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Homo sapiens, die erste wirklich freie Spezies, wird sich (...) nicht ldnger der natiirlichen Auslese unterwerfen
miissen. Es gibt kein evolutiondres Schicksal mehr jenseits unseres freien Willens. Evolution wird eine Domdne
der Wissenschaft, der Ethik und der Politik. Wir werden tief in uns selbst schauen miissen und entscheiden, wer

wir sind, und was wir werden wollen.

Edward O. Wilson (2002) Stern, Ausgabe 52.

Ameisen bevilkern die Erde seit mehr als 140 Millionen Jahren. Sie haben die Dinosaurier iiberlebt und sie

werden auch das Zeitalter der Menschen tiberdauern.

Edward O. Wilson (2007) National Geographic, Ausgabe August.

Der Mensch verkauft die Jahre der Enkel an der Borse des Widersinns.

Jurij Brezan (1993) Krabat oder die Bewahrung der Welt, Domowina-Verlag, Bautzen.

Meinen Eltern gewidmet.
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GroRe der Kafer, der Befligelungstyp (Angaben nach Freude 1976: u — ungeflugelt, di —
dimorphe Flugelausbildung, mac - makroptere Fliigelausbildung), die untersuchten
genetischen Marker (A - Allozyme, M - Mikrosatelliten, AFLP - Amplified Fragment Length
Polymorphism), Anzahl untersuchter polymorpher Loci, Anzahl untersuchter Populationen.
Der Fst- Wert bezieht sich auf alle berticksichtigten Populationen im Distanzbereich.
Weiterhin werden eine Kurzbeschreibung des Lebensraumes und der Grund der Isolation der
Populationen, sowie die Literaturquelle angegeben. Erweitert und stark veréndert nach Drees
200 ) PSS 145
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1 Einleitung

Auch in den vom Menschen intensiv genutzten Landschaften kénnen sich anthropogen ent-
standene Sekundérhabitate entwickeln, die wegen ihrer GroRe, Unzerschnittenheit und exten-
siven oder fehlenden Nutzung Okosysteme mit hohem naturschutzfachlichen Wert aufweisen
(Bornkamm 1993, Donath 1994, Blumrich & Fromm 1995, Blumrich et al. 1998). Nach einer
Storung besteht die Moglichkeit, dass diese Habitate, wie Bergbaufolgelandschaften, Trup-
penubungsplatze, aber auch Steinbriiche oder Brachen unter bestimmten Voraussetzungen
naturnahe Biozdnosen bilden (Bradshaw 1989). Indem sie einen groRen Teil des in der Um-
gebung vorhandenen Artenpools aufnehmen kénnen (Brandle et al. 2003), tragen sie zur Si-
cherung der biologischen Vielfalt des Landschaftsraumes bei.

Infolge starker anthropogener Eingriffe, wie grof3flichige Bergbaumalinahmen und Nutzun-
gen als Truppenibungspléatze entstanden in der Niederlausitz groRe Offenlandschaften mit
einer Gesamtflache von tber 100.000 ha (vgl. Felinks 2000, Wiegleb et al. 2000, Anders et al.
2004). Durch die Auswirkungen des Braunkohletagebaus verschwanden alle sozialen, infra-
strukturellen und gewachsenen raumlichen Strukturen der Landschaft von den in Anspruch
genommenen Flachen (Anders et al. 2007). Die Bergbaufolgelandschaft bietet, wie kaum ein
anderes Gebiet in Mitteleuropa die Mdglichkeit, Wiederbesiedlungen auf den infolge von
massiven Eingriffen in die Landschaft entstandenen Offenlandflachen zu beobachten und zu
analysieren. Hier kann der Prozess der Primarsukzession grol3flachig untersucht werden, da
zum Zeitpunkt der Verkippung die verkippten Substrate weder Diasporen noch héhere Orga-
nismen enthalten (Prach 1987, Begon et al. 1996). Durch die Ablagerung von tertidren Sanden
in den Bergbaufolgelandschaften der Niederlausitz weisen diese ausgedehnte Sandflachen auf,
so dass Tier- und Pflanzenarten der Sandlebensraume hier besonders gute Ansiedlungsbedin-
gungen vorfinden. Bergbaufolgelandschaften sind ideale Standorte fir Untersuchungen zur
Erstbesiedlung durch Arthropoden (Neumann 1971, Miller 1978, Dunger 1990, 1991,
Wiegleb et al. 2000, Brunk 2007).

Ahnlich groRe Offenlandflachen sind im Bereich ehemaliger Truppeniibungsplatze vorhan-
den. Hier findet die Sukzession als Sekundérsukzession, nach permanenten Stérungen, von
nicht sterilen Substraten aus statt (Beier 2002, Brunk 2007). Die Niederlausitz bietet die selte-
ne Maoglichkeit, Primar- und Sekundérsukzessionen groRflachig in geographischer Né&he zu-
einander zu untersuchen und zu vergleichen.

Die Schaffung neuer potenzieller Lebensrdume, durch tief greifende oder permanente Stérun-
gen, beeinflusst die raumliche Struktur und die Uberlebensfahigkeit von Populationen, indem
Anderungen in der Habitatverfugbarkeit und den Umweltbedingungen auftreten. Nur wenn
die genetische Diversitat der Populationen der Sekundérhabitate ahnlich hoch ist, wie die be-
nachbarter ungestorter oder natrlicher Standorte, sind diese Populationen in der Lage, sich an
Veranderungen in der Landschaft und an Anderungen der Umweltbedingungen anzupassen
(Amos & Balford 2001, Hansson & Westerberg 2002, Wang & Whitlock 2003). In neu zu
besiedelnden Habitaten finden hdufig besonders in der Initialphase rasch ablaufende mikro-
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evolutionédre Prozesse statt (Reznick & Ghalambor 2001). Solche Prozesse werden auch in
Sekundarhabitaten, wie Bergbauhalden (z.B. Wu et al. 1975), beobachtet.

Umfangreiche Untersuchungen zum Zustand der Diversitat (Biotoptypen, Artenzahl und Ar-
tabundanzen) wahrend der Sukzession in der Bergbaufolgelandschaft der Niederlausitz wur-
den von Wiegleb & Felinks (2001a und 2001b, Vegetation), Mrzljak & Wiegleb (2000, Spin-
nen), Denkinger (2006, Vegetation), Krawczynski (2006, Collembolen) und Brunk (2007,
Carabiden) durchgefiihrt. Uber Anderungen der intraspezifischen genetischen Diversitit im
Verlauf der Sukzession in Bergbaufolgelandschaftsflachen ist bisher wenig bekannt.

Mit der vorliegenden Arbeit werden zwei Fallstudien vorgestellt, anhand derer Riickschliisse
auf die Entwicklung der genetischen Variabilitat in gestorten und fragmentierten Landschaf-
ten gezogen werden. Weiterhin werden Aussagen uber das Besiedlungsgeschehen in der Lau-
sitz in Bergbaufolgelandschaften und auf Truppentbungsplatzen, getroffen.

Durch genetische Analysen ist es moglich, Austauschprozesse innerhalb und zwischen Popu-
lationen zu untersuchen und mdgliche Rickschlusse auf die Besiedlung und die geographi-
sche Herkunft der untersuchten Arten zu ziehen. Aus den Informationen tber die Entwicklung
der genetischen Diversitét einer Population im Verlauf der Sukzession kann auf unterschiedli-
che Besiedlungsmechanismen geschlossen und Rickschlisse Uber das Besiedlungsgeschehen
auch in groRflachigem Malistab gezogen werden (z.B. Black-Samuelson et al. 1997, Durka
1999). Auch auf Kkleiner rdumlicher Skala sind durch den Einsatz hoch polymorpher geneti-
scher Marker genetische Differenzierungen nachweisbar, die Rickschlusse auf den Genfluss
erlauben (Neuffer et al. 1999, Dietz et al. 1999). Der Austausch von Individuen ist von der
Habitatpraferenz und von der Mobilitat der Art abhangig (Wiens 2002, Brouat et al. 2003).
Auch Fragmentierung und das Vorhandensein bestimmter Habitattypen beeinflussen die
raumliche Isolation einer Population und damit den genetischen Austausch (With 2004).

An der Laufkéferart Calathus erratus (Sahlberg 1827) wurden populationsgenetische Unter-
suchungen mittels Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP, Voss et al. 1995)
durchgefihrt. Der Kenntnisstand zur Verbreitung der Laufkéfer und deren Faunistik in Mittel-
europa ist tberdurchschnittlich gut (Desender et al. 1994, Niemeld 1996, Turin 1981, 2000,
Kohler & Klausnitzer 1998). Ab Mitte der 1960er Jahre liegen verschiedene Arbeiten zu
Laufkafergemeinschaften in Bergbaufolgelandschaften, auch aus dem Lausitzer Braunkohle-
revier vor (Brunk 2007). Fir die vorliegende Analyse wurden Kaferpopulationen anthropogen
gestOrter Standorte mit spontaner Vegetationsentwicklung (Bergbaufolgelandschaften - Pri-
marsukzession) und stark gestorte unverkippte Standorte (ehemalige Truppenlbungsplétze -
Sekundérsukzession) verglichen. An eury6ken abundanten Arten mit einer verringerten Aus-
breitungsféhigkeit ist der Einfluss der Landschaftsstruktur auf die genetische Populations-
struktur gut nachweisbar.

Im Rahmen der zweiten Fallstudie wurden verschiedene Populationen des Sandohrwurmes
Labidura riparia (Pallas 1773) genetisch mittels Mikrosatelliten analysiert. Bei dieser Analy-
se wurden Ruckschlusse tGber die Besiedlungswege in die Bergbaufolgelandschaft der Nieder-
lausitz gezogen und Aussagen zum Herkunftsort der Tiere getroffen. Der Sandohrwurm zéhlt
zu den charakteristischen Arten offener Sandflachen der Niederlausitz.
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Unterschiede in der genetischen Diversitat der Sandohrwurmpopulationen von Sekundarhabi-
taten (Bergbaufolgelandschaften, Truppenibungsplétze) und der mdglichen Ursprungshabita-
te (Kiste, Binnendiine) wurden postuliert. Weiterhin wird angenommen, dass die postglaziale
Wiederbesiedlung Mitteldeutschlands durch Labidura riparia aus dem Osten und Stidosten in
den nord- und mitteldeutschen Raum entlang der Flusstéler erfolgte (Harz 1957, Miiller-
Motzfeld et al. 1990, Adis & Junk 2002).

Fur beiden Fallstudien war die Klarung der folgenden Aspekte Gegenstand der vorliegenden
Avrbeit:

— Gibt es Unterschiede in der genetischen Diversitat und der Populationsstruktur der Laufké-
ferpopulationen, bzw. Sandohrwurmpopulationen auf Flachen in den Bergbaufolgeland-
schaften und auf ehemaligen Truppentbungspléatzen?

— Sind Flaschenhals- (bottleneck) Situationen mit geringerer genetischer Variabilitat in
Bergbaufolgelandschaftspopulationen nachweisbar?

— Gibt es eine Korrelation zwischen genetischer Distanz und geographischer Distanz?

— Konnen Rickschlusse auf das Besiedlungsverhalten und die geographische Herkunft der
Kéfer und der Sandohrwiirmer in der Bergbaufolgelandschaft der Niederlausitz gezogen
werden?

Zusétzlich wurden drei Szenarien entwickelt, um am Beispiel des Laufkéfers Calathus erratus
die Entwicklung der genetischen Diversitat von Populationen im Laufe der Sukzession (gene-
tische Verarmung, Erhohung oder Umbau der Population) aufzuzeigen:

— Szenario A: Anstieg der genetischen Diversitat der Populationen im Laufe der Zeit durch
stetige Einwanderung von Individuen mit neuen Genotypen (kontinuierliche Immigrati-
onsprozesse).

— Szenario B: in den Populationen ist eine genetische Diversitat mit mittleren Werten auf
stabilem Niveau vorhanden, die auf eine persistierende Griinderpopulation oder ein Extink-
tions-Immigrations-Gleichgewicht zuriickzufthren ist.

— Szenario C: die genetische Diversitat sinkt in den Populationen im Laufe der Zeit, ausge-
hend von einer hohen Anfangsdiversitat (Griinderpopulation), ab.

Abschlielend wird ein Ausblick auf eine mogliche Entwicklung der beiden Insektenarten bei
fortschreitender Sukzession im Landschaftsraum der Lausitz gegeben.
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2 Material und Methoden

2.1 Das Untersuchungsgebiet

2.1.1 Naturraumausstattung

Die Niederlausitz befindet sich im 6stlichen Teil Deutschlands. Sie liegt ca. 130 km stidost-
lich von Berlin und ca. 100 km ndérdlich von Dresden. Damit nimmt sie den stidlichen Bereich
des Bundeslandes Brandenburg und den norddstlichen Teil des Freistaates Sachsen ein.

Das Niederlausitzer Braunkohlerevier liegt im Ubergangsbereich vom nordostdeutschen Tief-
land zum ostséchsischen Hugel- und Bergland und ist naturraumlich dem Lausitzer Becken-
und Heideland, sowie dem Oberlausitzer Heideland zuzuordnen (Meynen & Schmithilisen
1962). Das Landschaftsbild der Niederlausitz wurde vor allem durch das Wirken der Eiszeiten
(besonders Saale- und Weichseleiszeit) gepragt. Im nordlichen Bereich der Lausitz lassen sich
Grundmorénen mit Seen finden, im Stiden schlieBen sich durch das Abtauen des Inlandeises
entstandene Urstromtéler mit ausgedehnten Sanderflachen an. Diese von Ost nach West ver-
laufenden Urstromtéler gliedern die Landschaft in das durch die Weichseleiszeit entstandene
Baruther Urstromtal im Norden (Lubben, Cottbus, Forst) und das saaleeiszeitliche Lausitzer
Urstromtal im Siiden (Dahme, Spremberg, Weillwasser). Zwischen diesen beiden Urstromté-
lern verlauft in nordwest-stidostlicher Richtung der ,,Lausitzer Grenzwall*, der Hohen von bis
zu 170 m 0. N.N. aufweist. Die Geologie des Gebietes wird tUberwiegend durch Ereignisse
und Ablagerungen wéhrend des Quartars gepragt.

2.1.2 Die Lausitzer Braunkohle

Die Braunkohlenlagerstatten der Lausitz entstanden im Miozan vor ca. 15-20 Mio. Jahren.
Damals erstreckte sich das norddeutsche marine Senkungsfeld bis in die Lausitz (Pflug 1998).
Die wiederholten zeitweiligen Uberflutungen bei tropischen Klimabedingungen fiihrten zur
Bildung eines machtigen Braunkohlenmoores. Die Fl6ze wurden in sechs Kaltzeiten bei den
VorstoRen des Inlandeises mit tertiarem und quartarem Material Uberlagert (GroRer 1998),
wobei die Deckschichten Méchtigkeiten von bis zu 120 m erreichten.

Das Vorkommen der Braunkohlefloze des Tertidrs ist von hoher wirtschaftlicher Bedeutung
fur die Lausitz.

Das oberflachennah gelegene erste Lausitzer Braunkohlenfldz, im Bereich des Niederlausitzer
Landrtickens, mit einer Méchtigkeit von 9-12 m ist nahezu vollstandig abgebaut. Zurzeit er-
folgt der Abbau des zweiten Lausitzer Flozes, das eine Machtigkeit von 8-10 m aufweist.
Hierzu werden Deckschichten von bis zu 120 m Starke abgetragen. Die Grenzen des heutigen
Lausitzer Braunkohlereviers decken sich mit der geographischen Ausdehnung des zweiten
Lausitzer Fl6zhorizonts. Die Braunkohle im Lausitzer Braunkohlerevier wird, nach Angaben
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der Vattenfall-Europe AG, derzeit in fiinf GroRtagebauen (Janschwalde, Cottbus-Nord, Wel-
zow-Siid, Nochten, Reichwalde) abgebaut (siehe Abbildung 1).
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Abbildung 1: Ubersicht iiber die geographische Lage der noch aktiven Tagebaue Jinschwalde, Cottbus-Nord,
Welzow-Siid, Nochten und Reichwalde, stark verdndert nach Vattenfall-Europe (2007).

Das Lausitzer Tiefland war urspringlich durch Béden der Moor- und Sumpfstandorte, wie
Lehm- und Tonbdden mit vorwiegend Sand-, lehmigen Sand- und sandigen Lehmbdden, ge-
pragt. Diese Bdden weisen eine geringe Bodenfruchtbarkeit auf, die sich in den Ackerzahlen
von 23 bis 44 widerspiegelt (Hanke 1991). Mit tber 70% forstwirtschaftlicher Nutzung stellt
die Forstwirtschaft in der Niederlausitz die Uberwiegende Form der Landnutzung dar. Weiter-
fihrende Informationen hierzu sind den Publikationen von Wiegleb (1996), Blumrich et al.
(1998), Mrzljak & Wiegleb (2000) und Wiegleb & Felinks (2001a, 2001b) zu entnehmen.

2.1.3 Klima

Das Lausitzer Braunkohlerevier liegt im kontinental geprégten Bereich des nordostdeutschen
Tieflandes und l&sst sich nach Hanke (1991) klimageographisch dem ostdeutschen Binnen-
klima mit vorherrschenden Westwinden zuordnen. Die Jahresmitteltemperatur im langjahri-
gen Mittel (1961-1990) lag in Cottbus bei 8,9 C°, wobei die mittlere Jahresschwankung ca.
19 C° betrug. Um mdgliche Einflisse der klimatischen Verhaltnisse (Lufttemperaturen, Nie-
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derschldge) auf die Untersuchungen berucksichtigen zu konnen, wurden Klimadaten des
Deutschen Wetterdienstes der Station Cottbus und der Wetterstation Zinnitz der BTU Cott-
bus, welche sich direkt in der Bergbaufolgelandschaft befindet, beriicksichtigt (siehe Tabelle
1 und Tabelle 2). Im Untersuchungszeitraum (2001-2005) schwankten die Jahresmitteltempe-
raturen, bezogen auf die Klimastation in Cottbus, zwischen 9,5 C° und 10,1 C°. Bei Bertick-
sichtigung der Klimastation der BTU Cottbus in Zinnitz, im unmittelbaren Umfeld des
Hauptuntersuchungsgebietes Schlabendorf, waren die Schwankungen noch groRer (vergleiche
Tabelle 1). Die im langjahrigen Mittel (1961-1990) gemessenen Niederschlagsmengen betru-
gen fir Cottbus 563 mm/Jahr. Diese Mengen sind mit den Niederschlagssummen in Mittel-
deutschland (550 mm/Jahr, Deutscher Wetterdienst) vergleichbar.

Tabelle 1: Lufttemperatur in C° - langjihriges Mittel und jihrliches Mittel im Untersuchungsgebiet der Jahre
2001 bis 2005, 1. Witterungsreport des deutschen Wetterdienstes Station Cottbus, 2. ZI: Zinnitz - Wetterstation
der BTU Cottbus, #: keine vollstindigen Monatsangaben verfiighar, * fiir die Station Zinnitz waren nur Werte
bis September 2005 verfiigbar.

Messstation cB! cet cB' cB' cB' cB' zI* z* zP* zP
Messzeitraum 1961-1990 2001 2002 2003 2004 2005 2002 2003 2004 2005
Januar -0,8 11 1,7 07 -14 27 16 04 -13 30
Februar 0,3 19 56 -18 27 08 55 -18 85 -04
Marz 3,8 34 57 42 51 35 56 44 53 37
April 8,2 85 89 88 101 104 87 9 104 103
Mai 13,5 152 163 161 12,8 142 163 163 134 145
Juni 16,9 154 18 199 162 17 183 203 17,0 175
Juli 18,4 199 197 20 181 191 199 206 188 197
August 17,7 201 206 203 196 17 208 209 201 17,3
September 14 129 139 148 145 157 144 155 149 162
Oktober 9,5 134 84 62 104 112 88 64 108 #
November 4,6 39 43 62 46 45 43 65 48 #
Dezember 0,9 04 23 2 18 11 -2 22 20 #
Jahresmittel 8,9 96 101 97 95 96 102 10 104 11,;3*

mittlere Jahresschwankung 19,2 205 229 221 21 199 228 22,7 21,4 20,1*
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Tabelle 2: Niederschlagsmengen in mm - langjihriges Mittel monatlicher und jihrlicher Mengen im Untersu-
chungsgebiet der Jahre 2001 bis 2005, 1. Witterungsreport des deutschen Wetterdienstes Station Cottbus, 2. ZI:
Zinnitz (Wetterstation der BTU Cottbus), #: keine vollstindigen Monatsangaben verfiighar, * fiir die Station
Zinnitz sind nur Werte bis September 2005 verfiigbar.

Messstation cgt cB' cBt cB* cB' CB! ZI? ZI? ZI? ZI?
Messzeitraum ~ 1961- 2001 2002 2003 2004 2005 2002 2003 2004 2005
1990
Januar 36 26 30 44 52 50 40 24 41 37
Februar 29 28 75 5 41 36 56 0 23 29
Méarz 33 63 27 32 36 21 11 20 21 8
April 42 34 70 20 17 14 47 17 15 22
Mai 57 36 74 12 50 65 76 13 48 55
Juni 65 29 26 50 57 68 27 64 44 52
Juli 54 59 40 85 98 168 61 52 71 154
August 69 37 137 9 62 126 185 9 68 88
September 50 97 43 25 20 48 57 28 25 39
Oktober 38 20 72 34 42 14 57 32 32 #
November 42 48 89 31 78 29 73 22 67 #
Dezember 48 50 28 38 39 72 22 25 36 #

Gesamtsumme 563 527 711 385 592 711 712 306 490 484*

Nach Einschatzung des Deutschen Wetterdienstes waren die Jahre 2001 und 2002 ver-
gleichsweise zu warm und sehr nass (Starkregenereignisse besonders im August 2002). Das
darauf folgende Jahr 2003 war markant zu warm und deutlich zu trocken. Auch 2004 war es
meist deutlich zu warm, die Niederschl&ge erreichten erstmals seit 2001 wieder durchschnitt-
liche Werte. Im Jahr 2005 war es zu warm und besonders in den Gebieten 0stlich der Elbe
bedingt durch starke Niederschlage im Juli und August deutlich zu nass (Deutscher Wetter-
dienst 2001-2005).

Einen Uberblick tiber die langjahrigen klimatischen Verhaltnisse der Untersuchungsregion ist
am Beispiel der Messstation Cottbus in Abbildung 3 dargestellt. Starke Niederschlage erfolg-
ten besonders in den Monaten Mai bis August. Die im Untersuchungsgebiet vorherrschenden
Winde mit Anteile von mehr als 10% der Jahresstunden (Abbildung 2) kommen tberwiegend
aus stdwestlichen, westlichen und 6stlichen Richtungen. Winde aus westlichen Richtungen
(W, NW, SW) dominieren mit insgesamt tiber 40% Anteil im Gebiet.
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Abbildung 2: Stirkewindrose (in Prozent der Jahresstunden) fiir Cottbus, Zeitraum 1992-2001, die Lingen der
einzelnen Farbstufen entsprechen der Hdiufigkeit mit der die jeweilige Windgeschwindigkeit auf die angegebene
Windrichtung aufirifft, Deutscher Wetterdienst.
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Abbildung 3: Klimadiagramm der Messstation Cottbus, langjdhriges Mittel (1961-1990) der Lufttemperatur-
und Niederschlagswerte, Deutscher Wetterdienst.

2.2 Untersuchungsstandorte

Die vorliegenden Studien untersuchen gestorte Offenlandstandorte - wie Bergbaufolgeland-
schaften und Truppenibungsplétze. Die Bergbaufolgelandschaften stellen Offenlandbereiche
mit Primarsukzession und spontaner Vegetationsentwicklung nach der Verkippung (nach Be-
endigung des Tagebaues) dar. Als Vergleichsstandorte wurden ehemalige Truppeniibungs-
platze, mit haufigen Stérungen der Oberflache auf gewachsenem Land und ungestorte Ver-
gleichsflachen in die Untersuchung einbezogen.

Die Probenahmestandorte in der Bergbaufolgelandschaft wurden in ehemaligen Tagebauge-
bieten angelegt, die sich sowohl im Zeitpunkt der Beendigung der Abbautatigkeit (Zeit seit
Verkippung), als auch in ihrer geographischen Entfernung zueinander unterschieden: Schla-
bendorfer Felder, Plessa, Cottbus-Nord und Leipzig. Andere Untersuchungsstandorte umfas-
sen die ehemaligen Truppeniibungsplétze Lieberose und Doberitz, sowie Vergleichsstandorte
auf gewachsenem Land in Weissack, die Kustenstandorte Hiddensee und Altwap, sowie die
Binnendine in Klein-Schmélen und die Kalihalde in Sondershausen. Die genaue geographi-
sche Lage der Untersuchungsstandorte in Deutschland mit Angabe der geographischen Koor-
dinaten ist in Kapitel 2.3.1 der Fallstudien tber den Laufkéfer Calathus erratus und Kapitel
2.4.1 Uber den Sandohrwurm Labidura riparia zu entnehmen. Dort befinden sich auch foto-
graphische Aufnahmen aller Probeflachen.

In Tabelle 3 - Calathus erratus - und Tabelle 10 - Labidura riparia - erfolgt eine Auflistung
der Namen der Untersuchungsstandorte mit den jeweiligen Abkirzungen. Alle Untersu-
chungsgebiete befinden sich, wenn nicht anders angegeben, im Bundesland Brandenburg.



Material und Methoden 23

2.2.1 Schlabendorfer Felder

Die Schlabendorfer Felder liegen im suddstlichen Teil des Luckauer-Calauer Beckens und
umfassen die ehemaligen Tagebaue Schlabendorf-Nord und Schlabendorf-Siid. Dieses Gebiet
ist das Hauptuntersuchungsgebiet der vorliegenden Untersuchungen. Das Gelénde féllt vom
Lausitzer Grenzwall im Siiden (von ca. 120 m NN) nach Norden flachwellig bis auf Hohen
unter 60 m NN ab. In den Niederungen wird das Gebiet von verschiedenen Wasserlaufen
durchzogen. Die Braunkohlelagerstatten der Schlabendorfer Felder wurden im Zeitrum von
1959 bis 1991 abgebaut. Durch den Braunkohletagebau wurde jegliche Infrastruktur von den
in Anspruch genommenen Flachen entfernt. Seit 1997 gehort das Gebiet zum Naturpark Nie-
derlausitzer Landriicken. Im Jahr 2000 erwarben die Heinz-Sielmann-Stiftung die ersten Fla-
chen. Inzwischen sind ca. 3000 ha Bergbaufolgelandschaft der Schlabendorfer Felder in ihrem
Besitz.

Schlabendorf-Sud

Der Bereich des ehemaligen Tagebaues Schlabendorf-Sid ist sud-westlich der Ortschaft
Schlabendorf gelegen. Im Jahre 1972 begannen die EntwasserungsmaBnahmen, die Auf-
schlussbaggerung erfolgte 1975. Ab 1977 erfolgte der Braunkohlenabbau im Regelbetrieb mit
Abraumférderbriicken. Mit der Stilllegung der Pflugkippen 1992 wurde der Tagebau einge-
stellt (Braunkohlenausschuss 1994a). Insgesamt nahm der Tagebau 3300 ha Flache in An-
spruch.

Probenahmestandorte: Calathus erratus-Projekt: cP, SN, SO, SW, SS, See, Dorf, Labidura
riparia-Projekt: cP, SN, SO, SW, SS, Dorf. Die Abkiirzungen der Flachenbezeichungen sind
in Tabelle 3 (Calathus erratus) und Tabelle 10 (Labidura riparia) erklért.

Schlabendorf-Nord

Der ehemalige Tagebau Schlabendorf-Nord befindet sich stdwestlich der Stadt Liibbenau,
nordostlich der Ortschaft Schlabendorf. Bereits 1959 begannen die Vorarbeiten fur den Tag-
bau mit der Aufschlussbaggerung. Ab 1961 wurde mit der Kohlegewinnung begonnen. 1977
erreichte der Tagebau Schlabendorf-Nord seine Endstellung. Bis zum Auslaufen des Tage-
baues wurden 137 Mio. t Kohle, bei einer Flacheninanspruchnahme von 2500 ha, gefordert.
Im Abbaugebietes Schlabendorf-Nord bestimmten vor der bergbaulichen Nutzung Acker,
Grinland und Nadelwald die Landschaft (Braunkohlenausschuss 1994a).

Probenahmestandorte: Calathus erratus-Projekt: Nord, Labidura riparia-Projekt: Nord.

2.2.2 Ubrige Untersuchungsgebiete in der Bergbaufolgelandschaft
Koyne/Plessa

Das Gebiet gehort zum Lausitzer Becken- und Heideland und liegt zwischen den Stadten
Finsterwalde, Lauchhammer und Bad Liebenwerda. Neben Hochflachen gehérten Feucht- und
Teichgebiete zum vorbergwerklichen Landschaftsbild der Gegend. Der Abbau der Rohbraun-
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kohle in diesem Gebiet begann bereits Anfang des 19. Jh. Zundchst wurden die Oberflozla-
gerstétten abgebaut. Ab 1885 erfolgte der Abbau dann in der Tagebautechnik. Der Tagebau
Agnes (1897 bis 1958) war der Vorlaufer des Tagebaues Plessa. Im Tagebau Plessa wurde
von 1929 bis 1958 Kohle abgebaut (Braunkohlenausschuss 1994b, 1997). Das urspriingliche
Landschaftsbild war durch forstwirtschaftliche Nutzung gepragt. Die Untersuchungsstandorte
befanden sich am ,,Weil3en Berg*.

Probenahmestandorte: Calathus erratus-Projekt: Ple, Labidura riparia-Projekt: PleO, PleU.
Cottbus-Nord

Der Tagebau Cottbus-Nord befindet sich dstlich und norddstlich der Stadt Cottbus. Der Auf-
schluss des Tagebaues erfolgte in den Jahren 1975 bis1982 im Nordosten der Lagerstatte. Die
Kohlefdrderung begann im Jahre 1981. Bis zur Auskohlung im Jahre 2017 wird die Abbau-
flache ca. 2700 ha betragen. Fur das Gebiet ist danach die Einrichtung eines Restsees geplant
(Braunkohlenausschuss 1994c).

Probenahmestandorte: Calathus erratus-Projekt: keine Nachweise von Calathus erratus, La-
bidura riparia-Projekt: CB.

Leipzig/Profen-Sud (Sachsen-Anhalt)

Der Tagebau Profen ist im Weilelsterbecken sudlich der Stadt Leipzig an der Grenze zu
Sachsen gelegen und besteht aus den drei Abbaufeldern Profen-Sud, Schwerzau und Domsen.
Der Aufschluss des Tagebaues erfolgte im Jahre 1941. Eine Kohleforderung findet voraus-
sichtlich noch bis zum Jahre 2008 in den beiden Abbaufeldern Profen-Stid und Schwerzau
statt. Ab 2015 soll ein schrittweiser Ubergang von Schwerzau in das dritte Abbaufeld Domsen
erfolgen. Die Laufzeit des Tagebaues Profen wird etwa 2030 enden (Mitteldeutsche Braun-
kohlengesellschaft 2002).

Probenahmestandorte: Labidura riparia-Projekt: L.

2.2.3 Vergleichsstandorte auf ehemaligen Truppentbungsplatzen
Lieberose

Der ehemalige Truppentbungsplatz Lieberose befindet sich nérdlich der Stadt Cottbus in der
Umgebung der Stadte Peitz und Lieberose. Mit ca. 27000 ha war der Truppeniibungsplatz der
grolRte Ubungsplatz der ehemaligen DDR. Im 19. und 20. Jh. war das Gebiet (iberwiegend
durch Aufforstungen durch Kiefermonokulturen geprégt, die noch heute das Waldbild
bestimmen. Mit der Anlage des Truppenubungsplatzes wurde in den letzten Jahren des zwei-
ten Weltkrieges begonnen. Durch mehrere Waldbrande in den Jahren 1942/43 entstehen grofie
Offenflachen. Ab 1954 begann die sowjetische Armee den Truppenibungsplatz auszubauen
und bis zum Jahre 1992 flir Mandver und zum Schiel3betrieb zu nutzen (NuRgen 2003, Dieke
2006).
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Probenahmestandorte: Calathus erratus-Projekt: Lieb, Holz, Labidura riparia-Projekt: Lieb,
Lieb+.

Doberitzer Heide

Die Doberitzer-Heide ist naturrdumlich dem Gebiet der Mittelbrandenburgischen Platten und
Niederungen zuzuordnen. Das zwischen Berlin-Spandau und Potsdam gelegene Gebiet ist ca.
4700 ha grof3 und kann auf eine ca. 300 jahrige militarische Nutzung zurtickblicken (Beier &
Korge 2001). Durch die Nutzung entstanden grol3e offene Sandflachen. 1991 zogen die sow-
jetischen Truppen ab. Im Jahre 2004 wurden grof3e Teile des Gebietes von der Heinz-
Sielmann-Stiftung tibernommen.

Probenahmestandorte: Calathus erratus-Projekt: WU, Labidura riparia-Projekt: DoeW, DoeS.

2.2.4 Vergleichsstandorte in anderen Gebieten
Hiddensee (Mecklenburg-VVorpommern)

Die ca. 19000 ha groRe Insel Hiddensee ist der Insel Rugen westlich vorgelagert. Hiddensee
entstand vor ca. 12000 Jahren wéhrend der letzten Eiszeit. Die Insel wird durch die wirkenden
Meeresstromungen weiter stetig verandert. Die an der Nordspitze abgetragenen Landmassen
werden an der Sudspitze und an der Ostseite wieder angespult. So entstanden auch die beiden
Sandhaken Alter Bessin und Neuer Bessin, die sich im norddstlichen Bereich der Insel befin-
den (Hagge & Liedl 1996, Hoyer 2001). Seit 1990 gehort Hiddensee zum Nationalpark Vor-
pommersche Boddenlandschatft.

Probenahmestandorte: Labidura riparia-Projekt: Hid, Hid+.
Dune Altwarp (Mecklenburg-Vorpommern)

Die Altwarper Dunen mit Hohen bis zu 15 m sind 6stlich von Ueckermiinde direkt an der
Grenze zu Polen am Oderhaff gelegen. Der Binnendiinenbereich entstand nach dem Ab-
schmelzen des Eises nach dem Ende der Weichselkaltzeit vor ca. 15000 Jahren. Die Entste-
hung der Diinen ist auf die Wirkung von West- und Nordwestwinden zuriickzufuhren (Gra-
nitzki & Reincke 2003). Auf einer L&nge von ca. zwei Kilometern ist die Binnendiine unbe-
waldet. Das Gebiet ist seit 1990 Naturschutzgebiet.

Probenahmestandorte: Labidura riparia-Projekt: Alt.
Binnendine Klein-Schmdlen (Mecklenburg-Vorpommern)

Die Binnendine in Klein-Schmdélen, welche sich nérdlich des Flusses Elbe in der Nahe der
Stadt Domitz befindet, entstand ebenfalls am Ende der Weichselkaltzeit vor ca. 15000 Jahren.
Infolge von Massentransportprozessen durch den Wind entstand in der Néhe der Elbe diese
Binnendiine, welche Héhen bis zu 43 m tiber NN erreicht und eine Flache von ca. 110 ha be-
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deckt (Schulz 1998). Das Gebiet steht unter Naturschutz und gehdrt zum Naturpark Mecklen-
burgisches Elbetal.

Probenahmestandorte: Labidura riparia-Projekt: DU, Di+.
Weissack

Der Untersuchungsstandort Weissack ist ca. 5 km entfernt von der Bergbaufolgelandschaft
Schlabendorfer Felder gelegen und befindet sich zwischen der Ortschaft Weissack und dem
Ortsteil Weissacker Pechhitte. Die nachsten Stadte in der Umgebung sind Luckau und Fins-
terwalde. Die Offenflache entstand durch die Schaffung einer Elektro- und Gastrasse und ist
von groReren Waldgebieten umgeben.

