyletic. Mussaenda s.str. is not monophyletic as the Asian genus
Aphaenandra Miq. is nested within the Asian Mussaenda clade and the Malagasy Mussaenda
is more closely related to Landiopsis Capuron ex J. Bosser and Schizomussaenda Li than to
Asian and African Mussaenda. All investigated Asian and African Mussaenda form a strongly
monophyletic group; the Asian Mussaenda clade is nested within the African Mussaenda
species which suggests an African origin of the genus. The separation of segregate genera —
Schizomussaenda Li and Pseudomussaenda Wernham from Mussaenda s.str. is well
supported. Consequently, Aphaenandra should be merged with Mussaenda, the Malagasy
Mussaenda needs a new genus circumscription, and Mussaenda s.str. should be restricted to
the Asian and African members of the genus.

Org. Divers. Evol. 4, Electr. Suppl. 6 (2004)
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Chaos der Formen oder alte Muster?
Zur Homologie der Genitalsklerite der Neuropterida (Insecta, Endopterygota)

Ulrike Aspock & Horst Aspdck

Versuche, die Genitalsklerite (GS) der Neuropterida (= Raphidioptera und Megaloptera +
Neuroptera) zu interpretieren, waren stets durch die kontrdren Standpunkte ,alte Derivate”
versus ,evolutive Neuheiten” polarisiert. Der vorliegende Ansatz einer Homologisierung tber
ein Gonokoxiten-Konzept kdnnte auch im jlingsten Hypothesen-Konflikt molekularbiologischer
und holomorphologhischer kladistischer Analysen (Haring & Aspdck 2004) von Bedeutung
sein. Ubereinstimmungen der GS bei Machilidae und Raphidiidae (Matsuda 1957) ermdglichen
eine Interpretation des urtimlichen, mit Gonokoxiten, Gonapophysen und Gonostyli
ausgestatteten 9. Segments mannlicher Raphidiidae. Davon abgeleitete Hypothesen zur
Homologisierung der mannlichen GS der Neuropterida (Aspdck 2002), sie betreffen die
Abdominalsegmente 9 bis 11, werden nunmehr durch eine entsprechende Analyse der
weiblichen GS erganzt. Davon sind nicht nur — wie Ublicherweise angenommen — das 8. und
9., sondern ganz wesentlich auch das 7. Segment betroffen. Phylogenetisches Potential
und/oder Konflikte ergeben sich unter anderem 1) aus unabhangigen oder synapomorphen
Obliterationen oder Modifikationen von Skleriten, 2) aus parallelen Apomorphien bei
abgeleiteten Vertretern tatsachlich und/oder mdglicherweise verwandter Taxa im Mannchen
(z.B. fadenférmig verlangertes und modifiziertes Penisfilum bei Coniopterygidae, Berothidae,
Rhachiberothidae und Mantispidae), 3) aus dem Wiedererscheinen serial homologer
Strukturen (weibliche Gonokoxiten und Gonapophysen als digitiforme Processus und flache
Platten im 8. Segment mancher Myrmeleontidae, als stumpfe Processus und flache zirkulare
Platten im 7.(!) Segment mancher Berothidae, 8. Gonokoxiten als Pseudosternite bei manchen
Nemopteridae, jedoch digitiforme Processus des 9. Tergits als Pseudogonokoxiten bei
Rhachiberothidae).
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,Rapid Biodiversity Assessment’ von Schwimmkafern des Fiji Archipels
basierend auf DNA Sequenzdaten und Morphologie (Coleoptera: Dytiscidae)

Balke, M., Monaghan, M.T., Pons, J. & Vogler, A.P.

Im Winter 2003 wurden Schwimmkafer auf flnf Inseln des Fiji Archipels gesammelt. Diese
Arbeiten wurden in Zusammenarbeit mit der Wildlife Conservation Society, South Pacific
Program (WCS) durchgeflhrt.

Hier wurde auf Copelatus fokussiert, da Arten dieser Gattung in Fiji weit Gber alle HOhenzonen
verbreitet sind; es offenbar zahlreiche Arten in Fiji gibt; und weil fir diese Gruppe umfangreiche
Vergleichsdaten fur die Weltfauna vorliegen.

Copelatus wurden an 25 von 36 Lokalitdten gefunden. Von jedem Fundort wurden mehrere
Exemplare unterschiedlicher Phanotypen ausgewahlt. Insgesamt wurden 119 Exemplare
sequenziert (CytB, CO1, 16S (mtDNA) und Histon3 (nDNA)). Die Kafer wurden trocken
prapariert und nach Phanotypen (oder ,Morphospezies’) sortiert.

Die Parsimonieanalyse zeigte, dass die Arten Fijis eine monophyletische Radiation
australischen Usprungs darstellen. Die Haplotypenvielfalt reichte von 82 (CytB), 79 (CO1), bis
8 (H3). Die mittlere CO1 Divergenz innerhalb aller Exemplare von Fiji betrug lediglich 4%.
Durch den ML ratio Test wurde eine molekulare Uhr fir die Innengruppe ,knapp’
zurtickgewiesen. Eine vorsichtige Altersabschatzung basierend auf NPRS, publizierten
Standardraten fir Insekten mtDNA und organismenspezifischer Kalibrierung basierend auf
Proben von jungen vulkanischen Inseln weist darauf hin, dass die Arten Fijis nicht Alter als 7-8
Millionen Jahre sind. Dies ist in Ubereinstimmung mit traditionellen geologischen
Rekonstruktionen.

Auf den Genbaum wurden die Phanotypen projiziert. Es zeigte sich umfangreiche Inkongruenz
zwischen diesen und genetischen Clustern. Werden die morphologischen Gruppen im
klassischen Sinne als ,Arten’ vermutet, zeigt die Analyse Falle von para- oder polyphyletischen
Arten auf dem DNA Sequenzbaum.

Faktoren, welche die beobachtete Inkongruenz erklaren kdnnen, umfassen Introgression und
anzestralen Polymorphismus bei dem mtDNA dominierten Baum. In zwei Fallen, in denen
Histon3 informative Merkmale aufweist, werden ,polyphyletische’ Arten basierend nur auf
Morphologie und H3 als monophyletisch gruppiert — ein Hinweis auf die grof’e Bedeutung
kernkodierter Information im Rahmen solcher Studien.

Der morphologisch-molekularbiologische Ansatz lieferte zugig eine Vielzahl von Informationen,
die fur Naturschutzplaner informativ sind: Die Copelatus Fauna von Fiji beruht auf einer
einmaligen Besiedlung des Archipels (,Einziartigkeit’), es gibt sowohl Insel- als auch
Berglandendemiten. Es liegt eine immense Haplotypendiversitat vor (,genetische Vielfalt’). Die
Empfehlung: Schutz mdglichst vieler aquatischer Lebensraume, in der horizontalen wie auch
der vertikalen Ausdehnung des Archipels.
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Glyceriformia Fauchald, 1977 (Annelida: Polychaeta)
Rezentes von einer bisher wenig beachteten Gruppe ,,lebender Fossilien*

Markus Boggemann

Unter der Bezeichnung Glyceriformia Fauchald, 1977 werden aufgrund ihrer sehr grof3en
morphologischen Ahnlichkeit die Glyceridae Grube, 1850 und die Goniadidae Kinberg, 1865
zusammengefasst. Es handelt sich hierbei um marin weit verbreitete Organismen des
Endopsammal, deren Kieferelemente schon aus dem Trias in fast unveranderter Form
uberliefert sind. Die rezenten Tiere besitzen jeweils einen langgestreckten, vorne und hinten
zugespitzten und mit zahlreichen Segmenten und Parapodien versehenen Koérper. Der
Blutfarbstoff (Hamoglobin), das offene Blutgefallsystem und die meist transparente Epidermis
fuhren dazu, dass die lebenden Tiere mehr oder weniger intensiv rot gefarbt sind. Das
augenfalligste Merkmal ist jedoch der ausstllpbare Proboscis, der mit zahlreichen Papillen
besetzt ist und an dem terminal ausgepragte Kiefer inserieren.

Langjadhrige Untersuchungen konnten zeigen, dass die leicht zu verwechselnden Vertreter der
Glyceriden und Goniadiden eindeutige Unterschiede aufweisen. Die gefundenen
Autapomorphien insbesondere in der Form der Kieferelemente, der proboscidialen Papillen,
der Parapodien und der Cilienverteilung am Prostomium verdeutlichen ein
Schwestergruppenverhaltnis der beiden monophyletischen Taxa. Innerhalb der Glyceriden
lassen sich dabei die drei Gattungen Glycera Savigny, 1818; Glycerella Arwidsson, 1899 und
Hemipodia Kinberg, 1865 mit insgesamt 42 validen Arten unterscheiden. Wohingegen sich die
Goniadiden aus 61 verschiedenen Arten zusammensetzen, die sich auf die folgenden acht
Gattungen verteilen: Bathyglycinde Fauchald, 1972; Glycinde F. Miller, 1858; Goniada
Audouin & Milne Edwards, 1833; Goniadella Hartman, 1950; Goniadides Hartmann-Schroder,
1960; Goniadopsis Fauvel, 1928; Ophioglycera Verrill, 1885; Progoniada Hartman, 1965.
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Isopoda from the southern ocean deep sea.
First results from the ANDEEP expeditions.

