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„So how many algae are there?

The answer is simple: no one knows.“

(NORTON, T. A., MELKONIAN, M., ANDERSEN, R. A. 1996)
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Abstract

1. Abstract

Within  the genus  Nitzschia (Bacillariophyceae)  the  species  complex around 
Nitzschia palea contains some of the most spread taxa of the genus in fresh 
waters.  The  Nitzschia  palea complex  is  particularly  poor  in  diagnostic 
characters. Thus there are problems with the taxonomy within this complex.

For this study a number of isolates from the Nitzschia palea complex were ta-
ken from different sites and grown under equal conditions. The morphological 
characters of these isolates were studied, if possible by using planometric me-
thods. The reproductivity of the measurements when carried out by different 
people was tested. The DNA sequences of the ITS1, ITS2 and SSU regions of the 
isolates were used for phylogenetic analysis. The results of the genetic and the 
morphologic analysis were compared.

The phylogenetic analysis shows that among the isolates there are three well 
supported groups. Among the examined morphological characters with a good 
reproductivity (when analysed by different people) no character or combination 
of characters was found which is unique for one of the groups supported by the 
phylogenetic analysis. Following  different  species concepts the results of this 
study show that  within the  Nitzschia palea complex there are at least three 
cryptic species.
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Einleitung

2. Einleitung

Zahlreiche Aktivitäten des Menschen, insbesondere seit der Industrialisierung, ver-
ursachen einen erhöhten Kohlendioxidgehalt in der Atmosphäre. Heute ist unstrit-
tig, dass diese Erhöhung zu Klimaveränderungen führt. Um das Ausmaß des Kli-
mawandels zu modellieren, wurde eine Vielzahl von Untersuchungen zur möglichst 
genauen  Quantifizierung der  umgesetzten  Mengen  von Kohlenstoff  im globalen 
Kohlenstoffkreislauf durchgeführt.

In  aktuellen  Veröffentlichungen  wird die  Menge  an  Kohlenstoff,  die  der  Atmo-
sphäre jedes Jahr durch Photosynthese entzogen wird, auf rund 105 Pg geschätzt. 
Von dieser Menge nehmen tropische Regenwälder ca.  17,8 Pg auf,  die Savannen 
14,2 Pg. Von den übrigen Wälder weltweit werden ca. 9,1 Pg/a fixiert, auf Agrarflä-
chen ca. 8,0 Pg/a (FIELD & BEHRENBERG 1998). Der Anteil an Kohlenstoff, der global 
von aquatischen Primärproduzenten festgelegt wird, liegt bei etwa 50 Pg/a. Von 
diesem Kohlenstoff fixieren alleine die Kieselalgen 20 bis 26 Pg/a (SCALA & BOWLER 
2001).

Kieselalgen,  Diatomeen  oder  Bacillariophyceae  sind  einzellige,  unbegeißelte 
Mikroalgen. Allen gemein ist die charakteristische Zusammensetzung der Pigmente 
aus Chlorophyll a und c, Fucoxanthin, Diadinoxanthin und Diatoxanthin sowie eine 
Zellwand aus Silikat, die bei einem Großteil der Taxa charakteristisch käseschach-
telartig  aus  einer  Ober-  und einer  Unterschale  zusammengesetzt  ist.  Nach  den 
Angiospermen werden die Diatomeen als die artenreichste Gruppe innerhalb der 
photoautotrophen Organismen angesehen. NORTON,  MELKONIAN ET AL.  (1996) geben 
eine zu erwartende Taxazahl von 100 000 bis 10 000 000 bei derzeit 10 000 – 12 
000 bekannten Taxa an.

Hinter dieser Organismengruppe verbergen sich gewaltige Ressourcen, die bisher 
nur in wenigen Ansätzen einer direkten Nutzung zugeführt werden. LEBEAU (2003 A, 
B) nennt als bisherige Nutzung nur die Verwendung als Futterorganismen in Aqua-
kulturen sowie die Verwendung von Kieselgur – fossilem gereinigten Schalenmate-
rial – als Filtermaterial und Absorbens z.B. für die Sprengstoffherstellung. Dane-
ben gibt es quantitativ unbedeutendere Anwendungen wie die Produktion von Mar-
ennin, einem blaugrünen Farbstoff  aus der Kieselalge  Haslea ostrearia,  der den 
begehrten Marennes-Oléron-Austern ihre charakteristische smaragdgrüne Färbung 
verleiht.
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Einleitung