Probenahmestandorte: Calathus erratus-Projekt: Weis.
Kalihalde Sondershausen (Thuringen)

Bei der Halde in der N&he von Sondershausen handelt es sich um eine Riickstandshalde der
Kaliindustrie in Nordthuringen. Die Halde besteht aus Abraum des Kalibergbaues, hauptsach-
lich aus dem leichtléslichen Kochsalz (NaCl), Resten des ebenfalls leichtloslichen Kalium-
chlorid (KCI) und dem schwerléslichen Anhydrit (CaSO,). Bedingt durch die geringe Was-
serriickhaltefahigkeit und den hohen Salzgehalt dieser Halden findet meist keine natiirliche
Ansiedlung von Pflanzen statt (Kahl et al. 2000). Die Halde entstand ab 1893 und wurde bis
1993 systematisch vergrofRert (Schmidt 2007).

Probenahmestandorte: Labidura riparia-Projekt: Son.

2.3 Modellorganismus Calathus erratus

Um eine als Modellorganismus geeignete Laufkéferart fur die Untersuchungen zu finden,
wurden Voruntersuchungen in der Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf-Siid durchgefthrt.
Anspriiche an die Untersuchungsart waren, dass sich die auszuwahlende Kéferart einfach mit
Lebendfallen fangen lasst, in héheren Abundanzen in Offenlandbereichen der Bergbaufolge-
landschaft und auf ehemaligen Truppenubungsplatzen auftritt und moglichst nicht flugfahig
ist. Besonders die beiden Laufkaferarten Calathus ambiguus (Paykull 1790) und Calathus
erratus (Sahlberg 1827) konnten mittels der in den Boden eingegrabenen Blumenkésten in
héheren Stickzahlen erfasst werden. Beide Arten gehdren zur Gattung der Kahnlaufer (Ca-
lathus). Calathus erratus weist im Gegensatz zum obligat beflligelten Calathus ambiguus eine
dimorphe Flugelauspréagung auf und wird in Deutschland fast ausschlief3lich als kurz gefliigel-
te Morphe nachgewiesen (Barndt et al. 1991, Turin 2000, Beier 2002). Diese Art wurde als
Untersuchungsart ausgewahlt (Abbildung 4, GroRe ca. 8-12 mm). Makroptere Individuen
konnen potentiell fliegen (Geipel & Kegel 1989), lang geflligelte Ké&fer sind allerdings in
Zentraleuropa selten.
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Abbildung 4: Der Laufkdfer Calathus erratus (Foto: Michael Dieke).

Der Kenntnisstand Uber die Familie der Laufkafer ist vergleichsweise hoch; sie gehdren zu
den am besten untersuchten Invertebratengruppen (Desender et al. 1994, Niemel& 1996). Sie
sind eine sehr artenreiche Kéaferfamilie. Weltweit sind ca. 32000 Arten beschreiben (Lorenz
2005), in Mitteleuropa kommen etwa 770 Arten vor (Turin 1981). Die Habitatanspriiche der
Arten, sowie ihre Verbreitung sind besonders in Mitteleuropa gut untersucht (Kohler &
Klausnitzer 1998, Turin 2000). Zu den Aspekten Kolonisierung und Artbestand von Laufké-
fern und anderen Arthropodengruppen in stark anthropogen beeinflussten Landschaften wur-
den viele Untersuchungen z.B. auf neu entstandenen Grasflachen (Purvis & Curry 1980), jun-
gen Poldern (Den Boer 1971, 1977, Meijer 1989) oder jungen Duneninseln (Plaisier 1988)
durchgefiihrt.

Die Untersuchungsart Calathus erratus hat ihr Schwerpunktvorkommen in Brandenburg auf
Sandtrockenrasen, wird aber auch in anderen Habitaten wie Ruderalfluren, Ackerunkrautflu-
ren und Sandmagerrasen (Thiele 1977, Gebert & Hoffmann 1996, Scheffler et al. 1999) be-
sonders wahrend friher Sukzessionsstadien haufig nachgewiesen. Die Pionierart wird als eu-
rytop und xerophil beschrieben (Lindroth 1945a, 1945b, 1985, 1986, Barndt et al. 1991). Sie
bevorzugt im Gegensatz zu Calathus ambiguus, dessen Verbreitungsschwerpunkt auf vegeta-
tionsarmen Sandflachen liegt, Flachen mit etwas starkerer Vegetationsbedeckung (Grube &
Beier 1998). Bei Calathus erratus wird eine Generationszeit von einem Jahr angenommen.
Die Larven entwickeln sich im Winter und beginnendem Friihjahr (Trautner et al. 1997). Die
Kéfer schlupfen im Juli und beginnen schnell mit der Reproduktion (Thiele 1977, den Boer &
den Boer-Daanje 1990, Barndt et al. 1991).

Im Untersuchungsgebiet besiedelt C. erratus junge Bergbaufolgelandschaften mit schitterer
Vegetation (Brunk 2007) und verbleibt dort wahrend der Sukzession, bis der Boden dicht mit
Vegetation bedeckt ist (Neumann 1971).
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2.3.1 Untersuchungsgebiet

Im Rahmen der vorliegenden Studie wurden verkippte Standorte der Bergbaufolgelandschaft
(Primérsukzession) und ehemalige Truppenubungsplatze (Sekundarsukzession) auf stark ge-
storten gewachsenen Boden untersucht. Zur Untersuchung der radumlichen Populationsstruktur
der Laufkaferart Calathus erratus erfolgte im Sommer 2002 die Beprobung von 13 Standor-
ten (Tabelle 3, Abbildung 5 und Abbildung 6).

Die geographischen Entfernungen zwischen benachbarten Standorten betrugen zwischen ei-
nem und 125 km. Die Untersuchungsstandorte in der Bergbaufolgelandschaft unterschieden
sich zusétzlich in ihrem Alter (Zeit nach Verkippung). Am jungsten Untersuchungsstandort in
der Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf-Siid (14 Jahre nach Verkippung) wurden die Ké&fer
in verschiedenen Entfernungen (1 km und 5 km) ausgehend von einem zentralen Punkt (cP)
gesammelt. Weitere Untersuchungsstandorte befanden sich in den alteren Bergbaufolgeland-
schaften Schlabendorf-Nord (27 Jahre) und Koyne/Plessa (56 Jahre) sowie auf den ehemali-
gen Truppenubungsplatzen Lieberose und Doberitz. Bei gezielter Suche am frisch verkippten
Standort Cottbus-Nord (ca. 2 Jahre nach Verkippung) wurden an den untersuchten Punkten
keine Individuen von Calathus erratus nachgewiesen. Fotographische Aufnahmen der Stand-
orte sind Abbildung 6 zu entnehmen.

Tabelle 3: Liste der Untersuchungsstandorte der Untersuchung an Calathus erratus mit Klassifizierung der
Untersuchungsgebiete, Entfernung zum zentralen Punkt = cP (in km), Alter (Zeit seit Verkippung) und Angabe
der geographischen Lage (geographische Koordinaten. Vergleiche die geographischen Koordinaten der gleich-
namigen Untersuchungsstandorte der Untersuchung an Labidura riparia.

Untersuchungsgebiet Standort \Ifgr:fsgnilrjwnlgm Alter (2002) Geographische Koordinaten (N, O)
Bergbaufolgelandschaften
Schlabendorf-Sud cP - 14 51°46°40.3 13°45"19.6
NO 1 14 51°46°50.0 13°46711.1
SO 1 14 51°45'59.2 13°45'55.4
NW 1 14 51°46°49.5 13°44°37.0
SW 1 14 51°46°07.5 13°44°37.1
Dorf 5 14 51°48°37.5 13°47°54.5
See 5 14 51°45715.5 13°49717.8
(gewachsenes Land) Weis 5 - 51°45716.3 13°41°08.2
Schlabendorf Nord Nord 10 27 51°49713.8 13°41°08.2
Plessa Ple 33 56 51°29737.0 14°37°47.4
Ehemalige Truppen-
Ubungsplatze
Lieberose Lieb 50 Gestort 51°56°10.5 14°24°20.0
Holz 51 Gestort 51°56"39.2 14°24°18.3

Ddberitz (Wiste) Wi 95 Gestort 52°30726.1 13°01°05.0
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Die im Rahmen der Untersuchung am Sandohrwurm Labidura riparia beprobten gleichnami-
gen Untersuchungsstandorte in Schlabendorf befanden sich teilweise einige Kilometer von
denen der Calathus erratus-Studie entfernt (vgl. geographische Koordinaten Tabelle 3 und
Tabelle 25).

Déberitz Berlin Lieberose
( u)---...._____ho (Lieb, Holz)

Plessa (F’Ie)\
/

Niederlausitz

2000 1] 3000 Maters

Abbildung 5: Geographische Lage der 13 beprobten Untersuchungsstandorte der Calathus erratus-Studie mit
dem Hauptuntersuchungsgebiet Schlabendorf (GIS-Graphik: Effah Kwabena Antwi).



Material und Methoden 30

Bergbaufolgelandschaften
Schlabendorf-Sud
zentraler Punkt (cP) (2001) NO (2002)

SW (2002) Dorf (2002)
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Schlabendorf-Nord Plessa
Nord (2001) Ple (2001)

Truppeniibungsplatze
Lieberose
Lieb (2006) Holz (2006)

Ddberitz
Wii (2006)

Abbildung 6: Fotographische Ubersicht der Untersuchungsstandorte der Calathus erratus-Studie mit Angabe
der Aufnahmejahre.
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2.3.2 Erfassungsmethode und Probenahme

Wahrend der Vegetationsperiode 2002 wurden alle 13 Probenahmestandorte beprobt. Drei
Untersuchungsstandorte (Schlabendorf-Stid zentraler Untersuchungspunkt: cP, Plessa: Ple
und Schlabendorf-Nord: Nord) wurden auch in den Jahren 2001 und 2003 beprobt, um den
Einfluss des Faktors Zeit auf die Entwicklung der Kaferpopulationen abschétzen zu kénnen.

Der Kéferlebendfang erfolgte mit fiinf in den Boden eingebrachten Blumenkésten (Plastik, ca.
100 cm x 25 cm x 20 cm). Zur Erhéhung der Fangeffizienz wurden die Fallen im Zickzack-
Design angeordnet (Abbildung 7). Das Anbringen von kleinen Léchern in den Kastenbdden
ermoglichte das Ablaufen von Regenwasser.

Abbildung 7: Probenahme-Design fiir den Fang der Laufkdfer, Anordnung der Lebendfallen (Blumenkdsten) im
Zickzack-Muster am Untersuchungsstandort Plessa (Ple).

Die Lebendfallen waren von Juli bis Oktober im Einsatz und wurden einmal pro Woche ge-
leert. Die Konservierung der gefangenen Kaéfer erfolgte in flissigem Stickstoff. Insgesamt
wurden 316 Calathus erratus Individuen gefangen. Die genetischen Analysen erfolgten an
sechs bis acht Kafern (ménnliche und weibliche Tiere) je Probenahmestandort. Nach der
DNA-Extraktion wurden die verbliebenen Kéfertorsi nochmals genitaliter gepruft (Abbildung
8) und der Befllgelungsstatus der Tiere dokumentiert. Untersuchungen zum Zustand der
Flugmuskulatur fanden nicht statt. Fiir Vergleichszwecke wurden zusatzlich einige Calathus
ambiguus-Individuen gefangen, die morphologisch groBe Ahnlichkeiten zu Calathus erratus
aufweisen. Mittels Genitalprépération sind mannliche Individuen von Calathus erratus und
Calathus ambiguus gut voneinander zu unterschieden. Calathus erratus weist einen abgeplat-
teten pfeilformigen Aedoeagus (Abbildung 8a) auf. Bei Calathus ambiguus ist der Aedoeagus
|6ffelformig (Abbildung 8b).
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Abbildung 8: Gegeniiberstellung eines mdnnlichen Genitales von Calathus erratus (a) und Calathus ambiguus

(®).

2.3.3 Bodenparameter

An den Untersuchungsstandorten im Hauptuntersuchungsgebiet Schlabendorf wurden je
Standort in unmittelbarer Umgebung der Lebendfallen drei Bodenproben in Form einer
Mischprobe gezogen. Die Bodenparameter pH-Wert, Leitfahigkeit, Wassergehalt, maximale
Wasserhaltekapazitat, PO,>, NH4*, NO3, sowie Skelettgehalt, Grobsand-, Mittelsand-, Fein-
sand- und Schluffanteil wurden, wie bei Felinks (2000) und Brunk (2007) beschrieben, ermit-
telt. Bei der Betrachtung der Bodenparameter und der KorngréRenanteile der einzelnen
Standorte (Tabelle 4 und Tabelle 5) wird deutlich, dass die Parameter sehr variabel sind und
teilweise extreme Schwankungen aufweisen.

Tabelle 4: Bodenparameter der Untersuchungsstandorte der Calathus erratus-Studie im Untersuchungsgebiet
Schlabendorf, maximale Werte - fett, minimale Werte - kursiv hervorgehoben, nb - nicht bestimmbar <0,02.

Flache pH-Wert Leitfahigkeit Wassergehalt ~max.Wasser- PO, NH,+ NO;-

CaCl, H,O [us/cm] [96] kapazitat [%] [mg/100g] [ug/g]  [ung/g]
cP 6,35 6,62 31,60 1,69 29,43 nb nb 0,64
NO 5,79 6,30 40,00 1,83 28,62 0,77 0,04 0,62
SO 6,29 7,12 29,90 2,03 28,08 0,16 0,02 0,54
NW 6,35 6,86 26,23 4,09 30,98 nb nb 0,42
SW 7,25 8,62 76,90 0,97 24,54 0,36 0,39 0,15
Dorf 5,79 6,47 42,90 4,45 30,02 0,51 nb 0,61
See 4,12 5,19 17,00 2,81 25,72 0,92 nb 0,04
Weis 3,77 4,61 18,60 1,72 29,06 0,91 0,10 1,20

Nord 4,47 5,35 18,13 1,76 25,54 0,04 0,08 0,55
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Durch die angewandten Rekultivierungsverfahren mit dem Aufschieben von Rippen bei der
nachbergbaulichen Verkippung (Pflug 1998) wurden verschiedenste Substrate auf engstem
Raum nebeneinander verkippt. So wurden schon bei geographischen Entfernungen von 1 km
zwischen den Probepunkten in Schlabendorf grofie Unterschiede bei den Bodenparametern
sichtbar. Besonders der Standort See am Ufer des zukunftigen Firstlich Drehnaer Sees und
der Standort Weis auf gewachsenem Land nahe der Ortschaft Weissack wiesen Extreme im
Bereich der Phospat-Konzentrationen auf, auch waren die pH-Werte hier besonders niedrig.
Am Standort See wies der Boden besonders hohe Skelett- und Grobsandanteile auf, wahrend
am Standort Weis diese Anteile besonders niedrig waren.

Tabelle 5: Korngroflen des Bodens im Umfeld der Fallenstandorte der Untersuchungsstandorte der Calathus
erratus-Studie im Untersuchungsgebiet Schlabendorf, maximale Werte - fett, minimale Werte - kursiv hervorge-
hoben.

Flache Skelett Grobsand Mittelsand Feinsand Schluff+Ton
>2mm 2mm-630pum 630-224pum 224-63pm <63um
cP 7,289 30,099 123,38 g 228,73 g 7,24 g
NO 6,309 27,584 124,77 g 232,35¢g 58049
SO 11,96 g 53,55¢ 161,54 g 159,59 g 10,83 g
NW 10,58 g 46,80 g 191,60 g 139,64 g 9,88 ¢
SwW 12,79 ¢ 50,17 g 183,03 g 142,70 g 8,28 g
Dorf 30,93 g 57,88 ¢ 201,79 g 9393 ¢ 12,99 g
See 60,09 g 102,82 g 127,54 ¢ 73,899 31,859
Weis 3,13¢g 15,95 g 173,20 g 195,39 g 8,60 g
Nord 7,229 4442 g 155,98 g 183,88 g 471g

Bei der Betrachtung der Deckungswerte der einzelnen Vegetationsschichten (nahere Angaben
zur Aufnahmetechnik in Denkinger & Wiegleb 2006 und Denkinger & Wiegleb 2007), zeig-
ten die Standorte Nord und Weis Besonderheiten. Der &ltere Standort Schlabendorf-Nord
(Nord) wies eine hohe Deckung der Moos- und Kryptogamenschicht und der Gesamtdeckung
auf. Der Lickenanteil in der Vegetation betrug nur 17%. Der auf gewachsenem Land gelege-
ne Standort Weis wies die geringsten Deckungswerte in der Strauchschicht auf. Dagegen
wurden hohe Deckungsgrade bei der Moos-, Streu- und Krautstreuschicht erreicht.

Die Ubrigen Standorte wiesen hohe Lickenanteile in der Vegetationsdeckung von tber 50%
auf. Die Gesamtdeckung erreichte Werte von maximal 50% (Tabelle 6)
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Tabelle 6: Deckungswerte (direkte Prozente auf einer Fliche von 4 x 4m) der Vegetation an den Untersuchungs-
standorten der Calathus erratus-Studie im Hauptuntersuchungsgebiet Schlabendorf, maximale Werte - fett, mi-
nimale Werte - kursiv hervorgehoben, D - Deckung in %.

Flache D Krautschicht D Gehélz D Moose D Krypto- D Streu D Kraut- Licke D  Arten-
ges.

[%6] Juvenil [%0] [%6] gamen [%6] streu [%]  [%] zahl
[%] [%0]

cP 13,0 - 01 01 1,0 1,0 87,0 13,0 16,0
NO 45,5 - 0,5 0,5 0,3 0,3 540 46,0 8,0
SO 28,0 - 0,5 0,5 - - 715 285 140
NW 14,0 - 1,3 1,3 0,1 0,1 850 150 150
SW 21,0 0,3 1,0 1,0 0,1 0,1 780 220 110
Dorf 45,0 - - - - - 550 450 110
See 14,5 - 25,0 25,0 0,5 0,1 50,0 50,0 140
Weis 3,6 0,1 40,0 48,0 10,0 10,0 48,5 515 5,0
Nord 30,0 - 65,0 66,0 - - 17,0 83,0 8,0

2.3.4 Kéaferfangdichten

Die Calathus erratus-Individuen wurden im Zeitraum von Juli bis Oktober 2002 an den ein-
zelnen Untersuchungsstandorten gefangen. Die Lebendfallen wurden so lange fangfahig
gehalten und geleert, bis ca. 70 Kéfer pro Flache erfasst werden konnten. Eine Aktivitatsdich-
tenermittlung der Kafer fir die einzelnen Untersuchungsstandorte war deshalb schwierig. Mit
der folgenden Formel (Formel 1) wurden fur das Hauptuntersuchungsgebiet Schlabendorf
eine Kaéferfangdichte flr einen vergleichbaren Zeitraum (Leerungsdaten 06.08.2002 und
10.08.2002) errechnet.

Formel 1: Berechnung der Kidferfangdichte.

Ké&ferfangdichte = Anzahl der gefangenen Individuen/Anzahl der Tage, an denen die Lebend-
fallen ausgebracht waren

Uberdurchschnittlich hohe Kaferfangdichten mit Werten Gber drei wurden fiir die Standorte
Nord, cP und See ermittelt (Abbildung 9). Mit einer Gesamtanzahl von 80 bis 93 Individuen
im gesamten Fangzeitraum wurden an diesen Standorten die meisten Kéfer gefangen (Tabelle
7). Sehr geringe Kaferfangdichten und geringe Anzahlen an gefangenen Kafern wiesen dage-
gen die Standorte NW, NO und Dorf auf.
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Tabelle 7: Anzahl der gefangen Calathus erratus-Individuen an zwei Leerungsterminen und Summe aller gefan-
genen Kdfer an den Untersuchungsstandorten in Schlabendorf.

Flache Nord cP NW SW NO SO See Dorf
Leerungsdatum 06.08.2002 30 11 4 12 1 2 1 1
Leerungsdatum 10.08.2002 12 10 2 10 4 10 27 0
Fangtage 18 24 64 35 34 48 26 26
\S/ilérngg]e aller gefangenen Indi- 88 80 20 85 44 73 93 8

Aus der Kaferfangdichte und der Gesamtanzahl der gefangenen Calathus erratus-Individuen
an den Standorten Nord, See und cP kann auf hohe Abundanzen von Calathus erratus an die-
sen Standorten geschlussfolgert werden.

35 5,00
30 { A
1 4,00
_ 25
() [} .
© 90 1+ 3,00 = O Kaferanzahl 06.08.2002
- S mKaferanzahl 10.08.2002
s 15 - o
e 1200 S OFangdichte
< 10 4 LL
; “ 1 1,00
0 : : |_rLl : : : =Bl =1 [ 900
SW NO SO S

Nord cP NW ee Dorf

Untersuchungsstandorte

Abbildung 9: Uberblick iiber die Anzahl und Fangdichte gefangener Calathus erratus-Individuen an zwei Lee-
rungsterminen an den Untersuchungsstandorten in Schlabendorf.

2.3.4.1 Molekulargenetische Analyse

2.3.4.2 DNA-Extraktion

Zur Vermeidung von Kontaminationen des DNA-Materials der zoophagen Kéfer erfolgte die
DNA-Extraktion nur aus Kopfen und Beinen der Tiere. Hierzu wurden die in fllissigem Stick-
stoff gelagerten Kafer einzeln in ein Morsergefal gegeben. Dort wurden mit einem Skalpell
der Kopf und alle Beine vom Korper abgetrennt. Das gewonnene Gewebe wurde mit einem
Mikropistill in einem Réhrchen homogenisiert und die DNA mittels eines DNeasy Kits (Qia-
gen, Hilden) unter Benutzung eines modifizierten Protokolls des Herstellers (vgl. Protokoll 1
im Anhang) fur Insekten extrahiert. Der letzte Extraktionsschritt erfolgte mit 50 pl H,O. Der
Erfolg der DNA-Extraktion wurde mittels einer Agarose-Gelelektrophorese (1,6% Agarose)
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und nachfolgender 10 min Ethidiumbromid-Féarbung (2 mg Ethidiumbromid/ 1 | H,O) unter
UV-Licht Gberprdft.

2.3.4.3 Molekulare Marker - Fragmentlangenpolymorphismen (AFLP)

Als molekulare Marker wurden AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism, Vos et al.
1995) eingesetzt, ein dominantes Markersystem, das sich aufgrund seiner hohen Polymorphie-
raten gut fur die Analyse der genetischen Diversitdt von Kafern und anderer Organis-
mengruppen eignet. Die genutzte Methode hat den Vorteil, dass sie schnell und kostengtinstig
im Labor etabliert und eine hohe Anzahl polymorpher Banden mit hoher Reproduzierbarkeit
erzeugt werden kann (Lynch & Milligan 1994, Lowe et al. 2004, Bensch & Akesson 2005).

Aktuelle Analysen zur Populationsstruktur erfolgten z.B. an den Schmetterlingen Pieris rapae
und P. melete (Takami et al. 2004) oder an den Pflanzenarten Silene tatarica (Tero et al.
2003) und Primula elatior (Jacquemyn et al. 2004).

Als Ausgangsmaterial der AFLP-Analyse dient die gesamte genomische DNA, die mit Re-
striktionsenzymen gespalten und elektrophoretisch aufgetrennt wird. Hierbei sind keine In-
formationen Uber die Sequenzen oder chromosomale Lage der ausgewerteten Banden not-
wendig. AFLP-Marker kdnnen zur Abschétzung von Haufigkeiten von Genotypen eingesetzt
werden, aber nicht zur Abschéatzung von Allel-Haufigkeiten. Im Ergebnis entsteht eine 0-1-
Matrix, wobei O fur eine nicht vorhandene Bande und 1 fiir eine vorhandene Bande steht. Die
Herstellung von Fragmenten zur Untersuchung der Fragmentlangenpolymorphismen (AFLPs)
gliedert sich in vier Schritte (siehe Abbildung 10):

Restriktion: Zuerst erfolgt ein Spalten der hochmolekularen DNA in Fragmente verschiede-
ner GroRe durch enzymatische Restriktion an vorgegebenen Schnittstellen unter Nutzung der
Restriktionsenzyme Eco RI (vier Basen) und Mse | (sechs Basen).

Ligation: Die darauf folgende Ligation wird mit einer T4-Ligase und Eco RI-, bzw. Mse I-
Adaptern (Oligonucleotid-Adapter) ausgefuhrt (siehe Tabelle 8). Die Adapter bestehen aus
einer Kernsequenz mit einer bekannten DNA-Sequenz von 20 Nukleotiden, sowie einer en-
zymspezifischen Sequenz.

Preselektive Amplifikation: Als dritter Schritt erfolgt die preselektive PCR-Reaktion (Poly-
merasekettenreaktion) mit Eco RI- und Mse I-preselektiven Primern und einer Tag-
Polymerase. Zusatzlich zur Adaptersequenz weist der preselektive Primer eine weitere Base
auf. Der Einsatz von preselektiven Primern in einer PCR-Reaktion erlaubt eine erste Selektion
von DNA-Fragmenten. Es erfolgt eine selektive Vervielfaltigung von DNA-Fragmenten
durch wiederholte Zyklen von DNA-Denaturierung, Primer-Bindung und Polymerisierung
(PCR).

Selektive Amplifikation: Dieser Schritt wird durchgefiihrt, um die Anzahl der entstehenden
DNA-Fragmente einzuschréanken und die Fragmente an einem Ende mit einem fluoreszieren-
dem Farbstoff zu versehen, der eine bessere Visualisierung wahrend der folgenden Elektopho-
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rese erlaubt. Die selektiven Amplifikationsprimer weisen zur Adaptersequenz drei zusétzliche
Nucleotide auf.

Msel cut EcoRl cut
o 5"—|—|—__r TT T T T T T T T T T 1T T]
Restriktion B A A G ART TG
AA T T BT T & G
3. L1 1 1 1 / 1 1 1 1 1 1 1 1 ¥ 1 & 1 1 111 \ 11 1
Msel adaptor EcoRl adaptor
TITCITIT
G AATTG
CAT C
Liaig
S O S L L L L O L O O L L L L L
. . G T KA & AATTE
Ligation CATT CTTAAGC
L1 1 1 1 1 ¢t ¢+ 1 0 & & 1 ¢ 1 . ¢°.1 ¢ ¢+ @\ ¢ @ & 1. 0@ %0 1. 1.1°.1
Selektive Msel primer 1
Amplifikation SRR B X BT SR
(am Beispiel
. . 5.
elner Prlmer' I T W 1::! I I. I. IC:\!rI LR ICI éL:BLE l 1 é T 1 un
i i CATTGTA GG TG T T AC
komblnatlon) 3- L 1 i i nroronn11 T { S ) S TR

EcoRl primer 1

Abbildung 10: Schematische Darstellung zur Herstellung von DNA-Fragmenten zur Detektion der Fragmentlin-
genpolymorphismen, gedndert nach Mueller & Wolfenbarger (1999).

2.3.4.4 Elektrophorese

Im Anschluss an die selektive Amplifikation wird das AFLP-Produkt analysiert, indem die
PCR-Produkte der selektiven Amplifikation denaturiert werden (Aufspaltung des Doppel-
stranges). Die Fragmentanalyse erfolgt danach mittels eines Acrylamid-Gel in einem DNA-
Sequenzierer. In der vorliegenden Studie kam ein ABI Prism 310 (Applied Biosystems) mit
Windows NT System zum Einsatz, welcher mit diinnen, mit Acrylamid gefillten Kapillaren
arbeitet. Fluoreszenzsignale werden durch die Verwendung des ,,Filtersets A* (Applied Bio-
systems) im Wellenlangen-Bereich von 535-615 nm detektiert. Die Fragmente werden anhand
ihrer Fragmentlange detektiert. DNA-Fragmentlangen kdnnen mit der verwendeten Kapillar-
Elektrophorese nur bis zu einem Unterschied von einem Basenpaar unterschieden werden.
Die mit fluoreszierenden Enden versehenen Enden der Fragmente senden beim Durchqueren
des Lasers ein Fluoreszenzsignal aus, das vom Computer gesammelt wird. Diese Fluoreszen-
zen werden durch den Computer als ,,Peaks* dargestellt. Die Héhe der ,,Peaks* korrespondiert
mit der Anzahl der Fragmente mit der gleichen Basenpaarlédnge. Jeder gemessene ,,Peak” ent-
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spricht einer Bande in einem Acrylamid-Gel (Solé et al. 2004). Die Basenpaarlange der detek-
tierten Fragmente in der vorliegenden Untersuchung reichte von 35 bis zu 400 Basenpaaren.

2.3.4.5 Durchfihrung

Die AFLPs wurden wie bei Solé et al. (2004) beschrieben erzeugt. Zuerst wurde in einem
Gesamtvolumen von 11 pl, 5,5 ul DNA-L6sung mit 5 U Eco RI und 0.5 U Mse | reduziert
und mit entsprechenden Adaptoren verbunden (Eco RI-, Mse I-Adaptoren, MWG Biotech,
Ebersberg, Deutschland, Tabelle 8), wobei 67 U T4-DNA Ligase (New England Biolabs,
Frankfurt/M., Deutschland) unter Verwendung von 1,10 pl 10 x T4-Ligase Puffer, 0,55
mg/ml BSA, und 1,10 pl NaCl (0.5M) zum Einsatz kamen. Die Reaktion erfolgte bei Raum-
temperatur Uber Nacht.

Im zweiten Schritt wurden, nach einer 1:5 Verdlnnung, 4 pl der Restriktions-Ligations-
Verdunnung fir die nachfolgende preselektive Amplifikation in einem Gesamtvolumen von
20 pl mit 0,8 U Tag-Polymerase (MBI Fermentas, St. Leon-Rot, Deutschland), 2 pl 10 x PCR
Puffer mit (NH4)2SO4, 1,5 ng/pl Eco RI- und Mse I-preselektiven Primern (Tabelle 8), 200
UM dNTPs, und 1,2 mM MgCI, verwendet.

Die PCR Reaktion wurde mit einem Primus 96 Thermocycler (MWG Biotech, Ebersberg,
Deutschland) mit folgendem Programm durchgefiihrt: 72 °C, 2 min gefolgt von 20 Zyklen mit
94 °C, 20 sec; 56 °C, 30 sec; 72 °C, 2 min und 60 °C fiir 30 min.

Im dritten Schritt wurden, nach einer 1:10 Verdinnung, 4 pl der verdiinnten Amplifikations-
Reaktion fir die selektive Amplifikation (Tabelle 8) mit 0,25 ng/pl Eco RI mit Fluoreszenz-
markern markierten selektiven Primer und 1,5 ng/ul Mse I-selektiven Primer verwendet. Es
kam ein touch-down-PCR-Protokoll mit folgendem Programm zum Einsatz: 94 °C, 2 min,
gefolgt von 10 Zyklen mit 94 °C, 20 sec; 66 °C, 1 min mit Temperaturabfall von 1 C° je Zyk-
lus; 72 °C, 2 min. AbschlieRend folgten 20 Zyklen mit 94 °C, 20 sec; 56 °C, 30 sec; 72 °C, 2
min und abschlielenden 60 °C fir 30 min.

Nach einer Vorauswahl von 16 Primerkombinationen, ergaben zwei verschiedene Primer-
kombinationen reproduzierbare Fragmente: Eco RI-ACT Mse I- CAC (mit Farbstoff FAM
gelabelt) und Eco RI-ACG Mse I- CAC (mit Farbstoff JOE gelabelt). Diese wurden ausge-
wahlt und fir die selektive Amplifikation (Sequenzen siehe Tabelle 8) genutzt. Um Fehler zu
minimieren wurden die Restriktionen, Ligationen und die PCR-Reaktionen aller untersuchten
Kéfer aus dem Jahre 2002 jeweils zusammen auf einer PCR-Platte ausgefiihrt. Folgende wei-
teren Primerkombinationen erwiesen sich ebenfalls als fur die Untersuchungen geeignet: Eco
RI- ACG Mse I- CAT, Eco RI- ACT Mse I- CAT, Eco RI- AGC Mse I- CAT und Eco RI-
AGC Mse I- CAC (Basensequenzen in Tabelle 8). Allerdings war es nicht moglich fur alle
untersuchten Kafer auswertbare Resultate fur alle Primerkombinationen zu erzielen, so dass
sich die Auswertung auf die am besten geeigneten Kombinationen Eco RI- ACT Mse |- CAC
und Eco RI- ACG Mse I- CAC beschrénkte. Pro Untersuchungsstandort wurden 6-8 Kéfer
(insgesamt 90 Individuen) genetisch analysiert. Ein Rangkorrelationsstest erbrachte keine
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signifikante Korrelation zwischen der Anzahl der untersuchten Individuen pro Untersu-
chungsstandort und der gefundenen genetischen Diversitat (Spearman-Rho = 0,393, p = 0,09).

Tabelle 8: Ubersicht iiber die bei den AFLP-Analysen von Calathus erratus verwendeten, bzw. geeigneten Liga-
tionsadapter, die Preamplifikationsprimer und die selektiven Ampifikationsprimer mit den dazugehdorenden Ba-
sensequenzen.

Verwendete Adapter und Primer Basensequenz

Ligationsadapter

Eco RI- adapter: Anfang 5" CTCGTAGACTGCGTACC ¥

Ende 3" CATCTGACGCATGGTTAAY’
Mse I- adapter: Anfang 5" GACGATGAGTCCTGAG 3’

Ende 3" TACTCAGGACTCATS’
Preselektive Amplifikation: Preamplifikationsprimer
Eco RI- PA-primer: EO1 5" GACTGCGTACCAATTCA 3’
Mse I- PA-primer: MO01 5" GATGAGTCCTGAGTAAC 3
Selektive Amplifikation: Selektive Amplifikationsprimer
Eco RI - ACT FAM 5" FAM GACTGCGTACCAATTCACT 3
Eco RI - ACG JOE 5" JOE GACTGCGTACCAATTCACG 3’
Mse | - CAC 5 GATGAGTCCTGAGTAACAC 3

Ebenfalls geeignete selektive Amplifikationsprimer

Eco RI - ACT FAM 5 FAM GACTGCGTACCAATTCACT 3
Eco Rl - AGC NED/TAMRA 5 TAMRA GACTGCGTACCAATTCAGC 3
Eco Rl - ACG JOE 5" JOE GACTGCGTACCAATTCACG ¥
Mse | - CAC 5 GATGAGTCCTGAGTAACAC %

Mse | - CAT 5 GATGAGTCCTGAGTAACAT 3’

2.3.5 Datenanalyse

Fur die Fragmentanalyse wurde ein ABI Prism 310 (Applied Biosystems) mit Genescan 500
ROX als interner L&ngenstandard eingesetzt. Nach der Fragmentanalyse wurden nur die
»Peaks” mit einer minimalen Peakhdhe von 80 Einheiten fiir die Datenauswertung genutzt.
Die Fragmente wurden gezéahlt und unter Nutzung des Programms Genographer in eine O-
und-1-Matrix Gberfihrt, wobei 1 fur ,,Bande vorhanden“ und 0 fir ,,Bande nicht vorhanden*
stand (siehe Abbildung 11).
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0.1 statistische

Auswertung
Ergebnis Gen-Analyzer: Peaks Bandenmuster 0-und-1-Matrix:
(AFLP-Fragmente) Auswertungsprogramm 0 - Bande nicht vorhanden
(Genographer) 1 - Bande vorhanden

Abbildung 11: Schematische Ubersicht der Auswertungsschritte von AFLP-Daten (am Beispiel der Primerkom-
bination Eco RI- ACT Fam Mse I- CAC).

Mit den beiden eingesetzten Primerkombinationen (ACT- CAC und ACG- CAC) wurden ins-
gesamt 167 Fragmente detektiert, von denen sich 82 bei den untersuchten 90 Calathus erra-
tus-Individuen der 13 Untersuchungsstandorte als polymorph erwiesen (siehe Tabelle 9). Fir
die 37 Individuen aus den Jahren 2001 und 2003, wurden 57 polymorphe Banden zwischen
49 und 352 Basenpaaren ermittelt (hier nicht dargestellt).