Angelika Brandt, Wiebke Brokeland, Saskia Brix, Marina Malyutina

Samples were taken during the expeditions ANDEEP | & Il (ANT XIX3/4) (ANtarctic benthic
DEEP-sea biodiversity, colonisation history and recent community patterns) with RV Polarstern
for the analysis of the Southern Ocean deep-sea isopod biodiversity. In total 5525 specimens
of Isopoda were sampled and 317 species were discriminated. Isopoda were the most
abundant peracarid taxon with 38 % of all Peracarida. 98 % of the Isopoda belong to the
suborder Asellota. Species richness was highest in the northwestern Weddell Sea, Diversity
and Evenness were relatively high at all stations. The Munnopsididae were the most dominant
isopod family with 61 % of the specimens, 118 species divided among 28 genera, the
Haploniscidae comprised 15 % of all isopods with 36 species from 5 genera, followed by the
Ischnomesidae with 7 % and 30 species from 5 genera. The families Desmosomatidae,
Macrostylidae and Nannoniscidae comprised 10 % of the isopod specimens. The
Desmosomatidae were the second most diverse family with 48 species from 12 genera.
Species of the suborder Valvifera or the family Serolidae, were much rarer in the Southern
Ocean deep-sea than on the shelf. 141 of isopod species (46% of the total number) were rare,
occurring only at one of the 21 epibenthic sledge stations. The Southern Ocean deep-sea
differs in faunal composition from the shelf.
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Desmosomatidae — kleine Monster der Tiefsee.
Aspekte zu Diversitat und Evolution.

Saskia Brix

Die Familie Desmosomatidae stellt eine der artenreichsten und regelmaRig zu findenden
Tiefseefamilien dar. Bisher wurden weltweit 115 Arten in 18 Gattungen beschrieben. Auf der
Expedition DIVA-1 wurden 23 neue Desmosomatidenarten (10 Gattungen) gesammelt,
wahrend der Expeditionen ANDEEP I&Il in die Tiefsee des Sudpolarmeeres wurden sogar 48
Arten aus 12 Gattungen nachgewiesen, die vermutlich weitestgehend neu fir die Wissenschaft
sind. Aus dem umfangreichen Material vom australischen Kontinentalabhang kommen Gber 20
neue Arten (davon 6 Neubeschreibungen) dazu; aus der neuseelandischen Tiefsee weitere 9
Arten (davon 2 Neubeschreibungen).

Von dem vorliegenden Material sollen diejenigen Arten beschrieben werden, welche
stammsgeschichtlich wertvolle Merkmale aufweisen. In jedem Fall erweitert die Bearbeitung
des oben genannten Materials den Kenntnisstand Uber die aul3erordentlich diversen und in der
Tiefsee haufigen Desmosomatiden. Es wird sich zeigen, ob die neuen Erkenntnisse Uber die
Desmsomatidae eine komplette Revision der Familie erfordern, da die Zuordnung der
einzelnen Arten in die Gattungen nicht immer eindeutig ist.

In diesem Vortrag sollen neue Apekte und Veranderungen innerhalb der Systematik der

Desmosomatidae, sowie erste Karten zur weltweiten Verbreitung der Familie und Hypothesen
Uber Verwandtschaftsbeziehungen dargestellt werden.
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Ehrendorferiana, eine neue Gattung von Coniferen-bewohnenden Blattflohen
(Insecta, Hemiptera, Psylloidea) aus Chile

Daniel Burckhardt

Blattflohe bilden mit etwa 3000 beschriebenen Arten eine kleine Gruppe von Pflanzenlausen,
die sehr wirtsspezifisch sind. Sie sind hauptsachlich an Dicotyledonen gebunden und erndhren
sich von deren Phloemsaft. Monocotyledonen als Wirtspflanzen sind nur bei wenigen Arten
bekannt. Coniferen dienen den Adulten vieler holarktischer Blattfloh-Arten als
Uberwinterungspflanzen, die Blattflohe kénnen sich aber nicht auf ihnen entwickeln. Die
wenigen Angaben in der Literatur von Coniferen als Blattfloh-Wirtpflanzen sind nicht gentigend
belegt und somit zweifelhaft.

Der Fund von zwei bisher unbeschriebenen Arten in Chile, wovon sich eine auf Austrocedrus
chilensis und die andere auf Fitzroya cupressoides (beide Cupressaceae) entwickelt, war
deshalb Uberraschend. Die beiden Arten gehdren einer neuen Gattung, Ehrendorferiana, der
Unterfamilie Aphalaroidinae an, die zu einer monophyletischen Gruppe von Unterfamilien
gehort, die hauptsachlich mit Fabaceae assoziiert sind. Die phylogenetischen und
biogeographischen Verhaltnisse von Ehrendorferiana und die Wirtspflanzenbeziehungen
innerhalb der Aphalaroidinae werden kurz vorgestellt und diskutiert.
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Serpentine and limestone ecotypes of Onosma echioides (L.) L.
(Boraginaceae) lack of genetic differentiation as revealed by AFLP markers

N. Cusimano, F. Selvi, A. Mengoni, C. Gonnelli, F. Galardi, H.H. Hilger

Onosma echioides is largely restricted to calcareous soils, but is restricted to serpentine
outcrops only in Tuscany (ltaly). Serpentine (ultramafic) soils are characterised by nutrient
deficiency and high levels of Mg, Ni, Cr and Co. They thus represent difficult soil conditions
exerting a severe selection pressure on the vegetation. Serpentine populations of O. echioides
are characterised by a morphological specializations that led past authors to segregate them to
segregate them into distinct taxa, but recently the serpentine ecotypes have all been referred
back to O. echioides. This study investigates the correlation between phenotypic and genotypic
differentiation to explore alternative taxonomic solutions. Eight populations from Tuscany
belonging to the two edaphic ecotypes were analysed using amplified fragment length
polymorphism (AFLP) markers, and the concentrations of Ca, Mg, Ni, Cr and Co in roots and
leaves of the plants were analysed. Analysis of molecular variance (Amova) of the AFLP
markers gave no statistical grouping of populations according with the soil type, but instead
according with their geographical distance, which is supported by the correlation of the genetic
distance with the geographical one (Mantel statistics). Furthermore only 6 haplotypes (of 353)
belong significantly to the serpentine populations. The genetic differentiation is not influenced
by soil type, but follows an isolation-by-distance model and is not correlated with the
differences found in morphology and element composition.
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Molekulargenetische Differenzierung von Singvogeln
auf den Kanarischen Inseln

Christian Dietzen, Michael Wink, Universitat Heidelberg

Die Kanarischen Inseln, Spanien, bieten aufgrund ihres ozeanischen Ursprungs und ihrer
vulkanischen Geschichte ein interessantes Feld zur Untersuchung evolutionsbiologischer und
phylogeographischer Fragestellungen. Auf der Grundlage von DNA-Sequenzen des
mitochondriellen Cytochrom b — Gens untersuchen wir den Grad der Differenzierung der
einzelnen Inselpopulationen zueinander und im Vergleich zum europaischen und afrikanischen
Festland. Damit wollen wir die Kolonisierungswege und -zeiten, den Ursprung der
Inselpopulationen und die verschiedenen Besiedlungsstrategien analysieren. Die Ergebnisse
der genetischen Daten werden mit den Analysen morphometrischer Messungen an lebenden
Végeln verglichen. Hier prasentieren wir die ersten Ergebnisse von einigen weit verbreiteten
Vogelarten, wie z. B. Rotkehlchen (Erithacus rubecula), Goldhahnchen (Regulus spp.) und
Samtkopfgrasmuicke (Sylvia melanocephala).
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Funf neue mitochondriale Genome von Mollusken und ihre Bedeutung
fur die Phylogenie der Mollusca

Hermann Dreyer, Martina Knapp, Miriam Sattler & Gerhard Steiner

Die mitochondriale Genanordnung ist ein ein vielversprechender Marker fiir die Rekonstruktion
der Phylogenie der Metazoa. Wahrend die Genanordnung innerhalb der Arthropoden und
Vertebraten sehr konserviert ist, erscheint sie innerhalb der 15 bekannten Mollusken mt-
Genome extrem variabel. Lediglich bei Katharina (Polyplacophora) und Loligo (Cephalopoda)
kénnen gréRere Ubereinstimmungen zu anderen Invertebraten gefunden werden. Die anderen
bekannten Mollusken mt-Genome hingegen zeigen sehr wenige Ubereinstimmungen mit
Katharina. Die Variabilitdt der Genanordnung lasst bislang wenig Aussagen zur Phylogenie der
Mollusca anhand dieses Merkmales zu. Daher haben wir die nahezu kompletten mt-Genome
von vier Bivalven (zwei Pteriomorpha und zwei Heterodonta) und eines Scaphopoden
(Gadilida) sequenziert. Anders als bei den meisten Muscheln zeigt die Genanordnung der
beiden Pteriomorpha (Lima inflata und Limaria hians) grofe Ubereinstimmungen zu Katharina.
Die Scaphopoda weisen fast keine Ahnlichkeit mit dem basalen Muster von Katharina auf,
wobei die beiden Gadilida, Cadulus jeffreysi und Siphonodentalium lobatum einander sehr
ahnlich sind, sich aber grundlegend von Graptacme eborea (Dentaliida) unterscheiden. Die
nahezu identische Genanordnung des Vetigastropoden Haliotis und Katharina belegt ebenso,
dass die erhdhten Raten der mt-Gen-Rearrangements mehrfach unabhangig innerhalb der
GroRRgruppen auftreten. Das mitochondriale Genom von Loripes lacteus (Bivalvia,
Heterodonta) besitzt im Gegensatz zu fast allen anderen bekannten mt-Genomen der Bivalvia
ein Atpase 8 Gen. Die gemeinsame phylogenetische Analyse aller protein-codierender Gene
auf Aminosaurenebene mit Parsimonie und Bayesian Inference unterstiitzt die Monophylie der
Bivalvia.

