Sequenzanalysen der small subunit rDNA zur Aufklärung der phylogenetischen Beziehungen innerhalb der Stichotrichia (Ciliophora, Spirotrichea)
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Mit etwa 8000 beschriebenen Arten stellen die Ciliophora (Doflein 1901) eine der umfangreichsten systematischen Gruppen innerhalb der Protisten dar. Durch eine Reihe besonderer Merkmale (z.B. die komplexe Struktur des Cortex, der Kerndimorphismus, sowie die Konjugation als besondere Form der sexuellen Fortpflanzung) unterscheiden sie sich von allen anderen Einzellern.

Im Rahmen der hier vorgestellten Untersuchung wurde versucht, die phylogenetischen Beziehungen innerhalb der Spirotrichea, einer der artenreichsten und vielfältigsten Klassen der Ciliophora, durch Analysen der small subunit rDNA (ssu rDNA) aufzuklären.
Die Spirotrichea umfassen nach aktuellen systematischen Klassifikationen (z.B. Lynn 2003) 7 Gruppen. Besonderer Fokus unserer Untersuchung lag auf der Gruppe Stichotrichia, die sich durch verschiedene abgeleitete Merkmale (u. a. bezüglich der Infraciliatur) von allen anderen Gruppen innerhalb der Spirotrichea abhebt.
Die Sequenzanalysen der ssu rDNA ergaben, dass die Vertreter der Urostylida keineswegs monophyletisch sind. Während ein Teil der Urostylida die Schwestergruppe zu allen übrigen Vertretern der Stichotrichia bildet, gruppiert der andere Teil innerhalb dieser Gruppe. Die bereits durch frühere Untersuchungen (z.B. Bernhard et al. 2001) angedeutete Trennung der Oxytrichidae in die beiden Unterfamilien Oxytrichinae und Stylonychinae konnte durch die vorliegenden Ergebnisse bestätigt werden, jedoch bilden nur die Vertreter der Stylonychinae ein Monophylum. Die Verwandtschaftsbeziehungen innerhalb der Oxytrichinae hingegen lassen sich auch durch den erweiterten Datensatz nicht ausreichend aufklären.