Die genetische Diversitét in den Populationen wurde mittels des Parameters erwartete Hetero-
zygotie beschrieben. Dabei entspricht der Wert der erwarteten Heterozygotie der Gen-
Diversitdt (He = Gen-Diversitat). Zur Quantifizierung der genetischen Variabilitdt zwischen
den Populationen (genetische Distanz) wurde der Fixations-Index Fst (Wright 1978, Weir &
Cockerham 1984) genutzt. Die Analyse der raumlichen Struktur der Populationen erfolgte
anhand einer hierarchischen Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) (Excoffier et al.
1992). Als Analyseprogramme kamen Arlequin ver. 2.0 (Schneider et al. 2000) und SPSS
12.0 fur Windows zum Einsatz. Die Rangkorrelationstests (Einfluss Individuenanazahl auf die
Gen-Diversitat) und die Mann-Whitney-U-Tests (Einfluss des Habiattyps der Untersuchungs-
standorte auf die Anzahl der polymorphen Banden und die Gen-Diversitat der Kaferpopulati-
onen) wurden mit SPSS 12.0 fur Windows ausgefihrt. Eine Analyse von Korrelationen zwi-
schen genetischer Distanz der K&ferpopulationen und der geographischen Entfernung der Un-
tersuchungsstandorte erfolgte mit einem Mantel-Test (Mantel 1967) mit Arlequin ver. 3.01.
Die rdumliche genetische Struktur wurde weiterhin mit Korrelogrammen des ,,Moran’s | fur
Allelfrequenzen® (Moran 1950, Hardy 2003) uber verschiedenen Distanz-Klassen analysiert,
wobei die Korrelation in den Genfrequenzen zwischen Genotypen innerhalb einer Distanz-
klasse gemessen wurde. Die Signifikanz der Korrelogramme wurde mittels einer progressiven
Bonferroni-Korrektur getestet. Eine rdumliche Autokorrelations-Analyse wurde mit dem Pro-
gramm SPAGeDi v. 1.1 (Hardy & Vekemanns 2002) durchgefuhrt.
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Tabelle 9: Anzahl und Basenpaarlinge (Bp) der detektierten Banden und der polymorphen Banden fiir die Pri-
merkombinationen Eco RI- ACT Mse I- CAC und Eco RI- ACG Mse I- CAC.

Basenpaarléange Anzahl der Banden Anzahl der polymorphen Banden
Eco RI- ACT Mse I- CAC

35-100 Bp 20 8

100-200 Bp 38 22

200-300 Bp 16 11

300-400 Bp 10 5
Eco RI- ACG Mse I- CAC

35-100 Bp 38 13

100-200 Bp 27 11

200-300 Bp 15 10

300-400 Bp 3 2

2.4 Modellorganismus Labidura riparia

Die Ordnung der Ohrwiirmer (Dermaptera) ist eine iberwiegend tropisch verbreitete Insek-
ten-Gruppe, einige Familien sind aber auch in der Palaearktis verbreitet (Ginther & Herter
1974). Weltweit sind etwa 2000 Ohrwurm-Arten beschrieben (Gunther 2000, Haas 2003). In
Europa werden 83 Arten (Fauna Europaea) und in Deutschland derzeit acht Arten (Matzke
2001, Wallaschek 2004) rezent nachgewiesen.

Die untersuchte Art, der Sandohrwurm Labidura riparia (Pallas 1773) gehort zu den charak-
teristischen Arten offener Sandflachen der Niederlausitz (Abbildung 12a, b).

Abbildung 12: Der Sandohrwurm Labidura riparia: a) @, b) &, (Fotos: Michael Dieke).

Nachweise der Art in der Lausitzer Bergbaufolgelandschaft gibt es etwa seit Mitte des letzten
Jahrhunderts (Oberlausitz: Jordan 1957, Niederlausitz: Donath 1988). Die Art ist in Deutsch-
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land selten (Rote Liste 2, Binot et al. 1998) und auf wenige stark isolierte sandige Gebiete
beschrénkt. Sandohrwiirmer kommen in Deutschland in naturlichen Habitaten nur im Bereich
von Kustendinen und in der Nahe von Ufern bzw. Gewassern vor (Beier 1953, 1959, Albouy
& Caussanel 1990, Matzke 2001). Weitere Vorkommen sind von Sekunddarhabitaten mit ge-
storten Offenbereichen und hohem Grundwasserspiegel, wie Tagebauen, Truppentbungsplat-
zen, Sand- und Kiesgruben (Matzke 1995, 1999a, 1999b) aus allen ostdeutschen Bundeslan-
dern bekannt. Informationen tber die Verbreitung von Labidura riparia liegen fur die Bun-
desléander Sachsen (Matzke 1995, 2001), Sachsen-Anhalt (Wallaschek et al. 2004), Thiringen
(Kohler & Renker 2001) und Mecklenburg-Vorpommern (Mdller-Motzfeld et al. 1990) vor.
Fur Brandenburg gibt es noch keine Verbreitungskarte. Das Sandohrwurmvorkommen in
Bremen (Handke 1989) gilt nach der Zerstérung des Lebensraumes als erloschen (Handke
personliche Mitteilung).

Die Art ist fast weltweit verbreitet (Albouy & Caussanel 1990, Steinmann 1993). Als pleisto-
zane Refugialrdume des Sandohrwurmes werden seit langem Siidwest- und Osteuropa postu-
liert (Weidner 1941). Es wird angenommen, dass die postglaziale Rickwanderung in den
nord- und mitteldeutschen Raum entlang der Urstromtéler erfolgte (Harz 1957, Muller-
Motzfeld et al. 1990, Adis & Junk 2002).

Fur die Ausbreitung der Art, besonders fiir die Besiedlung der Sekundérlebensrdume, spielt
nach Wallaschek (1999) moglicherweise ,,VVerschleppung® durch den Menschen (Anthropo-
chorie) eine Rolle.

Bei Sandohrwirmern tritt ein Fligeldimorphismus auf (Matzke 1997). Flugfahige Morphen
werden nur selten beobachtet. Die Besiedlung neu entstehender Lebensrdume scheint dennoch
relativ schnell, moglicherweise durch Flug stattzufinden (Kleinow 1966, Gross & Spink 1971,
Kleinow 1971, Matzke 1995, Matzke & Klaus 1996). Die 6kologischen Eigenschaften des
Sandohrwurms sind recht gut untersucht. Die omniphagen Tiere sind nachtaktiv und betreiben
Brutpflege. Ihre Ruhezeiten am Tag verbringen sie versteckt in selbst gegrabenen Géangen, die
im Winter bis zu 2 m Tiefe erreichen kdnnen (Klatt 2003). Bei physiologischen Untersuchun-
gen dient diese Art oft als Modellorganismus (Vancassel et al. 1984, Sayah et al. 1998).

2.4.1 Untersuchungsgebiet

Zwischen 2004 und 2006 wurden 21 Standorte beprobt, davon 16 Sekundarhabitate und 5
Primarhabitate (siehe Tabelle 10, Abbildung 13 und Abbildung 15). Als Hauptuntersuchungs-
gebiet wurde die ehemalige Tagebauregion Schlabendorf-Sud (Alter des Standortes: 17 Jahre
nach Verkippung, Abbildung 14) ausgewéhlt. Hier wurden ausgehend von einem zentralen
Untersuchungsstandort (cP) in alle vier Himmelrichtungen in Entfernung von etwa 1 km wei-
tere Probenahmestandorte eingerichtet (SO, SW, SN, SS).

Des Weiteren erfolgte die Beprobung folgender Bergbaufolgelandschaften unterschiedlichen
Alters (Zeit seit Verkippung): Schlabendorf Nord (30 Jahre), Plessa (59 Jahre), Cottbus Nord



Material und Methoden 44

(2 Jahre), Leipzig (ca. 30 Jahre). Weitere Standorte mit stark gestortem aber unverritztem
Boden waren ehemalige Truppeniibungsplatze (Lieberose, Doberitz) und eine Kali-Halde
(Sondershausen). Als potenzielle natiirliche Ursprungspopulationen wurden nattrliche Habi-
tate im Bereich der Ostseekiste (Altwarp), auf Hiddensee und einer Binnendiine in der N&he
von DOmitz/Elbe beprobt. Abbildungen der Standorte sind Abbildung 15 zu entnehmen.

Hiddensee
(Hid, Hid+)

Altwarp

gia‘(/’uun

DOmitz

(Dii, Dii+)
Doberitz Lieberose
(D&S, DéW)\BSEI)m (Lieb, Lieb+) Niederlausitz
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(PleO, PleU) (CB)

/‘ o

Sondershausen Lei);
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A— Schlabendorf \

:
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| Schlabendorf-Nord
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Abbildung 13: Geographische Lage der 21 beprobten Untersuchungsstandorte der Labidura riparia-Studie mit
dem Hauptuntersuchungsgebiet Schlabendorf (GIS-Graphik: Effah Kwabena Antwi).
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Die Standortbezeichnungen der Probenahmestandorte in Schlabendorf-Std bei dieser Studie
sind bedingt durch eine dhnliche geographische Ausrichtung der Standorte in der Landschaft
mit den Standortbezeichnungen der Studie an Calathus erratus identisch. Sie befinden sich
aber, wie aus den geographischen Koordinaten hervorgeht, teilweise einige Kilometer entfernt
von diesen Standorten (vgl. Tabelle 3 und Tabelle 10).

Tabelle 10: Liste der Untersuchungsstandorte der Untersuchung an Labidura riparia mit Klassifizierung der
Untersuchungsgebiete, Entfernung zum zentralen Punkt = cP (in km), Alter (Zeit seit Verkippung) und Angabe
der geographischen Lage (geographische Koordinaten). Vergleiche die geographischen Koordinaten der gleich-
namigen Untersuchungsstandorte der Untersuchung an Calathus erratus.

Untersuchungsgebiet Standort Alter (2005)  Geographische Koordinaten (N, O)
Bergbaufolgelandschaften
Schlabendorf-Sid cP 17 51°46°56.7 13°46°13.0
SN 17 51°46°59.1 13°45721.1
SO 17 51°47°14.5 13°48°05.5
SS 17 51°45'57.6 13°46°42.4
SW 17 51°46°17.9 13°44°44.3
Dorf 17 51°48°37.5 13°47°54.5
Schlabendorf Nord Nord 30 51°49714.4 13°52°45.7
Plessa PleO 59 51°29735.7 13°37°45.5
PleU 59 51°29730.9 13°37°47.0
Cottbus Nord CB 2 51°46°58.2 14°25°00.3
Leipzig/Profen Sud L Ca. 30 51°10°50.3 12°11°00.8
Ehemalige Truppentbungsplatze
Lieberose Lieb Gestort 51°56°04.3 14°23°24.5
Lieb+ Gestort 51°55728.9 14°23720.8
Doberitz D8S Gestort 52°31°53.0 13°01"11.0
DéW Gestort 52°29'59.0 13°02°04.0
Sonderstandort
Kalihalde Sondershausen Son Halde 51°24°04.6 10°49°06.6
Kustenbereiche
Hiddensee Hid Naturlich 54°34°43.0 13°0925.1
Hid+ Natirlich 54°34°32.2 13°09726.7
Altwarp Alt Natirlich 53°44°16.6 14°13°28.5
Binnendiine
Klein Schmélen/Démitz Dl Naturlich 53°07°25.7 11°1811.2

Du+ Naturlich 53°07°29.8 11°17°45.9
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Abbildung 14: Offener Bereich in der Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf-Siid, bevorzugter Lebensraum des
Sandohrwurmes Labidura riparia.

Fur Vergleichszwecke wurden weiterhin Tiere aus Frankreich (Fr), Gran Canaria (GranCan),
Japan (Jap, Jap+) und dem Sudan (Sudan) in die Untersuchungen einbezogen. Die geographi-
schen Koordinaten dieser Standorte sind Tabelle 11 zu entnehmen. Die Tiere wurden von Dr.
V. Albouy (Frankreich), D. Matzke (Gran Canaria), Dr. M. Nishikawa (Japan) und Dr. F.
Haas (Sudan) zur Verfligung gestellt.

Tabelle 11: Liste der auslindischen Untersuchungsstandorte der Untersuchung an Labidura riparia mit geogra-
phischen Koordinaten (soweit bekannt).

Untersuchungsstandort Flachenbezeichnung Anzahl Indivi- Geographische Koordinaten

duen
Frankreich Fr 26 N 45°44°15.3 W 01°14°22.1
Sudan Sud 10 Nicht bekannt Nicht bekannt
Gran Canaria GranCan 5 N 27°44°08.7 W 15°35752.9
Japan Jap 28 N 34°11°42,3 0 134°3732,4

Japan Jap+ 27 5 m von Jap entfernt
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Bergbaufolgelandschaften
Schlabendorf-Sid
zentraler Punkt (cP) (2004)

SO (2004)

Schlabendorf-Nord Cottbus-Nord

Nord (2005) CB (2004)
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PleU (2004)

Leipzig-Profen Sud
L (2004)

Truppenibungsplatze
Lieberose
Lieb (2005) Lieb+ (2005)

Ddberitz
D6S , D6W (2006)
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Kuste
Hiddensee

Binnendiine
DOmitz
Dii (2006)

Sonderstandort
Kalihalde Sondershausen
Son

Hid-+ (2005)

Foto: Joachim Neumeister

Dii+ (2006)

Abbildung 15: Fotographische Ubersicht der Unter-
suchungsstandorte der Studie am Sandohrwurm Labi-

dura riparia mit Angabe des Aufnahmejahres.
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Neben den populationsgenetischen Untersuchungen wurden faunistische Untersuchungen an
Labidura riparia durchgefiihrt. Um Informationen lber den saisonalen Verlauf der Aktivitat
der Sandohrwiirmer in der Bergbaufolgelandschaft der Niederlausitz zu erhalten, wurden Bo-
denfallenfange Uber einem Fangzeitraum von 17 Monaten aus den Untersuchungsgebieten
Schlabendorf-Sud und Schlabendorf-Nord (SUBICON I-Projekt 2001-2004) hinsichtlich der
Sandohrwurmfénge untersucht. Dabei wurden Individuenanzahlen, die Verteilung von mann-
lichen, weiblichen und juvenilen Individuen, sowie die Flugelldangen der adulten Tiere doku-
mentiert. Im Rahmen eines Freilandexperimentes wurden im Sommer 2005 auf zwei Flachen
in der Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf Sud (cP und SS) insgesamt drei Lufteklektoren
und zwei Malaisefallen aufgebaut und tber einen Zeitraum von vier Wochen mit einem Lee-
rungsintervall von einer Woche eingesetzt. Mit der Verwendung von Flugfallen sollte der
Nachweis fliegender Sandohrwirmer erfolgen.

2.4.2 Erfassungsmethode und Probenahme

Da sich flr genetische Untersuchungen die Verwendung lebend gefangener und in Stickstoff
aufbewahrter Tiere als optimal erwies, wurde ein Lebendfangdesign fiir Sandohrwirmer an
den Untersuchungsstandorten entwickelt. Dazu wurden verschiedene Fangmaterialen im Rah-
men einer Vorstudie im Sommer 2004 am Hauptuntersuchungsstandort Schlabendorf-Sid
getestet. Es wurden Bretter, Blumentopfe und groRere Steine ausgelegt. Weiterhin wurden
dunkle Folien mit Noppen und schwarze Plastikplanen mit einer Grof3e von ca. 40 cm x 70
cm flach auf dem Boden ausgelegt und im Untergrund verankert (siehe Abbildung 16). Nach
einer Woche wurden die sich unter den Fanggegenstdnden befindlichen Ohrwiirmer einge-
sammelt und der Fangerfolg der einzelnen Fangmaterialien ermittelt. Alle vorgestellten Fang-
varianten erbrachten nur geringen Erfolg. Je Woche konnten auf diese Weise insgesamt ma-
ximal 2-3 Tiere pro Untersuchungsstandort mit allen Fangvarianten gefangen werden.

Abbildung 16: Materialientest zum Fang von Sandohrwiirmern am Untersuchungsstandort Schlabendorf-Siid
(SO).
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Durch den geringen Fangerfolg waren alle getesteten Methoden nicht fiir den Fang der fur die
genetischen Untersuchungen bendtigten 20-30 Sandohrwurm-Individuen je Standort geeignet.
Nach Hinweisen von Dr. Masaru Nishikawa (Tokushima, Japan, personliche Mitteilung)
konnte ein Lebendfallensystem mit Trockenfutter fiir Tiere als Attraktanz zur Anlockung der
Ohrwiirmer etabliert werden. Hierzu wurden Plastikboxen (z.B. Blumenké&sten, Abbildung
17a) auf den Untersuchungsflachen in den Boden eingegraben und mit Trockenfutter fir Tiere
versehen (Abbildung 17b).

a) b)

Abbildung 17: Lebendfallen mit Tiertrockenfutter als Anlockungsmittel fiir den Fang von Sandohrwiirmern im
Gelindeeinsatz, a) bendtigte Arbeitsmaterialien, b) einsatzfihige Falle.

Uber Nacht wurden die zoophagen, nachtaktiven Sandohrwiirmer durch das in den Fallen
befindliche Futter in die Plastik-Boxen gelockt und konnten am né&chsten Morgen aus den
Fallen entnommen werden (Abbildung 18). Zwischen Aufstellung und Leerung der Lebend-
fallen sollte nicht langer als ein Tag vergehen, da besonders die mannlichen Sandohrwurm-
Individuen auf Nahrungsentzug aggressiv reagieren und Kannibalismus unter den gefangenen
Tieren beobachtet werden konnte.
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Abbildung 18: Fangergebnis einer Lebendfalle mit einer grofien Anzahl von Sandohrwiirmern nach einer Nacht.

2.4.3 Molekulargenetische Analyse

2.4.3.1 DNA-Extraktion

Die in den Lebendfallen gefangenen Sandohrwirmer wurden bis zur DNA-Extraktion in
Réhrchen in flissigem Stickstoff (-196 °C) aufbewahrt. Je Untersuchungsstandort wurden
zwischen sieben und 38 Individuen pro Population genetisch untersucht (Standort Sonders-
hausen sieben Individuen, sonst zwischen 18 und 38 Tiere, Mittelwert: 25,7 Tiere mit Stand-
ort Sondershausen). Um Verunreinigungen des DNA-Materials der zoophagen Ohrwirmer
mit der DNA von Beutetieren zu vermeiden, wurde fiir die DNA-Extraktion jeweils ein Bein
pro Labidura riparia-Individuum verwendet. Die in flussigen Stickstoff gelagerten Sandohr-
wirmer wurden fiir die DNA-Extraktion einzeln in ein Morsergefal gegeben. Dort wurde ein
Bein mit einem Skalpell abgetrennt. Aus dem Ohrwurmbein wurde in einem Réhrchen mit
100ul 5% Chelex-Lésung (Estrop et al. 1996) die Ohrwurm-DNA freigesetzt (vgl. Protokoll 2
im Anhang).

2.4.3.2 Molekulare Marker - Mikrosatelliten

Als genetische Marker wurden Mikrosatelliten eingesetzt. Mikrosatelliten sind hoch variable
neutrale Marker, welche Uber das gesamte Genom verteilt sind (Goldstein & Schlotterer
1999). Seit Ende der 1980er Jahre wurden verschiedenen Begriffe angewandt, um Tandem-
Wiederholungen kurzer Sequenz-Motive zu beschreiben: z.B. Simple Sequence Repeats- SSR
(Tautz 1989) oder Short Tandem Repeats (STR; Edwards et al. 1991). Mittlerweile wird aber
uberwiegend der Begriff Mikrosatellit zur Beschreibung dieser Art von Sequenzmotiven ver-
wendet (Hancock 1999).

Mittels der Mikrosatelliten-Marker ist es moglich, genetische Variabilitdt sowie genetische
Differenzierung zu erfassen, die indirekte Ruckschliisse auf Genfluss innerhalb und zwischen
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den Populationen erlauben. Sie stellen Bereiche der DNA mit Tandem-Wiederholungen kur-
zer Sequenz-Motive dar, die meist nicht langer als sechs Basenpaare sind. Die Variabilitat der
Mikrosatelliten wird in nattrlichen Populationen z.B. durch neu entstehende Mutationen und
genetische Drift beeinflusst. Als neutrale, co-dominante Marker weisen Mikrosatelliten viel-
faltige Einsatzgebiete auf, wie z.B. bei Verwandtschaftsanalysen und Populationsstudien. Sie
werden haufig in populationsgenetischen Studien eingesetzt, z.B. bei der Fliegenart Bactroce-
ra oleae (Nardi et al. 2005), bei dem Schmetterling Parnassius smintheus (Keyghobadi et al.
2005) oder bei der Kaferart Pyrophorus plagiophthalamus (Valez & Feder 2006).

2.4.4 Mikrosatellitenherstellung

Wenn fur die zu untersuchende Arten, wie beim Sandohrwurm der Fall, noch keine Mikrosa-
telliten vorliegen, mussen diese de novo isoliert werden. Sie sind in den nicht kodierenden
Bereichen der DNA lokalisiert. Ein haufig verwendete Isolierungsmethode fiir Mikrosatelliten
basiert auf dem Prinzip der ,,selektiven Hybridisierung“ (z.B. Karagyozov et al. 1993, Zane et
al. 2002). Hierzu wird die DNA durch Restriktionsenzyme in Fragmente geschnitten. Diese
Fragmente werden dann an eine bekannte Sequenz eines Vektors/Adaptors ligiert. Das Frag-
ment wird durch Polymerasekettenreaktionen (PCR) vermehrt. Danach werden die Sequenzen
zu einer Repeat enthaltenden Sonde hybridisiert. Die Fragmente, welche ein Repeatmotiv
enthalten, werden an eine 5" Biotin-markierte Sonde gebunden und mit magnetischen Képfen
(,,magnetic beads*) abgedeckt. Nach dem Hybridisierungsschritt und nach verschiedenen
Waschschritten wird die DNA eluiert und durch PCR Reaktionen amplifiziert. Die angerei-
cherte DNA wird dann in einen verfugbaren Vektor kloniert. Rekombinante Klone kénnen
direkt sequenziert und auf das Vorhandensein von Repeatmotiven analysiert werden (siehe
Abbildung 19).

In Zusammenarbeit mit der Firma Ecogenics (Zurich, Schweiz) wurden 10 Mikrosatelliten fir
Labidura riparia entwickelt. Dabei wurde wie bei Gueth & Durka (2006) beschrieben verfah-
ren. Es wurde eine angereicherte Mikrosatelliten-Genomdatenbank erstellt. Die rekombinan-
ten Kolonien wurden sequenziert (Ecogenics GmbH, Zirich, Schweiz). Als néchster Schritt
wurden nach  Léngen  selektierte DNA an  SAULA/SAULAB-linker  (5'-
GCGGTACCCGGGAAGCTTGG/5 -GATCCCAAGCTTCCCGGGTACCGC) ligiert  (Ar-
mour et al. 1994) und mittels Magnetkdpfen (,,magnetic bead*) angereichert. Danach erfolgte
eine Selektion mit Biotin- markierten (CA):3 und (GA)13 Oligonukleotidrepeats (Gautschi et
al. 2000a, 2000b).
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Abbildung 19: Schema eines Hybridisierungsprotokolls zur Mikrosatellitengewinnung, aus Patt (2004), nach

Zane et al. (2002).

VVon 384 analysierten rekombinanten Kolonien ergaben 106 nach der Hybridisierung ein posi-
tives Signal. Plasmiden von 50 positiven Klonen wurden unter Nutzung von M13/pUC Se-
guenzierungs-Primern sequenziert. Danach wurden fir 20 Mikrosatelliten-Inserts unter Nut-
zung des Programms Primer3 (Rozen & Skaletzky 2000) Primer erstellt und auf Poly-
morphismen in einer Labidura riparia Population getestet. Von den 20 getesteten Primerpaa-
ren ergaben 10 Kklare polymorphe Bandenstrukturen (Tabelle 12), wobei mit Ausnahme des
Locus Lari33, der sehr viele Nullallele aufwies, alle verbleibenden Mikrosatelliten-Loci fur

die populationsgenetischen Untersuchungen am Sandohrwurm genutzt werden konnten.



Material und Methoden 55

Tabelle 12: Charakterisierung von 10 Mikrosatelliten-Loci fiir 21 deutsche Populationen des Sandohrwurms
Labidura riparia, aktualisiert gegentiber Gueth & Durka (2006).

Locus Mikrosa- Primersequenz (5’ - 3) Grollen- Anzahl Nutzbar EMBL
telliten- bereich  der Daten-
motiv (Bp) Allele lkil?r.]k

Lari77  CAys F:GCGCACCGAGAATACTAAAGAG 100-114 8 Ja AM

R:GTGTGTGTTCAAAGGATTATTTCAG 231137

Laril0 CTyg F: CCCCCTATAAATCACTAACGATG 170-214 16 Ja AM

R:ATTTAAGGGACGACGACGATAC 231128
Laril8 CTy F: AAGGCTTGCCTACTTGGTCAC 112-128 9 Ja AM
R: GGTTCACGAGAAGGGCTTTATG 231129
Lari51 CAy F: TCTGTCTGTCTGTTTTGAAATGG 169-183 8 Ja AM
R: GGTAGGTTTATCGGTCGATTG 231130
Laril7 CTy F: CGGAATGTATTGCAATGTTCG 112-144 15 Ja AM
R:GCCCAACCTTAATGAAGAGAATATC 231131
Lari05 GAy L:GAATGTTCAATTTGTAACTTGTAATGG 112-138 12 Ja AM
R:GCCGTCCTGTTTTTCAGAAG 231132
Laril4  GAy F: GTATGATTGGTGAGAGCTGCTG 113-145 13 Ja AM
R: AGGAGTCTCGCTGGTCTTCTTC 231133
Lari39b CTy, F: AGCTGCCTCCTTTCTCTATACATTC 169-185 8 Ja AM
R: TATTTAAATTAACGCTTAGCGCTTTC 231134
Lari37b CTy F: CAACATCGGCAAGGAGGTAG 266-290 13 Ja AM
R: AACAAAACAAATGGCGGATG 231135

Lari33 CT4CC) F:TCAAATGCAAATGAACAAAAGC 139-189 11 Nein  AM

CTy R: ATAATCTAATGGCCGGAAATATACTG 231136

2.4.4.1 Durchfihrung und Elektrophorese

Die Mikrosatelliten DNA Amplifikationsreaktionen wurden unter Nutzung eines Multiplex-
Protokolls (Qiagen, Hilden) in einem Volumen von 10 ul ausgefiihrt, welches folgende Kom-
ponenten enthielt: ca. 20 ng DNA, 2 ul Qiagen Multiplex PCR Master Mix, 0,2 uM jedes
Primers (1 pl) und 2 ul H,O. Die Fragmente wurden mit einem mit einer Fluoreszenzmarkie-
rung versehenen Vorwartsprimer und einem unmarkierten Rickwartsprimer versehen. Die
PCR-Amplifikationen wurden mit einem Primus 96 Thermocycler (MWG Biotech, Ebers-
berg, Deutschland) durchgefiihrt. Es kam folgendes Programm zum Einsatz: Erhitzung auf 95
°C fur 15 min (Hot-Start Tag-Polymerase) gefolgt von 30 Zyklen von: 94 °C, 30 sec; 60 °C,
90 sec; 72 °C, 1 min und abschlieBenden 60 °C fiir 30 min. Die Amplifikationsprodukte wur-
den mit einem ABI Prism 310 Analyzer (Applied Biosystems) erfasst und die Produktgréfien
vermessen, indem sie mit einem Genescan 500 ROX Standard verglichen wurden. Die neun
verwendeten Mikrosatelliten wurden in zwei Multiplexreaktionen amplifiziert und dann mit
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dem Analyzer analysiert. Die fiir die jeweiligen Multiplexreaktionen verwendeten Mikrosatel-
liten-Loci mit den entsprechenden Fluoreszenzlabeln sind Tabelle 13 zu entnehmen.

Tabelle 13: Zuordnung der Labidura riparia-Mikrosatelliten-Loci zu den Multiplexreaktionen, mit Angabe der
Fluoreszenzlabel der Loci.

Multiplexreaktion Nr. Mikrosatelliten-Locus Fluoreszenzlabel
1 Lari 17 Joe
1 Lari 10 Joe
1 Lari 05 Fam
1 Lari 51 Fam
1 Lari 18 Tamra
2 Lari 77 Joe
2 Lari 14 Fam
2 Lari 39b Fam
2 Lari 37b Fam

Insgesamt wurden 539 Sandohrwurm-Individuen untersucht. Die unterschiedliche Zahl der
untersuchten Labidura riparia-Individuen pro Untersuchungsstandort (zwischen 18 und 38
Individuen, Standort Sondershausen: sieben Individuen) hatte keinen Einfluss auf die geneti-
sche Diversitat (Rangkorrelation: Spearman-Rho = 0,353, p = 0,06). Fir Vergleichszwecke
gingen 96 Individuen aus dem Ausland (Frankreich, Gran Canaria, Sudan und Japan) in die
Untersuchung ein.

2.4.4.2 Datenanalyse

Fur die Mikrosatellitenanalyse der Sandohrwurmpopulationen wurde ein ABI Prism 310 (Ap-
plied Biosystems) mit Genescan 500 ROX als interner Langenstandard eingesetzt. Allele der
9 verwendeten Mikrosatelliten Loci wurden nur in die Auswertung einbezogen, wenn ein klar
erkennbares Signal vorlag. Die mittels des Genetic Analyzers analysierten Allele der Indivi-
duen wurden mit dem Programm Genotyper 2.0 (Perkin-Elmer, Version fiir Macintosh) ver-
messen, verglichen und mittels eines Datentransferprogramms in eine Datenmatrix tberfuhrt
(siehe Abbildung 20).
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Abbildung 20: Schematische Ubersicht der Auswertungsschritte von Mikrosatellitendaten am Beispiel von zwei
Mikrosatellitenloci.

Die genetische Variabilitat in den Sandohrwurmpopulationen wurde mit verschiedenen Para-
metern analysiert: Diversitat, beobachtete Heterozygotie (Ho), erwartete Heterozygotie (He =
Gen-Diversitat) und Inzuchtkoeffizient (Fis), die mittels der Analyseprogramme Fstat v. 2.8
(Goudet 1995), MSA 3.0 (Dieringer & Schlotterer 2003), Arlequin ver. 2.0 (Schneider et al.
2000), Arlequin ver. 3.01 und SPSS 12.0 fur Windows berechnet werden. Die Rangkorrelati-
onstests (Einfluss von Individuenzahl auf Gen-Diversitat), die Mann-Whitney U-Tests (Ein-
fluss Habitattyp des Untersuchungsstandortes auf Allelanzahl und Gen-Diversitat der Sand-
ohrwurmpopulationen) und die LSD (least significant difference)-post-hoc-Tests wurden mit
SPSS 12.0 fir Windows ausgefihrt. Zur Quantifizierung der genetischen Variabilitat zwi-
schen den Populationen (genetische Distanz) wurde der Fixation-Index (Fst) genutzt, dieser
wurde mit Arlegiun ver. 2.0 ermittelt. Ein Mantel-Test (Mantel 1967) erfolgte mit Arlequin
ver. 3.01. Die Dendrogramme wurden mittels des Programmpaketes PHYLIP (Phylogeny
Inference Package) Version 3.6 erstellt und mit Treeview (Page 1996), bzw. Drawtree (Con-
sensustree) aus dem Programmpaket Phylip dargestellt. Analysen zur rdumlichen genetischen
Struktur erfolgten wie bei der Studie an Calathus erratus mit Korrelogrammen des ,,Moran’s
| fur Allelfrequenzen* (Moran 1950, Hardy 2003) Uber verschiedene Distanz-Klassen unter
Nutzung des Programmes SPAGeDi v. 1.1 (Hardy & Vekemans, 2002). Auch hier wurde die
Signifikanz der Korrelogramme mittels einer progressiven Bonferroni-Korrektur getestet.

Die ldentifikation genetisch homogener Individuengruppen und das Auffinden von geneti-
schen Populationsstrukturen wurde mittels eines bayesischen Algorithmus des Programms
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STRUCTURE 2.0 (Pritchard et al. 2000, Falush et al. 2003) ermdglicht. Dabei wurden geneti-
sche Informationen genutzt, um die Individuen unter der Annahme des Hardy-Weinberg-
Gleichgewichtes ohne Berticksichtigung ihrer Herkunft zu Clustern zu ordnen. Die Erstellung
des Structure-Input-Files erfolgte mit dem Programm Convert v. 1.31 (Glaubitz 2004). Zur
Ermittlung des Grades der Populationsdifferenzierung (wahrscheinlichste Anzahl an Clustern)
wurde der Parameter K nach Evanno et al. (2005) mit dem Applet StructureSum (Ehrich
2006) zum Programm R berechnet. Dazu wurden die Daten mit verschiedenen K-Werten ge-
testet (1- 9 Cluster). Hierbei wurde das ,,admixture model* von STRUCTURE mit einer burn-
in period von 10000 Iterationen mit 10000 Permutationen genutzt, die zehn Mal wiederholt
wurden. Ahnliche Analysen wurden z.B. auch von Schofl & Schlétterer (2006) oder Basset et
al. (2006) durchgefuhrt, wo auch weitere Informationen zur Analysemethode zu finden sind.
Die graphische Darstellung der Ergebnisse in Form eines Distruct-Plots erfolgte mittels des
Programms Distruct (Rosenberg 2004). Hierbei korrespondiert jede ermittelte S&ule mit ei-
nem Individuum und wird in Abhéngigkeit vom ermittelten K-Wert mit der Anzahl von K-
Farben dargestellt, welche der Genotypzuweisung zu dem jeweiligen Cluster widerzuspie-
geln.
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3 Ergebnisse

3.1 Ergebnisse der Untersuchungen an Calathus erratus
3.1.1 Ergebnisse der populationsgenetischen Untersuchungen

3.1.1.1 Gen-Diversitat, Bandenanzahl und genetische Distanz der Calathus
erratus Populationen

Alle 90 untersuchten Calathus erratus-Individuen zeigten ein unterschiedliches Bandenmus-
ter auf. Die Calathus erratus-Populationen wiesen zwischen 59 und 72 polymorphe Banden
auf (Tabelle 14). Die genetische Variabilitat der Kéaferpopulationen (Gen-Diversitat nach Nei
1987) erreichte mit Werten zwischen He = 0,335 und 0,392 (Mittelwert = 0,362, Standardab-
weichung = 0,019, Tabelle 14) in den untersuchten Populationen vergleichbar hohe Werte fur
alle Populationen. Ein Vergleich der Mittelwerte der Gen-Diversitaten und der Anzahl poly-
morpher Banden der untersuchten Kéaferpopulationen aus Bergbaufolgelandschaften und von
Truppenubungsplétzen erbrachte kaum Unterschiede (Tabelle 14).

Die Anzahl polymorpher Banden in den Kaferpopulationen nahm mit der Anzahl der unter-
suchten Kéferpopulationen zu, wobei bereits bei fiinf untersuchten Populationen fast alle in
den Populationen vorkommenden polymorphen Banden nachgewiesen werden konnten
(Abbildung 21). Die mittlere Anzahl polymorpher Banden je Calathus erratus-Individuum
blieb mit ca. 38 Banden unabhéangig von der Anzahl untersuchter Individuen und Populatio-
nen in etwa gleich hoch (Abbildung 21). Die genetischen Unterschiede zwischen den Kéfer-
populationen waren gering. Dies spiegelt sich in den genetischen Distanzen zwischen den
Populationen (Fixation-Index Fst) wider (Abbildung 22). Die genetische Distanz nahm mit
zunehmender geographischer Entfernung zwischen den Populationen und einer héheren An-
zahl an untersuchten Populationen in geringem Umfang zu. Bei 10 untersuchten Populationen
wurde die grote Distanz zwischen den Populationen mit einem Maximalwert von 0,026 er-
reicht. Zwischen acht und allen 13 untersuchten Populationen &nderte sich die genetische Dis-
tanz zwischen den Populationen kaum noch, sondern bleibt auf niedrigem Niveau stabil.
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Tabelle 14: Ubersicht iiber den Habitattyp, das Alter der Flichen seit Verkippung, die Individuenanzahl, die He-
Gen-Diversitdit und die mittlere Anzahl polymorpher Banden der untersuchten Calathus erratus-Populationen.
Die Probeflichenkoordinaten sind Tabelle 3 zu entnehmen. Fiir die untersuchten Kdferpopulationen der Berg-
baufolgelandschaft und die Populationen der Truppeniibungsplitze wurden Mittelwerte der Gen-Diversitdit und
der Anzahl der polymorphen Banden sowie die jeweiligen Standardabweichungen berechnet.