Als weitere mögliche Nutzungen scheinen vor allem die Speicherfette der Kiesel-
algen attraktiv, die mit ihrem hohen Gehalt an Eicosapentaensäure und Arachidon-
säure ernährungsphysiologisch sehr wertvoll wären. WEN & CHEN beschreiben 2002 
ein Perfusionskulturverfahren zur Fettsäureproduktion mit Nitzschia laevis, das im 
Labormaßstab, allerdings bei heterotropher Ernährung der Algen,  eine Ausbeute 
bis zu 1112 mg extrahierbarer Eicosapentaensäure pro Liter Kultursuspension er-
reichte.  In  Versuchen  mit  photoautotroph  wachsenden  Kieselalgen  konnten 
YONGMANITCHAI & WARD (1991) Ausbeuten von 107,3 mg Eicosapentaensäure pro Liter 
Kultursuspension bei insgesamt 337,8 mg Fettsäureproduktion pro Liter erreichen.

Interessant sind auch die hohen Vitamingehalte einiger Arten sowie antibakteriell 
und antimykotisch wirkende Stoffe (LEBEAU 2003 B). Vereinzelt wurden Stoffe iso-
liert, die in vitro das Wachstum von Krebszellen (BERGÉ, BOURGOUGNON ET AL. 1997) 
oder  die  Vermehrung von HI-Viren gehemmt  haben  (BERGÉ,  BOURGOUGNON ET AL. 
1999).

Kieselalgen besitzen eine Zellwand aus amorpher Kieselsäure. Die Zellwand verwit-
tert nicht und weist neben dem charakteristischen Aufbau aus zwei Schalenhälften 
artspezifische Feinstrukturen auf, die sich gut zur Bestimmung der Taxa eignen. 
Daher lässt sich die Zusammensetzung von rezenten und fossil im Sediment vor-
kommenden  Kieselalgenpopulationen  anhand der  Kieselalgenschalen  gut  rekon-
struieren. Da viele Diatomeentaxa spezifische Präferenzen und Toleranzen für ver-
schiedene Umweltparameter besitzen, eignen sie sich hervorragend zur Charakteri-
sierung des Milieus und werden seit rund 30 Jahren als Bioindikatoren eingesetzt. 
ALLES (1999) verwendet Diatomeen zur ökologischen Bewertung der Fließgewässer-
versauerung im Schwarzwald. Weitere Arbeiten zur Indikation von Gewässerver-
sauerungen stammen beispielsweise von MILLS (1986) oder STEINBERG (1992). Dane-
ben gibt es Arbeiten, in denen Kieselalgentaxa zur Indikation der Wassertempera-
tur (CHOLNOKY 1968, HEIN & KOPPEN 1979 zitiert in  HÜRLIMANN 1993),  der Saprobie 
(ROTT 1997)  oder der  Trophie  herangezogen wurden.  Insbesondere zur Trophie-
indikation sind weltweit zahlreiche Untersuchungen durchgeführt worden. Als Bei-
spiele seien hier die Untersuchungen von HOFMANN (1993) zu Bioindikation in mit-
teleuropäischen Seen oder von SALOMONI & ROCHA (2006) zur Indikation in brasilia-
nischen  Fließgewässern genannt.  Die  Trophieindikation  anhand  von  Diatomeen 
findet über die Umsetzung der europäischen Wasserrahmenrichtlinie Eingang in 
die routinemäßige Untersuchung der Oberflächengewässer.
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Ein wichtiges Werkzeug für die Verwendung von Kieselalgen in der Bioindikation 
ist die Taxonomie. Erst wenn sinnvolle Grenzen zwischen morphologischen Typen 
gezogen werden können, ist die Vorraussetzung gegeben, in einer Kieselalgenge-
sellschaft Taxa zu bestimmen und darauf aufbauend Rückschlüsse über die Was-
serqualität zu ziehen.
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3. Die Gattung Nitzschia