Geférdert vom Fonds zur Férderung der wissenschaftlichen Forschung in Osterreich (FWF),
Projekt P16954-B12.
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Studying adaptive radiation at the molecular level:
a case study in the Macaronesian Crassulaceae-Sempervivoideae

Korinna Esfeld, Mike Thiv

Many studies have attempted to identify genes involved in lineage diversification. We aim at
testing the impact of regulatory versus structural genes in the process of speciation in the
Macaronesian Sempervivoideae. This plant group is a classic example of an island radiation as
inferred from its diverse morphology and ecology. Substitution patterns of genes affecting the
phenotype, e.g., regulatory genes (Apetalal, Apetala3) and structural genes (Chalcone
synthase, PEP carboxylase, and -Tonoplast intrinsic protein), will be analysed. Increased
mutation rates of regulatory and/or structural genes are expected, when comparing the
adaptively radiated island clade to its non-radiated mainland sistergroup. This would indicate
positive selection acting upon these genes. Analysing the selected genes that are potentially
involved in either the evolution of floral morphological or physiological key characters enables
us to distinguish between different forces driving speciation. The comparison of evolutionary
rates between these genes presumably affecting reproductive isolation and physiological
adaptation will yield an indirect measurement of the degree to which these forces are linked to
species diversification in Macaronesian Sempervivoideae.
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Fish diversity and zoogeography of New Caledonia, Southwest Pacific
Ronald Fricke

In the course of a check-list and distributional analysis of the fish fauna of New Caledonia, a
French Overseas Territory in the Southwest Pacific, species numbers, dominant families, and
endemism are reviewed. More than 3000 species of fishes are known from the area. In the
ocean, Gobiidae and Labridae are the most speciose families. The freshwater fish fauna is
poor, mainly consisting of marine immigrants.

The territory of New Caledonia comprises four isolated submarine ridge systems, including the
Chesterfield Islands on the Lord Howe Rise, the Grande Terre Group, the Loyalty Islands
including Walpole, and Matthew and Hunter Islands on a ridge connecting Vanuatu and Fiji. In
addition, there is a large field of isolated sea mounts south of the Grande Terre Group. The
Grande Terre Group separated from northeastern Australia approximately 65 Ma before
present, and the ridge systems evolved in the following 10 Ma. Due to relatively stable climatic
conditions during the past 65 Ma (except during Pleistocene glacial periods), and isolation by
deep sea trenches, there is a high degree of endemism on each of the ridges. Grande Terre, a
large island with nutrient-rich rivers and a barrier reef, harbours species otherwise restricted to
continental shelf areas. The Loyalty Islands, rised former atolls without freshwater streams,
have a partially different fish fauna consisting of species of nutrient-poor oceanic waters.

A vicariance analysis of selected fish groups results in generalised dispersal tracks. New
Caledonia was mainly colonised from eastern Australia, and on a second track from Papua
New Guinea via the Solomon Islands and Vanuatu; there are additional tracks leading towards
central Pacific island groups. The occurrence of primitive gobioid members as endemics in
New Caledonian freshwater habitats, together with an extraordinarily high gobiid fish diversity,
indicates that New Caledonia may be close to the origin and dispersal centre of the family
Gobiidae.
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When turtle distribution tells European history:
Distribution of Emys orbicularis mtDNA haplotypes in Germany
reflects former division by the Iron Curtain

Uwe Fritz, Daniela Guicking, Peter Lenk, Ulrich Joger & Michael Wink

The mitochondrial DNA haplotypes of 75 wild caught Emys orbicularis from Germany have
been determined. Eleven different haplotypes belonging to six clades were identified. Only
specimens bearing a haplotype endemic to eastern Germany and neighbouring western
Poland are considered to be native. They are restricted today to the federal states of
Mecklenburg-Western Pomerania and Brandenburg. A single turtle of a recently exterminated
Saxon population bears this haplotype, too. The majority of German specimens exhibit other
haplotypes from different parts of the species’ range. The distribution of haplotypes reflects the
previous division of Germany by the Iron Curtain. In former East Germany, haplotypes from
East Block countries accessible to GDR citizens predominate; whereas in former West
Germany a greater variety of haplotypes was found. This mirrors the greater extent of the West
German pet trade and, surely, also the destinations of countless East and West German
tourists in Southeast Europe and the Mediterranean. Some turtles in East and West Germany
bear a haplotype naturally occurring in former parts of Germany now belonging to Poland and
Russia. They could either represent introductions from these areas, adjacent eastern countries
prior to World War Il, or recently smuggled specimens from Poland or the former USSR.
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Combining phylogenetic and pyhlogeographic data within the Solanaceae:
a molecular clock approach to interpret patterns of biodiversity

B. Gemeinholzer, M. Wink

The Solanaceae comprise about 96 genera and almost 3000 species which are widespread
and of cosmopolitic distribution. The main centre of taxonomic diversity and endemism is
South America where the origin of the family is assumed. Four genera of the Solanaceae are
world-wide distributed, 16 genera are confined to the old world and 7 genera only occur in
Australia and New Caledonia. We analysed the chloroplast marker rbcL and matK for more
than 170 species belonging to 57 genera. Considering phylogenetic relationships and taking an
evolutionary context into account at least 26 long distance dispersal events are needed to
explain the geographic diversity of the present taxa. According to molecular clock
reconstructions three colonization events can be dated back to the Oligocene, 19 to the
Miocene and four happened in the Pliocene and Pleistocene. A minimum of five different
colonization events are needed to explain the present species diversity of the Solanaceae in
Australia, six events to reconstruct the presence in the Old World, two for Africa and the
Canary Islands and one for Madagascar, Hawaii, the Caribbean and New Zealand
respectively. Different molecular clock approaches are applied to reconstruct time frames for
these colonization events.
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A new look at old lineages:
riverine ancestry and the origin of adaptive radiation in limnic gastropods

Glaubrecht, Matthias

Speciation and the origin of radiations in ancient lakes have featured prominently in
evolutionary biology, viewing these “evolutionary theatres” as hotspots of diversification. The
presumptive endemic evolution of so-called “thiarid” species flocks among gastropods in the
East African Lake Tanganyika and in central lakes on Sulawesi, Indonesia, provide instructive
model cases for rapid radiations. In contrast, riverine radiations are both rarely known and less
well studied.

Earlier attempts to evaluate factors responsible in these radiations suffered from lacking insight
into the morphology of the constituent taxa as well as into the systematics and phylogeny of
these limnic Cerithioidean gastropods in general. In Lake Tanganyika, for example, the origin
of its thalassoid (i.e. marine-like) gastropod radiation long remained enigmatic. It will be shown
here, based on morphological and molecular phylogenetic evidence both from the lake
radiation and a study of some riverine taxa, that (i) Lake Tanganyika provides an evolutionary
reservoir of old (riverine) lineages, and that (ii) the uterine brooder Potadomoides represents
the adelophotaxon to Lavigeria only, but not the entire thalassoid species flock.

Evolutionary and taxonomic implications are discussed, and are compared with riverine
radiations among pachychilids in Australasia. In particular an exceptional assemblage of
morphologically distinct viviparous species is reported, found in Brotia endemic to the Kaek
River, Thailand, with syntopic occurrence of up to three species separated by habitat
preferences and trophic specializations. Based on a molecular phylogeography the origin from
a Mekong River ancestor is hypothesised, and evolutionary aspects are discussed in light of
riverine “radiations” and lacustrine species flocks found also in the closely related Tylomelania
endemic to Sulawesi.
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Chironomidae in Dominikanischem Bernstein.
Eine fossile tropische Fauna.

Martin Grund

Dominikanischer Bernstein (DB) stammt von der Karibikinsel Hispaniola und ist vor 15-20
Millionen Jahren entstanden (lturralde-Vinent & MacPhee 1996, lturralde-Vinent 2001). Seine
Einschlisse (Inklusen) von fossilen Chironomiden sind geeignet, den damaligen Lebensraum
zu rekonstruieren (Schlee & Gléckner 1978, Wichard & Weitschat 1996). Die Chironomiden
des DB waren bisher vollig unbearbeitet. In aktuellen Untersuchungen konnten die rezenten
Gattungen Ablabesmyia, Tanypus, Polypedilum, Dicrotendipes und Stenochironomus
nachgewiesen werden. Die Fossilien sind von den heutigen Vertretern dieser Gattungen kaum
oder gar nicht zu unterscheiden.

Die Zusammensetzung von Chironomidenfaunen ist abhangig vom Lebensraum, wie z. B.
Littoral und Profundal von Seen oder Rhithron und Potamon von Fliessgewassern (z.B.
Armitage et al. 1995), sowie von der biogeographischen Region (Ashe et al. 1987). Die
Verteilung der Chironominae, Othocladiinae und Tanypodinae im DB zeigt ein fiur die Tropen
charakteristisches Muster. Die Untersuchung der fossilen Chironomidenfauna des DB bietet
eine Moglichkeit, die Rekonstruktion der damaligen Lebewelt von Hispaniola zu verbessern,
und um Angaben Uber Ihre Gewasser und das Relief zu der Insel zu erweitern.
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A comparison of methods that evaluate the temporal course of
radiations in plants

K. Bernhard von Hagen & Ute Wahrmund

An important question in evolutionary research is how and why rates of diversification vary
over time, among lineages, and between geographical regions. Several methods with different
theoretical background have been published in the literature which aim to describe such
differences qualitatively or which provide statistical significance from phylogenies of extant
taxa. However, these methods have rarely been applied to real organisms and especially so to
plants and it is not yet clear which of these methods give consistent and useful results.
Therefore, we have collected ten molecular data sets from the botanical literature and have
applied five different methods analysing diversification rates on these examples. Our
comparison of methods reveals that two of these methods (both focus on rate changes over
time across all lineages) give reasonable and rather descriptive results. However, the three
methods which focus on rate changes on specific phylogenetic branches (e. g., due to a key
innovation) or between lineages seem less recommendable. First, they sometimes gave
contradictory results, second, they obviously suffered from nested clades with deviating
diversification rates, and third, they did not reliably recognise even rather obvious rate
changes, e. g., very fast diversification after long distance dispersal to new habitats.
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"Neurophylogenie"
Struktur des Gehirns und die Stammesgeschichte der Arthropoda.