Standort Habitattyp Alter Individuenanzahl He (Gen- Anzahl polymorpher
(2002) Diversitat) Banden
cP BFL 14 6 0,349 60
NO BFL 14 7 0,368 66
SO BFL 14 7 0,384 64
NW BFL 14 7 0,384 72
SW BFL 14 7 0,358 65
Dorf BFL 14 6 0,354 61
See BFL 14 6 0,337 59
Weis gewachsen 8 0,365 68
Nord BFL 27 7 0,335 62
Ple BFL 56 6 0,376 67
Lieb TUOP unverkippt 7 0,340 62
Holz TUOP unverkippt 8 0,392 72
Wil TUP unverkippt 8 0,364 68
@BFL (ohne Weis) 0,361 64,40
Standardabweichung 0,018 4,03
@TUP 0,365 67,33
Standardabweichung 0,026 5,03

Tabelle 15: Ubersicht iiber die Anzahl der untersuchten Calathus erratus-Individuen in Abhingigkeit von der
Anzahl der untersuchten Populationen und der geographischen Entfernung zwischen den Populationen.

Anzahl Populationen geographische Entfernung Anzahl Individuen
1 6
2 14
5 1km 34
8 5km 54
10 bis 35 km 67

13 >50 km 90
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Abbildung 21: Darstellung der mittleren Anzahlen polymorpher Banden pro Individuum je Population und die
Anzahl der insgesamt in den Populationen vorkommenden polymorphen Banden mit ansteigender Anzahl unter-
suchter Calathus erratus-Populationen und steigender geographischer Entfernung zwischen den Populationen. 1
Population: cP; 2 Populationen: zufillig ausgewdhlt SO, NW; 5 Populationen 1 km Entfernung: cP, NO, SO,
NW, SW; 8 Populationen 5 km Entfernung: Dorf, See, Weis, cP, NO, SO, NW, SW; 10 Populationen bis 35 km
Entfernung: Dorf, See, Weis, cP, NO, SO, NW, SW, Nord, Ple; 13 Populationen bis 100 km Entfernung: Dorf,
See, Weis, cP, NO, SO, NW, SW, Nord, Ple, Lieb, Holz, Wii.
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Abbildung 22: Graphische Darstellung der genetischen Distanzen (Fst) zwischen den Populationen in Abhdn-
gigkeit von der Anzahl der untersuchten Populationen und der geographischen Entfernung zwischen den Popu-
lationen, n.d. - nicht definiert. Die analysierten Populationen sind der vorherigen Abbildung zu entnehmen.

Wurden die Calathus erratus-Populationen bestimmter Untersuchungsflachen hinsichtlich der
Anzahl polymorpher Banden in den Populationen miteinander verglichen, so wurden keine
signifikanten Unterschiede zwischen Kaferpopulationen aus Bergbaufolgelandschaften (BFL)
und Kéaferpopulationen von ehemaligen Truppeniibungsplatzen (TUP) festgestellt (U-Test, Z
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=-1,206, p = 0,228, Abbildung 23). Auch die Gen-Diversitaten (Abbildung 24) der Ké&ferpo-
pulationen von Untersuchungsstandorten aus der Bergbaufolgelandschaft unterschieden sich
kaum von der Gen-Diversitat der Calathus erratus-Populationen von ehemaligen Truppen-
ubungsplatzen. Es wurden keine signifikanten Unterschiede zwischen den Populationen dieser
Habitattypen (U-Test, Z = -0,463, p = 0,643) festgestellt.

Eine Verringerung der Gen-Diversitat und eine damit einhergehende genetische Verarmung
der Calathus erratus-Populationen aus der Bergbaufolgelandschaft wurden nicht bestatigt.

72— — — 0,40
[
3 70— 0,39 T
= -
M 68— 0,38—
2
266 o 037
g T
>.64— 0,36—
(@]
262 — 0,35—
S
N 60— 0,34— —
< 1 1

58— 0,33—

| | | [
BFL TUP BFL TUP
Habitat Habitat

Abbildung 23: Anzahl polymorpher Banden von
Calathus erratus-Populationen ermittelt aus 82
AFLP-Banden. Die Kdferpopulationen von Unter-
suchungsstandorten aus der Bergbaufolgeland-
schaft BFL (n = 9) wurden mit den Kidferpopulatio-
nen von Truppeniibungsplétzen TUP (n = 3) vergli-
chen, BFL ist nicht signifikant verschieden von TUP
(U-Test, p = 0,228).

Abbildung 24: Gen-Diversitdt He von Calathus
erratus-Populationen ermittelt aus 82 AFLP-
Banden. Die Kdiferpopulationen von Untersu-
chungsstandorten aus der Bergbaufolgelandschaft
BFL (n = 9) wurden mit den Kdferpopulationen von
Truppeniibungsplitzen TUP (n = 3) verglichen,
BFL ist nicht signifikant verschieden von TUP (U-
Test, p = 0,643

Anhand eines Mann-Whitney-U-Testes wurde gezeigt, dass sich die Anzahl polymorpher
Banden in den Ké&ferpopulationen der jungen Bergbaufolgelandschaftsflaichen (Standorte
Schlabendorf-Sud, ohne Standort Weis, 14 Jahre) von der élterer Bergbaufolgelandschaftsfla-
chen (Schlabendorf Nord, 27 Jahre und Plessa, 56 Jahre) nicht signifikant unterschieden (p =
0,559). Ahnliche Ergebnisse wurden auch fiir Gen-Diversititen der Calathus erratus-
Populationen erzielt. Es wurden keine signifikanten Unterschiede zwischen den Gen-
Diversitdten der jungen Bergbaufolgelandschaftsflachen und der alten Bergbaufolgeland-
schaftsflachen festgestellt (p = 0,557). Auch zwischen den Gen-Diversitaten der Kéferpopula-
tionen der jungen Flachen (junge Bergbaufolgelandschaftsflachen <20 Jahre) und alter Fl&-
chen (alte Bergbaufolgelandschaftsflichen >20 Jahre und Truppenibungsplatze) war kein
Unterschied feststellbar (p = 0,935). Bei der Anzahl polymorpher Banden in den Kéferpopula-
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tionen konnten ebenfalls zwischen jungen Flachen (junge BFL) und alten Flachen (alte BFL >
20 Jahre und TUP) keine Unterschiede aufgezeigt werden (p = 0,254).

Ein Einfluss des Alters der Untersuchungsstandorte auf die Gen-Diversitat und die Anzahl
polymorpher Banden der untersuchten Calathus erratus-Populationen war nicht nachzuwei-
sen.

3.1.1.2 Populationsdifferenzierung und raumliche Populationsstruktur

Die Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) zeigte eine geringe, auf die raumliche
Struktur zuriickzufihrende Differenzierung zwischen den Laufkaferpopulationen auf. Der
uberwiegende Anteil der genetischen Variation (97,7%) trat innerhalb der untersuchten Ké-
ferpopulationen auf (Tabelle 16), nur 2,3% der Variation wurde zwischen den Populationen
erklart. Die genetische Distanz (Fst) zwischen den untersuchten Calathus erratus-
Populationen zeigte mit einem Wert von 0,023 (Tabelle 16) sehr geringe genetische Entfer-
nungen auf. Auch zwischen den einzelnen Populationen waren die genetischen Distanzen
gering und es bestanden kaum signifikanten Zusammenhange (siehe dazu Tabelle 29 im An-
hang).

Zwischen den Kaferpopulationen ist ein hoher Austausch von genetischem Material vorhan-
den.

Tabelle 16: Analyse der Populationsdifferenzierung der 13 untersuchten Calathus erratus-Populationen mit
einer Analyse der molekularen Varianz (AMOVA): 90 Kdfer aus 13 Populationen, 82 polymorphe AFLP Ban-
den, * - signifikante Unterschiede (p < 0,05).

Genetische Variati- df Summe der Quad- Varianzanteile prozentqale Varia-
on rate tion

Zwischen den Po- 12 207,48 0,349 2.29* (p<0,001)

pulationen

Innerhalb der Po- 77 1145,67 14,879 97,71

pulationen

Insgesamt 89 1353,16 15,228

Fixation Index Fq: 0,023

Weitere Analysen der molekularen Varianz (AMOVA) wurden flr die Calathus erratus-
Populationen mit verschiedenen Gruppierungen durchgefiihrt (siehe Tabelle 17). Bei Tests
aller untersuchten Kaferpopulationen der Bergbaufolgelandschaften gegen die Populationen
der Truppenuibungsplatze, konnten geringe, signifikante genetische Unterschiede zwischen
diesen Standorten festgestellt werden (Tabelle 17-1). Wurden nur die Calathus erratus-
Populationen des Hauptuntersuchungsgebietes Schlabendorf-Siid (Tabelle 17-2), oder die
Ké&ferpopulationen der alten Bergbaufolgelandschaften Schlabendorf-Nord und Plessa gegen
die Populationen der Truppenubungsplatze getestet (Tabelle 17-3), so wurden keine signifi-
kanten genetischen Variationen zwischen den Gruppen festgestellt. Keine signifikante Diffe-
renzierung waren weiterhin zwischen den Kaferpopulationen von Standorten mit Priméar- und
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Sekundarsukzession (incl. Standort Weis, Tabelle 17-4), zwischen jungen und alten Bergbau-
folgelandschaftsflachen (Tabelle 17-5, Tabelle 17-6), sowie zwischen Ké&ferpopulationen der
Untersuchungsstandorte mit geringen (1 km) und mittelgro3en geographischen Entfernungen
(5 km, Tabelle 17-7) in Schlabendorf Sud nachzuweisen.

Einflusse des Alters der Bergbaufolgelandschaften nach Verkippung, sowie von kleinrdumi-
gen geographischen Entfernungen zwischen den Untersuchungsstandorten auf die genetische
Variabilitat innerhalb und zwischen den untersuchten Kaferpopulationen und die genetische
Distanz zwischen den Population wurden nicht nachgewiesen.

Tabelle 17: Hierarchische Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) der Calathus erratus-Populationen ver-
schiedener Untersuchungsstandorte, * - signifikante Unterschiede.

Gruppen % Variation % Variation Innerhalb der Genetische
zwischen den innerhalb der Populationen Distanz

Gruppen Gruppen (Fst)
1. Alle BFL vs. TUP 1,00* (p<0,05) 1,05 ns. 97,96* (p<0.04) 0,020
2. BFL (Schlabendorf- 0,98 ns. 0,65 ns. 98,37 ns. 0,016

Sud) vs. TUP

3. cP,Nord,Ple vs. TUP 1,49 ns. 0,93 ns. 97,58 ns. 0,024
4. Standorte mit Pri- 0,20 ns. 2,19* (p<0,006)  97,16* (p<0,001) 0,022

marsukzession VS.
Standorte mit Sekun-
darsukzession

5. junge BFL wvs. alte 0,05 ns. 1,75* (p<0,03) 98,20* (p<0,03) 0,018
6. BFL 0,13 ns. 1,69* (p<0,04) 98,18 ns. 0,018
7. Schlabendorf 1 km vs. 1,82 ns. -0,37 ns. 98,55 ns. 0,015

Schlabendorf 5 km

Analysierte Populationen:

1. BFL alle Standorte: cP, NO, NW, SO, SW, Dorf, See, Nord, Ple vs. T UP: Holz, Lieb, Wii.

2. BFL nur Schlabendorf- Siid: cP, NO, NW, SO, SW, Dorf, See vs. T UP: Holz, Lieb, Wii.

3. alte Bergbaufolgelandschafien (>26 Jahre nach Verkippung+ cP): cP, Nord, Ple vs. TUP: Holz, Lieb, Wii.

4. Standorte mit Primdrsukzession: cP, NO, NW, SO, SW, Dorf, See, Nord, Ple vs. Standorte mit Sekunddrsuk-
zession: Holz, Lieb, Wii, Weis.

5. junge BFL bis 14 Jahre nach Verkippung: cP, NO, NW, SO, SW, Dorf, See vs. alte BFL (>26 Jahre nach
Verkippung): Nord, Ple.

6. junge BFL bis 14 Jahre nach Verkippung (nur Schlabendorf- Siid 1km): cP, NO, NW, SO, SW vs. alte
BFL(>26 Jahre nach Verkippung): Nord, Ple.

7. BFL Schlabendorf- Siid 1 km Umland um cP: cP, SN, SO, SS, SW vs. BFL Schlabendorf- Siid 5 km Umland
um cP: cp, See, Dorf.

Es wurde keine rdumliche Autokorrelation der Calathus erratus-Populationen der Untersu-
chungsstandorte (geographische Entfernungen bis 125 km) nachgewiesen. Bei einer raumli-
chen genetischen Autokorrelationsanalyse mit Korrelogrammen des ,,Moran’s 1* (Moran
1950) uber verschiedenen Distanz-Klassen (Abbildung 25) wurden keine signifikanten Zu-
sammenhange festgestellt. Eine raumliche genetische Populationsstruktur der Kaferpopulatio-
nen war nach dieser Berechnung nicht vorhanden. Nur im unmittelbaren Nahbereich wurde
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eine positive raumliche Autokorrelation zwischen genetischer Ahnlichkeit der Laufkéfer und
geographischer Entfernung festgestellt.
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Abbildung 25: Rdumliche genetische Autokorrelation der Calathus erratus-Populationen basierend auf AFLP-
Daten; gefiillte Karos: nicht signifikant, leere Karos: signifikant.

Auch ein Mantel-Test zeigte keine Korrelation zwischen genetischer Distanz der Laufkafer-
populationen und geographischer Entfernung der Untersuchungsstandorte (Manteltest: p =
0,79).

Wurden die Werte der genetischen Distanz (Fixation-Index Fst) der Kaferpopulationen mit
Werten zwischen -0,04 und 0,10 gegen die geographische Entfernung (1 km bis 120 km) auf-
getragen (Abbildung 26) war eine entfernungsabhéngige Anderung der genetischen Distanzen
zwischen den Populationen ebenfalls nicht nachzuweisen.

Erst zwischen geographisch weit auseinander liegenden Calathus erratus-Populationen (>100
km) kénnen Einschréankungen im Genfluss zwischen den einzelnen Populationen auftreten.

In Abbildung 50 und Abbildung 51 im Anhang wurde fur die beiden Primerkombinationen
Eco RI-ACT Mse | CAC und Eco RI-ACG Mse | CAC das Vorhandensein, bzw. Fehlen der
polymorphen Banden flr jedes untersuchte Calathus erratus-Individuum aufgetragen. Ein
klares Fehlen einzelner Banden in bestimmten Populationen war nicht festzustellen. Auch
zwischen den Untersuchungsstandorten Bergbaufolgelandschaften und Truppeniibungsplétzen
wurden in der Bandenstruktur keine Unterschiede nachgewiesen. Einige Banden traten jedoch
in bestimmten Populationen haufiger (wie F101, F140, F211, J56, J167, J176, J196) oder
seltner (wie F219, F288, F290 oder J77, J245, J272, J282) auf. Besonders im Bereich von
Basenpaarldangen uber 230 Basenpaaren fehlten einige Banden bei vielen Individuen.
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Abbildung 26: Paarweise genetische Distanzen der untersuchten Calathus erratus-Populationen (Fst) als Funk-
tion der geographischen Distanzen.

3.1.2 Zeitliche genetische Variabilitat

Um den Einfluss des Faktors Zeit auf die Entwicklung der genetischen Diversitat von Ca-
lathus erratus-Populationen zu testen, wurden drei Untersuchungsstandorte in drei Bergbau-
folgelandschaften unterschiedlichen Alters zusétzlich in den Jahren 2001 und 2003 beprobt
und die gefangenen Kafer genetisch miteinander verglichen:

— Standort Schlabendorf-Sud (cP), ca. 14 Jahre nach Ende der bergbaulichen Nutzung,
— Standort Schlabendorf-Nord (Nord), ca. 27 Jahre nach Ende der bergbaulichen Nutzung,
— Standort Plessa weiRer Berg (Ple), ca. 56 Jahre nach Ende der bergbaulichen Nutzung.

Eine Analyse der molekularen Varianz ergab keine eindeutigen Muster einer zeitlichen Unter-
scheidung. Es wurden keine signifikanten genetischen Unterschiede zwischen den Calathus
erratus-Populationen der Untersuchungsjahre 2001 und 2003 gefunden (siehe Tabelle 18).
Auch bei der Analyse der molekularen Varianz der einzelnen Standorte cP, Nord und Ple
konnten keine Unterschiede zwischen den beiden Untersuchungsjahren festgestellt werden.
Die genetische Variation der analysierten Kéfer zwischen den Untersuchungsjahren war ge-
ring (Tabelle 18).

Die genetische Distanz der Kaferpopulationen zwischen den Untersuchungsjahren an den
einzelnen Untersuchungsstandorten wies ahnliche Werte auf.
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Tabelle 18: Analyse der genetischen Variabilitit und der genetischen Distanz der drei Untersuchungsstandorte
Schlabendorf-Siid (cP), Schlabendorf-Nord (Nord) und Plessa (Ple) fiir die Jahre 2001 und 2003, * - signifikan-
te Unterschiede. ': ¢cP 2001, Nord 2001, Ple 2001 vs. cP 2003, Nord 2003, Ple 2003.

Untersuchungs- Anzahl % Variation % Variation Innerhalb der Genetische
standorte Individuen  zwischenden  innerhalb der Populationen Distanz (Fst)
Gruppen Gruppen

2001 vs. 2003" 16/21 -0,71 ns. 1,22 ns. 99,49 ns. 0,005
Untersuchungs- Anzahl % Variation zwischen den Jah- Innerhalb der Genetische
standorte Individuen ren Jahre Distanz (Fst)
cP 2001 vs. 2003 4/7 2,12 ns. 97,88 0,021
Nord 2001 vs. 2003 8/7 -1,15 ns. 101,15 -0,011
Ple 2001 vs. 2003 4/7 2,07 ns. 97,93 0,021

Ein Einfluss des Alters der Flache auf die genetische Struktur der Calathus erratus-
Populationen der Untersuchungsstandorte wurde nicht nachgewiesen.

3.1.3 Flugeldimorphismus bei Calathus erratus

Insgesamt wurden 318 Individuen der Art Calathus erratus von allen 13 Untersuchungs-
standorten hinsichtlich ihres Beflligelungsstatusses untersucht. Dabei wurden 29 lang gefli-
gelte Kafer gefunden.

In Deutschland tritt die dimorphe Laufkaferart Calathus erratus Gberwiegend kurz gefliigelt
auf. Auf den jungen Untersuchungsflachen der Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf Sid (cP,
NO, NW, SO, SW und Dorf) wurden bei der vorliegenden Studie bis zu 39% langfluglige
(makroptere) Calathus erratus-Individuen (Tabelle 19) nachgewiesen. Bei den lang gefligel-
ten Individuen handelte es sich sowohl um weibliche, als auch um mannliche Tiere. Im Be-
reich der alteren Bergbaufolgelandschaftsflachen und auf den ehemaligen Truppenubungs-
platzen wurden keine geflligelten Calathus erratus-Individuen gefunden.
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Tabelle 19: Befliigelungszustand der 318 an den 13 Untersuchungsstandorten im Untersuchungsjahr 2002 ge-
fangenen Calathus erratus-Individuen, der Standort cP wurde auch im Jahr 2003 (cP*) beprobt.

mdnnlich weiblich Anzahlge-  Anteil lang

Flache kurzgefli-  lang gefli-  kurzgefli-  lang geflii- fangene geflugelter

gelt gelt gelt gelt Kafer Kafer (%)
cP 9 2 13 4 28 21,4
cP* 1 0 7 5 13 38,5
NO 3 3 18 4 28 25,0
NW 5 0 4 2 11 28,2
SO 6 2 18 2 28 14,3
SW 7 1 15 0 23 4,3
Dorf 2 2 2 1 7 42,9
See 13 0 9 0 22 0,0
Weis 8 0 17 0 25 0,0
Nord 12 0 21 0 33 0,0
Ple 17 0 23 0 40 0,0
Holz 11 0 13 0 24 0,0
Lieb 6 0 14 0 20 0,0
Wi 5 0 9 0 14 0,0

Vergleicht man die lang geflugelten und die kurz geflugelten Calathus erratus-Individuen der
Untersuchungsstandorte aus Schlabendorf-Sid genetisch mittels einer Analyse der molekula-
ren Varianz miteinander, so werden durch den Befliigelungszustand signifikante genetische
Unterschiede von uber 5% erklart (Tabelle 20). Die F&higkeit Fligel auszubilden wird, wie
bei anderen Calathus-Arten nachgewiesen wurde, bei Calathus erratus wahrscheinlich gene-
tisch determiniert.

Tabelle 20 . Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) der Calathus erratus-Individuen aus Schlabendorf-Siid
(NO, NW, cP, SO, Dorf) getrennt nach kurz gefliigelten und lang gefliigelten Individuen (je 8 Individuen), * -
signifikante Unterschiede.

Genetische Variati- df Summe der Quad- Varianzanteile prozentuale Varia-

on rate tion

Zwischen gefliigel-
ten und nicht gefla- 1 14,52 0,548 5,59* (p =0,01)
gelten Individuen

Innerhalb der
Gruppen

Insgesamt 19 181,10 9,803

18 166,58 9,255 94,41

Fixation Index Fs: 0,056
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3.1.4 Genetische Unterschiede zwischen Calathus erratus und Calathus
ambiguus

Ein Nebenaspekt der genetischen Analysen an Calathus erratus betraf die Feststellung geneti-
scher Unterschiede zwischen den morphologisch &hnlichen Laufkéferarten Calathus erratus
und Calathus ambiguus in Form eines charakteristischen Bandenmusters.

Die beiden Arten waren mittels AFLP genetisch gut voneinander zu unterscheiden. Charakte-
ristische Banden von fixierten Privatallelen, d.h. von Allelen, die nur bei Calathus erratus
oder Calathus ambiguus auftraten, sind fur die beiden Primerkombinationen Eco RI-ACT
Mse I-CAC und Eco RI-ACG Mse I-CAC in Tabelle 21 zusammengestellt. Eine eindeutige
Unterscheidung der beiden Arten anhand des Bandenmusters war gut mdglich (vgl.
Abbildung 27 und Abbildung 28). Bei der Primerkombination Eco RI-ACT Mse I-CAC traten
z.B. die Banden bei einer L&nge von 179 und 202 Basenpaaren (Ziffern zwei und drei rot in
Tabelle 21) nur bei Calathus erratus auf, wéhrend dessen die Bande bei 289 Basenpaaren und
die Doppelbande bei 307 und 314 Basenpaaren (Ziffern 3 und 4 grin in Tabelle 21) nur bei
Calathus ambiguus festgestellt wurden. Charakteristische Bandenmuster fur Calathus erratus
und Calathus ambiguus wurden auch fir die Primerkombination Eco RI-ACG Mse I-CAC
gefunden, diese sind ebenfalls in Tabelle 21 aufgelistet.

Tabelle 21: Fixierte Privatallele (mit Angabe der Linge in Basenpaaren, Bp) der Primerkombinationen Eco RI-
ACT Mse I-CAC und Eco RI-ACG Mse I-CAC, die jeweils charakteristisch fiir Calathus erratus- oder Calathus
ambiguus-Individuen sind.

Charakteristische Banden [BEliEHNUSICIRaIE Charakteristische Banden Calathus ambiguus

Primerkombination Eco RI-ACT Mse I-CAC

[l Bande bei 79Bp 1 diinne Doppelbande bei 135 und 137 Bp
B Bande bei 179Bp 2 Doppelbande bei 261 und 267Bp
B Doppelbande bei 202Bp 3 Bande bei 289Bp
B Bande bei 252Bp 4 Doppelbande bei 307 und 314Bp
B Bande bei 278 Bp
B Bande bei 350 Bp
[l Bande bei 420 Bp

Primerkombination Eco RI-ACG Mse I-CAC
B Bande bei 105Bp 5 Bande bei 94Bp
B Bande bei 167Bp 6 Bande bei 161Bp
@ Bande bei 203Bp 7 Doppelbande bei 334 und 337 Bp
[l Bande bei 262Bp
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Abbildung 27: Graphische Darstellung des Banden-
musters von 15 Calathus erratus-Individuen (links)
und 15 Calathus ambiguus Individuen (rechts) mit
Angabe fixierter privater Allele fiir die Primerkombi-
nation Eco RI-FACT Mse I-CAC und der Ldnge der
Fragmente in Basenpaaren. Die Ziffern beziehen sich
auf die in Tabelle 21 aufgefiihrten Privatallele. 1-7

- Privatallel Calathus erratus, 1-4 griin- Privatal-
lel Calathus ambiguus.

Calathus erratus  Calathus ambiguus

Abbildung 28: Graphische Darstellung des Banden-
musters von 15 Calathus erratus-Individuen (links)
und 15 Calathus ambiguus Individuen (rechts) mit
Angabe fixierter privater Allele fiir die Primerkombi-
nation Eco RI-ACG Mse I-CAC und der Linge der
Fragmente in Basenpaaren. Die Ziffern beziehen sich
auf die in Tabelle 21 aufgefiihrten Privatallele. 8-11
.— Privatallel Calathus erratus, 5-7 griin- Privatallel
Calathus ambiguus.

3.2 Ergebnisse der Untersuchungen an Labidura riparia

3.2.1 Faunistik

Die Auswertung der Sandohrwurmfange aus Bodenfallen fir einem Fangzeitraum von 17
Monaten aus dem Untersuchungsgebiet Schlabendorf-Sid (vgl. Kapitel 2.4.1) erbrachte den
Nachweis einer hohen Aktivitat der Tiere besonders in den Sommermonaten von Juni bis Mit-
te September (siehe Abbildung 29). Jungtiere wurden von Anfang Mai bis Anfang September
gefangen. Labidura riparia-Individuen wurden nur in Fallen nachgewiesen, die sich in sandi-
gen Habitaten mit offenen Bereichen befanden. Weist die Landschaft in der Fallenumgebung
eine hohere Vegetationsbedeckung auf, konnten keine Sandohrwiirmer gefangen werden. Eine
Untersuchung des Beflligelungszustandes der adulten Tiere erbrachte, dass bei allen Sand-
ohrwirmern Fligel ausgebildet waren. Eine Vermessung der Fligellangen ergab bei weibli-
chen Individuen Flugellangen zwischen 1,17 und 2,93 mm und Fligellangen zwischen 1,20

und 3,55 mm bei den Ménnchen.
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Abbildung 29: Saisonale Verteilung der Ohrwurmfinge aus Bodenfallen, Auswertung von Bodenfallenmaterial
aus SUBICON I (2001-2003).

Abbildung 30: Lufieklektor (li) und Malaisefalle (re) als Flugfallen im Untersuchungsgebiet Schlabendorf-Siid
(cP) im Einsatz.

Da alle untersuchten Sandohrwirmer Flugel aufwiesen, wurde durch den Einsatz von Flugfal-
len im Hauptuntersuchungsgebiet Schlabendorf-Std versucht, Flugnachweise fir Labidura
riparia zu erbringen. Mit den beiden eingesetzten Malaisefallen und drei Lufteklektoren an
zwei Standorten wurden im Zeitraum von vier Wochen insgesamt 4002 Arthropoden erfasst.
GroRe Anteile des Fanges gehdrten den Gruppen der Diptera, Hymenoptera, Coleoptera und
Lepidoptera an. Die hochsten Fanganteile wurden bei den Lufteklektoren durch Diptera und
Lepidoptera und bei Malaisefallen durch Diptera und Coleoptera erzielt (Abbildung 31a, b).
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a) Lufteklektoren b) Malaisefallen
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Abbildung 31: Individuenanzahlen der gefangenen Arthropodengruppen beim vierwdéchigen Einsatz von drei
Lufteklektoren (a) und zwei Malaisefallen (b).

Weder mit den eingesetzten Lufteklektoren noch mit den eingesetzten Malaisefallen wurden
Sandohrwirmer gefangen. Es konnte damit trotz einer hohen Anzahl gefangener Labidura
riparia-Individuen am Boden kein Flugnachweis fur den Sandohrwurm erbracht werden.
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3.2.2 Ergebnisse der populationsgenetischen Untersuchungen

3.2.2.1 Gen-Diversitat, Bandenanzahl und genetische Distanz der Labidura
riparia Populationen

Fur die Untersuchungen zur genetischen Populationsstruktur des Sandohrwurmes wurden 21
Labidura riparia-Populationen von Standorten aus den Bergbaufolgelandschaften, von Trup-
penubungsplatzen, von einer Kalihalde, der Ostseekiiste und einer Binnendiine untersucht.
Diese Ohrwurmpopulationen wiesen eine hohe genetische Diversitat auf. Jeder untersuchte
Sandohrwurm zeigte ein anderes Bandenmuster.

Die mittlere Allelanzahl der Individuen in den einzelnen Populationen lag zwischen 3,6 und
6,3 Allelen (Tabelle 22). Die ermittelte Gen-Diversitat (He) erreichte Werte zwischen 0,467
und 0,716. Die Werte fir die beobachtete Heterozygotie (Ho) waren in allen untersuchten
Ohrwurmpopulationen der Untersuchungsstandorte geringer als die erwartete Heterozygotie-
werte (He) (Tabelle 22). Dies lasst auf einen Heterozygotenmangel schlielen. Von den 21
untersuchten Sandohrwurmpopulationen befanden sich 15 Populationen nicht im Hardy-
Weinberg-Gleichgewicht (Tabelle 22, Fis-Werte fett markiert).

Wurden die Labidura riparia-Populationen der Untersuchungsstandorte der Kiiste, der Bin-
nendiine, der ehemaligen Truppeniibungsplatze (TUP) und der Bergbaufolgelandschaften
(BFL) hinsichtlich ihrer Allelanzahl verglichen, so zeigte sich, dass die Populationen der Kis-
te und Binnendune signifikant weniger variabel waren als die Populationen der ehemaligen
Truppeniibungsplatze (TUP) und der Bergbaufolgelandschaften (BFL) (post-hoc-Test, F =
8,2, p = 0,002, Abbildung 32) .

Auch die Gen-Diversitaten der Sandohrwurmpopulationen der Untersuchungsstandorte auf
ehemaligen Truppeniibungsplétzen und in Bergbaufolgelandschaften wiesen signifikant hdhe-
re Werte als die natlrlichen ,,Primérhabitate” Kiste und Binnendline (Abbildung 33, post-
hoc-Test, F = 7,1, p = 0,00) auf.

Eine genetische Verarmung der Sandohrwurmpopulationen der anthropogen geschaffenen
»Sekundarhabitate” Bergbaufolgelandschaft und Truppenlbungsplatze lieR sich nicht bestati-
gen. Flaschenhalseffekte (bottlenecks) traten somit im Laufe der Kolonisierung nicht auf.
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Tabelle 22: Genetische Variabilitit der untersuchten Labidura riparia-Populationen (vgl. Tabelle 10). Fixie-
rungs-Index (Fis, p-Wert, fett markiert: Population nicht im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht), erwartete Hetero-
zygotie (He-Gen-Diversitit), beobachtete Heterozygotie (Ho), und mittlere Allelanzahl. @ - Mittelwert, Staw -
Standardabweichung.

Flache Habitattyp Individuen- Fis p-Wert He Ho mittlere
anzahl Allelanzahl
cP BFL 27 0,050 0,115 0,670 0,637 57
SN BFL 29 0,119 0,002 0,716 0,633 6,0
SO BFL 30 0,254 0,001 0,690 0,517 6,3
SS BFL 26 0,112 0,005 0,657 0,584 58
SW BFL 31 0,135 0,001 0,674 0,584 5,7
Dorf BFL 29 0,050 0,095 0,664 0,632 5,8
Nord BFL 26 0,139 0,002 0,685 0,592 58
PleO BFL 20 0,096 0,015 0,660 0,599 4,7
PleU BFL 30 0,124 0,001 0,703 0,617 54
CB BFL 29 0,029 0,226 0,660 0,641 50
L BFL 18 -0,054 0,868 0,629 0,662 51
Lieb TUP 31 0,129 0,002 0,688 0,601 6,3
Lieb+ TUP 27 0,184 0,001 0,680 0,557 54
Does TUP 18 0,148 0,002 0,700 0,599 5,6
Doew TUP 20 0,023 0,292 0,656 0,641 53
Hid Kuste 27 0,165 0,004 0,467 0,391 3,6
Hid+ Kuste 29 0,172 0,001 0,580 0,482 5,0
Alt Kuste 38 0,083 0,014 0,652 0,599 4.8
Due Dune 25 0,209 0,001 0,635 0,505 41
Due+ Dine 22 0,213 0,001 0,548 0,434 4,1
Son Halde 7 0,000 0,557 0,651 0,651 3,9
IBFL 0,096 0,660 0,641 50
Staw. 0,078 0,024 0,040 0,478
@TUP 0,121 0,700 0,599 5,6
Staw. 0,069 0,019 0,034 0,454
@Kiste 0,140 0,652 0,599 48
Staw. 0,049 0,093 0,104 0,778
@Dune 0,211 0,635 0,505 4,1

Staw. 0,003 0,062 0,050 0,000




Ergebnisse 75

7,0— 0,8—
0,7
6,0 ) $ %
- oo| =T
— 5,0 - —
§ 0,5+ 1
C [
< 4,07 T 0,4—
2 1
<30- 0,3
0,2
2.0 0,1
1,0 0,0
[ [ | [ [ [ I [
Kiuste Dune TUP BFL Kiste Dune TUP BFL

Habitat

Abbildung 32: Mittlere Allelanzahlen von Labidura
riparia ermittelt an 9 Mikrosatelliten-Loci. Die Sand-
ohrwurmpopulationen von Untersuchungsstandorten
an der Kiiste (n = 3), der Binnendiine (n = 2), von
Truppeniibungspléitzen (n = 4) und Bergbaufolge-
landschaften (n = 10) wurden verglichen, Kiiste und
Diine sind signifikant verschieden von TUP (post-
hoc-Test, p = 0,006, p = 0,002) und BFL (post-hoc-
Test, p = 0,004, p = 0,003).

Habitat

Abbildung 33: Gen-Diversitit He von Labidura
riparia an 9 Mikrosatelliten-Loci. Die erwartete
Heterozygotie/Gen-Diversitit He von Sandohr-
wurmpopulationen von Untersuchungsstandorten
der Kiiste (n = 3), der Binnendiine (n = 2), von
Truppeniibungsplditzen (n = 4) und Bergbaufolge-
landschaften (n = 11) wurden verglichen, Kiiste ist
signifikant verschieden von TUP (post-hoc-Test, p =
0,003) und BFL (post-hoc-Test, p = 0,001).

Mittels eines nicht-parametrischen Mann-Whitney-U-Testes konnte nachgewiesen werden,
dass sich die Allelanzahlen in den Sandohrwurmpopulationen der jungen Bergbaufolgeland-
schaftsflachen (Standorte Schlabendorf Sud, 17 Jahre) von den &lterer Bergbaufolgeland-
schaftsflachen (Schlabendorf Nord, 30 Jahre und Plessa, 59 Jahre) nicht signifikant unter-
schieden (p = 0,302). Auch die Gen-Diversitaten (He) der untersuchten Sandohrwurmpopula-
tionen wiesen keine signifikanten Unterschiede zwischen jungen Bergbaufolgelandschaftsfla-
chen und alten Bergbaufolgelandschaftsflachen (p = 0,414) und zwischen jungen Flachen
(junge Bergbaufolgelandschaftsflachen) und alter Flachen (alte Bergbaufolgelandschaftsfla-
chen und Truppenlbungsplatze) (p = 0, 355) auf. Bei Vergleichen der ermittelten Allelanzah-
len der Labidura riparia-Populationen konnte zwischen jungen Flachen (junge BFL) und al-
ten Flachen (alte BFL und TUP) keine Unterschiede festgestellt werden (p = 0,382).

Ein Einfluss des Flachenalters der Untersuchungsstandorte auf die Gen-Diversitat und auf die
Anzahl der Allele der untersuchten Sandohrwurmpopulationen war nicht nachzuweisen.
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3.2.2.2 Populationsdifferenzierung und raumliche Populationsstruktur

Eine Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) zeigte eine genetische Differenzierung der
Sandohrwurmpopulationen (Tabelle 23) auf. Zwischen den Populationen betrug die geneti-
sche Variation 7,9%. Mehr als 90% der genetischen Variationen trat jedoch innerhalb der un-
tersuchten Labidura riparia-Populationen auf. Im Gegensatz zur Untersuchung an Calathus
erratus waren die genetischen Distanzen zwischen den Sandohrwurmpopulationen mit einem
Wert von Fst-Wert von 0,079 deutlich ausgeprégter. Es bestehen signifikante genetische Un-
terschiede zwischen den Populationen (siehe dazu Tabelle 30 im Anhang).