Die erste vollständige Entschlüsselung eines Kieselalgengenoms, des Genoms 
von Thalassosira pseudonana (ARMBRUST, BERGES ET AL. 2004), offenbarte einige 
Überraschungen. Bei der Entschlüsselung der Gensequenzen stellte sich her-
aus, dass Diatomeen in der Lage sind, neben 865 als rein pflanzlich geltenden 
Proteinen und 271 cyanobakterientypischen Proteinen auch 806 Proteine zu 
synthetisieren,  die bisher  als rein tierisch galten.  Weiterhin zeigen Untersu-
chungen zur aktiven Fortbewegung der raphiden Kieselagen, dass die Bewe-
gung mit Aktin und Myosinfilamenten realisiert  wird, was für  das Pflanzen-
reich untypisch ist (vgl. SITTE, ZIEGLER ET AL. 1991 ).
Stellen die Diatomeen also seltsame Chimären zwischen den großen Reichen 
der klassischen Systematik dar?
Lange Zeit wurden Diatomeen als Subdivision der Heterokontophyta angese-
hen.  Auf  diese  Einteilung  deutet  das  Vorkommen von Chlorophyll  a  und c, 
während Chlorophyll b fehlt, sowie der charakteristische Bau der Chloroplasten 
hin. In diesen sind die Stapel aus je drei Thylakoiden zusammengesetzt. Der 
ganze Chloroplast ist, neben der überall im Pflanzenreich verbreiteten doppel-
ten Membran, zusätzlich von einer weiteren Membran umhüllt, die dem endo-
plasmatischen Retikulum zugehörig ist.  Ferner besitzen Kieselalgen die glei-
chen akzessorische Pigmente wie die Heterokontophyta,  vor allem Fucoxan-
thin,  aber  auch Diadinoxanthin und Diatoxanthin (METZNER 1973).  Das Vor-
kommen von Chrysolaminarin als Speicherstärke und der dicht an die Kern-
membran  angepresste  Golgi-Apparat  weisen  ebenfalls  auf  die  Zugehörigkeit 
der Diatomeen zu den Heterokontophyta  hin.  Laut  VAN HOEK,  JAHNS & MANN 
(1993) kann auch die Struktur der Geißel, die nur bei wenigen männlichen Ga-
meten der Centrales auftritt, trotz gewisser Abweichungen der Geißelstruktur, 
von den Heterokontophyta abgeleitet werden. Wegen ihrer zahlreichen Eigen-
arten werden die Diatomeen mittlerweile als eigene Division der Strameopiles 
angesehen (SOGIN & PATTERSON 1995)
Die Vielfältigkeit  der potentiell  in Kieselalgen vorkommenden Proteine lässt 
sich  neben  dieser  etwas  isolierten  Stellung  in  der  Systematik  auch  mit  der 
mehrfachen Aufnahme von Endosymbionten erklären (ARMBRUST, BERGES ET AL. 
2004).
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Die Gattung Nitzschia

Innerhalb der  Kieselalgen konnte durch die  jüngeren molekularbiologischen 
Untersuchungen viel zur Systematik  beigetragen werden. Beispielsweise wird 
heute entgegen der bisher verwendeten Zweiteilung in Centrales und Pennales 
von drei Klassen ausgegangen. Nach MEDLIN, KOOISTRA ET AL. (1996) stellt sich die 
Systematik der Kieselagen nach heutigen Stand wie folgt dar: Die Coscinodisco-
phyta, die im wesentlichen den früheren Centrales entsprechen, teilen sich in 
zwei Gruppen auf. MEDLIN, KOOISTRA ET AL. unterscheiden dabei die Coscinodisco-
phyceae, die als evolutiv am ursprüglichsten angesehen werden und die Medio-
phyceae, in denen die Thalassiosirales und die bipolaren Centrischen wie z.B. 
Rhaponeis enthalten sind. Die Pennales oder Bacillariophyceae stellen ein Mo-
nophyllum dar, sie werden in Raphide und Araphide unterteilt.
In der taxonomischen Einordnung nach dem National Center for Biotechnolo-
gy Information (NCBI) werden die Diatomeen (Bacillariophyta) in drei Klassen 
unterschieden (Abb. 1): Coscinodiscophyceae (inkl. der Thalassosirales), Fragi-
lariophyceae, in denen bipolare, araphide Taxa vereinigt werden, und Bacilla-
riophyceae mit den pennaten, raphiden Taxa.
Innerhalb der Raphiden werden zunächst die Eunotiophycidae vom Rest („Ba-
cillariophycidae“) abgetrennt. Die Bacillariophycidae enthalten u.A. die Klassen 
Achnanthales, Surirellales, Cymbellales, Naviculales, und Bacillariales. Letztere 
enthält die Familia der Bacillariaceae mit den Gattungen Bacillaria, Cylindro-
theca, Psammodictyon, Pseudonitzschia, Hantzschia, Denticula1, Fragilariop-
sis und Nitzschia.