Steffen Harzsch

In der neuen Debatte um die Verwandtschaftsbeziehungen der Euarthropoda spielt der
Merkmalsraum ,Zentralnervensystem“ eine zunehmend wichtige Rolle. Dieser Beitrag gibt
einen aktuellen Uberblick zu den verschiedenen Merkmalen des Gehirns, die im Zentrum der
Diskussion stehen. Im Protocerebrum sind dies die optischen Neuropile und Chiasmata sowie
der Zentralkomplex. Im Deutocerebrum bieten das olfaktorische System und bestimmte
axonale Trakte, die Deuto- und Protocerebrum verbinden, eine Fille von Diskussionspunkten.
Im Beitrag wird versucht, die Grundmuster der verschiedenen Taxa innerhalb der
Euarthropoda zu rekonstruieren. Diese werden auf zwei konkurrierende Hypothesen zur
Phylogenie der Arthropoda projiziert, die traditionelle ,Tracheata® Hypothese und die
alternative ,Tetraconata“ Hypothese. Ubereinstimmungen und Konflikte der Gehirndaten mit
diesen Hypothesen werden diskutiert.
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Are Kamptozoa (Entoprocta) the sistergroup of Mollusca ?
Haszprunar, Gerhard and Wanninger, Andreas

Whereas molecules and morphology have established the systematic position of the Mollusca
among the Lophotrochozoa, the question of the direct sistergroup of Mollusca is sitill
unresolved. To establish the morphologically based hypothesis of a sister-group relationship to
the Kamptozoa, we have investigated (late) creeping larvae of the kamptozoan Loxosomella
murmanica (Nilus, 1909) by means of ultrastructure (SEM and TEM), fluorescence-coupled
phalloidin (muscle-labelling) and immunocytochemical methods for neural characters
combined with confocal laser scanning microscopy (CLSM).

Unique characteristics of the kamptozoan larva include the paired ciliated pits in front of the
apical organ, the so-called “frontal organ”, which lacks eye spots in L. murmanica, and
epidermal, myoepithelial cells with obliquely striated muscle fibres. The larva of L. murmanica
is not able to feed, since the gut does not show a lumen throughout its length. Electron
microscopy and anti-serotonin immunoreactivity identified a pair of ventrally situated nerve
cords and a prototroch ring, which is connected with the cerebral commissur via another pair of
serotonergic nerves. At present direct homologies with the molluscan tetraneural nervous
system could not be unequivocally established.

The larva of Loxosomella shows a creeping sole with several characters shared by primitive
molluscs, particularly Solenogastres, the latter are considered to represent the earliest offshoot
of Mollusca: (1) The anterior end is equipped with compound cilia (cirri); (2) large, subepithelial
mucous glands, which extend into the head region, open nearby; (3) The dorsoventral muscle
fibres are smooth and their inner parts inter cross immediately above the foot sole - a character
so far unique in molluscs; (4) The anal opening opens dorsally of the creeping sole. All these
data strongly suggest direct homology between the larval entoproct and the original molluscan
creeping sole. Entoprocta and (aculiferan) Mollusca further share a chitineous cuticle (contrary
to collageneous cuticles in Sipuncula, Myzostomida, and Annelida) and (except
Stylommatophora and Cephalopoda) a sinusial circulatory system.

According to the given data, we confirm the proposed direct sistergroup relationship of
Mollusca and Kamptozoa and await further supporting evidence from molecular studies.
Acceptance of this hypothesis has also implications for the early phylogeny of Mollusca itself,
since it provides direct outgroup comparison and establishes the basal position of the
Solenogastres.
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CBD and the GTI Process
CL Hauser & F Haas

In 1992, the ,Convention on Biological Diversity' CBD (dt: Ubereinkommen Uber die
Biologische Vielfalt') or better known as the ,Rio Convention' was passed. For the first time, the
signing parties acknowledged the importance of biodiversity and committed themselves to its
protection and sustainable use. Germany ratified this document in 1993. The objectives of this
convention are "the conservation of biological diversity, the sustainable use of its components
and the fair and equitable sharing of benefits arising out of the utilization of genetic
resources, ..." (CBD Handbook).

In order to be able to implement the Convention's objectives one must know the species that
ought to be protected and made available for sustainable use and so the GTI, the Global
Taxonomy Initiative was founded in 2002. The major objectives of the GTI are expansion of
taxonomic knowledge and capacity building in taxonomy, as far as taxonomy is related to the
objectives of the CDB. The parties (dt. Vertragsstaaten) agreed to establish a 'National Focal
Point' in their own country, which is supposed to assess the national taxonomic capacities.
This national 'Taxonomic Needs Assessment’ (dt. "Taxonomische Bedarfsanalyse') includes the
setting for priorities for further funding. Thus the GTI has the potential to be a lobby for support
and funding of biosystematic research and taxonomy, but it depends on the general objectives
of the CBD.

In August 2002, the GTI National Focal Point in Germany has been established at the
Staatliches Museum fir Naturkunde Stuttgart (SMNS), Germany (www.gti-kontakistelle.de).
This was prompted by the decision of the 'COP6' to adopt a GTI programme of work. 'COP6&' is
the 6th Conference of Parties of the UN-CBD, held at The Hague, Netherlands, in April 2002.

It is before this background that we want to address the members of the Society for Biological
Systematics and other institutions to discuss the Taxonomic Needs Assessment, the national
strategy within the GTI and an efficient implementation of the GTI. We also want to report on
the latest developments and possible chances for funding of taxonomic & developmental
projects.
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Diplogastrid nematodes on beetles:
diversity in a limited habitat

Matthias Herrmann, Werner E. Mayer and Ralf J. Sommer

In modern developmental biology a number of animals are used as model organisms. Among
these are the fish Danio rerio (Actinopterygii: Cyprinidae), the fruitfly Drosophila melanogaster
(Diptera: Drosophilidae) and the nematodes Caenorhabditis elegans (Nematoda: Rhabditidae)
and Pristionchus pacificus (Nematoda: Diplogastridae). Although these animals have been
kept in the laboratories for years and examinedin detail very little is known about their biology
and ecology in the field.

Pristionchus species so far were only found in randomly taken soil samples and occasionally
on beetles. We intend to expand the knowledge about the model organism Pristionchus
pacificus and the whole genus Pristionchus and learn more about their distribution and biology.
Using recent indications of an association between nematodes and certain beetles we
screened several beetle species for nematodes. Adults and larvae of the beetles were
collected, dissected, and placed on agar plates with Escherichia coli as food source. After two
to three days the first worms appeared. The nematodes were determined morphologically and
by using molecular methods (sequencing part of the small subunit of the ribosomal RNA).

In some beetle populations up to 90% of the collected individuals were infested with
Diplogastrid nematodes . Others seemed to be nematode free. On certain beetles up to three
different nematode species belonging to two genera (Diplogasteroides und Pristionchus) could
be detected. The nematodes appeared in a distinct succession.

In the survey we could detect four genera of diplogastrid nematodes on Scarab beetles and
their larvae living in soil or rotten wood. Within the genus Pristionchus we isolated three out of
six laboratory species while another new Pristionchus species was detected on the stag beetle
Lucanus cervus.
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Phylogeny of Betoideae (Chenopodiaceae) and its implications
for the Madrean-Tethyan hypothesis

Sandra Hohmann, Joachim W. Kadereit and Gudrun Kadereit

Betoideae as described and classified by Ulbrich (1934) are a small subfamily of
Chenopodiaceae comprising c. 18 spp. in five genera which share a unique fruit type. Recent
molecular studies (Kadereit et al. 2003 and Miller & Borsch, in press) on the Amaranthaceae-
Chenopodiaceae alliance could neither resolve the exact position of Betoideae within the
alliance nor clarify their internal relationships. The considerable genetic and morphological
distinctness of the five betean genera together with their disjunct distribution in western N
America (Aphanisma), N Africa (Oreobliton), Transcaucasia (Hablitzia), the Himalaya
(Acroglochin), and the Mediterranean region (Beta) led to the hypothesis that the extant betean
species might represent Tertiary relics. They might have been part of the sclerophyllous
vegetation that was widely distributed in N America and Europe during the middle Tertiary.
Here we present a multiple (five) marker and multiple (three) calibration approach that aims at
testing this hypothesis and resolving the phylogenetic relationships within Betoideae.
Betoideae are monophyletic after the exclusion of Acroglochin (2 spp.) and diversified 40-45
Mya ago. Roughly at that time three major lineages, 1.