Ein genetischer Austausch zwischen den untersuchten Sandohrwurmpopulationen ist somit
vorhanden.

Tabelle 23: Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) der Labidura-Populationen ohne Auftrennung in primd-
re und sekunddre Habitate, 9 polymorphe Mikrosatelliten, 539 Individuen, 21 Untersuchungsstandorte, * - signi-
fikante Unterschiede.

Genetische Variati- Summe der Quad- . . Prozentuale Vari-
d.f. Varianzanteile .

on rate ation

Zwischen den Po- 20 205,98 0,236 7,90% (p<0,001)

pulationen

Innerhalb der Po- 1057 2001,29 2,745 92,10* (p<0,001)

pulationen

Insgesamt 1077 3197,27 2,980

Fixation Index Fq: 0,079

Weiterhin wurden Analysen der molekularen Varianz fur verschiedene Gruppierungen der
Sandohrwurmpopulationen durchgefiihrt (siehe Tabelle 24). Wenn die Standorte der Kuste
gegen die Binnenpopulationen getestet wurden, ergaben sich signifikante genetische Unter-
schiede zwischen diesen Gruppen (Tabelle 24-1). Nur eine sehr geringe, aber signifikante
Differenzierung trat ebenfalls zwischen Populationen der Primérstandorte (Kuste und Bin-
nendiine) und den Populationen der anthropogen beeinflussten Sekundirhabitate (BFL+TUP,
Tabelle 24-2) auf. Keine genetische Differenzierung lag zwischen Populationen der Bergbau-
folgelandschaft und der Truppeniubungsplétze (Tabelle 24-4), und zwischen Populationen der
jungen und der alteren Bergbaufolgelandschaft vor (Tabelle 24-5).

Sukzessionstyp (Primarsukzession- Bergbaufolgelandschaften, Sekundarsukzession- Trup-
penubungspléatze) und Alter der Bergbaufolgelandschaft nach Verkippung sind fur die Erkla-
rung der genetischen Variabilitdt innerhalb und zwischen den untersuchten Sandohrwurmpo-
pulationen nur von untergeordneter Bedeutung. Die Sandohrwurmpopulationen der Kisten-
standorte und der Primdarhabitate unterschieden sich signifikant von den tibrigen Standorten.
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Tabelle 24: Hierarchische Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) der Labidura-Populationen verschiede-
ner Gruppierung, * - signifikanten Unterschiede.

Gruppen % Variation zwi- % Variation in- Innerhalb der Genetische
schen den Grup- nerhalb der Grup- Populationen Distanz (Fst)
pen pen

1. Kuste vs. Binnen- 6,58* (p<0,00) 5,55* (p<0,00) 87,87* (p<0,00) 0,121
standorte

2. Primér- wvs. Se- 1,45* (p<0,04) 7,27* (p<0,00) 91,29* (p<0,00) 0,087
kundarstandorte

3. Alle BFL vs. TUP 0,06 ns. 4,05* (p<0,00) 96,01* (p<0,00) 0,039

4. BFL  (Schlaben- 0,01 ns. 3,86* (p<0,00) 96,13* p(<0,00) 0,038
dorf) vs. TUP

5. junge BFL vs. alte 1,02 ns. 3,90* (p<0,00) 95,08* (p<0,00) 0,049
BFL

Analysierte Populationen:

1. Kiiste: Hid, Hid+, Alt vs. Binnenstandorte: L, Nord, PleO, PleU, CB, Dorf, cP, SN, SO, SS, SW, Dé&S, DoW,
Lieb, Lieb+, Dii, Dii+,

2.  Primdrstandorte: Hid, Hid+, Alt, Dii, Dii+ vs. Sekunddrstandorte: L, Nord, PleO, PleU, CB, Dorf, cP, SN,

SO, SS, SW, DéS, DéW, Lieb, Lieb+;

BFL: L, Nord, PleO, PleU, CB, Dorf, cP, SN, SO, SS, SWvs. TUP: DéS, D6W, Lieb, Lieb+;

BFL (Schlabendorf): Dorf, cP, SN, SO, SS, SWvs. T UP: D6S, D6W, Lieb, Lieb+;

Jjunge Bergbaufolgelandschaft bis 17 Jahre nach Verkippung: cP, SN, SO, SS, SW vs. alte Bergbaufolge-

landschaft (>30 Jahre nach Verkippung): Nord, PleO, PleU;,

ok w

Die rdaumliche genetische Struktur der untersuchten Sandohrwurmpopulationen der Untersu-
chungsstandorte wurde mit Korrelogrammen des Moran’s | vs. geographische Distanz tber
verschiedenen Distanzklassen analysiert. Mit Hilfe der Autokorrelationsanalyse (500 Permu-
tationen, Abbildung 34) wurde gezeigt, dass flr die Sandohrwurmpopulationen eine raumli-
che genetische Populationsstruktur nachweisbar ist. Im Nahbereich (bis ca. 20 km) wurde eine
positive raumliche Autokorrelation zwischen der genetischen Ahnlichkeit der Tiere und der
geographischen Distanz zwischen den Populationen gezeigt. Bei groReren geographischen
Entfernungen nahm das Moran’s | stetig ab. Bei kurzen geographischen Entfernungen zwi-
schen den Untersuchungsstandorten war ein Nachbarschaftseffekt nachweisbar. Werden die
geographischen Entfernungen groRer, trat eine negative genetische Autokorrelation auf, die
auf den Einfluss anderer Genotypen (bei 100 km signifikant anderer Genotypen) aus den Kis-
tenpopulationen zurlickzufiihren sein kann.
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Abbildung 34: Rdumliche genetische Autokorrelation der Labidura riparia-Populationen, basierend auf Mikro-
satelliten-Daten, gefiillte Karos: nicht signifikant, ungefiillte Karos: signifikant.

Ein Mantel-Test erbrachte eine signifikante Korrelation (p = 0,001) zwischen geographischer
Entfernung der Untersuchungsstandorte und der genetischen Distanz der Sandohrwurmpopu-
lationen. Betrachtet man die genetischen Distanzen der Populationen mit Werten zwischen
0,00 und 0,30 und stellt diese den geographischen Entfernungen zwischen den Untersu-
chungsstandorten gegentiber (Abbildung 35), so wird ein Anstieg der genetischen Distanz mit
Zunahme der geographischen Entfernung deutlich. Naher beieinander liegende Populationen
waren sich genetisch ahnlicher, als geographisch weiter entfernte und damit mehr isolierte
Labidura-Populationen. Besonders zwischen weit auseinander liegenden Populationen mit
Entfernungen bis zu 300 km treten Einschrankungen im Genfluss zwischen den einzelnen
Populationen auf.
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Abbildung 35: Paarweise genetische Distanzen (Fst) der untersuchten Labidura riparia-Populationen als Funk-
tion der geographischen Distanzen.
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3.2.2.3 Analyse der Allelverteilung in den Populationen

Betrachtet man die Verteilung der Allele der einzelnen Mikrosatelliten-Loci in den Sandohr-
wurmpopulationen der zu Habitattypen zusammengefassten Untersuchungsstandorte (Tabelle
25), so wird deutlich, dass ca. ein Drittel der gefundenen Allele (33 von 102) in allen Popula-
tionen der vier Habitattypen Kiste, Binnendlne, Truppenibungsplatze und Bergbaufolge-
landschaften auftraten.

Die meisten Privatallele, d.h. Allele, die nur in Sandohrwurmpopulationen eines Habitattyps
auftreten, kamen in den Populationen der Bergbaufolgelandschaft vor. Fir den Kiistenbereich,
die Binnendiine und die Truppeniibungsplétze wurden bei Labidura riparia nur wenige Priva-
tallele nachgewiesen. Aufféllig war dagegen das Fehlen bestimmter Allele in den Populatio-
nen von Dune (18 Allele) und Kiiste (8 Allele). Dieses Resultat konnte auf die Anzahl der
untersuchten Populationen und die Anzahl der analysierten Individuen pro Habitattyp zuriick-
geflihrt werden. Es wurden 295 Individuen von Untersuchungsstandorten aus der Bergbaufol-
gelandschaft, 96 von Truppenlbungsplatzen, 94 Individuen von der Kiste und 47 Tiere von
der Binnendune analysiert.

Tabelle 25: Ubersicht iiber die Verteilung der Allele der 9 untersuchten Mikrosatelliten in den Sandohrwurmpo-
pulationen der Untersuchungsstandorte mit den Habitattypen: Kiiste (n = 3), Binnendiine (n = 2), Truppen-
tibungspldtze (n = 4) und Bergbaufolgelandschaften (n = 11), Privatallel: Allel kam nur bei Individuen des je-
weiligen Habitattyps vor, fehlendes Allel: Allel trat bei Individuen in allen andern Habitattypen auf, aber nicht
bei dem genannten Habitattyp.

Bezeichnung Allele Anzahl Allele
Allele insgesamt 102
Allel Uberall vorhanden 33
Privatallel Dine 3
Privatallel Kiste 3
Privatallel TUP 2
Privatallel BFL 19
Fehlendes Allel Kiiste 8
Fehlendes Allel Diine 18
Fehlendes Allel TUP 1

In der folgenden Abbildung 36 a-c wurden die Allelverteilung der Mikrosatellitenloci fur die
Habiattypen Hiddensee, Kiste (Altwarp), Binnendiine, Bergbaufolgelandschaften, Truppen-
ubungsplatze und Kalihalde fir alle verwendeten 9 Mikrosatellitenloci (vergleiche Tabelle
12) graphisch dargestellt.

Die Sandohrwurmpopulationen von Hiddensee wiesen weniger Allele auf, als z.B. die Popu-
lationen von Truppeniibungsplatzen oder Bergbaufolgelandschaften. Besonders bei der Be-
trachtung der Allelverteilung des Mikrosatellitenlocus ,,Lari10“ wurde deutlich, dass auf Hid-
densee und im Kistenbereich Allele in dominanten Anteilen in den Populationen zu finden
waren, die im Bereich der Binnendline und weiter stdlich in den Bergbaufolgelandschafts-



Ergebnisse 80

und Truppentbungsplatzpopulationen nicht auftraten (z.B. Allele 178 und 206 auf Hiddensee,
Allele 202 und 190 im Bereich der Diine, TUP und BFL).

Auch der Mikrosatellitenlocus ,,Lari77* wies charakteristische Merkmale auf: das Allel 102
war nicht auf Hiddensee, dafiir aber in allen Festlandpopulationen (auf3er der Kalihalde)
nachweisbar. Das Allel 106 war in den Sandohrwurmpopulationen von Hiddensee und Alt-
warp, sowie in den Festlandspopulationen von Bergbaufolgelandschaften und Truppen-
ubungsplatzen vorhanden. Es fehlt im Bereich der Binnendiine.

Die Kustenpopulationen des Sandohrwurmes (besonders Hiddensee) sind stark von den ubri-
gen Sandohrwurmpopulationen des Festlandes (Binnendiine, Truppenibungsplétze, Bergbau-
folgelandschaften, Kalihalde) isoliert. Ein Austausch von genetischem Material ist aber mog-
lich.



Ergebnisse

81

a)

Locus Laril7

Locus Laril0

Locus Lari05

Hiddensee

Kuste
(Altwarp)

Binnendiine

Truppenibungs-
platze

Bergbaufolge-
landschaften

Kalihalde (Son-
dershausen)

il il plballe L <
29906046 ¢

PDHPC6O

Locus
Laril7 mLaril? 112
mLaril7 128

mLaril? 114
m Lari1? 130

OLari1? 116
OLari1? 132

OLari1? 113
OLari1? 134

W Lari17 120
W Lari1? 133

O Laril? 122
W Lari17 140

W Laril? 124
W Laril? 144

OLari1? 126

Locus

Lari10 OLart017y0

@ Lari10190

W Lari10172
W Lari101492

OLari10176
OLari10194

Olari10178
OLari10 200

W Lari10180
W Lari10 202

Olari10182
W Lari10 204

W Lari10 186
W Lari10 2068

OLari10188
W Lari10 214

Locus | gLanns 112
Lari0S | gy arins 120

M Lari0s 116
| Lari0s 132

OLar05 113
O Lari05 134

O Lari0a 120
O Lari04 133

W Lari05 122

O LariDs 124

| Lar05 126

O Lari04 123




Ergebnisse

82

b)

Locus Lari51

Locus Lari77 Locus Laril4

Hiddensee

Klste
(Altwarp)

Binnendiine

Truppenibungs-
platze

Bergbaufolge-
landschaften

Kalihalde (Son-
dershausen)

el IS el
H5P9eVE

®SCCEF®

Locus
Lari51 OlLarial 163

B Laris1 171

Olars1 173

Olari51 174

Elarsl 177 @land1 179 ®ELard! 181

Olaria1 133

Locus
Lari77 | @Lari?7 100

W Lari/7 102

OLari77 104

O Lari77 108

mlari/7 103 @lari?7 110 ®Lan/7 112

Olari/7 114

Locus

. mLarild 113
Laril4

W Larild 133

mLarild 114
W Lari14 137

OlLarild 117
OLarild 141

OLari14 121
Olari14 143

Elar14 123 @lan14 125 m@Llan14 127
W Laril4 145

OlLari1d 129




Ergebnisse

83

¢)

Locus Lari39

Locus Lari37 Locus Laril8

Hiddensee

Kuste (Altwarp)

Binnendiine

Truppenibungs-
platze

Bergbaufolge-
landschaften

Kalihalde (Son-

eTveECS
re®é¢e 6
cece~ -

dershausen)

Locus ] ) ) ) ) ) . )

Lari39 OLar39 169 m®mLard2 171 OLand? 173 OLlar32 175 ®mLan3d® 177 Olarid®@ 179 mLan39 181 oOLlards 185

Locus ) ) ) ) ) ) )

Lari37 mLar3d7 266 mLard7 268 OLan3d7 270 OLlarid7 272 mlarid7 274 mlan3d7 276 mLand? 278 oOLardr 280
mlari37 262 mlari37 284 Olanid7 286 Olar37 285  mLar3? 290

Locus olaitd 112 mlail8114 oOlail8116  oladlB 118 mLlailg 120 mlail@ 122 mlanlg 124

Laril8 | o g1 mlaita 128

Abbildung 36: Allelverteilung der Mikrosatellitenloci Laril7, Lari 10, Lari 05 (a), Lari 51, Lari 77, Laril4 (b)
und Lari 39, Lari 37, Lari 18 (c) in den Sandohrwurmpopulationen der Untersuchungsstandorte mit den Habi-
tattypen Hiddensee (n = 2), Kiiste (n = 3), Binnendiine (n = 2), Truppeniibungsplitze (TUP, n = 4) und Berg-
baufolgelandschaften (BFL, n = 11). In den Legenden sind die Basenpaarldngen der Allele angegeben.
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3.2.2.4 Distanzbasierte Analyse - Dendrogramm

In Abbildung 37 wird ein Dendrogramm einer UPGMA (unweighted pair-group method)
Clusteranalyse der genetischen Distanzen der Sandohrwurmpopulationen gezeigt. Besonders
die Sandohrwurmpopulationen der Kiste (blau) unterschieden sich von den Populationen der
anderen Untersuchungsstandorte. Die Labidura riparia-Populationen der Untersuchungs-
standorte auf der Insel Hiddensee (Hid, Hid+) wurden als Gruppe von den anderen Untersu-
chungsstandorten getrennt und diesen gegeniibergestellt. Die Sandohrwurmpopulationen der
Bergbaufolgelandschaften (braun) und der Truppenlbungsplétze (griin) wurden mit den Po-
pulationen der Binnendiine (gelb) zusammen gruppiert.
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Abbildung 37: UPGMA-Dendrogramm der genetischen Distanzen (DPS, proportion of shared alleles) der Un-
tersuchungsstandorte der 21 Labidura riparia-Populationen. Die untersuchten Sandohrwurmpopulationen der
Kiiste sind blau, der Binnendiine gelb, der Truppeniibungsplitze griin und der Bergbaufolgelandschaften braun
markiert.

Es wurden nur geringe genetische Unterschiede zwischen den Sandohrwurmpopulationen der
anthropogen beeinflussten Sekundarhabitate, wie Truppeniibungsplatze und Bergbaufolge-



Ergebnisse 85

landschaften festgestellt. Die Kistenpopulationen Hid, Hid+ und Alt unterscheiden sich stér-
ker von den Festlandpopulationen.

Ein Vergleich des Dendrogramms mit dem UPGMA-Consensus-Cluster (Abbildung 38) mit
100 Permutationen bestatigte die Abtrennung der Sandohrpopulationen der Standorte Hidden-
see (Hid, Hid+, blau). Nun wurden auch die Labidura riparia-Populationen der Kiiste (blau)
und der Binnendune (gelb) von den Populationen der Bergbaufolgelandschaften und der
Truppenibungsplatze getrennt. In 100% der Durchldufe wurden die Populationen aus Hid-
densee, zuerst von den anderen Populationen abgetrennt. In 59% der Durchldufe folgte nach
der Abtrennung von Altwarp (Alt) eine Abspaltung der Sandohrwurmpopulationen von der
Binnendiine (Due, Due+). Diese Populationen unterschieden sich starker von den Sandohr-
wurmpopulationen der Bergbaufolgelandschaften und Truppentibungsplétze, welche geringe
genetische Distanzen zwischen den Populationen aufwiesen.
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Abbildung 38: Dendrogramm eines UPGMA Consensus-Clusters der genetischen Distanzen (DPS, proportion of
shared alleles, 100 Permutationen) der Untersuchungsstandorte. Die untersuchten Sandohrwurmpopulationen
der Kiiste sind blau, der Binnendiine gelb, der Truppeniibungspliitze griin und der Bergbaufolgelandschaften
braun markiert.
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3.2.2.5 Individuenbasierte Clustermethode - bayesischer Ansatz

Zur Ermittlung des Grades der Populationsdifferenzierung wurden bayesische Clustermetho-
den mit individuenbasiertem Ansatz genutzt. Die Zuordnung der Individuen zu den Clustern
erfolgte ohne Herkunftsbezug. Die Analyse der optimalen Clusteranzahl (K) ergab fir 21 un-
tersuchte Sandohrwurmpopulationen ein K von zwei (Abbildung 39), d.h. die Labidura ripa-
ria-Individuen wurden zwei Clustern zugeordnet.
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Abbildung 39: Feststellung der Gruppenanzahl (Anzahl der optimalen Cluster K) fiir 539 Labidura riparia-
Individuen von 21 Untersuchungsstandorten. AK wird als Funktion von K nach Evanno et al. (2005) ermittelt, K
=2.

In Abbildung 40 wurden alle untersuchten Sandohrwurmindividuen in geographischer Abfol-
ge der Untersuchungsstandorte von Norden nach Siiden aufgetragen. Jedes Individuum wurde
durch eine Saule dargestellt, die aus zwei Farben (K = 2: rot und griin) besteht. Die Farbenzu-
ordnung spiegelt die Genotypzuweisung zum jeweiligen Cluster wider. Die Individuen der
Sandohrwurmpopulationen der Kustenstandorte (Hiddensee und Altwarp) zeigten sich ber-
wiegend in griin (Abbildung 40 zur senkrechten schwarzen Markierung). Bei den Labidura
riparia-Individuen der anderen Untersuchungsstandorte dominierte rot- der zweite Genotyp.
Einflusse des ersten Genotyps (griin) waren jedoch vorhanden.

Ein genetischer Austausch zwischen den Sandohrwurmpopulationen des Festlandes (Popula-
tionen der Truppentibungsplétze, Bergbaufolgelandschaften, der Binnendiine und der Kalihal-
de) war vorhanden. Ein Austausch von genetischem Material zwischen Festlandspopulationen
und Kustenpopulationen von Labidura riparia einschliellich der Insel Hiddensee fand eben-
falls, in geringerem MafRe, statt.
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Abbildung 40: Bayesisches-Dendrogramm (Distruct-Plot, Rosenberg 2004) fiir 539 untersuchte Labidura ripa-
ria-Individuen von 21 Untersuchungsstandorten aus Deutschland. Jede Sdule korrespondiert mit einem Indivi-
duum und wurde mit zwei Farben (K = 2: rot und griin) dargestellt. Die Farbenverteilung spiegelt die Genotyp-
zuweisung wider. Die schwarzen Balken grenzen die einzelnen Sandohrwurmpopulationen der Untersuchungs-
standorte, die in geographischer Abfolge von Norden (links) nach Siiden (rechts) aufgetragen sind, voneinander
ab.

3.2.3 Ubrige Sandohrwurmpopulationen

Fir Vergleichszwecke erfolgte die Einbeziehung von Sandohrwirmern aus anderen L&ndern.
Es wurden Exemplare des Kosmopoliten Labidura riparia aus Frankreich (26 Individuen),
Gran Canaria (5 Individuen), von zwei Standorten aus Japan (27 Individuen und 28 Individu-
en) und dem Sudan (10 Individuen) in die Untersuchung einbezogen (Tabelle 11). Dabei zeig-
te es sich, dass bei den Sandohrwurmpopulationen im geographisch nahe gelegenen Frank-
reich, die fur die deutschen Labidura riparia-Populationen entwickelten Mikrosatelliten-Loci
zum Teil keine Polymorphien aufweisen, bzw. nicht vorhanden waren. Die analysierten Tiere
aus Gran Canaria, Japan und dem Sudan wiesen Loci mit sehr vielen Nullallelen und nicht
polymorphe Loci auf. (siehe Tabelle 26).

Tabelle 26: Ubersicht iiber den Gréfenbereich und die Anzahl der Allele der 9 Mikrosatelliten-Loci fiir fiinf
auslindische Labidura riparia-Populationen (davon zwei aus Japan), - Locus ist nicht polymorph, ° - Locus
weist viele Nullallele auf, © - Locus war nicht vorhanden.

Frankreich Gran Canaria Japan (zwei Popula- Sudan
tionen)
Locus Grolen- Anzahl Grolen- Anzahl  GroRen- Anzahl  GroRen- Anzahl
bereich Allele bereich Allele bereich Allele bereich Allele
(Bp) (Bp) (Bp) (Bp)
Lari77 0 0° 92-110 4 0 0° 96-112 8
Laril0 180 18 176-186 4 180 18 0 0°
Laril8 108-120 7 102-124 6 108 12 102-126 11
Lari51 0 0° 149-155 3 0 0° 143-161 6
Laril7 114-128 5 112-126 5 114-128 5 118-150 4°
Lario5 112-132 4 116-130 3 118-132 6 112-114 2
Laril4 103-137 9 107-137 6 101-125 6 98 1?
Lari39b 169-173 3 167-195 7 165-181 6 143-153 5
Lari37b 266-284 4 264-272 4 272-276 3 270-276 5
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3.2.3.1 Gen-Diversitat, Bandenanzahl und genetische Distanz

Die meisten der untersuchten auslandischen Sandohrwurmpopulationen befanden sich nicht
im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht (Tabelle 27). Fur den Vergleich der Allelanzahl und der
Gen-Diversitat (He) wurden vier in allen auslandischen Sandohrwurmpopulationen poly-
morph auftretende Mikrosatelliten-Loci (Lari 05,Lari 17, Lari 37b, Lari 39b) analysiert.

Tabelle 27: Ubersicht iiber die Fixation-Index (Fis)-Werte (fette Schrift: Population im Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht), die erwartete Heterozygotie (He-Gen-Diversitit), die beobachtete Heterozygotie (Ho) und die
mittlere Allelanzahl der untersuchten ausldindischen Labidura rviparia-Populationen. In die Analyse gingen nur
die vier Mikrosatelliten-Loci ein, die fiir alle Populationen polymorph waren.

Flache Individuenanzahl Fis p-Wert He Ho mittlere Alle-
4 Mikro- 4 Mikro- lanzahl
satelliten  satelliten 4 Mikro-

satelliten

Frankreich

Fr 26 -0,055 0,840 0,484 0,564 4,00

Sudan

Sud 10 0,266 0,001 0,584 0,512 4,00

Gran Canaria

Gran Can 5 0,086 0,139 0,833 0,700 5,00

Japan

Jap 28 -0,017 0,604 0,619 0,630 5,00

Jap+ 27 -0,088 0,923 0,632 0,697 4,00

Deutschland 539

Deutschland Mittelwert - - 0,693 0,579 5,94

Die Anzahl der Allele waren in allen Labidura riparia-Populationen mit 4-5 Allelen pro Lo-
cus ahnlich hoch (Abbildung 41).

Die Gen-Diversitaten der untersuchten Sandohrwurmpopulationen der tbrigen Lander variier-
ten starker (Abbildung 42). In der franzdsischen Population war die Diversitat besonders ge-
ring, wahrend die Tiere aus Gran Canaria eine hohe genetische Diversitat aufwiesen. Die
Sandohrwirmer aus Japan und dem Sudan nahmen mittlere Werte ein. Durch die geringe An-
zahl untersuchter Populationen kdnnen die Allelanzahlen und die Gen-Diversitaten der aus-
landischen Sandohrwurmpopulationen (5 Populationen) nur bedingt mit den Werten der deut-
schen Populationen verglichen werden.
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Abbildung 41: Mittlere Allelanzahlen verschiedener
Labidura riparia-Populationen ermittelt an vier po-
lymorphen Mikrosatelliten-Loci : Frankreich (n = 1),
Sudan (n = 1), Gran Canaria (n = 1), Japan (n = 2)
und Deutschland (n = 21).
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Abbildung 42: Gen-Diversitit (He) verschiedener
Labidura riparia-Populationen ermittelt an vier
polymorphen Mikrosatelliten-Loci: Frankreich (n =
1), Sudan (n = 1), Gran Canaria (n = 1), Japan (n =
2) und Deutschland (n = 21).

3.2.3.2 Populationsdifferenzierung und raumliche Populationsstruktur

Wurden die untersuchten Sandohrwurmpopulationen aus Deutschland in einer AMOVA den
Tieren aus dem Ausland gegeniibergestellt, zeigten sich signifikante Unterschiede zwischen
den Sandohrwurmpopulationen der beiden Gruppen (Tabelle 28). Ein groRer Anteil der gene-
tischen Variationen trat weiterhin innerhalb der Labidura riparia-Populationen auf. Die gene-
tische Distanz (Fst = 0,16) zwischen den Labidura riparia-Populationen der verschiedenen
Lander war aufgrund der grof3en geographischen Entfernungen von mehreren tausend Kilo-
metern gréRer als zwischen den deutschen Populationen.

Die Sandohrwurmpopulationen der einzelnen Lander wiesen eine starkere genetische Diffe-
renzierung als die Sandohrwurmpopulationen aus Deutschland auf.
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Tabelle 28: Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) der deutschen und auslindischen Labidura-
Populationen, vier Mikrosatelliten, 635 Individuen, 26 Untersuchungsstandorte, Gruppen. deutsche Sandohr-
wurmpopulationen vs. Populationen aus Japan, Frankreich, Gran Canaria, Sudan, * -signifikante Unterschiede.

Genetische Variati- d.f. Summe der Quadrate Varianzbestandteile Proze:nt_uale
on Variation
Zwischen den Po-

pulationen der 4 100,83 0,242 15,66* (p<0,00)
Lander

Zwischen den Po-
pulationen inner- 21 125,75 0,093 6,01* (p<0,00)
halb der Lander

Innerhalb der Lan-

der 1244 1508,30 1,212 78,33* (p<0,00)
Insgesamt 1269 1734,88 1,548
Fixation Index F: 0,16

3.2.3.3 Distanzbasierte Analyse der Allelverteilung - Dendrogramm

Das Dendrogramm einer UPGMA (unweighted pair-group method) Clusteranalyse der gene-
tischen Distanzen der 26 untersuchten Sandohrwurmpopulationen aus funf Landern gruppier-
te die Sandohrwurmpopulationen nach ihren Herkunftslandern. Die Labidura riparia-
Populationen der tbrigen Lander wurden den deutschen Populationen gegeniibergestellt. Alle
Sandohrwurmpopulationen aus Deutschland waren zusammen gruppiert. Individuen aus Gran
Canaria und dem Sudan wurden als genetisch ahnlicher dargestellt. Ebenso die Sandohrwiir-
mer aus Frankreich und aus Japan.

Bei dieser Analyse ist zu beachten, dass aus Gran Canaria (fiinf Individuen) und dem Sudan
(zehn Individuen) sehr wenige Tiere in die Untersuchung einbezogen werden konnten, so dass
weiterfiihrende z.B. zoogeographische Aussagen kaum maglich sind.
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Abbildung 43: UPGMA-Dendrogramm der genetischen Distanzen (DPS, proportion of shared allele) der unter-
suchten Labidura riparia-Populationen von 26 Untersuchungsstandorten aus fiinf Ldandern. Die untersuchten
Sandohrwurmpopulationen aus Deutschland sind griin markiert, Japan rot, Frankreich blau, Gran Canaria gelb
und Sudan braun.

3.2.3.4 Individuenbasierte Clustermethode - bayesischer Ansatz

Die Labidura riparia-Individuen von Populationen aus verschiedenen Teilen der Welt wurden
mittels einer bayesische Clustermethoden mit individuenbasiertem Ansatz zur Ermittlung des
Grades der Populationsdifferenzierung analysiert. Fir diese Untersuchung wurden alle 9
Mikrosatellitenloci in die die Untersuchung einbezogen. Loci, die sich in einigen auslandi-
schen Populationen als nicht polymorph erweisen wurden mit einem festen Zahlenwert verse-
hen, um den Locus in die Analyse einbeziehen zu kénnen.
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Fur die untersuchten 26 Sandohrwurmpopulationen aus aller Welt ergab die Analyse der op-
timalen Clusteranzahl (K) eine Anzahl von zwei Clustern (Abbildung 44).
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Abbildung 44: Feststellung der Gruppenanzahl (Anzahl der optimalen Cluster K) fiir 635 Labidura riparia-
Individuen von 26 Untersuchungsstandorten aus fiinf Lindern (21 Standorte in Deutschland, 5 Standorte im
Ausland). AK wird als Funktion von K nach Evanno et al. (2005) ermittelt, K = 2.

In geographischer Abfolge wurden die untersuchten Labidura riparia-Individuen mit den
Untersuchungsstandorten von Nordenwesten nach Stdosten in einem Distruct- Plot aufgetra-
gen (Abbildung 45). Eine Sdule aus zwei Farben (K = 2: gelb und blau) zusammengesetzt, die
fiir die Genotypenzuordnung stehen, symbolisiert jedes Sandohrwurmindividuum. Individuen
der deutschen Sammelstandorte (gelbe Sdulen, Abbildung 45 bis zur senkrechten schwarzen
Markierung) stellten sich deutlich von den auslandischen Labidura-Individuen (blau) getrennt
dar. Eine Vermischung der beiden Genotypen bau und gelb in einzelnen Populationen trat
kaum auf.

Ein Austausch von genetischem Material zwischen den Populationen der Lander erfolgte in
sehr geringem Umfang (gelber Genotyp bei Individuen aus Frankreich und Gran Canaria).
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Abbildung 45: Bayesisches Dendrogramm (Distruct-Plot, Rosenberg 2004) fiir 635 Labidura riparia-Individuen
von 26 Untersuchungsstandorten aus fiinf Lindern. Jede Sdule korrespondiert mit einem Individuum und wird
mit zwei Farben (K=2: gelb und blau) dargestellt, Die Farbenverteilung spiegelt die Genotypzuweisung wider.
Die schwarzen Balken grenzen die einzelnen Untersuchungsstandorte, die in geographischer Abfolge von Nord-
osten beginnend mit den deutschen Standorten (links) nach Siidosten mit den ausldndischen Standorten (rechts)
aufgetragen sind, voneinander ab.
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3.3 Zusammenfassung der Ergebnisse
Calathus erratus

Die populationsgenetischen Untersuchungen an 13 Populationen des Laufkéfers Calathus
erratus von Untersuchungsstandorten aus der Bergbaufolgelandschaft und von ehemaligen
Truppenulbungsplatzen mittels AFLP erbrachten folgende Ergebnisse:

Alle untersuchten Kéafer wiesen ein unterschiedliches Bandenmuster auf. Die Gen-Diversitat
(He) der einzelnen Kaferpopulationen zeigten dagegen nur geringe Unterschiede. Zwischen
Calathus erratus-Populationen der Bergbaufolgelandschaften und Populationen der Truppen-
ubungsplatze wurden geringe Unterschiede in den Gen-Diversitét festgestellt. Die genetischen
Distanzen zwischen den untersuchten Kéferpopulationen waren gering, sie stiegen mit groRer
werdender geographischen Entfernung zwischen den Populationen und einer hheren Anzahl
an untersuchten Calathus erratus-Populationen geringfligig an.

Sowohl hinsichtlich der Anzahl polymorpher Banden, als auch der Gen-Diversitaten unter-
schieden sich die untersuchten Kaferpopulationen von Untersuchungsstandorten auf ehemali-
gen Truppeniubungsplatzen und aus Bergbaufolgelandschaften nicht signifikant. Eine geneti-
sche Verarmung der Ké&ferpopulationen der Bergbaufolgelandschaften wurde nicht bestatigt.
Das Alter der Untersuchungsflachen in der Bergbaufolgelandschaft beeinflusste die Gen-
Diversitdt und die Bandenanzahl der K&ferpopulationen nicht.

Es wurde eine geringe, auf die rdumliche Struktur zuriickzufihrende Differenzierung zwi-
schen den untersuchten Calathus erratus-Populationen festgestellt. Der berwiegende Anteil
der genetischen Variation trat zwischen den Kaferpopulationen auf. Dies lasst auf hohe Indi-
viduen-Austauschraten zwischen den Populationen und einem Austausch von genetischem
Material schlieBen. Der Einfluss des Alters der Bergbaufolgelandschaften nach Verkippung
und kleinraumige geographische Entfernungen zwischen den Untersuchungsstandorten waren
fur die Erklarung der genetischen Variabilitat innerhalb und zwischen den untersuchten Ca-
lathus erratus-Populationen von untergeordneter Bedeutung.

Eine Korrelation zwischen genetischer Distanz (Fst) der Laufkaferpopulationen und geogra-
phischer Entfernung der Untersuchungsstandorte war nicht vorhanden. Eine entfernungsab-
hangige Anderung der genetischen Distanzen zwischen den Calathus erratus-Populationen
wurde nicht nachgewiesen. Verénderungen von Gen-Diversitaten der Calathus erratus-
Populationen in einem Drei-Jahres-Zeitraum, die am Beispiel von Kéferpopulationen an drei
Untersuchungsstandorten mit unterschiedlichem Alter (Zeit nach Verkippung) untersucht
wurden, konnten nicht bestétig werden. Ein Einfluss des Flachenalters auf die genetische Va-
riabilitdt der Ké&ferpopulationen der Untersuchungsstandorte lie sich ebenfalls nicht nach-
weisen.

In Deutschland tritt die dimorphe Laufkéferart Calathus erratus Uberwiegend kurz geflugelt
auf. Auf jungen Untersuchungsflédchen der Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf Stid wurden
nun bis zu 39% lang geflligelte Kaferindividuen gefangen. Im Bereich der dlteren Bergbau-
folgelandschaftsflachen und auf den ehemaligen Truppenibungsplétzen traten dagegen keine
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gefligelten Calathus erratus-Individuen auf. Die beiden &hnlich aussehenden Laufkéferarten
Calathus erratus und Calathus ambiguus waren mittels AFLPs anhand charakteristischer
Banden genetisch eindeutig zu unterscheiden.

Die hochsten Kéferfangzahlen fur die Laufkaferart Calathus erratus wurden fir Untersu-
chungsstandorte mit lickiger Vegetation mit hohen Deckungsanteilen an Moos und Krypto-
gamen ermittelt.

Labidura riparia

Der Sandohrwurm Labidura riparia hat seine Hauptaktivitatsphase in den Sommermonaten.
Er bewohnt nur sandige, offene Landschaftsbereiche mit geringer Vegetationsbedeckung. Bei
allen adulten untersuchten Tieren waren Fligel ausgebildet. Mit Flugfallen wurden keine
Sandohrwiirmer erfasst, so dass kein direkter Flugnachweis erfolgen konnte.

Mit Mikrosatelliten wurde die Populationsstruktur von 21 Sandohrwurmpopulationen von
Standorten in Bergbaufolgelandschaften, von Truppeniibungsplatzen, einer Kalihalde, der
Kiste und einer Binnendune untersucht. Diese Labidura riparia-Populationen zeigten sich
genetisch hoch divers. Alle untersuchten Sandohrwirmer wiesen ein unterschiedliches Geno-
typenmuster auf. Von 21 untersuchten Sandohrwurmpopulationen waren 15 Populationen
nicht im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht.