Die  Gattung  Nitzschia  wurde  1845  von  HASSALL mit  der  Typusart  Nitzschia 
elongata begründet. Die Beschreibung von Nitzschia elongata von HASSALL war 
jedoch nicht gültig. Der Speziesname ist daher als  nomen illegalis eingestuft, 
wobei der Gattungsname Nitzschia als nomen conservandum eingestuft wurde. 
Infolge dessen ist die nächste gültig beschriebene Nitzschia-Art, Nitzschia sig-
moidea, der Typus der Gattung. Diese war 1817 von NITZSCH in „Beiträge zur In-

1 KRAMMER & LANGE-BERTALOT (1988) stellen Denticula nicht in die Bacillariaceae, sondern in die 
Epithemiaceae. Grund hierfür sind vor allem die Sphäroidkörper, die sich bei den Epithemiaceae 
und auch den meisten Denticula-Taxa im Zellplasma befinden. Die Untersuchungen von LOIBL 
(2005) zeigen jedoch, dass Denticula und Nitzschia sehr nahe verwandt sind.
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Die Gattung Nitzschia

fusorienkunde“, Neue Schriften der Naturforschenden Gesellschaft, als Bacilla-
ria sigmoidea beschrieben worden. SMITH versetzte das Taxon 1853 in die Gat-
tung Nitzschia. 
Die Gattung Nitzschia ist gekennzeichnet durch den Besitz zweier, im Regelfall 
diagonal opponierter oder auf den Theken zentral gelegener Kanalraphen, die 
durch Stützelemente,  den Fibulae, überspannt werden. Weitere Kennzeichen 
sind isopole Longitudinal-, Transversal- und Transapikalachsen.
Regelmäßig ist eine variable Zahl von Gürtelbändern zu finden. Die Frusteln ei-
niger  Taxa sind sigmoid gekrümmt,  der  Querschnitt  häufig  nicht  rechteckig 
sondern rhomboid oder leicht trapezförmig. In der Regel liegen zwei, gelegent-
lich komplex gelappte Chloroplasten vor, die jeweils einzeln zum Zellende hin 
angeordnet sind.
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Die Gattung Nitzschia

Die Gattung Nitzschia sensu lato, wie sie von KRAMMER & LANGE-BERTALOT (1988) 
definiert wird, umfasst mehrere Sektionen oder Artengruppen, in die die Gat-
tung aufgeteilt werden kann. Die Autoren geben folgende, z.T. historische Sek-
tionen an:

Sektion Merkmale

Nitzschiellae • Raphenkiel mehr oder weniger exzentrisch

• Kein Conopeum ausgebildet

• Mittelteil der Zellen spindelförmig, Spitzen lang vorge-
zogen

Lanceolatae • Raphenkiel ohne Conopeum

• Fehlen  von  Merkmalskombinationen,  die  für  andere 
Sektionen typisch sind.

Bei den Lanceolatae handelt es sich um eine Sammelsektion, in 
der merkmalsarme Taxa zusammengefasst sind.

Tryblionel-
lae

• Umriss abweichend vom Rest breiter und stärker sym-
metrisch

• Deutliche Längsfalte oder Welle in der Schalenoberflä-
che

• Transapikalrippen auf der Außenseite

Apiculatae Merkmale weitgehend übereinstimmend mit Tryblionellae, wer-
den  von  KRAMMER &  LANGE-BERTALOT mit  diesen  zusammenge-
fasst.

Pandurifor-
mes

• Zwischenraum  zwischen  den  Chloroplasten  (abwei-
chend  von  anderen  Nitzschia  spec.)  gegenüber  der 
Transapikalebene schief.

• Poren ein hexagonales Muster bildend

• keine Transapikalrippen auf der Außenseite

9



Die Gattung Nitzschia

Sektion Merkmale

Merkmale ansonsten weitgehend übereinstimmend mit Tryblio-
nellae, werden von KRAMMER & LANGE-BERTALOT mit diesen zusam-
mengefasst.