Beta p.p., 2. Hablitzia, and 3. Aphanisma/Oreobliton/Beta sect. Patellifolia originated. The
position of Beta sect. Patellifolia indicates that Beta in its traditional circumscription including
the three species of Patellifolia is clearly diphyletic. The possible “Madrean-Tethyan
disjunction" of the Aphanisma/Oreobliton clade dates back to the early Miocene.
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Biogeography and phylogeny of the genus Hyles (Lepidoptera: Sphingidae)
based on mt-DNA sequences

Anna Hundsdoerfer, lan J. Kitching and Michael Wink

DNA sequences comprising about 2,300 bp derived from the mitochondrial genes COX I, COX
II and tRNA-leucine were used to elucidate the phylogeny of the genus Hyles (Sphingidae:
Macroglossinae, Choerocampina). The results corroborate the monophyly of Hyles but conflict
with previous internal classifications of the genus based on morphology. Hyles seems to have
evolved in the Neotropics during the Oligocene/Eocene epochs and the molecular data confirm
the hypothesis that it is a very young genus that radiated on a global scale rather quickly. Its
sister group appears to be one of the genera Deilephila, Theretra or Xylophanes. The Nearctic
may have been colonised rapidly by Hyles once the land bridge formed during the Pliocene,
since within this same Epoch, the invasion of the Palaearctic appears to have proceeded from
the East, via the Bering route. We propose that the radiation of the Hyles-euphorbiae-complex
s. str. (HEC) occurred as recently as the Pliocene/ Pleistocene boundary and that its roots can
still be reconstructed in Asia. HEC population ranges appear to have tracked climate
oscillations during the Pleistocene Ice Ages, resulting in hybridization around the
Mediterranean Sea as they repeatedly intermingled. Comparison of the phylogeny with food
plant affiliations leads us to hypothesise that Euphorbia monophagy evolved at least two times
independently within Hyles.
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AlgaTerra Progress Report:
Potentials of a Virtual Collection for Micro Algal Research

Regine Jahn, Wolf-Henning Kusber & Karl Glick

AlgaTerra, a joint project funded by the BMBF, is building up an information system for limnic
and aero-terrestrial algae, which will be made available on the Internet in September 2004
(www.algaterra.org). This primary data is being compiled, evaluated and worked out by five
research groups (Jahn et al. 2003, ODE 3, Electronic Suppl. 2: 9).

Within the AlgaTerra project the BGBM is responsible for the development and implementation
of the database and the web interface (for documentation see:
www.bgbm.org/biodivinf/docs/bgbm-model and Berendsohn, W.G. (ed.), Schriftenreihe
Vegetationskunde 39); and the taxonomic and nomenclatural evaluation including data of type
specimens.

The only stable relation in taxonomy is the link of a scientific name to its type specimen. A
virtual collection of pictures and data of type specimens on the Internet makes type information
accessible for research.

In contrast to this unequivocal linkage, environmental, habitat, cellular, molecular, and
experimental data on algae are tied to a "taxonomic concept" which means the scientific name
plus the reference of its use. If and only if this taxonomic concept is documented (e.g. LM-,
SEM-, TEM-photograph) it is possible to compare the taxonomic concept with the morphology
of a nomenclatural type. Hence, the illustrated types serve as calibration tool for related
taxonomic concepts. This calibration is done in the AlgaTerra database by linking taxonomic
concepts and providing the corresponding images.

Generic names are typified by a species name. A great handicap for scientific communication
in micro algal research is that the "type species" is often not typified by a specimen. Hence the
species and therefore also the genus is regarded as that which is currently understood by this
name. But for a sustainable intercalibration of algal names and algal concepts, the knowledge,
designation and proliferation of the visualised type specimen is essential.

The main aim of the AlgaTerra project is "linking the past to the future", that is clarifying the
usage of a name, sophisticating its morphological features as a traditional tool for the
identification of algae, and adding factual data such as habitat information and molecular
features (including phylogenetic information) thus making historical knowledge fit for the
Internet age and future research.
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Stellate-haired Rhamnaceae:
a molecular phylogeny of the tribe Pomaderreae.

Jurgen Kellermann, Frank Udovicic & Pauline Y. Ladiges

Pomaderreae, the second largest tribe of Rhamnaceae (c. 190 species), is endemic to
Australia and New Zealand. It currently consists of seven genera: Blackallia (1 sp.), Cryptandra
(30-35 spp.), Pomaderris (c. 75 spp.), Siegfriedia (1 sp.), Spyridium (c. 35 spp.),
Stenanthemum (25-35 spp.) and Trymalium (c. 15 spp.). The presence of stellate hairs on
stems, leaves and/or flowers distinguishes them from all other Rhamnaceae species. The tribe
is distributed mainly throughout the temperate to semi-arid, southern regions of Australia.
Some species occur in the arid centre and the tropical North of the continent. We analysed ITS
and trnL-F DNA sequence data from 75 representative species using parsimony.

The monophyly of Pomaderreae is supported with very strong bootstrap and jackknife support.
Although the backbone of the strict consensus tree lacks support, nearly all genera of the tribe
are strongly supported. Trymalium is polyphyletic, with one clade containing species from
Western Australia and South Australia; the Victorian species are in Spyridium. The only
Trymalium species from Queensland, is part of a clade containing four previously unrelated
species. This clade is sister to the rest of the tribe and should be assigned generic status. In
addition to the Victorian species of Trymalium, Spyridium contains three Cryptandra species
from New South Wales. Blackallia and two atypical Stenanthemum species group in a clade
that is sister to the remaining species of Stenanthemum; further study will be needed to
determine whether they should be dealt with as one genus of three monotypic genera.
Pomaderris and the monotypic genus Siegfriedia are sister taxa, a relationship that is also
supported by fruit characters. A species from the Northern Territory, for which the genus
Tephrastrum has been proposed, is nested deep in Cryptandra and should be placed in the
latter. Splitting Cryptandra into segregate genera is not recommended.

This study provides the first detailed phylogeny of Pomaderreae. The results will be used to

produce a revised classification of the Australian Rhamnaceae for the forthcoming Flora of
Australia treatment of the family.
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Der Rhynie-Chert .
das alteste, nahezu vollstiandig erhaltene terrestrische Okosystem

Hans Kerp

In Rhynie, Schottland, wurden im Unterdevon vor etwa 400 Mio. Jahren von einem System
heilRer, vulkanischer Quellen bis zu 200 m machtige Kieselablagerungen gebildet. Durch die
z.T. sehr kurzfristigen vulkanischen Ereignisse wurden Vegetation und Fauna im Umfeld des
Quellensystems in vielen Fallen in Lebensstellung bzw. am Lebensort verkieselt und
Uberliefert. Die Uberlieferten Okotope reichen von aquatisch bis rein terrestrisch.

Die Erhaltung der pflanzlichen und tierischen Fossilien ist hervorragend — bei den Pflanzen
kénnen alle Gewebe und Zellen und auch plasmatische Zellinhalte bei den Tieren sogar
Weichteile erhalten sein.

Die Makroflora umfasst bisher 7 Taxa einfach organisierter frihester Landpflanzen. Von 4
Taxa sind neben den Sporophyten auch die Gametophyten einschliellich der Antheridien und
Archegonien bekannt. Die Mikroflora ist aul3erordentlich reichhaltig. Es scheinen mehrere
hundert Taxa aufzutreten, wobei die Pilze deutlich dominieren. lhre Diversitat reicht von
mycellosen, aquatischen Chytridiomyceten bis hin zu terrestrischen Ascomyceten. Neben den
Pilzen beinhalten die Mikrofloren auch Bakterien, Cyanobakterien, Flechten sowie Taxa aus
der enigmatischen Gruppe der Nematophyten.

Die Fauna wird von Arthropoden dominiert — es wurden zahlreiche Taxa von Spinnenartigen,
Krebsen und Hundertfil3lern beschrieben. Daneben treten jedoch auch Nematoden und
Polychaten auf. Auch Koprolithen sind im Rhynie Chert sehr haufig. Bisher konnten bereits
mehrere Dutzend unterschiedlicher Typen von Koprolithen mit grofRtenteils noch bestimmbaren
Inhalten aufgefunden werden. Einige der Koprolithen lassen sich bereits bekannten tierischen
Produzenten zuordnen.

In den letzen Jahren konnten im Rhynie Chert zunehmend Interaktionen zwischen Mikro- und
Makrofloren sowie zwischen Flora und Fauna bekannt gemacht werden. Die Interaktionen
reichen von Saprophytismus, Saprophagie, Phytophagie und Carnivorie tber Parasitismus bis
hin zu Mutualismen. Dabei konnten auch eine ganze Reihe von Wirtsreaktionen festgestellt
werden. Der Rhynie Chert bietet somit auch die Mdglichkeit, das Beziehungsnetz in einem der
altesten terrestrischen Okosysteme sichtbar zu machen.
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Endemismus und Artendiversitat der Froschlurche
im subtropischen Nordosten von Rio Grande do Sul, Brasilien