Sowohl bezogen auf die Allelanzahl in den Labidura riparia-Populationen, als auch bei der
Gen-Diversitat wiesen die Labidura-Populationen der Kusten- und Binnendlnenstandorte eine
signifikant geringere Variabilitat als die untersuchten Populationen der Bergbaufolgeland-
schaften und der ehemaligen Truppenubungsplatze auf. Eine genetische Verarmung der Sand-
ohrwurmpopulationen der Sekundérhabitate (Bergbaufolgelandschaften und Truppeniibungs-
platze), sowie das Auftreten von bottlenecks (Flaschenhalseffekten) im Laufe der Kolonisie-
rung lieBen sich damit flr diese Untersuchungsstandorte nicht bestatigen. Ein Einfluss des
Flachenalters der Untersuchungsstandorte auf die Gen-Diversitat und die Anzahl der Allele in
den untersuchten Sandohrwurmpopulationen war nicht vorhanden.

Trotz eines hohen Austausches von genetischem Material zwischen den Labidura riparia-
Populationen, war eine auf die rdumliche Struktur zurlckzufiihrende Differenzierung der
Sandohrwurmpopulationen vorhanden. Die Sandohrwurmpopulationen der Kistenstandorte
und der Primérhabitate unterschieden sich genetisch signifikant von den tbrigen Standorten
(Bergbaufolgelandschaften und Truppentbungsplatze). Der Sukzessionstyp (Primérsukzessi-
on- Bergbaufolgelandschaften, Sekundarsukzession- Truppenubungsplatze) und das Alter der
Bergbaufolgelandschaften nach Verkippung, war flr die Erklarung der genetischen Variabili-
tat innerhalb und zwischen den untersuchten Sandohrwurmpopulationen von untergeordneter
Bedeutung.

Eine rdumliche genetische Populationsstruktur der Sandohrwurmpopulationen war vorhanden.
Zwischen geographischer Entfernung der Untersuchungsstandorte und der genetischen Dis-
tanz der Sandohrwurmpopulationen bestand ein signifikanter Zusammenhang: die genetische
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Distanz zwischen den Labidura riparia-Populationen stieg mit Zunahme der geographischen
Entfernung deutlich. N&her beieinander liegende Sandohrwurmpopulationen waren sich gene-
tisch dhnlicher, als geographisch weiter voneinander entfernte Populationen.

Bei der Betrachtung der Allelverteilung zwischen den Populationen fiel auf, dass bestimmte
Allele in den Kdisten- und Binnendiinen-Populationen fehlten, das spricht fir eine starkere
Isolierung dieser Populationen von den Populationen der Bergbaufolgelandschaften und der
Truppenulbungsplatze.

Im Dendrogramm nach einer Clusteranalyse wurden besonders die Sandohrwurmpopulatio-
nen der Untersuchungsstandorte der Insel Hiddensee von allen anderen Untersuchungsstand-
orten separiert. Sandohrwurmpopulationen der Bergbaufolgelandschaften und der Truppen-
ubungsplatze wurden zusammen gruppiert. Der Grad der Populationsdifferenzierung wurde
mit einer bayesischen Clustermethode ermittelt. Hierbei wurde eine optimale Clusteranzahl
von zwei ermittelt, d.h. die Populationen waren in zwei Clustern angeordnet, wobei die Ks-
tenstandorte (Hiddensee und Altwarp) in einem Cluster und die anderen Standorte im zweiten
Cluster zusammengefasst wurden.

Fur Vergleichszwecke wurden Sandohrwirmer aus Frankreich, Gran Canaria, Japan und dem
Sudan analysiert. Viele der fir die deutschen Labidura riparia Populationen entwickelten
Mikrosatelliten waren bei diesen Individuen zum Teil nicht polymorph, bzw. nicht vorhanden.
Die deutschen Sandohrwurmpopulationen waren signifikant von den brigen Populationen
separiert. Anhand des Dendrogramms war eine Trennung der Ohrwurmpopulationen nach
ihren Herkunftslandern moglich. Dies wurde ebenfalls im bayesischen Cluster deutlich. Die
Anzahl der optimalen Cluster betrug zwei, d.h. die Individuen der deutschen Sammelstandorte
zeigten sich von den Ubrigen Labidura-Populationen getrennt.
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4 Diskussion

4.1 Okofaunistik

4.1.1 Calathus erratus

Die Laufkaferart Calathus erratus (Sahlberg 1827) wurde als Modellorganismus fur die Un-
tersuchungen ausgewahlt. Die Art weist eine dimorphe Fligelauspragung auf und wird in
Deutschland fast ausschlieBlich als kurz geflligelte Morphe nachgewiesen (Barndt et al. 1991,
Turin 2000, Beier 2002). Obwohl eine gering entwickelte Flugmuskulatur nachgewiesen ist
(Geipel & Kegel 1987) sind Flugbeobachtungen bei Calathus erratus nicht dokumentiert.
Lang geflugelte Individuen wurden in sehr geringer Anzahl gefangen.

Nachweise von Calathus erratus sind aus fast ganz Europa (auler Sudeuropa), sowie aus
Kleinasien, dem Kaukasus und aus Sibirien bekannt (Wachmann et al. 1995). Die Art bevor-
zugt lickige Vegetation in der Krautschicht. An Untersuchungsstandorten mit einer ausge-
pragten Moos- und Kryptogamenschicht wurden hohe Kéferfangdichten ermittelt. Wies die
Vegetation geringe Deckungswerte (< 30% Deckung), war Calathus erratus haufig noch nicht
auf den Flachen anzutreffen. Auch Brunk (2007) nimmt an, dass das Auftreten einzelner Ka-
ferarten durch die Vegetationsbedeckung beeinflusst wird.

Der Fang der Tiere mittels Lebendfallen (Blumenkésten), die in den Boden eingegraben wer-
den und der Leerungsrhythmus von einer Woche haben sich hinsichtlich der Fangeffizienz
und des Arbeitsaufwandes bei den Leerungen bewahrt.

4.1.2 Labidura riparia

Eine charakteristische Art offener Sandflachen der Niederlausitz ist der Sandohrwurm Labi-
dura riparia (Pallas 1773). Obwohl die Art ein Kosmopolit ist, reicht ihre Verbreitung in Eu-
ropa nordlich der Alpen lediglich bis zur Nord- und Ostsee. In Deutschland weist sie nur zer-
streute Vorkommen auf (Harz & Kaltenbach 1976, Schiemenz 1978) und wird auf der Roten
Liste der bedrohten Tier- und Pflanzenarten als stark gefahrdet eingestuft (Binot et al. 1998).
Der Sandohrwurm zeigt ein charakteristisches Aussehen und ist einfach von anderen im Ge-
biet vorkommenden Ohrwurmarten zu unterscheiden. Aktuelle Nachweise (nach 1980) dieser
Art gibt es aus allen ostdeutschen Bundeslandern. Erste Nachweise von Labidura riparia in
der Lausitzer Bergbaufolgelandschaft erfolgten etwa seit Mitte des letzten Jahrhunderts (O-
berlausitz: Jordan 1957, Niederlausitz: Donath 1988).

Anhand der vorliegenden Untersuchungen wurde belegt, dass Sandohrwirmer ihre héchste
Aktivitatsdichte in den Sommermonaten aufweisen. Ihr Vorkommen war auf sandige, offene
Landschaftsbereiche mit geringer Vegetationsbedeckung beschrénkt. Alle untersuchten adul-
ten Tiere wiesen Flugel auf. Flugbeobachtungen und Flugnachweise mit Flugfallen gelangen
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nicht, sind aber bekannt (Kleinow 1966, Gross & Spink 1971, Kleinow 1971, Matzke 1995b,
Lehmann & Matzke 2004).

Die gewdhlte Methode - Fang der Sandohrwiirmer mit Lebendfallen (Blumenkasten) und An-
lockung mit Hundetrockenfutter - erwies sich als erfolgreich. Dabei ist auf einen maximal 24-
stiindigen Leerungsrhythmus der Fallen zu achten.

4.2 Sukzession und genetische Diversitat - Allgemeines und Stand der For-
schung

Die genetische Diversitat einer Art beféhigt sie, bei veranderten und verandernden Umwelt-
bedingungen Uberleben zu kdnnen; eine hohe genetischen Diversitat im Genpool der Popula-
tionen steigert die Uberlebensfahigkeit der Population bei variierenden Umweltbedingungen
(u. a. Amos & Balford 2001, Reed & Frankham 2003). Damit sind Arten dazu beféhigt, neu
entstandene Habitate, wie z.B. Bergbaufolgelandschaften zu besiedeln und sich auszubreiten
(Hansson & Westerberg 2002, Wang & Whitlock 2003). In diesen neu besiedelten Habitaten
konnen rasch ablaufende evolutiondre Prozesse stattfinden (Reznick & Ghalambor 2001). In
rdumlich strukturierten Populationen kénnen evolutive Prozesse, die zur Anpassungen an lo-
kale Standortbedingungen fuhren (Whitlock 2004) schnell ablaufen. Solche Prozesse wurden
in Bergbauhalden (z.B. Wu et al. 1975) beobachtet.

Durch die Verknipfung landschaftsokologischer Forschungsansétze mit populationsgeneti-
schen Fragestellungen kénnen geographisch und umweltbedingte Veranderungen der geneti-
schen Populationsstruktur aufgezeigt werden (Manel et al. 2003, Turner 2005). Die Populati-
onsgenetik untersucht dabei die Ausbreitung und Abundanz von Genotypen zwischen und
innerhalb nattrlicher Populationen. Untersuchungen zu geographischen genetischen Populati-
onsstrukturen und Gen-Diversitdten kombinieren beides: demographische und genetische
Prozesse, wie zum Beispiel: Aussterben & Wiederbesiedlung, Metapopulationsdynamiken,
Genfluss, genetische Drift und naturliche Selektion (Desender & Verdyck 2001).

Primérsukzessionsprozesse finden in unbewohnten, unfruchtbaren Landschaften statt, in de-
nen nach einer Stérung weder Diasporen noch hohere Organismen vorhanden sind (z.B. Prach
1987, Begon et al. 1996). So konnen z.B. Gletscherriickgdnge (Kaufmann 2001, Raffl et al.
2006), Vulkanausbriiche (del Moral 1993, 1998) und auch Tagebaue (Dunger 1990, 1991,
Felinks 2000) neue Landschaften hinterlassen, die fir die Kolonisierung durch Tiere und
Pflanzen zur Verfugung stehen (Walker & del Moral 2003).

Bergbaufolgelandschaften konnen als Modellsysteme fiir Untersuchungen fundamentaler 6ko-
logischer Prozesse wie Kolonisierung und Populationsetablierung dienen. Wéhrend der Suk-
zession treten zu Beginn haufig schnelle Umweltverdnderungen auf. Die Primarsukzession
wird durch eine Verlagerung der Artenzusammensetzung charakterisiert: auf Pionierarten
folgen frihe Kolonisten, welche dann von Arten spéterer Sukzessionsstadien ersetzt werden
(Walker & del Moral 2003).
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Die Dynamik von Extinktion und Rekolonisation kann die effektive PopulationsgroRe, die
Hohe der genetischer Diversitat in den Metapopulationen und die Verteilung der genetischen
Variation Uber die einzelnen Subpopulationen stark beeinflussen (Slatkin 1977, Hedrick &
Gilpin 1997, Whitlock & Barton 1997). Der Grad des Verlustes von genetischer Variation im
Metapopulationsmodell wird durch verschiedene Parameter beeinflusst. So kénnen z.B. die
Individuen, die leere Patches besiedeln, aus einer Gruppe von Individuen bestehen, die aus
einem Patch, bzw. einer einzelnen Subpopulation stammen (propagule pool mode of colonisa-
tion, Slatkin 1977), oder die Gruppe der besiedelnden Individuen stammt aus einer Gruppe,
die aus Individuen von allen besiedelten Patches zusammengesetzt ist. Individuen aus allen
Subpopulationen tragen hier zu einem gemeinsamen Migranten-Pool bei (migration pool
mode of colonisation, Slatkin 1977). Die Anzahl der Griinderindividuen beim Wiederbesied-
lungsereignis, die Extinktions- und Kolonisationsrate, die PopulationsgréRe im Patch, die An-
zahl der Patches und die Hohe des Genflusses zwischen den Patches konnen die Grolie der
genetischen Diversitét beeinflussen (Hedrick 1999).

Die genetische Diversitat junger Sukzessionsstadien unterscheidet sich von denen &lterer Sta-
dien durch eine hohere genotypische Variabilitat in den Populationen (Gray 1987). Im Laufe
der Zeit ist ein Absinken der genetischen Variabilitat zu beobachten, wenn kein Austausch
mit den Nachbarpopulationen besteht, dies wird z.B. fur sukzessionale Spartina- (Travis et al.
2004) und Calamagrostis epigejos-Bestdnde (Lehmann 1997) gezeigt. Auch bei Pflanzenarten
spater Sukzessionsphasen wird eine hohere genetische Diversitdt nachgewiesen (Hamrick &
Godt 1990). Weiterhin wird angenommen, dass wahrend der Sukzession ein Wechsel in den
Allel-Frequenzen stattfindet (Gray 1987). Hierzu liegen einige wenige genetische Studien an
Pflanzen vor (z.B. Giles & Goudet 1997, Raffl et al. 2006). Studien an Insekten sind nicht
bekannt.

Fur die Entwicklung der genetischen Diversitaten der Calathus erratus-Populationen im Lau-
fe der Sukzession wurden hier drei verschiedene Szenarien (Heyde & Durka 2006) aufge-
stellt:

Fur Szenario A wird ein Anstieg der genetischen Diversitat der Populationen durch stetige
Einwanderung von Individuen mit neuen Genotypen angenommen, der durch kontinuierliche
Immigrationsprozesse verursacht wird. Deshalb wird erwartet, dass jingere Standorte gene-
tisch homogener sind als altere Besiedlungsstandorte. Des weiteren wird erwartet, dass die
genetische Ahnlichkeit mit Zunahme der geographischen Entfernung zwischen den Standor-
ten abnimmt.

In Szenario B weist die genetische Diversitit der Populationen stabile mittlere Werte auf, die
auf eine persistierende Griinderpopulation oder ein Extinktions-Immigrations-Gleichgewicht
zuruckzufiihren sind. Wird ein einmaliges Griinderereignis mit wenigen Individuen ange-
nommen, so wird erwartet, dass jiingere und &ltere Besiedlungsorte innerhalb der jeweiligen
Standorte ein &hnliches Muster an genetischer Diversitat aufweisen, sowie im Vergleich zu
gewachsenen Standorten genetisch verarmt sind. Die genetische Identitdt nimmt mit der Ent-
fernung stark ab.
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Szenario C beschreibt ein Absinken der genetische Diversitat im Laufe der Zeit, beginnend
mit einer hohen Anfangsdiversitat (Grinderpopulation). Dieses Absinken wird auf fehlende
Einwanderung neuer Individuen zurlickgefiihrt. Die anfanglich hohe Diversitat nimmt durch
gerichtete Selektion (Aussterben bestimmter Genotypen) und /oder genetische Drift (zufalli-
ges Aussterben), bedingt durch eine geringe Immigrationsrate, ab.

Anhnliche Szenarien wurden von Raffl et al. (2006) am Beispiel von Saxifiraga aizoides fir die
Sukzession von Pflanzen nach Gletscherriickgédngen aufgezeigt. Es wurden zwei Moglichkei-
ten vorgestellt, wie sich die genetische Diversitat und die genetische Differenzierung zwi-
schen Populationen wahrend der Sukzession entwickeln kann: Einerseits kann sich die neu
etablierende Population aus einer geringen Anzahl von angestammten Individuen entwickeln.
Hier sollte die genetische Differenzierung zwischen den Pionierpopulationen durch Zufallsef-
fekte hoch sein und die genetische Diversitat durch die geringe Anzahl an Griindungs-
Individuen gering ausfallen. Populationen alterer Sukzesssionsstadien weisen, bedingt durch
kontinuierliche Einwanderung neuer Gene in die Population nach ihrer Griindung, eine héhere
genetische Diversitat auf als jungere Standorte (dieses Szenario entspricht Szenario A der
Studie an Calathus erratus). Im zweiten Szenario ist die genetische Differenzierung zwischen
den Pionierpopulationen auf Grund der Herkunft der Individuen von verschiedenen Orten
hoher, wenn die neu etablierte Population von einer groeren Anzahl angestammter Individu-
en abstammt (Solé et al. 2004). Die genetische Diversitéat der Populationen wird bedingt durch
das Verschwinden verschiedener Genotypen durch genetische Drift oder Selektion im Laufe
der Sukzession absinken. Das hier aufgezeigte zweite Szenario entspricht in etwa dem fiir die
Bergbaufolgelandschaft entwickeltem Szenario C.

4.3 Calathus erratus

4.3.1 Methodendiskussion AFLP

Wéhrend der letzten 15 Jahre konnte ein rasanter Anstieg molekularer Studien zur geneti-
schen Verwandtschaft, zur Phylogenie, Populationsdynamik oder zur Gen- und Genomkartie-
rung auch an Insekten festgestellt werden (Avise 2004, Behura 2006).

In der vorliegenden Studie wurde die genetische Diversitdt von Calathus erratus-
Populationen gestdrter Offenlandstandorte mittels AFLP (Amplified Fragment Length Poly-
morphism, Vos et al. 1995) untersucht. Mit AFLPs wird mit hoher Reproduzierbarkeit eine
grofRe Anzahl polymorpher Banden erzeugt, welche (iber weite Bereiche des Genoms des zu
untersuchenden Organismus verteilt sind (Bensch & Akesson 2005). Da es sich um ein domi-
nantes Markersystem handelt, konnen keine Informationen ber das Auftreten homo- oder
heterozygote Merkmale ermittelt werden, d.h. die Marker kdnnen zur Abschatzung von Héu-
figkeiten von Genotypen eingesetzt werden, aber nicht zur Abschatzung von Allel-
Haufigkeiten. Weiterhin sind keine VVorabinformationen tber die DNA-Sequenzen notwendig,
weite Bereich des Genoms werden untersucht, und viele Marker kénnen in kurzer Zeit analy-
siert werden (Mueller & Wolfenbarger 1999).
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Neutrale Marker, wie AFLP, zeigen andere Muster als der Selektion unterliegende Marker
(Reed & Frankham 2001). Anhand von AFLP-Markern kdnnen z.B. Aussagen tber den Be-
siedlungsverlauf, Flaschenhalseffekte und genetische Drift getroffen werden (Houssard &
Escarré 1995). Durch die Analyse der genetischen Diversitat der Populationen kann der
Genfluss zwischen lokalen Populationen gemessen werden (Bensch & Akesson 2005, Behura
2006). Die Methode AFLP ist gut flr Populationsstrukturuntersuchungen und zur Analyse des
Besiedlungsgeschehens geeignet (Hardy 2003, Tero et al. 2003).

Eine Auswertung des Jahrganges 2006 der Zeitschrift ,,Molecular Ecology“ (Blackwell
Publishing) hinsichtlich der Verwendung von AFLP-Analysen bei genetischen Untersuchun-
gen anhand von Organismengruppen ergab, dass AFLP-Analysen besonders haufig bei Pflan-
zen zu Einsatz kamen (n = 24, Pflanzen = 58,3%) Untersuchungen an Tieren, besonders In-
sekten, waren hingegen mit 4% der publizierten Analysen unterreprasentiert. Auch Bensch &
Akesson (2005) kritisierten, dass AFLP als Methode in iiber 10jahriger Einsatzzeit Uiberwie-
gend bei Pflanzen, Bakterien und Pilzen, mit einer starken Ausrichtung auf 6konomisch wich-
tige Kulturarten und ihrer Krankheiten eingesetzt wurde. Diesen Zustand fuhrten sie darauf
zuriick, dass Zoologen und Botaniker h&ufig in verschiedenen Instituts-Geb&uden unterge-
bracht sind und ihre Verdffentlichungen in verschiedenen Zeitschriften publizieren. Dadurch
ist der Informationstransfer zwischen den Wissenschaftsgebieten maoglicherweise unterbro-
chen, so dass die AFLP-Methode kaum in Studien mit Wildtierarten eingesetzt wurde. Bis
2003 gab es ca. 1200 Studien an Pflanzen, aber nur 115 Studien an Tieren bei denen die Me-
thode AFLP genutzt wurde (Bensch & Akesson 2005). Inzwischen wurden mehrere populati-
onsgenetischen Untersuchungen mittels AFLP an Kafern veroffentlicht (z.B. Hawthorne
2001, Szalanski & Owens 2003, Carisio et al. 2004, Breuker et al. 2005, Blanc et al 2006,
Sander et al. 2006a).

4.3.2 Diskussion genetische Analysen an Calathus erratus

Durch die Verwendung von Lebendfallen konnten die Ké&fer lebendig in flissigen Stickstoff
uberfiihrt und dort bis zur DNA-Extraktion gelagert werden. Nach dem Test verschiedener
DNA-Extraktionsmethoden erwies sich die Freisetzung der DNA aus Kopf und den Kaferbei-
nen mittels DNeasy Kits (Qiagen, Hilden) besonders fur die spatere Verwendung fiir die
AFLP-Analysen als optimal.

In Voruntersuchungen hatte sich gezeigt, dass eine hohe Variabilitat der genetischen Diversi-
tat in den Kaferpopulationen zu erwarten war. Da besonders bei der selektiven Amplifikation
(dritter Schritt der AFLP-Analyse, siehe Kapitel 2.3.4.3) hdufig keine oder schlecht verwert-
bare Ergebnisse erzielt wurden, wurde die Entscheidung getroffen, alle Proben auf je einer
PCR-Platte mit 96 Probenplédtzen pro Primerkombination zu analysieren, um fir alle Proben
identische Analysevoraussetzungen zu schaffen. Pro Probeflache konnten damit abschlie3end
nur 6-8 Tiere untersucht werden. Die Vergleichbarkeit der erzielten Ergebnisse wurde jedoch
erhoht. Signifikante Abhangigkeiten zwischen der Anzahl der untersuchten Individuen pro
Untersuchungsflache und der gefundenen genetischen Diversitat der Ké&fer wurden nicht
nachgewiesen.
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4.3.3 Habitatfragmentation und genetische Diversitat

In anthropogen beeinflussten Habitaten wirken sich besonders die Intensitat der Bewirtschaf-
tung, die Isolierung der Flachen und die Flachengrof3e auf die Artenanzahl und die Populati-
onsdichten der Kéfer aus (Desender et al. 1999, Koivula et al. 2002, Brouat et al. 2003). Die
Besiedlung gestorter Gebiete durch Kafer erfolgt hdufig relativ schnell aus den umgebenden
Biotopen (Roslin 2001, Keller & Largiader 2003).

Teilpopulationen mit verringertem Genfluss zwischen den lokalen Populationen der einzelnen
Habitatpatches weisen durch ihre geringere genetische Vielfalt (Frankham et al. 2002, Reed &
Frankham 2003) und durch die geringere rdumliche Risikostreuung (Den Boer 1971) ein ho-
heres Extinktionsrisiko auf, als Populationen in nicht fragmentierten Landschaften. Besonders
kleine, weniger mobile Arten sind gefahrdet (Drees 2003). Fragmentierung fiihrt damit allge-
mein zu einer Reduktion der genetischen Diversitat (Avise & Hamrick 1996). Sie kann aller-
dings auch, bedingt durch eine Verringerung des Genflusses, die genetische Differenzierung
zwischen Populationen erhéhen (Slatkin 1994, Desender et al. 1998, Drees 2003).

Bedingt durch die Habitatfragmentation beherbergen kleinere Habitatpatches kleinere und
stérker isolierte Populationen (Young & Clarke 2000, Leblois et al. 2006). Kleinere Populati-
onen weisen auf Grund des Einflusses der genetischen Drift oder durch Inzucht eine geringere
genetische Diversitat und damit eine geringere Adaptationsfahigkeit als grof3e Populationen
auf (Frankham 1995). Der Genfluss zwischen den Populationen ist wichtig fur die Aufrecht-
erhaltung der lokalen genetischen Variabilitat. Er wirkt dem Verlust an genetischer Diversitét,
der durch die genetische Drift verursacht wird, entgegen. Flir mehrere Kéaferarten wurde be-
legt, dass die genetische Diversitat der Populationen von der Grol3e der Habitatfragmente ab-
hangt (Keller & Largiadér 2003, Williams et al. 2003, Patt 2004), es gibt allerdings auch Bei-
spiele von Pflanzen, wo dies nicht so war (z.B. Tero et al. 2003).

4.3.4 Populationsstrukturierung

Die Strukturierung der Landschaft kann sich auf das Muster der genetischen Differenzierung
auswirken. Unter der Voraussetzung, dass ein regionales Gleichgewicht zwischen Genfluss
und genetischer Drift vorhanden ist, stellt sich ein Muster von isolation-by-distance zwischen
den Populationen ein (Wright 1943, Hutchinson & Templeton 1999). Dabei gehen Allele
durch Driftereignisse aus der Population verloren und werden durch den Genfluss zwischen
Populationen der Region wieder ersetzt.

Es konnen verschiedene Zusammenhénge zwischen genetischen Distanzen (Fst) und geogra-
phischen Distanzen der Populationen bestehen (Abbildung 46). So kann sich ein regionales
Gleichgewicht von Genfluss und genetischer Drift zwischen den Populationen einstellen
(Abbildung 46a). Dieses regionale Gleichgewicht kann fehlen, wenn der Genfluss grofier ist
als die genetische Drift zwischen den Populationen (Abbildung 46b) oder wenn die Gendrift
einen hoheren Einfluss hat, als der Genfluss (Abbildung 46c¢). Auch kann das Fehlen eines
regionalen Gleichgewichtes zustande kommen, wenn Genfluss und Gendrift die regionale
Populationsstruktur skalenabhangig beeinflussen. Der Genfluss hat dann im Bereich kirzerer
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geographischer Distanzen einen hoheren Einfluss als die Gendrift, wéhrend die Gendrift bei
grolReren geographischen Entfernungen die rdumliche genetische Struktur der Population be-
einflusst (Abbildung 46d, Hutchinson & Templeton 1999).

a) b)

Genetische Distanz (Fst)
Genetische Distanz (Fst)

Geographische Entférnung Geographische Entférnu ng

c) c)

Genetische Distanz (Fst)
Genetische Distanz (Fst)

Geographische E ntf;mung Geographische Entf;rnu ng

Abbildung 46: Graphische Darstellung der hypothetischen Beziehung zwischen genetischer Distanz (Fst) und
geographischer Distanz zwischen Populationen, a) regionales Gleichgewicht zwischen Genfluss und Gendrift, b)
Fehlen eines regionalen Gleichgewichtes — der Genfluss zwischen den Populationen ist gréfSer als die genetische
Drift, ¢) Fehlen eines regionalen Gleichgewichtes - die Drift hat mehr Einfluss als der Genfluss, d) Fehlen eines
regionalen Gleichgewichtes - Genfluss und Drift beeinflussen die regionale Populationsstruktur skalenabhdn-
gig: der Genfluss hat bei geringen geographischen Distanzen einen héheren Einfluss als die Drift, die Drift
beeinflusst die Populationsstruktur bei grofferen geographischen Entfernungen. Die blau markierten Bereiche
verdeutlichen die ungefihren Bereiche der Streuung. Die schwarze Linie im Mittelbereich der blauen Fldichen
stellt ndherungsweise die Beziehung zwischen genetischer und geographischer Distanz dar. Leicht verdndert
nach Hutchinson & Templeton (1999).

Viele regionale Populationen befinden sich nicht in einem Gleichgewicht, da die Populationen
nicht lange genug existieren oder die erforderlichen Bedingungen nicht lange genug andauern,
um ein regionales Muster von isolation-by-distance auszubilden (McCauley 1993, Hutchinson
& Templeton 1999). Kommt das stepping-stone-Modell der Populationsstrukturentwicklung
(Kimura 1953) zur Anwendung, bei dem die Ausbreitungsfahigkeit der Organismen durch die
geographische Entfernung zwischen den Populationen beeinflusst wird, so findet der Genfluss
meist zwischen benachbarten Populationen statt. Dieses Modell konnte fir einige Waldarten
bestatigt werden (z.B. Abax parallelepipedus, Pterostichus oblongopunctatus: Butterweck
1998). Geographisch naher beieinander liegende Populationen sind sich genetisch &hnlicher
als andere Populationen (Wright 1943). Auf grolRerer raumlicher Skala steigt die genetische
Distanz der Kaferpopulationen nicht mehr an, wenn ein starker Genfluss zwischen den Popu-
lationen die Effekte der genetischen Drift aufheben kann (z B. Keyghobadi et al. 1999, Sander
et al. 2006b). Aber auch Barrieren, die den Genfluss beeintrachtigen, kénnen sich auf das iso-
lation-by-distance-Gleichgewicht auswirken (Garnier et al. 2004).

Die Skala auf der die isolation-by-distance auftritt, ist vom Ausbreitungsvermdégen und -
verhalten der Arten abhéngig (Brouat et al. 2003). Nach der dispersal-gene-flow-Hypothese
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(Desender & Verdyck 2000) ist der Grad des Genflusses zwischen den Populationen mit der
Ausbreitungsfahigkeit der Art korreliert. So kdnnen Populationen groRer flugunféhiger Cara-
biden (z.B. bei Carabus auronitens, Drees 2003) oder Habitatspezialisten wie Waldarten mit
zunehmender Individuengrolie (Gibb et al. 2006) in ihrer Ausbreitungsfahigkeit eingeschrankt
sein. Dies fuhrt zu einer stirkeren Differenzierung zwischen geographisch weit voneinander
entfernten Populationen und einer Populationsstrukturierung in der Landschaft.

Populationen bestimmter Arten mit hohem Dispersionsvermdgen sind in kontinuierlichen
Habitaten meist nur gering differenziert. Hohe genetische Diversitaten in den Kaferpopulatio-
nen ohne geographische Strukturierungen wiesen z.B. Pogonus chalceus (Desender et al.
1998, Dhyvetter et al. 2005a), Bembidion minimum, Bembidion normannum (Desender &
Verdyck 2001), Carabus nemoralis (Brouat et al. 2003), Carabus violaceus, Carabus auroni-
tens (Keller & Largiader 2003), Abax ater, Pterostichus madidus (Desender et al. 2005) und
Monolepta vincta (Patt 2004) auf.

Roslin (2001) stellte z.B. bei dem Dungkafer Aphodius fossor einen hohen ,,population-
turnover* mit hohen Austauschraten zwischen den Populationen fest. Nach dieser Untersu-
chung ist die gesamte finnische Festlandspopulation von A. fossor als eine grofRe ,,patchy po-
pulation* mit hohen Austauschraten zwischen den lokalen Populationen zu beschreiben. Fur
die hochmobilen Bembidion-Arten B. minimum und B. normannum, die nur geringe geneti-
schen Unterschiede zwischen den lokalen Populationen aufwiesen, wurde eine Metapopulati-
on auf einer sehr grofRen geographischen Skala (ganz Westeuropa) postuliert (Desender &
Verdyck 2001). Bei Poecilus versicolor, der eine hohe Ausbreitungsfahigkeit aufweist, wurde
ein starker Genfluss, welcher von der Landschaftsstruktur der Umgebung abhé&ngig war, fest-
gestellt (Sander et al. 2006b). Fir diese Art wurde das Entstehen einer groRen kontinuierli-
chen Population postuliert, da keine rdumlich geteilten Subpopulationen vorhanden waren.
Auch in heterogenen Landschaften wurden teilweise hohe genetische Diversitaten in Kéafer-
populationen nachgewiesen (z.B. bei Abax ater, Pterostichus madidus, Desender et al. 2005).

Ein regionales Gleichgewicht zwischen Genfluss und genetischer Drift (isolation-by-distance)
wurde Uberwiegend an weniger mobilen Arten nachgewiesen, z.B. bei Carabus auratus (San-
der et al. 2006a). Starkere rdumliche Populationsstrukturierungen traten besonders bei Habi-
tatspezialisten auf, wo andere Habitattypen in der Umgebung als Barrieren fur den Genfluss
wirken konnten. Die Waldart Carabus punctatoauratus war starker rdumlich strukturiert als
die euryoke Art Carabus nemoralis (Brouat et al. 2003). Die Waldart Abax ater war zwischen
verschiedenen Waldfragmenten genetisch differenziert (Desender et al. 1999). Fir diese Arten
mit einem geringen Ausbreitungsradius wurde gezeigt, dass eine abnehmende Habitatgrole in
einer fragmentierten Landschaft zu einem Verlust an genetischer Variabilitat der Populationen
fihren kann. Der Einfluss der Habitatqualitat auf die genetische Diversitat der K&ferpopualti-
onen ist gering (Brouat et al. 2003).

Von Keller & Largiader (2003) wurden der Einfluss von Habitatfragmentation durch grof3e
Stral3en auf nicht flugfahige Kaferarten untersucht. Bei der Waldart Carabus violaceus fihrte
diese Fragmentierung zu einer Reduktion des Genflusses und zu einem Verlust an genetischer
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Variabilitat in den Populationen. Bei Abax parallelepipedus kam es zu genetischen Differen-
zierungen (Keller et al. 2004).

Auch die Stabilitat des Lebensraumes kann sich auf die Ausbreitungsfahigkeit der K&fer und
damit auf die genetische Diversitat und die genetischen Distanzen zwischen den Populationen
auswirken. Desender et al. (2000) fanden fir den Salzmarschlaufkafer Pogonus chalceus fir
mediterrane Populationen, mit einer geringen Stabilitdt und haufigen Extinktions- und Reko-
lonisationsereignissen, eine geringe genetische Differenzierung verbunden mit einer hohen
Ausbreitungsfahigkeit. Bei Pogonus littoralis waren die mediterranen Populationen signifi-
kant von den atlantischen Populationen differenziert. Die stérker isolierten atlantischen Popu-
lationen wiesen eine starkere Sifferenzierung auf (Dhyvetter et al. 2005b).

Einzelne Griinder-Ereignisse, die zur Kolonisierung eines Lebensraumes fuhren, werden sel-
ten nachgewiesen. Fur die Laufkéaferart Calosoma granatense auf den Galapagos-Inseln (De-
sender & Verdyck 2000) wurde gezeigt, dass starke genetische Differenzierungen zwischen
den Kaferpopulationen der einzelnen Inseln auftraten und gut mit der geographischen Lage
und dem geologischen Alter der Insel Ubereinstimmten. Fir das Auftreten dieser starken gene-
tischen Unterschiede zwischen Ké&ferpopulationen ist jedoch eine strenge Isolierung der ein-
zelnen Populationen voneinander nétig. In fragmentierten Landschaften, wie z.B. Agrarland-
schaften oder Bergbaufolgelandschaften ist dies kaum mdoglich.

Im Rahmen der vorliegenden Untersuchungen wurden erstmals genetische Untersuchungen an
der Laufké&ferart Calathus erratus im Bereich der Niederlausitzer Bergbaufolgelandschaften
und auf Truppentibungsplétzen in Brandenburg durchgefihrt. Anhand dieser Untersuchungen
wurde belegt, dass Calathus erratus eine hohere Mobilitét, als vor Beginn der Studie ange-
nommen, aufweist. Populationsgenetische Strukturanalysen mittels AFLP an 13 Populationen
des Laufké&fers erbrachten fir alle untersuchten Kafer ein unterschiedliches Bandenmuster.
Die Gen-Diversitaten der einzelnen Kaferpopulationen waren durchgehend hoch und wiesen
nur geringe Unterschiede zwischen den Populationen auf. Eine entfernungsabhangige Ande-
rung (bis 125 km) der genetischen Distanzen zwischen den Populationen und damit eine Kor-
relation zwischen genetischer Distanz und geographischer Distanz wurde nicht bestatigt. Eine
isolation-by-distance wurde wie bei anderen mobilen Ké&ferarten nicht nachgewiesen.

Zwischen Kaferpopulationen der Bergbaufolgelandschaften und Kaferpopulationen von
Truppenlbungsplatzen waren kaum Unterschiede in der Gen-Diversitat festzustellen. Fla-
schenhals- (bottleneck) Situationen traten bei der Untersuchungsart in den Bergbaufolgeland-
schaftspopulationen nicht auf. Eine genetische Verarmung der Ké&ferpopulationen der Berg-
baufolgelandschaften wurde damit nicht bestétigt. Die Besiedlung der Bergbaufolgelandschaf-
ten der Niederlausitz durch Calathus erratus erfolgte durch mehrmalige Besiedlungsereignis-
se mit groReren Individuenanzahlen. Die besiedelnden Individuen stammten aus dem Umland.
Der Sukzessionstyp der von Calathus erratus zu besiedelnden Gebiete, Primarsukzession
(Bergbaufolgelandschaften) oder Sekundéarsukzession (ehemalige Truppeniibungsplétze), war
von untergeordneter Bedeutung fur das Besiedlungsgeschehen.
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Abbildung 47: Graphische Darstellung der genetischen Distanzen (Fst) zwischen Kdferpopulationen, die gegen
die geographischen Entfernungen bis 60 km (minimale und maximale Entfernungen) zwischen den untersuchten
Populationen aufgetragen wurden. Die farbigen Punkte zeigen den Bereich der geographischen Entfernung
zwischen den Populationen an, die blauen Sterne markieren die mittleren geographischen Entfernungen. Weitere
Informationen zu den analysierten Kdferdatensdtzen (Art, genetischer Marker, Habitattyp) sind Tabelle 31 im
Anhang zu entnehmen. Die Werte fiir genetische Distanzen und geographische Entfernungen zwischen den Po-
pulationen wurden: 1. Butterweck (1998), 2. Sander et al. (eingereicht), 3. De Vries (1996), 4. und 5. Desender
& Verdyck (2001), 6., 7., 8. Drees (2003), 9. Assmann (1998), 10. Butterweck (1998), 11. Brouat et al. (2003),
12. Assmann (1998), 13. Brouat et al. (2003), 14. Keller & Largiadér (2003), 15. De Vries (1996), 16. Butter-
weck (1998) entnommen.

In Abbildung 47 werden die genetischen Distanzen zwischen den Populationen und die analy-
sierten geographischen Entfernungen (bis 60 km) flr verschiedene Laufkaferarten nach Lite-
raturangaben graphisch dargestellt. Weitere Informationen zu den Studien sind Tabelle 31 im
Anhang zu entnehmen. Es wird ersichtlich, dass bei vielen Studien an Laufkafern geringe
genetische Distanzen von 0,01 bis 0,30 zwischen den untersuchten Kéferpopulationen, auch
Uber groRere geographische Entfernungen hinweg, ermittelt werden (z.B. Fst = 0,04 bei Ent-
fernungen bis 37 km (DeVries 1996), Fst = 0,09 bei Entfernungen bis 48 km, Fst = 0,041 bei
Distanzen bis 500 km (Desender et al. 1998, nicht dargestellt). Die fiir die Analysen verwen-
deten Markersysteme hatten keinen Einfluss auf die Resultate. Eine Zunahme der genetischen
Distanzen zwischen den Kaferpopulationen bei gréReren geographischen Entfernungen zwi-
schen den Populationen war nicht zu verzeichnen. Bei den untersuchten Arten handelte es
sich mit 4gonum-, Pterostichus- und Pogonus-Arten, um hochmobile Arten. Werden Habitat-
spezialisten in fragmentierten Habitaten Uber groere geographische Distanzen (> 10 km)
untersucht, so kdnnen, bedingt durch einen geringeren genetischen Austausch zwischen den



Diskussion 106

Populationen, groliere genetische Distanzen gefunden werden, z.B. bei Abax parallelepipedus
(Sander et al. eingereicht, Nr. 2 in Abbildung 47) oder verschiedenen Carabus- Arten (Drees
2003, Nr. 7 und 8 in Abbildung 47, Garnier et al. 2004, nicht dargestellt).

Mit genetischen Distanzen von Fst = 0,023 zwischen den untersuchten Calathus erratus-
Populationen bei geographischen Entfernungen von bis zu 120 km, wurde bestétigt, dass es
sich bei Calathus erratus ebenfalls um eine sehr mobile Art handelt, die eine sehr geringe, auf
die rdumliche Struktur zurtickzufiihrende Differenzierung zwischen den Populationen auf-
wies. Der Uberwiegende Anteil der genetischen Variabilitat (ca. 97%, Tabelle 16) trat inner-
halb der untersuchten Calathus erratus-Populationen auf. Dies l&sst auf grof3e Populations-
groRen (bis zu 80 gefangenen Individuen pro Untersuchungsstandort im Fangzeitraum, vgl.
Tabelle 7), hohe Individuen-Austauschraten, hohes Ausbreitungsvermodgen und einen hohen
Genfluss zwischen den Populationen schlief3en.

Die hohe Mobilitat von Calathus erratus und die hohe Migrationsrate fiihrten zu einer Reduk-
tion der genetischen Differenzierung zwischen den Populationen. Ein regionales Gleichge-
wicht zwischen Genfluss und genetischer Drift (Hutchinson & Templeton 1999) wurde bei
den untersuchten Calathus erratus-Populationen nicht gefunden. Der Genaustausch mit in der
Umgebung der Bergbaufolgelandschaften lebenden Populationen ist mdglich. Bei den weiter
entfernten Untersuchungsstandorten sind die Wirkung von Faktoren wie Isolation und geneti-
scher Drift nicht auszuschlief3en.

Anhand der vorliegendes Ergebnisse sind Ruckschliisse auf das Besiedlungsverhalten von
Calathus erratus und die geographische Herkunft der Kéfer in der Bergbaufolgelandschaft der
Niederlausitz moglich. Die Besiedlung von gestorten Gebieten erfolgte relativ schnell aus den
umgebenden Biotopen. Die Kéfer konnen auch groRere Entfernungen lberwinden. Dies ist
maoglich, da die Laufkaferart Calathus erratus auch in Habitaten, wie Ruderalfluren oder A-
ckerunkrautfluren vorkommt, die in der Umgebung der Bergbaufolgelandschaften vorzufin-
den sind. Die Abundanzen dieser Art sind in diesen Gebieten jedoch wesentlich niedriger.

4.3.5 Entwicklung der genetischen Diversitat der Kaferpopulationen im
Laufe der Zeit

Das Alter der Flachen (Zeit seit Verkippung) in der Bergbaufolgelandschaften der Niederlau-
sitz beeinflusste die Gen-Diversitat der Calathus erratus-Populationen auf gestorten Offen-
landflachen nicht. Die genetischen Distanzen der Calathus erratus-Populationen blieben (ber
einen Untersuchungszeitraum von drei Jahren an unterschiedlich alten Untersuchungsstandor-
ten gleich groR. Eine Veranderung der genetischen Diversitat im Laufe der Zeit trat nicht auf.
Ein Einfluss des Flachenalters auf die genetische Struktur der Kaferpopulationen der Untersu-
chungsstandorte war nicht nachweisbar. Die genetische Diversitat der K&ferpopulationen war
im Laufe der Sukzession auf hohem Niveau stabil.

Fur das Vorhandensein stabiler Kéferpopulationen sind optimale Habitatbedingungen fiir die
jeweilige Kaferart wichtig (Brunk 2007). Die Zusammensetzung der Vegetation ist in den
Bergbaufolgelandschaften der Niederlausitz nicht vom Alter des Tagebaues abh&ngig, son-
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dern die Zusammensetzung der Vegetation ist tagebauspezifisch und zusétzlich von der Histo-
rie des Standortes abhé&ngig (Denkinger 2006). Untersuchungen zur Vegetation (Felinks 2000,
Denkinger 2006) und faunistische Untersuchungen z.B. an Spinnenzonosen (Mrzljak &
Wiegleb 2000) bestatigen diese Ergebnisse.

Die Pionierart Calathus erratus wird auf Flachen ohne oder mit geringer Vegetationsbede-
ckung (z.B. Tagebau Cottbus Nord, zwei Jahre nach Verkippung) nicht nachgewiesen. Opti-
male Habitatbedingungen mit liickiger, kryptogamenreicher Vegetation weist der mittel alte
Untersuchungsstandort Schlabendorf-Nord auf. Hier war die Anzahl der gefangenen Kafer
hoch (vgl. Tabelle 7). Die jungen Untersuchungsstandorte in der Bergbaufolgelandschaft
Schlabendorf-Sud befinden sich in einem Stadium der Sukzession, welches den Beginn opti-
maler Habitatbedingen fir die Pionierart Calathus erratus darstellt. Im Bereich des &ltesten
Untersuchungsstandortes in Plessa ist ein Ubergang zu einem Waldstandort zu beobachten.
Hier werden die noch vorherrschenden optimalen Habitatbedingungen fur Calathus erratus in
absehbarer Zeit durch die fortschreitende Sukzession in suboptimale Bedingungen tibergehen
(Abbildung 48). Nur auf Flachen mit optimalen Habitatbedingungen fiir die Untersuchungsart
kommen Calathus erratus-Populationen mit groBen Individuenanzahlen vor.

Fur die Entwicklung der genetischen Diversitat der Calathus erratus-Populationen der Berg-
baufolgelandschaften der Niederlausitz im Laufe der Sukzession, konnte folgendes Modell
(Abbildung 48) aufgestellt werden: wenn geeignete Habitatbedingungen auf den Flachen vor-
herrschen, weisen schon junge Sukzessionsstandorte, wie die Bergbaufolgelandschaft Schla-
bendorf-Sud Calathus erratus-Populationen mit hohen Gen-Diversitaten auf. Diese hohe Gen-
Diversitat in den Kéferpopulationen bleibt auch an &lteren Untersuchungsstandorten (Schla-
bendorf-Nord, Plessa) erhalten. Die Kaferpopulationen der Untersuchungsstandorte cP, Nord
und Ple bilden ein Plateau mit hohen Gen-Diversitaten aus. Wie sich Calathus erratus-
Populationen auf initialen Stadien in den Bergbaufolgelandschaften etablieren, konnte nicht
belegt werden. In noch jungeren Bergbaufolgelandschaften (z.B. Cottbus-Nord, zwei Jahre
nach Verkippung) kamen Individuen dieser Art nicht vor. Eine Abnahme der Gen-Diversitat
an &lteren Untersuchungsstandorten in den Bergbaufolgelandschaften (z.B. Plessa) war nicht
zu beobachten. Bei weiter fortschreitender Sukzession werden diese Flachen keine optimalen
Habitatbedingungen mehr fur die Pionierart Calathus erratus aufweisen. Die Gen-Diversitat
der Populationen verringert sich durch das Absinken der PopulationsgroRe, welche durch E-
migrationsprozesse entsteht.

Keines der in Kapitel 4.2 aufgestellten Szenarien A, B und C der Entwicklung der genetischen
Diversitat der Calathus erratus-Populationen im Laufe der Zeit lasst sich mit den vorliegen-
den Untersuchungen bestétigen. Die Gen-Diversitaten der Kaferpopulationen sind unabhéngig
vom Alter der Standorte hoch. Eine genetische Verarmung der Bergbaufolgelandschaftspopu-
lationen durch ein einmaliges Besiedlungsereignis, eine Abnahme der genetischen Ahnlich-
keit der Populationen mit zunehmender geographischer Entfernung und ein Absinken der ge-
netischen Diversitat im Laufe der Zeit wurde nicht festgestellt.
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Abbildung 48: Modell der Entwicklung der genetischen Diversitdit in den Calathus erratus-Populationen der
Bergbaufolgelandschaften der Niederlausitz im Laufe der Sukzession, mit Darstellung der Gen-Diversitit. cP
(junger Standort in Schlabendorf-Siid, ca. 14 Jahre), Nord (mittel alter Standort in Schlabendorf-Nord, 27 Jah-
re) und Ple (alter Standort in Plessa, 56 Jahre); durchgehende schwarze Linie: Gen-Diversitdit der Calathus
erratus-Populationen im Rahmen der Studie ermittelt; gestrichelte schwarze Linie: hypothetische Entwicklung
der Gen-Diversitit der Calathus erratus-Populationen.

Da fir den Beginn der Besiedlung (linker Bereich der Abbildung 48 mit Fragezeichen) und
die Aussterbephase der Kaferpopulationen (rechter Bereich Abbildung 48 mit Fragezeichen)
keine Beobachtungen vorlagen, konnten keine Schlussfolgerungen lber diese Phasen der Be-
siedlung gezogen werden. Auch ist unbekannt, wie steil der Anstieg der genetische Diversitat
in diesen Phasen ist. Es kann jedoch davon ausgegangen werden, dass nach der Einstellung
von geeigneten Habitatbedingungen eine schnelle Besiedlung stattfindet und mit einem steilen
Anstieg der genetischen Diversitat zu rechnen ist. Das Absinken der genetischen Diversitat in
der Schlussphase wird durch eine allméahliche Abnahme der PopulationsgréRRe voraussichtlich
langsamer erfolgen. Durch Resultate belegt ist der mittlere Bereich der Graphik mit einem
Plateau, das eine stabile hohe Gen-Diversitat der Calathus erratus-Populationen (ber einen
langeren Zeitraum dokumentiert. Schon in frihen Sukzessionsstadien treten hohe Gen-
Diversitaten in den Ké&ferpopulationen auf.

4.3.6 Flugelausbildung bei Calathus erratus

Obligat beflugelte K&ferarten weisen hdufig eine hohere genetische Diversitat und eine gerin-
gere genetische Differenzierung zwischen den Populationen auf, als Arten mit Flugeldi-
morphismus (z.B. Dicheirotrichus gustavii, obligat befligelt und Pogonus chalceus, mit Flu-
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geldimorphismus, Desender et al. 1998). Populationen mit hoher Ausbreitungsfahigkeit zei-
gen selten eine Populationstrukturierung (Ward et al. 1992, Desender et al. 1998).

Das Auftreten hoher prozentualer Anteile makropterer Individuen wird haufig mit Habitaten
in instabilen Lebensrdumen in Verbindung gebracht. Fir diese Habitate werden haufige Ko-
lonisations-, bzw. Rekolonisationsprozesse angenommen (Brandmayr 1983, As 1984, Beyer
& Grube 1997). Stabilisieren sich die Lebensbedingungen der Habitate, so erfolgt bei Arten
mit einem Fligelpolymorphismus hdufig eine allmahliche Selektion, die zu einer Abnahme
des Dispersionsvermdgens, wie z.B. einer Rickbildung der Flugmuskulatur und eine Reduk-
tion der Fligellange, fuhren kann (Den Boer et al. 1980, Den Boer 1987). Eine abnehmende
Ausbreitungsfahigkeit von Kafern durch einen Riickgang der Anteile gefliigelter Individuen
in den Populationen wurde z.B. in Kistendiinenbereichen bei Pogonus chalceus (Desender et
al. 1998) mit zunehmendem Fl&chenalter nachgewiesen. Auch in groRen Populationen traten
uberwiegend Kéafer mit reduzierter Flligellange und zuriickgebildeter Flugmuskulatur auf (De-
sender et al. 1998).

Bei den bisher untersuchten Kéferarten, ist die Fligelausbildung genetisch determiniert (De-
sender 1989, Aukema 1995). Umweltfaktoren, wie Nahrungsverfugbarkeit und Umgebungs-
temperaturen konnen als EinflussgroRe auf die Ausbildung von Fliigeln ausgeschlossen wer-
den (Desender 1989). Ein Komplex aus verschiedenen Faktoren muss zur Auspragung kom-
men, um die Flugmuskulaturentwicklung zu initiieren. Solche Faktoren kdnnen z.B. Habitat-
wahl, Lebenszyklusablauf und andere Merkmale der Lebensgeschichte sein (Desender 2000).
Diese Faktoren beeinflussen den Ablauf vom Aufbau oder der Autolyse der Flugmuskulatur
(Desender 1985). Nach Lindroth (1949), Den Boer et al. (1980) und Brandmayr (1983) ist die
Ausbreitungskraft von Laufkaferarten hauptsachlich durch natirliche Selektion bestimmt, da
Individuen, die die Population verlassen, Gene mit sich nehmen, die mit einer hohen Ausbrei-
tungsfahigkeit assoziiert sind. Je stabiler das zu besiedelnde Habitat ist, umso mehr wird die
FlugelgroRe reduziert und die Fahigkeit eine Flugmuskulatur auszubilden sinkt.

Bei Pogonus chalceus, einer halobionten Laufkéferart, spiegelte der auftretende Fligeldi-
morphismus und die Flugmuskelausbildung die Historie der Untersuchungsstandorte und den
Genfluss wider, der in diesen Populationen vorkam (Desender 1985). Die Kolonisation der
belgischen Salzmarschen erfolgte durch fliegende Individuen. Nach erfolgreicher Besiedlung
des Gebietes entstanden durch den Genfluss kiirzer beflugelte Individuen, da die langfltgligen
Kéfer die Population durch Abwanderung verlassen hatten. Mit diesen Individuen verschwand
die genetische Information zur Ausbildung langfliigliger Ké&fer. Die in &lteren Populationen
beobachtete Fliigelreduktion bei dimorphen Laufk&ferarten ist auf Migrationseffekte (Abwan-
derung geflugelter Individuen) als zugrunde liegende evolutiondre Mechanismen zuriickzu-
fihren. Auch an den beiden Calathus-Arten C. cinctus und C. melanocephalus zeigte Aukema
(1995), dass der Flugeldimorphismus genetisch determiniert ist und die Expression von
langfliigligen Genotypen durch Umweltfaktoren und Nahrungsangebot beeinflusst wird. Die
Ausbildung der Flugmuskulatur findet in einer der letzten Larvalphasen oder bei der frischen
Imago statt.
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In Deutschland tritt Calathus erratus Uberwiegend als kurz geflugelte Morphe auf. Bei den
vorliegenden Untersuchungen an Calathus erratus wurden hohe Anteile makropterer Indivi-
duen (bis zu 39%, Tabelle 19), im Bereich der jungen Untersuchungsstandorte (ca. 14 Jahre
nach Verkippung) in der Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf-Siid, ermittelt. Auf &lteren
Untersuchungsstandorten in den Bergbaufolgelandschaften und auf den Truppeniibungsplét-
zen wurden keine gefligelten Individuen nachgewiesen. Auf dem Truppeniibungsplatz Ddbe-
ritzer Heide wurden nach Untersuchungen von Beier & Korge (2001), stets kurz geflligelte
Individuen gefangen. Fur die Niederlande und den Nordwesten Mitteleuropas wird Calathus
erratus (Turin 2000) als makropter eingestuft. In Kistendiinen in Belgien wurden ca. 1,5%
gefligelte Calathus erratus-Individuen nachgewiesen (Desender 1996).

Fur die Niederlande wurde die Hypothese aufgestellt, dass sich der Flugeldimorphismus bei
Calathus erratus durch natirliche Selektion wéhrend der letzten 120 Jahre, durch die Stabili-
sierung der Habitatbedingungen, in ein Stadium mit abnehmender H&aufigkeit von makropte-
ren Individuen, entwickelt hat (Den Boer et al. 1980, Brandmayr 1983). In Sudfinnland, an
der ndrdlichen Ausbreitungsgrenze der Art, wurden von Palmén (1944) viele Individuen mit
voll ausgebildeten Fliigeln gefunden. Als Erkl&rung dieses Phd&nomens wurden sehr instabile
Habitatbedingungen und ein moglicherweise noch aktives Besiedlungsgeschehen angefiihrt,
das, ausgehend von weit entfernten Wanderdiinen, die Einwanderung voll gefligelte Indivi-
duen in die Population ermdglichte (Lindroth 1949, den Boer et al. 1980). Bei der Besiedlung
neuer Habitate ist die Moglichkeit der Ausbreitung durch aktives Fliegen von groRerer Bedeu-
tung (Palmén 1944, den Boer 1977, den Boer et al. 1980).

Brunk (2007), der faunistische Untersuchungen in den Bergbaufolgelandschaften und auf
Truppenlbungsplatzen in der Niederlausitz durchfihrte, kann hohe Anteile markopterer Indi-
viduen bei Calathus erratus im Bereich der jungen Bergbaufolgelandschaften bestatigen. Bei
seinen Untersuchungen wies er nach, dass die Laufké&ferarten, die mit den héchsten Abundan-
zen auf diesen Flachen auftraten (Calathus erratus, Calathus melanocephalus, Calathus cinc-
tus, Calathus fuscipes und Pterostichus niger), Arten mit dimorpher Fligelausbildung sind.
Bei Calathus erratus stellte er signifikant hohere Anteile makropterer Calathus erratus-
Individuen in den Niederlausitzer Bergbaufolgelandschaften (3,7 bis 23,5% makroptere Indi-
viduen), als auf unverritzten Flachen z.B. auf Truppenubungsplatzen fest. Der Anteil makrop-
terer Individuen nahm mit Zunahme des Alters der Bergbaufolgelandschaften (Zeit seit Ver-
Kippung) deutlich ab (Abbildung 49).
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Abbildung 49: Untersuchte Individuen (Balken: Aktivitdtsdichte auf diesen Untersuchungsflichen) und prozen-
tualer Anteil an makropteren Individuen (M%, schwarze Punkte) von Calathus erratus in den Bergbaufolgeland-
schaften (schwarze Balken) und auf ehemaligen Truppeniibungsplitzen (weifle Balken). Die Zahlen bezeichnen
das Alter der Kippen bzw. die Zeit seit der letzten Storung. Leicht verdndert nach Brunk (2007).

Fir die jungen Bergbaufolgelandschaften der Niederlausitz kann durch den hohen Anteil voll
geflugelter Individuen auf ein aktives Besiedlungsgeschehen geschlossen werden. Dabei kann
es sich um Immigrationseffekte von Calathus erratus-Individuen in die neu zu besiedelnden
Flachen handeln. Aber auch Emigrationseffekte von Individuen von den Flachen der jungen
Bergbaufolgelandschaften sind moglich. Die vorherrschenden Umweltbedingungen auf den
Flachen mit noch nicht optimalen Habitatbedingungen (z.B. junge Untersuchungsstandorte in
Schlabendorf-Sud) stimulierten die Ausbildung makropterer Individuen mit funktionsfahiger
Flugmuskulatur fur Emigrationsprozesse. Auf noch jlingeren Untersuchungsstandorten in den
Bergbaufolgelandschaften (z.B. der Tagebau Cottbus Nord, zwei Jahre nach Verkippung)
traten keine Calathus erratus-Individuen auf. Am zentralen Untersuchungsstandpunkt (cP) in
der jungen Bergbaufolgelandschaft Schlabendorf-Siid wurden makropteren Individuen in
zwei aufeinander folgenden Jahren (Tabelle 19 in Kapitel 3.1.3) gefangen.

Das Fehlen von makropteren Individuen auf &lteren Untersuchungsstandorten, in den Berg-
baufolgelandschaften und auf den Truppenubungsplétzen, belegte die Annahme, dass zum
Untersuchungszeitpunkt im Bereich der jungen Bergbaufolgelandschaften ein aktiven Besied-
lungsgeschehen durch Calathus erratus vorlag. Diese Annahme wurde durch die Untersu-
chungen von Brunk (2007) gestitzt. Er belegte, dass mit Zunahme des Kippenalters der An-
teil der makropteren Calathus erratus-Individuen auf den Untersuchungsstandorten in der
Bergbaufolgelandschaft abnahm (Abbildung 49).
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Die Calathus erratus-Populationen der untersuchten Truppenlbungsplatze bestehen sicherlich
schon seit Entstehung dieser Flachen (mindestens 40-60 Jahre). Die sehr geringen Anteile
makropterer Calathus erratus-Individuen (durchschnittlich 0,3%, Brunk 2007) in diesen Be-
reichen, kdnnen so interpretiert werden, dass die durch die militdrische Nutzung gestorten
Kéaferpopulationen sich direkt aus dem Artenpool der ungestorter Landschaftsbereiche der
umgebenden Habitate auffiillen. Dies kann ohne Ausbildung langfliigliger flugfahiger Kéafer-
individuen geschehen. In den Bergbaufolgelandschaften ist eine direkte Neubesiedlung not-
wendig.

Die hohe Anzahl gefliigelter, potentiell flugféhiger Individuen im Bereich junger Bergbaufol-
gelandschaften spricht dafur, dass Calathus erratus groRere Entfernungen Gberwinden kann.
Besiedlungsereignisse durch Calathus erratus sind auch Uber grofiere geographische Entfer-
nungen moglich, dabei kann eine Besiedlung von Gebieten durch Laufen, Fliegen oder als
Luftplankton mdglich sein.

Im Laufe der Sukzession vollzog sich im Hinblick auf die Fligelausbildung der Kéafer inner-
halb von Populationen eine tief greifende Veranderung. Hohen Anteile makropterer Individu-
en in Populationen der friihen Sukzessionsstadien wurden im Laufe der Zeit durch kurz gefli-
gelte Individuen abgeldst. Auf &lteren Flachen in den Bergbaufolgelandschaften (z.B. Schla-
bendorf-Nord, Plessa), mit optimalen Habitatbedingungen fur die Laufkaferart Calathus erra-
tus, fanden kaum Immigrations- und Emigrationsprozesse statt. Die Entwicklung geflligelter
Kéafer wurde nicht ausgel6st. In Plessa wird es durch die fortschreitende Sukzession und die
damit verbundene Anderung der Vegetationsstruktur (Entwicklung von Waldstadien) in den
néchsten Jahren zu einer Verringerung der Populationsgréfie von Calathus erratus kommen.
Die Besiedlung geeigneter Standorte durch Calathus erratus findet in der Bergbaufolgeland-
schaft der Niederlausitz schnell auch durch gefligelte Individuen statt. Wenn sich die Habi-
tatbedingungen stabilisiert haben, kommt es nur noch selten zur Ausbildung makropterer In-
dividuen.

4.3.7 Zusammenfassende Diskussion

Die vorliegenden Untersuchungen zur Populationsstruktur des Laufkafers Calathus erratus
belegten hohe genetische Diversitaten innerhalb der Kaferpopulationen. Die genetische Di-
versitdten in den Populationen von Untersuchungsstandorten der Bergbaufolgelandschaften
und Truppeniibungsplétze unterschieden sich kaum. Unterschiede in der genetischen Struktur
der Populationen von Habitaten mit Priméar- oder Sekund&rsukzession traten nicht auf. Auch
Flaschenhals-Effekte (bottlenecks) mit einer verringerten genetischen Diversitét in den Kéfer-
populationen wurden nicht bestatigt.

Die Kafer wiesen eine hohe Mobilitat auf. Auch bei grélReren geographischen Entfernungen
(bis 120 km) zwischen den Untersuchungsstandorten waren kaum genetische Unterschiede
zwischen den Populationen feststellbar. Eine isolation-by-distance wurde nicht nachgewiesen.
Der Genfluss zwischen den Populationen ist hoch. Geographisch weiter auseinander liegende
Kéaferpopulationen kdnnen auch durch Isolation und Driftereignisse beeinflusst sein. Diese
Erkenntnisse decken sich mit den Ergebnissen von Untersuchungen an andern mobilen Lauf-
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kaferarten (z.B. Carabus nemoralis Brouat et al. 2003, Abax ater Desender et al. 2005, Pogo-
nus chalceus Dhyvetter et al. 2005a, Poecilus versicolor Sander et al. 2006b).

Besonders die hohen Anteile makropterer Calathus erratus-Individuen, die im Bereich der
jungen Bergbaufolgelandschaftsflachen auch von Brunk (2007) nachgewiesen wurden, beleg-
ten ein aktives Besiedlungsgeschehen in diesen Landschaftsbereichen, das sowohl durch E-
migrations- als auch durch Immigrationsprozesse zu erklaren ist. Die Besiedlung gestorter
Gebieten erfolgte zligig aus den umgebenden Habitaten, sobald auf den Flachen geeignete
Habitatbedingungen vorliegen. Es wurden hohe Individuenanzahlen erreicht (Abbildung 49,
Brunk 2007). Das Uberwinden gréRerer geographischer Entfernungen durch die Kéfer ist
moglich.

Die Entwicklung der Sukzession von Laufkéaferzonosen war nicht vom Alter der Untersu-
chungsstandorte abhéngig, sondern von Standortfaktoren, wie Vegetation und anderen struk-
turellen Komponenten. Die fortschreitende Sukzession in den Bergbaufolgelandschaften und
auf den Truppenlbungsplatzen wird mit einem Verlust an Offenlandstandorten einhergehen.
Dadurch, dass die Laufkéferart Calathus erratus ein groRRes Habitatspektrum aufweist (\Vor-
kommen auch im Bereich von Ruderalfluren), hat sie eine hohe Uberlebenswahrscheinlichkeit
in diesen Landschaften.

4.4 Labidura riparia

4.4.1 Methodendiskussion Mikrosatelliten

In der zweiten Fallstudie wurde die genetische Diversitat von Populationen des Sandohrwur-
mes Labidura riparia auf gestorten und natiirlichen ungestérten Offenlandstandorten mit
Mikrosatelliten untersucht.

Mikrosatelliten sind hoch variable neutrale Marker, welche iber das gesamte Genom verteilt
sind (Goldstein & Schlotterer 1999). Sie weisen Tandem-Wiederholungen kurzer Sequenz-
Motive auf. Durch ihre Lage auf nicht-kodierenden Abschnitten der DNA (neutrale Marker,
Chambers & MacAvoy 2000) unterliegen Mikrosatelliten nicht der Selektion. Mit ihnen kon-
nen Informationen Gber das Vorhandensein homo- und heterozygoter Merkmale in den Popu-
lationen ermittelt werden. Das Abschétzen von Allel-H&aufigkeiten ist mit diesen Markern
moglich. Durch ihre hohe Abundanz und die Variabilitat der Loci im Genom sind Mikrosatel-
liten besonders populare Marker bei Insekten-Studien (Behra 2006). Fir Untersuchungen
kleinrdumiger Differenzierungen sind sie gut geeignet (Jarne & Lagoda 1996, Goldstein &
Schloétterer 1999, Chambers & MacAvoy 2000), da mit ihnen eine Analyse von Verwandt-
schaftsverhdltnissen eng verwandter Populationen und die Abschatzung kleinrdumiger
Genflusse moglich sind (Queller et al. 1993, Goldstein & Schlotterer 1999, Sunnucks 2000).
Die Anzahl an verfugbaren Mikrosatelliten-Markern variiert stark zwischen einzelnen Taxa,
auch bei Insekten-Arten (Meglécz et al. 2007). Mikrosatelliten sind artspezifische molekulare
Marker. Fiir den Sandohrwurm lagen zu Beginn der Studie noch keine Mikrosatelliten vor, sie
wurden neu synthetisiert (Gueth & Durka 2006).
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Die Verwendung von Mikrosatelliten, als Marker bei genetischen Untersuchungen an ver-
schiedenen Organismengruppen, wurde anhand der Zeitschrift ,,Molecular Ecology* (Black-
well Publishing) analysiert. Im Jahrgang 2006 dieser Zeitschrift wurden Gberdurchschnittlich
viele Analysen an Tierarten mittels Mikrosatelliten publiziert (n = 124, Pflanzen = 19,4%,
Tiere = 71,8%). Fast 10% der verdffentlichten Arbeiten mit Mikrosatelliten als molekularen
Markern wurden an Insekten durchgefiihrt. Trotz ihrer gestiegenen Popularitat, auch bei Stu-
dien an Insekten, stellen Mikrosatelliten immer noch nicht das Hauptmarkersystem in der En-
tomologie dar. Die Analyse mitochondriale DNA-Marker (mtDNA, Behura 2006) dominiert
weiterhin. In der Anfangsphase der Entwicklung sind die Kosten von Mikrosatelliten-
Analysen hoher als bei AFLP-Markern. Bei 6kologischen Populationsstudien, die eine héhere
Anzahl an Genotypen fur aussagekraftige statistische Analysen bendtigen, werden die hohe-
ren Kosten fur die Mikrosatellitenentwicklung in Kauf genommen. Populationsgenetische
Analysen mit Mikrosatelliten an Insekten wurden z.B. an Libellen (Watts et al. 2006), Hum-
meln (Darvill et al. 2006) und Kéfern (Salle et al. 2007) durchgefihrt.

4.4.2 Diskussion genetische Analysen an Labidura riparia

Die durch Anfltterung im Geldande mit Lebendfallen gefangenen Sandohrwirmer wurden
lebendig zur Lagerung in flissigen Stickstoff gegeben. Dort verblieben sie bis zur DNA-
Extraktion. Da fur die genetischen Analysen Mikrosatelliten als molekulare Marker verwen-
det wurden, war es nach Voruntersuchungen mit andern Extraktionsmethoden mdglich, die
DNA aus einem Bein je Individuum mit einer 5% Chelex-L6sung (Estrop et al. 1996) freizu-
setzen. Diese Methode ist sehr kostenglinstig und ermdglicht einen hohen Probendurchsatz.
Signifikante Abhdngigkeiten zwischen der Anzahl der untersuchten Individuen pro Untersu-
chungsstandort (zwischen 18 und 38 Individuen) und der genetischen Diversitat der Labidura
riparia-Populationen wurden nicht nachgewiesen. Mit den neun verwendeten neu entwickel-
ten Mikrosatelliten (Gueth & Durka 2006) wurden 539 Sandohrwurm-Individuen aus
Deutschland und 96 Individuen aus anderen Landern untersucht.

4.4.3 Genetische Analysen an Ohrwirmern

Ohrwirmer sind eine kosmopolitisch verbreitete Ordnung der Insekten, tber deren phyloge-
netische Verwandtschaft bisher wenig bekannt ist. Analysen an ribosomalen DNA-Sequenzen
ergeben, dass sich die Unterordnungen der Chelisochidae, Forficulidae, Anisolabididae und
Labiduridae, zu denen auch der Sandohrwurm Labidura riparia gehort, monophyletisch ent-
wickelt haben (Jarvis et al. 2005).

Seit Mitte des letzten Jahrhunderts wurde der Sandohrwurm in der Lausitzer Bergbaufolge-
landschaft nachgewiesen (Jordan 1957, Donath 1988). Labidura riparia ist nahezu weltweit
verbreitet (Albouy & Caussanel 1990, Steinmann 1993). Allerdings weisen die Tiere aus ver-
schiedenen Regionen unterschiedliche Karyotypen auf (Giles & Webb 1972, Kuznetsova
1979, Albouy & Caussanel 1990, Avancini et al. 1999). Der Karyotyp kann 2n = 12 (Sibirien,
USA, Spanien) oder auch 2n = 14 (Japan, Neu Guinea) annehmen. In Indien treten beide Va-
rianten auf und bereits in Frankreich ist der Karyotyp der Sandohrwiirmer uneinheitlich (Al-
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bouy & Caussanel 1990). Der in Australien auftretende Labidura truncata (Kirby 1903) ist
dem Sandohrwurm morphologisch sehr &hnlich, ist aber durch eine Karyotypenanalyse ein-
deutig von ihm zu trennen (Labidura riparia 2n >12, Labidura truncata 2n = 10, Giles &
Webb 1972, Kuznetsova 1978).

An Labidura riparia wurden verschiedene verhaltensbiologische Untersuchungen durchge-
fuhrt. Dabei wird z.B. festgestellt, dass Sandohrwirmer zufallig verteilt vorkommen und kei-
ne Tendenzen zu geklumptem oder isolierten Auftreten aufweisen (Sauphanor & Sureau
1993). Ménnliche Tiere besitzen zwei Penisse, von denen sie nur den rechten zur Fortpflan-
zung verwenden (Kamimura 2006). Weiterhin treten fluktuierende Asymmetrien in der Zan-
genléange der Mé&nnchen auf (Tomkins & Simmons 1996).

4.4.4 Populationsstrukturierung

Genetische Untersuchungen am Sandohrwurm sind aus dem europdischen Raum nicht be-
kannt. Es gibt einige Studien an anderen Ohrwurm-Arten, die die genetische Populations-
struktur untersuchen. Fur Forficula auricularia liegen Mikrosatelliten vor (Guillet & Deunff
2000). Untersuchungen am Cytochrom-Oxidase-Gen belegen, dass die Evolution der Forficu-
la-DNA schnell erfolgt (Wirth et. al. 1999).