Axel Kwet, Mirco Solé, Tatiana Miranda, Marcos Di-Bernardo

Der Nordosten des stdlichsten Bundesstaats Brasiliens, Rio Grande do Sul, besitzt eine flr
subtropische Regionen auflergewdhnlich hohe Artenvielfalt der Froschlurche (Amphibia:
Anura). Auf einer Flache von etwa 300 Quadratkilometern wurden bis heute 76 Arten (aus 24
Gattungen) nachgewiesen, von denen etwa ein Viertel endemisch sind. Im Rahmen der seit
1995 laufenden Feldstudien wurden unter anderem mehrere wissenschaftlich neue sowie fur
Rio Grande do Sul bislang unbekannte Spezies entdeckt. Mindestens zehn Anurenarten gelten
als unbeschrieben oder besitzen einen ungeklarten taxonomischen Status. Die gréfte
Diversitat erreichen die Laubfrésche (Hylidae) mit 34 Arten in sechs Gattungen (Aplastodiscus,
Hyla, Phrynohyas, Phyllomedusa, Scinax, Sphaenorhynchus) und die Pfeiffrésche
(Leptodactylidae) mit 27 Arten in zwdlf Gattungen (Adenomera, Cycloramphus,
Eleutherodactylus, Hylodes, Leptodactylus, Limnomedusa, Odontophrynus, Physalaemus,
Pleurodema, Proceratophrys, Pseudopaludicola, Thoropa). Daneben sind 12 Arten von Kréten
(Bufonidae; Gattungen Bufo, Dendrophryniscus, Melanophryniscus), zwei Engmaulfrésche
(Microhylidae; Gattung Elachistocleis) und ein eingefiihrter echter Frosch (Ranidae; Gattung
Rana) nachgewiesen. Ursache dieser hohen Artendiversitat im norddstlichen Rio Grande do
Sul sind neben den fir Anuren gunstigen Klimabedingungen (hohe und ausgeglichene
Jahresniederschlage, geringe Frostneigung) vor allem die Vielfalt unterschiedlicher
GrolYlebensrdaume auf engem Raum. Wahrend das vulkanische Hochplateau von
Araukarienwaldern und offenem Grasland (Campos) gepragt ist, dominieren in den steilen
Berghangen die sudlichen Auslaufer des Atlantischen Kistenregenwaldes (Mata Atlantica). Am
Full des Plateaus finden sich wechselgriine, subtropische Walder sowie Pampas-artige
Grassavannen und eine Caatinga-ahnliche Strandvegetation. Diese unterschiedlichen
GrolYlebensraume halten zahlreiche gut strukturierte und fir Amphibien nutzbare Habitate
bereit. Viele im Tiefland weit verbreitete Anuren werden auf dem Hochland durch
morphologisch sehr ahnliche und dort endemische Schwesterarten ersetzt.
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Phylogenetic analysis of Sesuvioideae (Aizoaceae) inferred from nrDNA
internal transcribed spacer (ITS) sequences and morphological data

N. S. Hassan, J. Thiede and S. Liede-Schumann

The phylogeny of the four genera of Aizoaceae subfamily Sesuvioideae (Sesuvium, Cypselea,
Trianthema and Zaleya) is elucidated employing internal transcribed spacer (ITS) sequences
and 23 morphological characters. Phylogenetic analysis based on ITS sequences and a
combined molecular-morphological analysis provide largely congruent results. The monophyly
of Sesuvioideae and its close relationship to Tetragonioideae, Aizooideae and
Mesembryanthemoideae is confirmed. Zaleya is placed within Trianthema and Cypselea within
Sesuvium by ITS analysis, but in the combined analysis, Zaleya forms an unresolved polytomy
with the two Trianthema clades and Cypselea forms an unresolved polytomy with the two
Sesuvium clades. Sesuvium sesuvioides and S. hydaspicum, previously treated as synonyms,
are closely related, but molecular data do not support conspecifity. The close relationship of
four Trianthema species (T. patellitecta, T. rhynchocalyptra, T. megasperma, and T. pilosa)
from Australia based on molecular data is supported morphologically by the exclusive
possession of a well-developed indumentum. In the Trianthema triquetra complex, T. triquetra
from Australia is not monophyletic with T. triquetra from Africa. The type specimen from
southern India corresponds to one of the two Australian forms. T. parvifolia is clearly distinct
from T. triquetra, African or Australian.
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Form follows function:
Konvergente Entstehung ahnlicher Konstruktionen und Mechanismen
bei Erndhrungsorganen von Nematoden

Alexander Furst von Lieven

Trotz ihres oberflachlich einheitlichen Korperbaus weisen Nematoden eine im Moment noch
nicht abschatzbare, immense taxonomische Diversitat auf, die eine ebenso grofl3e Vielfalt an
verschiedenen Lebensweisen ausdrickt. Diese Vielfalt an Lebensweisen spiegelt sich auch in
mannigfaltigen Abwandlungen von Mundhdhle und Pharynx wieder. Die noch andauernde
phylogenetische Analyse der Nematoden bringt nur teilweise Ordnung in die morphologische
Diversitat der Erndhrungsorgane - etliche a priori homologisierbare Merkmale, z.B. der
Mundhdhle, sind in ihrer Verteilung nicht kongruent mit der Mehrzahl anderer Merkmale, so
dass sie sich a posteriori als Konvergenzen herausstellen. Eine Erklarung fur die vielfach
konvergent entstandenen Abwandlungen von Mundhdhle und Pharynx kann nur von einem
Verstandnis der Funktion dieser Strukturen ausgehen. Durch Beobachtung der
Fressmechanismen bei einzelnen Nematodenarten lassen sich verschiedene Erndhrungstypen
formulieren, die generalisierende Aussagen in Bezug auf das Funktionieren von Strukturen
ermoglichen. Z.B. gibt es schluckende, filtrierende, filtrierend-kauende, schneidend-saugende
und stechend-saugende Nematoden. Diese in verschiedenen Taxa immer wieder auftretenden
Typen lassen jedoch keine Aussage in Hinsicht auf die Nahrungsquelle zu: z.B. kdnnen
stechend-saugende Nematoden sowohl Pilzhyphen als auch Pflanzenzellen oder kleine
Metazoen aussaugen. Beispielhaft werden besonders verbliffende Konvergenzen vorgestellt,
z.B. die Mundhoéhlen von Chromadoriden und Diplogastriden, die sich in vielen Einzelstrukturen
wie dem in Einzelrippen aufgeldsten Lippenstitzring und einem durch Pharynxmuskeln
beweglichen dorsalen Zahn gleichen, wobei die Funktionen der Strukturen durch
Lebendbeobachtungen bekannt sind. Vielfach konvergente Entstehung einer Struktur zeigt,
dass diese Struktur nicht zufallig so aussieht wie sie aussieht, sondern dass sie, als
Anpassung an eine bestimmte Funktion so aussehen muss: Form follows function. Dieses
Prinzip wird besonders deutlich, wenn Konvergenzen keine Homoiologien sind, also nicht aus
homologen Strukturen entstehen, wie z.B. die stechend-saugenden "Mundwerkzeuge", die bei
Dorylaimiden aus einem Zahn, bei Tylenchiden aus der Mundhdhle und bei bestimmten
Diplogastriden nur aus dem pharyngealen Teil der Mundhdhle gebildet werden.
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Die Mundwerkzeuge der Pollenwespen (Hymenoptera, Vespidae, Masarinae):
Evolution eines Saugriissels zur Nektaraufnahme bei Faltenwespen

Harald W. Krenn, Volker Mauss, John Plant

Pollenwespen (Masarinae) leben ahnlich wie solitare Bienen. Die Weibchen legen Brutzellen
fur ihre Nachkommen an, die sie mit Pollen und Nektar als Larvennahrung verproviantieren.
Ihre Mundwerkzeuge setzen sie sowohl beim Blutenbesuch als auch beim Nestbau ein. Die
Mandibeln werden vor allem zum Graben der Nester und beim Pollensammeln benutzt. Die
Maxillen helfen Pollen aufzunehmen. Das Labium hingegen wird vor allem fir die
Flissigkeitsaufnahme aus Bliten und vom feuchten Boden benutzt.

Wahrend die Mandibeln und Maxillen bei allen untersuchten Masarinae weitgehend gleich
gebaut sind, weisen die Glossae und die basalen Teile des Labiums grof3e Unterschiede in
Lange, Proportionen und Auspragungen verschiedener Merkmale auf. Dies steht in
Zusammenhang mit der Ausbildung eines verlangerten Saugrissels bei den Masarina, einem
Teiltaxon der Masarini. Dieser Saugrissel der Masarina ist im Vergleich zu den Risseln
anderer Hymenoptera einfach gebaut, denn er besteht nur aus der stark verlangerten Glossa.
Seine Strukturen und der Funktionsmechanismus sind allerdings aufierordentlich kompliziert
und weisen eine Reihe von Merkmalen auf, die im phylogenetischen Zusammenhang
interpretiert, die Evolution dieses Saugorgans rekonstruierbar machen (Krenn et al. 2002).
Einen zumindest kurzen Nahrungskanal gibt es an der Glossaspitze bei den Masarina und bei
ihrer Schwestergruppe, den Paragiina, wahrend er bei urspriinglicheren Taxa fehlt. Nur bei den
Masarina bildet die Glossa einen langen Saugriissel mit (1) einer spezialisierten Spitzenregion,
(2) einem luftdicht geschlossenen Nahrungsrohr, das aus Uberlappenden Kutikulalamellen der
anterioren Seite der Glossa gebildet wird, (3) einem zweiteiligen basalen Glossagelenk, das
eine 180°-Abwinkelung gegeniber dem Pramentum erlaubt, (4) einer Risselruhestellung, bei
der die Glossa teleskopartig zusammengeschoben wird und schlingenférmig im Labium
zurtickgezogen liegt und bei extrem langrisseligen Arten (z.B. Celonites pelistomi) posterior
aus dem Kopf hinausragt und (5) einem neuartigen Mechanismus fir die Risselbewegung.
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Is there a “Mixocoel” in the Onychophora?
Georg Mayer

The fusion between the embryonic coelomic cavities and the primary body cavity is thought to
be a common feature in the development of arthropods. However, such a fusion has never
been described in the original papers on the development of the Onychophora, the supposed
sister group of the Euarthropoda. In order to clarify this issue, the fate of the embryonic
coelomic cavities has been studied in an onychophoran — Epiperipatus biolleyi (BOUVIER,
1902) — a representative of the neotropical Peripatidae. The ultrastructural study of mesoderm
differentiation in this species provided evidence that embryonic coelomic cavities fuse with
spaces of the primary body cavity. During embryogenesis, the somatic and splanchnic portions
of mesoderm separate and the former coelomic linings are transformed into mesenchyme. The
resulting body cavity, therefore, represents a mixture of primary and secondary (coelomic)
body cavities, i.e. a “mixocoel’. The presence of “mixocoel” in E. biolleyi represents a
plesiomorphy, since it also occurs during the development in representatives of the
Euarthropoda. The results of the present work accordingly support the view that the “mixocoel”
was already present in the common stem species of the Onychophora and Euarthropoda.
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"Patterns and processes in the evolution
of the East African adaptive radiations of cichlid fishes"

Axel Meyer

The species flocks of cichlid fishes in the largest East African Lakes, Victoria, Malawi and
Tanganyika, are well-known examples of adaptive radiations and explosive speciation. These
species assemblages are the most species-rich and the most diverse, morphologically,
ecologically and behaviourally among vertebrates. Phenotypic and genotypic data sets are
expected to provide concordant phylogenetic information about these species assemblages,
since both share identical evolutionary histories. Molecular data however have some
advantages for phylogeny reconstruction over morphological data, such as the ability to
discover parallel evolution and analogy which tends to be more difficult and potentially
misleading in morphological data sets.

Our understanding of the phylogenetic relationships among East African cichlid fish species
flocks has increased dramatically during the last 10 years since the invention and application of
the polymerase chain reaction which hugely facilitated the collection of molecular data for
molecular phylogenetic, phylogeographic and population genetic research on cichlids.
Phylogenetic analyses of recent molecular data in the context of the geological history of the
East African lakes helped to elucidate some aspects of the evolutionary history and the
evolutionary processes that might have lead to the origin of these extraordinary fish faunas.
Here, | will attempt to review and summarise some of these advances and insights that were
made both in terms of phylogenetic patterns as well as evolutionary processes in the last
decade through the use of molecular data. | will also highlight the unexpected findings that
sometimes resulted, point out which avenues of research are still unexplored and suggest
where future work might yield further interesting insights in the origins of the adaptive radiation
of the East African cichlid species flocks.

Org. Divers. Evol. 4, Electr. Suppl. 6 (2004)



Bechly (ed.): 7" GfBS Annual Congress abstracts 43

Die mitochondriellen Genome von Pseudosquilla ciliata
(Crustacea: Stomatopoda) und Petrobius brevistylis (Hexapoda: Archaeo-
gnatha) — auf der Suche nach der Schwestergruppe der Insekten.

Lars Podsiadlowski

Mitochondrielle Genome bieten relativ grofle und komplex differenzierte Datensatze fir
phylogenetische Analysen. Die Genreihenfolge auf dem Genom, tRNA-Strukturen und nattrlich
die (Nukleotid- / Aminosdure-) Sequenzinformationen konnen dabei als unabhangige
Merkmalskomplexe ausgewertet werden. In den letzten Jahren wurde eine groRe Zahl
mitochondrieller Genome, Uberwiegend von Wirbeltieren sequenziert und fur detaillierte
phylogenetische Analysen verwendet. Fur die Arthropoden besteht in dieser Hinsicht
insbesondere bei den Crustacea und Chelicerata noch Nachholbedarf.

Bisherige Publikationen mit mitochondriellen Datensatzen von Arthropoden ergaben
Ubereinstimmend eine enge Verwandtschaftsbeziehung zwischen Hexapoda und Crustacea
unter Ausschluss der Myriapoda (Pancrustacea-Hypothese (u.a. Ref. 1-4)). Widersprichlich
sind dagegen die Ergebnisse in Bezug auf die Stellung der Hexapoda innerhalb der
Pancrustacea; so werden sie z.B. als Schwestergruppe der Crustacea, Schwestergruppe oder
Teilgruppe der Malacostraca (3), oder als Polyphylum mit Collembolen und ectognathen
Insekten als separaten Teilgruppen der Pancrustacea diskutiert (4). Dabei gingen jedoch in die
bisherigen Analysen aus dem Taxon Malacostraca nur Sequenzen von Arten der Decapoda
ein.

Zwei neue komplette mitochondrielle Genome von Arthropoden werden hier vorgestellt, jeweils
das erste mitochondrielle Genom eines Stomatopoden (Pseudosquilla ciliata), sowie eines
Archaeognathen (Petrobius brevistylis). Beide Genome zeigen in der Genreihenfolge keine
Unterschiede zum Grundmuster der Pancrustacea. Bei der phylogenetischen Analyse der
Sequenzdaten wird die basale Stellung der Stomatopoden innerhalb der Malacostraca
bestatigt. Die Hypothese, dass die Hexapoda eine stark abgeleitete Teilgruppe der
Eumalacostraca sind kann nicht erhartet werden.
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Euglenida — Die Phagocytose und ihre Folgen
Gela Preisfeld

Die Diversifikation einzelliger Eukaryoten ist ein lang zurtckliegender Prozess, deren Evolution
auch mit modernen molekularen Methoden nur schwer zu rekonstruieren ist. Dennoch lassen
sich die verschiedenen Entwicklungslinien oftmals durch klare morphologische und molekulare
Synapomorphien belegen. Eine wichtige Rolle in der Evolution der Linien spielen verschiedene
Endocytobiose-Ereignisse, die zum einen zu den Mitochondrien, zum anderen zu den
Plastiden gefiuhrt haben. Im Zuge der primaren Endocytobiose mit Cyanobacterien-ahnlichen
Zellen sind die primaren Plastiden der Grinalgen, Rotalgen und Glaucophyta entstanden.
Durch sekundare Endocytobiosen, also solchen mit bereits plastidentragenden Eukaryoten,
sind verschiedene Entwicklungslinien entstanden, zu denen auch die Euglenida gehoren.

Die Euglenida, die zusammen mit den Kinetoplastida und den Diplonemida das Supertaxon
Euglenozoa bilden, sind eine morphologisch sehr heterogene Gruppe von Flagellaten, die
unterschiedlichste Lebensrdume besiedeln. Eine Eigentimlichkeit der Euglenida ist das
Vorhandensein von sowohl pflanzlichen als auch tierischen Merkmalen: Phagotrophe und
osmotrophe Euglenida sind farblose heterotrophe Flagellaten, wahrend phototrophe Euglenida
im Besitz von Plastiden sind und ihren Energiebedarf durch die Photosynthese decken. Durch
Analyse molekularer Daten konnte gezeigt werden, dass die phagotrophen Arten die Basis des
eugleniden Baumes bilden. Phototrophe Arten entwickelten sich - entsprechend der Hypothese
einer sekundaren Endocytobiose - aus solchen phagotrophen Vorfahren, die eine Grinalge
aufgenommen haben. Euglenida ohne Plastiden und Ingestionsapparat werden als osmotroph
bezeichnet, diese Gruppe ist polyphyletisch: Einige Arten haben ihre Chloroplasten sekundar
wieder verloren und werden daher als sekundar osmotrophe Arten zusammengefasst, die an
verschiedenen Orten innerhalb der Phototrophen abzweigen. Im Gegensatz dazu entwickelten
sich die monophyletischen primar osmotrophen Arten - unabhangig von der phototrophen Linie
- durch eine Reduktion des Ingestionsapparates.

Analysen euglenider SSU rDNA Sequenzen zeigen eine ungewdhnliche genetische Diversitat,
einen Langenpolymorphismus und stark variierende Sequenzcharakteristika. Nach der
Entdeckung des ersten Gruppe | Introns in einem Vertreter der Euglenozoa wird eine
Hypothese zum horizontalen Introntransfer vorgestellt und diskutiert werden.
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Die Probleme und Méglichkeiten simultaner multipler Eichungen von
molekularen Uhren

Susanne Renner

Aus beobachteten und unbeobachteten (modellierten) Mutationen in einem Sequenz- oder
Protein-Datensatz kann durch Kalibration die absolute Zeit, Uber die sich selbige Mutation
angehauft haben, abgeschatzt werden. Beim Kalibrieren ist man meist auf Fossilien
angewiesen. Drei Probleme des Kalibrierens mit Fossilien - sowie Losungsvorschlage - sollen
dargestellt werden. Erstens die Ungenauigkeit der Datierung der Fossilen selber; dies Problem
wird durch die Verwendung von Zeitbereichen statt exakten Zeitpunkten verringert, tragt aber
zu groRen Standardabweichungen bei. Zweitens die Ungenauigkeit in der Platzierung der
Fossilien; dies kann nur durch weitere Fossilien und/oder nicht-fossile Kalibrationen
angegangen werden. Drittens die problematische Balance zwischen dem idealen Taxon-
sampling in Punkto 'moglichst viele Fossilien' und demjenigen in Punkto 'mdglichst wenig
Ratenheterogenitat im Datensatz'. Letzteres kann durch Methoden, die keine strikte Uhr
annehmen, moglicherweise verringert werden.
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What about riverine radiation?
Diversification patterns of lacustrine versus riverine
gastropods in the ancient Malili lake system on Sulawesi, Indonesia

Thomas von Rintelen und Matthias Glaubrecht

Intralacustrine radiations of freshwater gastropods in ancient lakes are frequently employed as
model systems for the study of speciation and adaptation. The species flock of Tylomelania
(Cerithioidea, Pachychilidae) in the ancient lakes on Sulawesi represents a classical example.
Their ‘distinctiveness’ and speciosity sets the lacustrine taxa apart from fluviatile species. In the
Malili lake system, the 16 described lacustrine species were originally contrasted with just two
widespread riverine species, whose role in studies on ancient lake flocks was long restricted to
testing monophyly of the lacustrine radiation.