Eine der wenigen populationsgenetischen Untersuchungen an Ohrwiirmern erfolgte an Forfi-
cula auricularia. Die untersuchten Tiere stammten aus einer Kontaktzone zweier Forficula-
Subspezies in den Pyrenden (Guillet et al. 2000). Sie unterscheiden sich in ihrer Lebensge-
schichte und Genetik. Abhéngig von der Hohenlage der Untersuchungsstandorte kommt je-
weils nur eine Subspezies vor. Hybriden beider Subspezies treten nicht auf und werden durch
das Vorhandensein einer postzygotischen Barriere erklart. Die genetische Distanz zwischen
den einzelnen Forficula-Populationen, der geographisch kleinrdumig voneinander entfernten
Untersuchungsstandorte, war sehr gering (Fst = 0,04).

Am Sandohrwurm Labidura riparia wurden im Rahmen der vorliegenden Arbeit genetische
Untersuchungen zur Populationsstruktur in gestorten Offenlandbereichen vorgenommen. Die
Ergebnisse der Untersuchung belegten, dass Sandohrwirmer grol3ere Entfernungen tberwin-
den kénnen. Ahnlich wie bei den Untersuchungen an Calathus erratus wurde fir den Sand-
ohrwurm eine hohe Mobilitat nachgewiesen. Alle untersuchten Sandohrwirmer aus Deutsch-
land wiesen ein unterschiedliches Bandenmuster auf. Die 21 mit Mikrosatelliten untersuchten
Sandohrwurmpopulationen zeigten eine hohe genetische Diversitat. Die ermittelten Werte der
beobachtete Heterozygotie (Ho) waren in allen untersuchten Ohrwurmpopulationen der Un-
tersuchungsstandorte geringer als die erwartete Heterozygotie (He - Gen-Diversitat). Dies
lasst auf einen Heterozygotenmangel in diesen Populationen schlieRen. 15 Populationen wa-
ren nicht im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht.

Die untersuchten Sandohrwurmpopulationen von Sekundarhabitaten (Bergbaufolgelandschaf-
ten, ehemalige Truppenubungsplatze) wiesen eine signifikant hohere Allelanzahl und eine
hoher Gen-Diversitat auf, als die Populationen primérer Kusten- oder Dunenhabitate. Die La-
bidura riparia-Populationen von Bergbaufolgelandschaften und den ehemaligen Truppen-
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ubungsplatzen zeichneten sich durch hohe PopulationsgréRen aus. Hier sind aktive Aus-
tauschprozesse mit umgebenden Sandohrwurmpopulationen maoglich. Bottleneck-Effekte mit
genetischer Verarmung traten nicht auf. Eine genetische Verarmung der Sekundérhabitatspo-
pulationen bestatigte sich nicht. Das Flachenalter (Zeit seit Verkippung), oder der Sukzessi-
onstyp (Bergbaufolgeflachen mit Priméarsukzession, Truppentbungsplatze mit Sekundarsuk-
zession) hatten keinen nachweisbaren Einfluss auf die genetische Diversitat der Sandohr-
wurmpopulationen.

Die Sandohrwurmpopulationen sind gering differenziert. Dies lasst auf hohe Austauschraten
zwischen den Populationen schlielen. In der Populationsstruktur der Labidura riparia-
Populationen zwischen Kusten— und Binnenstandorten sowie zwischen Primérhabitaten (Kis-
te, Binnendune) und Sekundarhabitaten (Bergbaufolgelandschaften, Truppentibungsplétze)
wurden signifikante genetische Unterschiede festgestellt. Die genetischen Distanzen der
Sandohrwurmpopulationen untereinander waren mit Fst = 0,079 hoher als die genetische Ent-
fernung der Kéferpopulationen aus der Studie an Calathus erratus. Hierbei konnten die geo-
graphischen Entfernungen der Untersuchungsstandorte, mit z.B. 380 km (Sondershausen-
Hiddensee), bzw. 300 km (Schlabendorf-Hiddensee), zwischen den untersuchten Sandohr-
wurmpopulationen eine Rolle spielen. Die Ké&ferpopulationen wiesen maximale Entfernungen
von 120 km auf.

Im Gegensatz zur Kaferstudie war fiir die untersuchten Sandohrwurmpopulationen eine isola-
tion-by-distance nachweisbar (Abbildung 35). Die genetische Distanz zwischen den Sand-
ohrwurmpopulationen stieg mit Zunahme der geographischen Entfernung zwischen den Popu-
lationen deutlich an. Geographisch ndher beieinander liegende Labidura riparia-Populationen
waren sich genetisch ahnlicher, als entfernte (und damit isolierte) Populationen. Besonders
zwischen weit auseinander liegenden Populationen (iber 300 km) gab es Einschrankungen im
Genfluss zwischen den Populationen.

Einige Allele fehlten in den Sandohrwurmpopulationen aus der Kustenregion. Besonders im
Consensus-Dendrogramm (Abbildung 38) wurden die Sandohrwurmpopulationen der Kisten-
region zusammen mit den Individuen aus dem Binnendiinenbereich den Sandohrwurmpopula-
tionen der Bergbaufolgelandschaften und der Truppenibungsplatze gegentbergestellt. Die
Sandohrwirmer der Kiste sind rdumlich und genetisch von den Binnenpopulationen sepa-
riert, sie bewohnen Kleinflachigere Habitate. Genetische Unterschiede zwischen Labidura
riparia-Individuen von Truppenlbungsplatzen und Bergbaufolgelandschaften wurden kaum
deutlich. Eine bayesische Analyse teilte die untersuchten Sandohrwurmpopulationen in zwei
Gruppen: die Kistenpopulationen und die Populationen des Festlands.

Fur das Besiedlungsgeschehen der Lausitz konnte festgestellt werden, dass die Sandohrwiir-
mer, mit groBer Sicherheit nicht von Hiddensee oder der Kiiste stammen. Die Besiedlung er-
folgte wahrscheinlich von der in der N&he von DOmitz am Elbufer gelegenen Binnenddne.
Die gegenlber der Kaferstudie ermittelten hoheren genetischen Distanzen zwischen den
Sandohrwurmpopulationen kénnen durch eine groRere genetische Isolation der Insel- und
Kistenpopulationen voneinander erkléaren werden. Fir die Lausitz ist kein einzelnes Besied-
lungsereignis durch Labidura riparia anzunehmen. Es fand eine kontinuierliche Immigration
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von Individuen statt, bzw. findet immer noch statt. Die Offenflachen der Bergbaufolgeland-
schaften und der Truppenlbungsplétze, auf denen der Sandohrwurm rezent auftritt, konnen
als Ausgangshabitate fiir die Kolonisation neuer Habitate in der Lausitz dienen.

Sandige Sekundarhabitate, wie Bergbaufolgelandschaften und Truppeniibungsplatze in der
Lausitz, haben eine wichtige Funktion als Lebensraum fir Labidura riparia in Zentraleuropa.
Die Grolflachigkeit dieser Gebiete ist hierbei von besonderer Bedeutung als Refugialraum.
Die Kistenhabitate sind klein und separiert, so dass die dort etablierten Sandohrwurmpopula-
tionen weniger Individuen umfassen und durch lokale Katastrophenereignisse geféhrdet sind.
Die fortschreitende Sukzession fiihrt auf den Flachen der Bergbaufolgelandschaften und den
Truppenlbungsplatzen dazu, dass Labidura riparia, als Pionierart der offenen Sandbereiche,
auch auf diesen Flachen geféhrdet ist. Die Offenhaltung von Sandflachen ist fur die Aufrecht-
erhaltung von Lebensrdumen fiir diese Rote Liste Art wiinschenswert und erforderlich.

4.4.5 Populationsstrukturierung bei Sandohrwurmpopulationen aus dem
Ausland

Da die Moglichkeit bestand, Tiere aus dem Ausland zu erhalten, wurden Individuen des kos-
mopolitischen Sandohrwurmes aus Frankreich, Gran Canaria, aus Japan und dem Sudan mit
in die Untersuchungen einbezogen. Schon im geographisch nahe gelegenen Frankreich sind
viele Marker nicht polymorph oder nicht vorhanden. Die Gen-Diversitaten der Individuen aus
den verschiedenen Landern schwankten stark, die Allel-Anzahlen nahmen mittlere Werte ein.

Die deutschen Populationen wurden im Dendrogramm denen der (ibrigen Lander gegenuber-
gestellt. Es wurde eine groRere genetische Distanz zwischen Sandohrwirmern aus Deutsch-
land und den auslandischen Populationen, als zwischen den deutschen Populationen festge-
stellt. Die deutschen Sandohrwurmpopulationen waren signifikant von den auslandischen
verschieden. Das Phanogramm (Abbildung 43) und die bayesische Analyse (Abbildung 45)
bestatigen eine klare Trennung der Ohrwurmpopulationen nach ihren Herkunftsl&éndern. Bei
der Interpretation der Ergebnisse ist zu beachten, dass Tiere aus verschiedenen biogeographi-
schen Regionen unterschiedliche Karyotypen aufweisen (Kuznetsova 1979, Albouy & Caus-
sanel 1990). Zu beachten ist aulerdem die Anzahl der untersuchten Individuen je Untersu-
chungsstandort. Ein Vergleich der genetischen Ergebnisse der untersuchten Sandohrpopulati-
onen der einzelnen L&nder erwies sich daher als schwierig. Es traten grolRe genetische Unter-
schiede zwischen geographisch weit entfernten Populationen auf.

4.4.6 Biogeographische Ruckschlisse

Bei Labidura riparia handelt es sich um eine erdgeschichtlich sehr alte Art, die sich wéhrend
der Eiszeiten in Europa nach Ost- und Sudwesteuropa zuriickzog (Weidner 1941). Nach Ab-
schmelzen des Eises standen der Art ausgehend, von ihrem Refugialraum sudlich der Alpen,
zwei Besiedlungswege nach Norden offen. Harz (1957), Miller-Motzfeld (1990) und Adis &
Junk (2002) postulieren, dass der Sandohrwurm aus dem Siidosten entlang der Urstromtaler in
Richtung Norddeutschland gewanderte und auf diesem Weg geeignete Habitate auf Diinen
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und in Kustenbereichen besiedelte. Wahrenddessen wurden die Gebiete Frankreichs und Spa-
niens aus den sudwestlich gelegenen Riickzugsgebieten wiederbesiedelt. Zwischen den west-
lichen Populationen in Frankreich und den 0Ostlichen Sandohrwurmpopulationen in Deutsch-
land wiirde nach dieser Vorstellung, seit dem Ende der letzten Eiszeit (seit Giber 10000 Jahren)
kein Kontakt und damit kein genetischer Austausch mehr bestehen.

Die Ursache der groRBen genetischen Unterschiede, die sich z.B. im Fehlen mehrerer poly-
morpher Mikrosatelliten-Loci in der untersuchten franzosischen Population zeigt, konnte in
diesen eiszeitlichen Entwicklungen gesucht werden.

4.4.7 Flugelausbildung bei Labidura riparia

Obwohl bei Labidura riparia ein Flugeldimorphismus nachgewiesen ist (Matzke 1997), zei-
gen alle untersuchten Sandohrwurm-Individuen voll ausgebildete Flugel.

Die Ergebnisse der genetischen Analysen mit einer hohen genetischen Diversitat der Popula-
tionen und relativ geringen genetischen Distanzen zwischen den Populationen auch bei grofie-
ren geographischen Entfernungen belegen, dass groRere Entfernungen uberwunden werden
kdénnen. Obwohl Flugnachweise und Flugbeobachtungen in der vorliegenden Untersuchung
nicht erbracht wurden, wird ein Flugvermogen (Kleinow 1966, Gross & Spink 1971, Kleinow
1971, Matzke 1995b) und eine damit verbundene hohe Mobilitat bei Labidura riparia als sehr
wahrscheinlich angesehen.

4.4.8 Zusammenfassende Diskussion

Sekundarhabitate, wie Bergbaufolgelandschaften der Lausitz, erwiesen sich als optimale Ha-
bitate flr den Sandohrwurm Labidura riparia (Pallas 1773, Dermaptera). Flaschenhals-
Effekte (bottlenecks) traten in den untersuchten Populationen sowohl in den Bergbaufolge-
landschaften als auch auf den Truppenibungspléatzen nicht auf. Die Studie belegte, dass die
Sandohrwurmpopulationen dieser Gebiete eine hohere Gen-Diversitat und Allelanzahl auf-
weisen, als die Populationen der Untersuchungsstandorte an der Kiiste und auf der Binnendi-
ne. Ein Einfluss des Flachenalters oder Sukzessionstyps auf die Gen-Diversitat der Populatio-
nen war nicht feststellbar.

Die groRe genetische Ahnlichkeit zwischen den Sandohrwurmpopulationen, auch bei groRe-
ren geographischen Entfernungen zwischen den Untersuchungsstandorten, belegte die Mobili-
tét der Labidura riparia-Individuen. Die Ahnlichkeit nahm mit zunehmender geographischer
Entfernung ab, so dass im Gegensatz zu den untersuchten Kaferpopulationen eine isolation-
by-distance festgestellt wurde. Es zeigte sich eine signifikante genetische Differenzierung
zwischen den Sandohrwurmpopulationen der beiden Primarhabitate Kiste und Binnendiine
und den Sandohrwurmpopulationen der Sekundarhabitate Bergbaufolgelandschaften und
Truppeniibungsplatze. Die Sandohrwurmindividuen der Sekundarhabitate wiesen dabei eine
héhere Ahnlichkeit mit den Individuen der Binnendiine auf.
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Die die Lausitz besiedelnden Sandohrwiirmer stammen mit grof3er Sicherheit nicht von Kiis-
tenpopulationen ab. Die Besiedlung der Lausitz durch Labidura riparia erfolgte wahrschein-
lich ausgehend von der Binnendiine in DOmitz. Labidura riparia kann grof3ere Entfernungen
uberwinden. Aus der Literatur sind Flugnachweise bekannt.

Das Vorkommen von Sandohrwiirmern in den Bergbaufolgelandschaften ist, ebenso wie bei
Calathus erratus, von Standortfaktoren, wie Vegetation und anderen strukturellen Kompo-
nenten abhéngig. Sind geeignete Habitate mit den entsprechenden Standortbedingungen in der
Landschaft vorhanden ist eine Besiedlung dieser Gebiete mdglich.

Sandige Sekundarhabitate wie Bergbaufolgelandschaften und Truppenibungsplétze in der
Lausitz haben eine wichtige Funktion als Lebensraum flr Labidura riparia in Zentraleuropa.
Durch ihre hohe Individuenzahl und hohe genetische Variabilitdt konnen die Sandohrwurm-
populationen der Niederlausitzer Bergbaufolgelandschaften als Ausgangshabitate fur weitere
Kolonisationsprozesse dienen. Sie stellen bedeutende, schutzwirdige Refugialraume flr diese
in anderen Gebieten sehr seltene Art dar. Labidura riparia ist auf natirliche Habitate und
anthropogen geschaffene Sekundarstandorte zur Aufrechterhaltung seiner Populationen an-
gewiesen. Mit einem mit fortschreitender Sukzession verbundenen Verlust von strukturell
geeigneten Offenlandflachen wird das Uberleben des Sandohrwurmes in diesen Landschaften
erschwert, bzw. auf Dauer nicht mehr moglich sein.

Den Nutzern und Eigentumern der noch vorhandenen Offenlandflachen in der Lausitz ist die
Wichtigkeit ihrer Flachen fir den Arten- und Biotopschutz zu vermitteln. Die Offenhaltung
von Sandflachen ist fir die Aufrechterhaltung von Lebensrdumen besonders fur Pionierarten
wichtig und wiinschenswert.

4.5 Forschungslicken

Die vorliegende Untersuchung an Calathus erratus bestatigte die Ergebnisse, von Studien an
mobilen Laufk&ferarten in fragmentierten Landschaften aus den letzten Jahren. Besonders der
Nachweis hoher Anteile gefliigelter Kéfer im Bereich junger Bergbaufolgelandschaften er-
mdoglicht Einblicke in das aktive Besiedlungsgeschehen. Weiterfiihrende Untersuchungen an
dieser Art, unter Einbeziehung von Untersuchungsstandorten in ungestorten Landschaftsbe-
reichen, kdnnen zusétzliche differenziertere Aussagen zum Besiedlungsgeschehen ermdgli-
chen.

Die Populationsstrukturuntersuchungen am Sandohrwurm Labidura riparia erbrachten neue
Erkenntnisse zur Biogeographie der Art. Ein Glazialrelikt, die Binnendiine bei Domitz ist mit
hoher Wahrscheinlichkeit das Ausgangshabitat fur die Besiedlung der Bergbaufolgeland-
schaften der Lausitz.

Populationsgenetische Untersuchungen an Labidura riparia wurden bisher nicht durchge-
fuhrt. Die fur diese Art entwickelten Mikrosatelliten ermdglichen nun vielfaltige Ansatzpunk-
te. Zukunftige genetische Untersuchungen zur Biogeographie des Sandohrwurmes sollten auf
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Osteuropa ausgeweitet werden. Im Rahmen der vorliegenden Untersuchung standen keine
Tiere aus diesem Gebiet zur Verfligung.

4.6 Ausblick

Die Forschungen im Bereich Landschaftsokologie entwickeln sich zurzeit verstérkt in Rich-
tung ,,Landscape Genetics“. Unter diesem Begriff werden die Studien zusammengefasst, die
populationsgenetische Daten mit Daten zur Landschaftskomposition und -konfiguration (in-
Klusive der Matrixqualitat) kombinieren (Holderegger & Wagner 2006). Hierbei nimmt die
Landschaft mit ihrer Komposition, radumlichen Konfiguration und Dynamik einen genauso
hohen Stellenwert ein, wie die Genetik (Holderegger & Wagner 2006). Durch diese Form der
Untersuchungen werden Ergebnisse erzielt, die realistischere Aussagen ermdglichen und na-
tirliche Prozesse genauer widerspiegeln. Indem Analysen zur Landschaftsstrukturen mit po-
pulationsgenetischen Analysen verschnitten werden, ist es moglich, Prozesse in realen Land-
schaften zu quantifizieren (Manel et al. 2003). Als Ziel wird das Aufstellen ,,landschaftsgene-
tischer” Theorien angesehen, die auf verschiedene Spezies tibertragen werden kdnnen.

Zur Zeit werden, wie auch im Rahmen dieser Arbeit, iberwiegend Fallstudien an einigen we-
nigen Tier- und Pflanzenarten bearbeitet, die aber kaum auf andere Systeme oder Arten (ber-
tragen werden konnen. Analysen sollten prozessorientierter unter Einbeziehung der Qualitét
der Landschaft erfolgen (Holderegger et al. 2007). Erste landschaftsgenetische Studien an
Insekten, z.B. von einer Grillen-Art (Holzhauer et al. 2006), liegen vor.

Die Landschaft bendtigt Zeit, um sichtbare Effekte in der genetischen Struktur von Population
aufbauen zu kénnen (Holzhauer et al. 2006). Der Nachweis dieses Effektes wird erschwert,
wenn sich die Landschaft schneller veréndert, als sich die genetische Struktur der Population
an diese Anderungen anpassen kann. Landschaftsgenetik ermdglicht es durch die Analyse
genetischer und landschaftsokologischer Daten abzuschatzen, wie Prozesse in der Natur tat-
séchlich ablaufen.
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5 Zusammenfassung und Summary

Zusammenfassung

Im Rahmen der vorliegenden Arbeit wurden an zwei Insektenarten, dem Laufkafer Calathus
erratus (Sahlberg 1827) und dem Sandohrwurm Labidura riparia (Pallas 1773), Untersu-
chungen zur genetischen Diversitat und Populationsstruktur durchgefihrt, um Rickschlusse
auf die Entwicklung der genetischen Variabilitat in gestérten und fragmentierten Landschaf-
ten zu ziehen. Auch Aussagen Uber das Besiedlungsgeschehen in der Lausitz wurden getrof-
fen.

Dabei wurden Calathus erratus-Individuen von 13 Untersuchungsstandorten in Bergbaufolge-
landschaften und von ehemaligen Truppeniibungspléatzen populationsgenetisch mittels Ampli-
fied Fragment Length Polymorphism (AFLP) untersucht. Bei Labidura riparia erfolgten po-
pulationsgenetischen Untersuchungen an 21 Populationen. Hier wurden Sekundérhabitate
(Bergbaufolgelandschaften, ehemalige Truppenibungsplatze und eine Kalihalde) sowie Pri-
marhabitate (Ostseekiste, Binnendiine) beprobt. Als molekulares Markersystem kamen Mik-
rosatelliten zum Einsatz.

Es wurde gezeigt, dass Insekten als Pionierbesiedler relativ schnell grol3flachige, gestorte Of-
fenlandbereiche im Gebiet der Lausitz besiedeln kénnen. Der Sukzessionstyp (Primér- oder
Sekundarsukzession), sowie das Alter der Flachen seit Beendigung des Stdrungsvorganges,
spielten dabei nur eine untergeordnete Rolle. Wichtig fur den Besiedlungsprozess ist das Vor-
handensein geeigneter Habitatbedingungen, welche besonders durch Standortfaktoren wie
Vegetation und anderen strukturellen Komponenten beeinflusst werden. Bei beiden Arten,
dem Laufkafer Calathus erratus und dem Sandohrwurm Labidura riparia, wurden hohe Gen-
Diversitaten und eine starke genetische Ahnlichkeit der Populationen auch Gber gréRere geo-
graphische Entfernungen hinweg festgestellt. Mit hoher Wahrscheinlichkeit fand bei beiden
Untersuchungsarten im Gebiet der Lausitz kein einzelnes Besiedlungsereignis, sondern eine
kontinuierliche Immigration von Individuen statt, bzw. findet immer noch statt. Flachen der
Bergbaufolgelandschaften und der Truppeniibungsplétze, auf denen die Arten rezent auftre-
ten, kdnnen als Ausgangshabitate fur die Kolonisation neuer Habitate in der Lausitz dienen.

Beide Arten weisen eine hohe Mobilitat auf. So waren alle untersuchten Sandohrwirmer ge-
flligelt. Es ist von einem Flugvermdgen auszugehen. Fir die Laufkaferart Calathus erratus
wurde ein hoher Anteil makropterer Individuen Uberwiegend auf jungen Untersuchungsfla-
chen in der Bergbaufolgelandschaft nachgewiesen und damit ein aktiver Kolonisationsprozess
dokumentiert.

Weiterhin wiesen beide Arten eine geringe, auf eine rdumliche Populationsstruktur zuriickzu-
fuhrende Populationsdifferenzierung auf. Bei Labidura riparia wurde, im Gegensatz zu Ca-
lathus erratus, eine rdumliche Populationsstruktur festgestellt, die dem isolation-by-distance
Modell folgte. Die Sandohrwurmpopulationen der Untersuchungsstandorte der Kdiste unter-
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schieden sich genetisch von den Festlandspopulationen. Als Ausgangspunkt der Besiedlung
der Bergbaufolgelandschaften diente mit hoher Wahrscheinlichkeit die Binnendiine bei D6-
mitz. Die Kolonisation der Offenstandorte der Lausitz durch Calathus erratus und Labidura
riparia erfolgte auch aus umgebenden Habitaten.

Bergbaufolgelandschaften und ehemalige Truppenlbungsplatze verfligen tber eine wichtige
Habitatfunktion fiir Tierarten, die auf offene, sandige Habitate angewiesen sind. Diese Stand-
orte sind besonders wegen ihrer GroRflachigkeit als Refugialrdume geeignet. Mit fortschrei-
tender Sukzession wird sich der Anteil von Offenlandflachen in den Bergbaufolgelandschaf-
ten und auf Truppenubungsplatzen verringern. Wéhrend der Laufkéfer Calathus erratus durch
sein breiteres Habitatspektrum auch im Bereich von Ruderalfluren eine hohe Uberlebens-
wahrscheinlichkeit hat, ist der Sandohrwurm Labidura riparia auf bestehende natirliche
Standorte und anthropogen geschaffene Sekunddrstandorte angewiesen. Beide Insektenarten
sind jedoch in der Lage, eventuell neu entstehende Habitate zu besiedeln.

Summary

Within the framework of this thesis, | carried out molecular investigations of genetic variation
and population structure of two insect species, the ground beetle Calathus erratus and the
earwig Labidura riparia, to confirm the development of genetic variability in disturbed and
fragmented landscapes. Also statements on colonisation of the insect species in Lusatia have
been made.

Investigations of population genetics of Calathus erratus were carried out on 13 sites in post-
mining landscapes and former military training areas applying Amplified Fragment Length
Polymorphism (AFLP) method. In total, 21 populations of Labidura riparia were investi-
gated. Populations from secondary habitats (post-mining landscape, former military training
areas and a potassic heap) and primary habitats (coast of Baltic See, inland dune) were in-
cluded. Microsatellites were used as a molecular marker system.

It was demonstrated that insects quickly colonise large disturbed open-landscapes in Lusatia.
Succession type (primary or secondary succession) and age of sampling sites (time since
dumping) were of less importance for colonisation. On the other hand, suitable habitat condi-
tions, for instance sparse vegetation and structural components, are important for the colonisa-
tion process. For the ground beetle Calathus erratus and the earwig Labidura riparia, high
gene-diversity and low genetic differentiation among populations were found, also over larger
geographical distances. For both species the data suggest that there was no single colonisation
event, but continuous immigration of individuals.

The post-mining landscape itself and former military training areas with current populations
of the species can have served as sources for colonisation of new habitats in Lusatia. Both
species are highly mobile. All sand-earwigs were winged, thus flight ability can be assumed.
For beetle species Calathus erratus large proportions of winged individuals were found on
young investigation sites in the post-mining landscape.
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Both species show only weak differentiation among the populations. In contrast to Calathus
erratus In Labidura riparia an isolation-by-distance pattern was found. The earwig popula-
tions from coastal sites were genetically differentiated from mainland populations.

Colonisation of post-mining landscape by Labidura riparia started obviously from an inland-
dune near Domitz. Colonisation of Lusatia by Calathus erratus and Labidura riparia took
place from surrounding habitats.

Post-mining landscapes and former military training areas are important habitats for species
mainly restricted to open sandy landscapes. The significance of the habitats as refuge sites is
especially due to the comparatively huge size of the landscape. With ongoing succession the
amount of open land areas in post-mining landscapes and former military training areas will
decrease, making the habitat unsuitable for these species. The ground beetle Calathus erratus
is able to use also ruderal sites as habitats, the earwig Labidura riparia is reliant on natural
and secondary sites created by man. However, both species are able to colonise new develop-
ing habitats.
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7 Anhang

7.1 Protokolle

Protokoll 1: DNA-Extraktions-Protokoll fur Kafer (mit DNeasy Tissue-Kit, modifiziert
nach DNeasy-Tissue Handbuch, Qiagen, Hilden)

1. 80 ul PBS (Rezeptur siehe unten) in ein 2,0 ml Eppendorfgefall geben.

2. Kopf und Beine des Kéfers mit einem uber einer Flamme abgeflammten Skalpell vom rest-
lichen Kaferkdrper trennen und in das 2,0 ml Eppendorfgefal’ Gberfihren.

3. Das Gewebe unter Zugabe von 100 ul PBS mit einem Mikropistill homogenisieren.
4. Zugabe von 4 pl RNAse A zur Probe und 2 min bei Raumtemperatur inkubieren.

5. 20 pl Proteinase K und 200 pl Puffer Lysepuffer AL zur Probe geben, danach grundlich
vortexen und fur 10 min bei 70°C inkubieren.

6. 200 pl Alkohol (99%, ohne Detergenzien) zur Probe geben und durch vortexen mischen.

7. Die Mischung von Schritt 6 mit allen Geweberesten in ein DNeasy Saulchen (,,spin co-
lum®), das sich in einem 2 ml Sammelréhrchen befindet, tberfihren. Bei maximaler Ge-
schwindigkeit fur 1min zentrifugieren. Das Sammelréhrchen mit der Durchflussflissigkeit
entfernen.

8. DNeasy spin column in ein neues 2 ml Sammelrohrchen stellen und 500 pl Waschpuffer
AW1 zugeben, bei voller Geschwindigkeit 1 min zentrifugieren. Durchfluss und Sammelréhr-
chen entfernen.

9. DNeasy spin column in ein neues 2 ml Sammelrohrchen stellen und 500 pl Waschpuffer
AW?2 zugeben, bei voller Geschwindigkeit 3 min zentrifugieren. Durchfluss und Sammelréhr-
chen entfernen.

10. DNeasy spin column in ein 1,5 ml Eppendorfgefal? stellen und 50 pl destilliertes Wasser
direkt auf die Membran des DNeasy spin columns pipettieren. Bei Raumtemperatur 1 min
inkubieren und bei voller Geschwindigkeit 1min zum Eluieren zentrifugieren.

11. Die extrahierte DNA befindet sich nun in den 50 pl Lésung im EppendorfgefaR.
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PBS (Phosphate buffered Saline)-Puffer, nach Sambrock & Russel (2001, Band 3, Apen-
dix 1.7)

8 g NaCL (137,0 mM), 0,2 g KCL (2,6 mM), 1,44 g Na;HPO, (10,1 mM), 0,24 g KH,PO4
(2,0 mM) zusammen mit 800 ml destilliertem Wasser in einen 1 | Kolben geben. Danach wird
mit HCL der pH-Wert auf 7,4 eingestellt und die Flussigkeit wird mit Wasser auf 1 | aufge-
fullt.

Protokoll 2: DNA-Extraktions-Protokoll fir Sandohrwirmer (modifiziert nach Estrop
et al. 1996)

1. Jeweils 100 pl 5% Chelex in die Réhrchen einer Mikrotiterplatte geben.

2. Den gefrorenen Sandohrwurm aus dem Lagerungsréhrchen nehmen und je 1 Bein pro Tier
mit einem Uber einer Flamme abgeflammten Skalpell in einem Morsergefa vom restlichen
Ohrwurmkarper trennen und in ein Rohrchen der Mikrotiterplatte tberfihren und Rohrchen
verschlieRen.

3. Proben im Thermocycler bei 100 °C fiir 10 min erhitzen.

4. Danach fir 3 min bei hochster Drehzahl zentrifugieren. Der kugelfreie Uberstand in den
Rohrchen kann nun fur die weiteren Analyse-Schritte verwendet werden.

Chelex 5%

0,12 g TRIS [Tris(hydroxymethyl)-aminomethan] und 5 g Chelex werden in einem Kolben
mit destilliertem Wasser auf 100 ml aufgeftllt. Der pH-Wert wird mit HCL auf 7,5 einge-
stellt.
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7.2 Abbildungen und Tabellen

Tabelle 29: Genetische Differenzierung zwischen den Calathus erratus-Populationen der 13 Untersuchungs-
standorte. Unterer Tabellenbereich: paarweise Fst-Werte, signifikante Fst-Werte fett gedruckt, oberer Tabellen-
bereich (kursiv): p-Werte der paarweisen Fst-Werte.

Holz
Lieb
NO
NW
Nord
Ple
cP
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SW
Schl
See
Weis
Wue

Holz
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-0,005
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0,021
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0,034
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Abbildung 50: Vorhandensein oder Fehlen polymorpher Banden unter Angabe der Basenpaarlinge (oben) fiir
die Primerkombination Eco RI-ACT Mse I CAC in den Kdferpopulationen, geordnet nach Habitattyp, Untersu-
chungsfliche, Individuum (schwarz gefirbtes Kdistchen- Bande vorhanden, weifles Kdstchen- Bande nicht vor-
handen).
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Abbildung 51: Vorhandensein oder Fehlen polymorpher Banden unter Angabe der Basenpaarlinge (oben) fiir
die Primerkombination Eco RI-ACG Mse I CAC in den Kdferpopulationen, geordnet nach Habitattyp, Untersu-
chungsfldiche, Individuum (schwarzgefirbtes Kdstchen- Bande vorhanden, weifses Kdstchen- Bande nicht vor-
handen.
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Anhang

hen den Labidura riparia-Populationen der 21 Untersuchungs-
ifikante Fst-Werte fett gedruckt, oberer Tabellen-

ierung zwisc

Tabelle 30: Genetische Differenz
standorte. Unterer Tabellenbereich

Fst-Werte, sign

. paarweise

bereich (kursiv): p-Werte der paarweisen Fst-Werte.
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Tabelle 31: Kleinrdumige genetische Untersuchungen an Laufkdfern. Angegeben sind die Grofie der Kdfer, der
Befliigelungstyp (Angaben nach Freude 1976: u — ungefliigelt, di — dimorphe Fliigelausbildung, mac — makrop-
tere Fliigelausbildung), die untersuchten genetischen Marker (A - Allozyme, M - Mikrosatelliten, AFLP - Ampli-
fied Fragment Length Polymorphism), Anzahl untersuchter polymorpher Loci, Anzahl untersuchter Populatio-
nen. Der Fst- Wert bezieht sich auf alle beriicksichtigten Populationen im Distanzbereich. Weiterhin werden
eine Kurzbeschreibung des Lebensraumes und der Grund der Isolation der Populationen, sowie die Literatur-
quelle angegeben. Erweitert und stark verdndert nach Drees (2003).

Art Grolle Beflugel- Marker, Anzahl Fst Entfernung Habitattyp Quelle
(mm)  ungstyp Anzahl Populatio- (km)
Loci nen
Abax paralle- 18,5 u A (5) 8 0,028 1,6-47 Waldinseln Butterweck
lepipedus (1998)
Abax paralle- 18,5 u AFLP (151) 9 0,24 0,2-20 Waldinseln Sander et
lepipedus al. (einge-
PP reicht)
Agonum 8 di? A(7) 8 0,038  3-37 Hochmoorreste De Vries
ericeti (1996)
Bembidion 3 mac A4) 24 0,0113  5-60 km Salzmarschen Desender &
minimum Verdyck
0,0346  Atlantische (2001)
Kiste
Bembidion 45 mac A4) 24 0,0115 5-60 km Salzmarschen Desender &
normannum Verdyck
0,029 Kiste Atlantik (2001)

0,0565  Atlantik und

Mittelmeer
Calathus 10,5 di AFLP (82) 13 0,023 1-120 Offenlandflachen  diese Arbeit
erratus und Gith et
al. (2006)

Carabus 24,5 u M (7) 23 0,040 0,15-4,75 Waldinseln Drees
auronitens (2003)

26 0,075 0,15-28

4 0,304 13-28
Carabus 28 u A(2) 8 0,002 0,225-3 Alte Walder Assmann
glabratus (1998)
Carabus 23 u A (8) 8 0,033 1,6-4,7 Waldinseln Butterweck
nemoralis (1998)
Carabus 23 u M (10) 26 (24 0,008 0,4-13,6 Waldinseln Brouat et al.
nemoralis ausgewertet) (2003)
Carabus 25 u A (4) 6 0,057 4-12 Gebirgswalder Assmann
punctato- (1998)
auratus
Carabus 25 u M (5) 26 (24 0,017 0,4-13,6 Waldinseln Brouat et al.
punctato- ausgewertet) (2003)

auratus
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Fortsetzung Tabelle 31.
Art GroRe Beflugel- Marker, Anzahl Fst Entfernung Habitattyp Quelle
(mm)  ungstyp Anzahl Populatio- (km)
Loci nen
Carabus 25 u 10 41 0,022-  10-120 Waldstiicke in Garnier et
solieri 0,789 den Alpen al. (2004)
Carabus 29,5 u M (6) 8 0,05 0,25-1,5 (ohne  Waldstiicke Keller &
violaceus belgische durch StraRe Largiadér
Populationen) zerschnitten (2003)
Dicheirotri- 6 di/mac A (10) 10 0,041  15-500 Salzmarschen Desender et
chus gustavii al (1998)
Pogonus 75 mac A7) 18 0,213 Siideuropa bis marine Salzmar- ~ Dhuyvetter
chalceus Belgien schen etal. (2004)
M (5) 18 0,079

Pogonus 75 mac A(9) 10 0,137  15-500 Salzmarschen Desender et
chalceus al. (1998)
Pogonus 75 mac A (5)und M 10 Ge- Kleinrdumig, Salzmarschen Dhyvetter
chalceus (5) poolt Nordbelgien, etal.

0,045  Sidniederlan- (2005b)

de
Pogonus 75 mac A9) 13 0,165  Atlantik, Salzmarschen Dhyvetter
littoralis Mittelmeer etal.
(2005a)

0,023  Atlantik

0,013 Mittelmeer
Pterostichus 12 di A(4) 7 0,090 1-48 Isolierte Heide- ~ De Vries
(Poecilus) flachen (1996)
lepidus
Pterostichus 10,5 di A (8) 8 0,031  1,6-4,7 Waldinseln Butterweck
oblongo- (1998)

punctatus
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