Our intensive sampling of riverine habitats has now revealed a different pattern, with at least
nine species found in the Malili lake area. With one exception, all of these taxa were
undescribed, and most are local endemics. A mtDNA based molecular phylogeny indicates a
complicated pattern of lacustrine colonization, with populations of a riverine species found at
terminal positions in a lacustrine clade. In addition, two riverine taxa turned out to be
polyphyletic in the gene tree. We interpret these findings as indicative of introgression among
fluviatile species, and between fluviatile and lacustrine taxa.

The number of species suggests the existence of a riverine radiation in the Malili lake area.
However, besides the fact that this "radiation” is not monophyletic, a striking difference to the
truly adaptive radiation in the lakes is the lack of sympatry among fluviatile taxa. We suggest
that as causation of the allopatric pattern not only spatial factors should be considered, but that
— at least additionally - the lack of trophic differentiation reflected in the largely identical radula
morphology of riverine Tylomelania might have prevented species coexistence in secondary
contact. In contrast, the amazing radula disparity encountered among lacustrine species is
regarded as indicative of the key role that trophic specialization has apparently played in their
adaptive radiation.
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Schwarzkafer (Coleoptera: Tenebrionidae) von Madeira und Sokotra:
Ein Vergleich von Inselfaunen

Wolfgang Schawaller

Schwarzkafer sind eine gut geeignete Tiergruppe zur Untersuchung zoogeografischer
Beziehungen, da sie hinreichend artenreich sind, eine hohe ékologische Plastizitat aufweisen
und oft durch Fllgellosigkeit nur begrenzte Moglichkeiten der Ausbreitung besitzen, also heute
noch an den Orten ihrer Entstehung leben. Die Fauna des Madeira-Archipels setzt sich aus 29
(+ 9 synanthropen), die Fauna des Sokotra-Archipels aus 35 (+ 4 synanthropen)
Tenebrioniden-Arten zusammen. Die Zusammensetzung der Arten und Gattungen sowie die
Zahl der endemischen Arten und Gattungen beider Archipele werden verglichen. Keine einzige
Art (abgesehen von den synanthropen Arten mit kosmopolitischer Verbreitung) kommt auf
beiden Archipelen vor. Auf Madeira gehort der grofte Teil der Arten (etwa 70 %) zur
Tenebrioniden-Unterfamilie Tenebrioninae, auf Sokotra (etwa 55 %) zur Unterfamilie
Pimeliinae. Die Quote Artenzahl / Gattungszahl ist auf beiden Archipelen ahnlich. Jedes
Archipel beherbergt eine artenreiche Gattung: die nicht endemische Gattung Nesotes
(Unterfamilie Tenebrioninae) auf Madeira und die endemische Gattung Eusyntelia
(Unterfamilie Pimeliinae) auf Sokotra. Die Zahl der endemischen Gattungen ist auf dem
Socotra-Archipel doppelt so hoch (Madeira 3 Gattungen, Sokotra 6 Gattungen). Das
unterschiedliche Alter und die unterschiedliche geologische Entstehung des Madeira- und des
Sokotra-Archipels implizieren Fragen uber die Art und Weise der Besiedlung durch
Tenebrioniden. Es wird angesprochen, ob die Faunenunterschiede allein auf historischen
Ereignissen beruhen, also z.B. auf eine alte Existenz der Taxa seit der Entstehung der Inseln,
auf eine alte Einwanderung von Arten bzw. Stammarten, auf junge Einwanderungen, oder ob
diese Faunenunterschiede durch gegenwartige 6kologische Faktoren begrindet sind.
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Population dynamics and phylogenetic reconstructions of European relict
species (Lathyrus pannonicus and Oxytropis pilosa, Fabaceae)

Matthias Schlee, Wilhelm Sauer, Vera Hemleben

Eurasian relict and rare Lathyrus pannonicus (sect. Lathyrostylis), belonging to a genus with an
enormous ecological and morphological variability, are investigated with both phytosociological
and molecular methods (detailed analysis via cloning and sequencing of ITS1, 5.8S rDNA,
ITS2 and 5 ETS, i.e. internal and external transcribed spacers of the rDNA). This extensive
analysis has been carried out to demonstrate the process of introgression and to evaluate the
intra- and interspecific variability among the investigated regions of a tandemly arranged
multigene family. An initial shift from xerothermic to wet conditions in the Pannonian area is
reflected by interpopulation relationships: detailed genetic patterns can be identified in direct
linkage to the ecological radiation. Furthermore, the results allow to reconstruct the migration
pathways of this species by using and interpreting the differing population-characteristic
molecular patterns in a geographic framework. For Oxytropis pilosa, which has a similar
chorological extension in comparison to the dry ecotypes of L. pannonicus, no ecological shift
can be observed. This concurs with the results of a detailed population-scale analysis based
on numerous clones per sampled individual, which shows that Oxytropis species preserved a
less differentiated ITS region. Nevertheless, two distinct genetic types are found within
populations of O. pilosa: an Eastern "ancestral" and a Western "derived" type, partly
represented as a co-occurring intraindividual variability in certain areas. This is possibly due to
the glacial and postglacial history of this species within the Alps. Furthermore, relict
populations in the marginal areas of the species’ range (assumed Nunatak-like situations in
Southern Sweden and ltalian Abruzzo) do exhibit additional, further differentiated genetic
patterns. Our results demonstrate the need of detailed molecular analyses involving cloning for
means of reconstructing minute eco-driven differentiation history. Such a reconstruction helps
to understand survival needs of relict species to facilitate conservation strategies.
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Species diversity and biogeographical notes on a peruvian herpetofauna
Andreas Schluter, José Perez & Javier Icochea

Peru is one of the most species-rich countries on earth. Referring to its amphibian and reptile
fauna, it belongs to the five or six most diverse countries worldwide (hotspots). One hundred
and fifty four species of amphibians and reptiles are presently known from the Biological Field
Station Panguana. The herpetofauna includes 1 caecilian, 73 anurans, 2 crocodiles, 6 turtles, 1
amphisbaenian, 26 lizards, and 45 snakes. Ten basic distribution patterns can be
distinguished. Data of investigated material, along with others available from literature, were
analysed in order to understand distribution patterns. Our results indicate that 57 % of the
amphibian and 63 % of the reptile species are widely distributed, 31 % of amphibians and 16 %
of reptiles are distributed in western Amazonia, and 12 % of the amphibians and 17 % of
reptiles are restricted to different areas of smaller distribution. The composition of the
herpetofauna of the lower Llullapichis drainage reflects its intermediate geographic position
within the upper Amazon basin. Due to the lack of herpetological fossils it is not yet possible to
reconstruct the evolutionary history of the Amazonian herpetofauna, but recent data on
mammal fossils and on sediments may add interesting information. Data on habitat
preferences and remarks on anthropogene influences are given.
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Insulére Biodiversitat in der Agais
H. Schmalfuss und Th. Raus

MacArthur und Wilson haben 1967 eine grundlegende Equilibriums-Theorie Gber Inselfaunen
und -floren aufgestellt. Seitdem wird dieses komplexe Thema kontrovers diskutiert und
bewertet. Zum einen gibt es viele Mdglichkeiten, den Begriff Insel zu definieren und auf
standortlich isolierte Habitate zu Ubertragen, zum anderen kénnen je nach untersuchter
Organismen-Gruppe divergierende Ergebnisse erzielt werden. Die agaischen Inseln bieten eine
hervorragende Moglichkeit, Gesetzmalligkeiten insularer Biodiversitat zu untersuchen. Jedoch
liegen die dazu notwendigen (quasi-)kompletten Floreninventare bislang jedoch nur flr Hohere
Pflanzen und nur von wenigen Inseln, ein vollstdndiges Fauneninventar von keiner einzigen
Insel vor. Zoologische Vergleiche mussen sich daher auf bestimmte, besser bekannte
Indikator-Gruppen beschranken. Die Autoren haben sich mit besonderer Intensitat der
organismischen Inventarisierung der beiden gleich groRen Inseln Santorin (vor 3600 Jahren
durch Vulkanausbruch zerstort) und Kasos (keine vulkanische Vergangenheit) gewidmet. Ein
bemerkenswertes Ergebnis ist, dass beide Inseln in den flr einen Vergleich geeigneten
Organismengruppen ungefahr dieselben Artenzahlen aufweisen; Santorin zeigt also keine
durch die vulkanische Vergangenheit begrindbare quantitative Verarmung von Fauna und
Flora. Von einigen Tiergruppen liegen genlgend Daten von allen zentralagaischen Inseln vor,
um "species/area"-Beziehungen und andere Aspekte und Fragen insularer Biozénosen zu
untersuchen. Vergleichbare Erhebungen in festlandischen Untersuchungsgebieten fehlen
bisher, so dass noch nicht gesagt werden kann, ob und in welchem MaRe in der Agais die
Insularitat zur Reduktion der Artenvielfalt gefiihrt hat. Die derzeitigen Gefapflanzen-Befunde
erlauben indes eine pflanzengeografische Gliederung der Agais, deren qualitativ
(Arealspektren, Endemismus) und quantitativ (Artenzahlen) unterschiedlich ausgestatteten
Teilrdume vornehmlich pleistozan begrindet sind. Die Gesamtheit der dgaischen Inseln stellt
den Rest eines tektonisch zerbrochenen Festlandes mit komplizierter Klima- und
Isolationsgeschichte dar. Nur in der Caldera des Santorin-Archipels gibt es in historischer Zeit
aufgetauchte, meerburtige (thalassogene) Inseln und damit die exklusive Moglichkeit, bei
bekannter und datierbarer Oberflachengeschichte die Dynamik von Einwanderungs-,
Etablierungs- und Aussterbeprozessen (species turnover) zu dokumentieren.
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Expl