Bilobatae • Raphe mit Zentralknoten

• Kein Conopeum ausgebildet

• Raphenkiel etwas  exzentrisch

• Frusteln in der Mitte deutlich konkav eingeschnürt

• Zelle durch zahlreiche Gürtelbänder relativ hoch

Dubieae Raphenkiel stärker exzentrisch als bei Bilobatae, Merkmale an-
sonsten übereinstimmend mit  diesen,  werden von  KRAMMER & 
LANGE-BERTALOT mit diesen zusammengefasst.

Lineares Merkmalsarme Gruppe, lt.  KRAMMER & LANGE-BERTALOT unzurei-
chend definiert

Dissipatae • Raphe durchgehend, ohne Zentralknoten

• Raphe (relativ) wenig exzentrisch oder zentrisch

• Raphenkiel mit Conopeum

• Schalen nicht sigmoid gekrümmt

Insignes • Sehr langschalige Formen

• Raphe stark exzentrisch

• Raphe durchgehend, ohne Zentralknoten

• Raphenkiel deutlich ausgeprägt

• Kein Conopeum ausgebildet

• Fibulae ins Schaleninnere hinein verlängert
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Die Gattung Nitzschia

Sektion Merkmale

• Werden meist mit den Scalares vereinigt

Scalares Werden meist mit Insignes vereinigt, Merkmale siehe dort

Grunowia • Raphenkiel deutlich exzentrisch

• Raphe durchlaufend, ohne Zentralknoten

• Kein Conopeum ausgebildet

• Fibulae relativ weit über dem Raphenkanal, erscheinen 
daher verlängert

Epithe-
mioideae

• Raphe mit Zentralknoten

• Kein Conopeum ausgebildet

• Raphenkiel etwas  exzentrisch

• Fibulae in die Schale hineinverlängert

• Schale mit Querrippen

• Zelle meist mit zahlreichen Gürtelbändern

Sigmoideae • Frusteln  in  Pleuralansicht  mehr  oder  weniger  sigmoid 
gekrümmt

• Raphe durchgehend, ohne Zentralknoten

• Raphenkiel mit Conopeum

Spathulatae • Raphe durchgehend, ohne Zentralknoten

• Raphe nur wenig exzentrisch

• Raphenkiel mit Conopeum

• Frusteln nicht sigmoid gekrümmt

Sigmata • Raphe mit Zentralknoten

11



Die Gattung Nitzschia

Sektion Merkmale

• Kein Conopeum

• Raphe stark exzentrisch

• Frusteln in Gürtelbandansicht sigmoid gekrümmt

Obtusae • Raphe mit Zentralknoten

• Kein Conopeum

• Raphe distal deutlicher exzentrisch als proximal

• Frusteln in Gürtelbandansicht sigmoid gekrümmt

Einige dieser Sektionen wurden von anderen Autoren (z.B. ROUND, CRAWFORD & 
MANN 1990) bereits als eigene Gattung aufgefasst, wie beipielsweise die Tryblio-
nellae als Gattung  Tryblionella,  Panduriformes als Gattung  Psammodictyon 
oder die Grunowia als Gattung Grunowia. 
Während sich die gerade erwähnten Sektionen und die Epithemioidae sowie 
die zusammengefassten Dubiae und Bilobatae relativ gut ansprechen lassen, ist 
die  Zuordnung  von Taxa zu den übrigen Sektionen  problematisch.  Hier  er-
scheint  ein natürliches  System hinter  den Sektionen zweifelhaft.  Genetische 
Untersuchungen zur  Klärung,  inwieweit  die  genannten Sektionen natürliche 
Gruppen darstellen, wären hierzu sehr wünschenswert. Sie sind allerdings auf-
grund der Seltenheit  und der stark unterschiedlichen Standorte einiger Taxa 
sehr aufwändig. Die Befunde von LOIBL (2005) lassen aber erwarten, dass im 
Zuge einer weiterreichenden Überarbeitung der Gattung  Nitzschia selbige in 
mehrere neue Gattungen aufgeschlüsselt wird.
Die Lanceolatae stellen innerhalb der Gattung  Nitzschia eine Sammelgruppe 
dar, in der Taxa zusammengefasst werden, die aufgrund ihrer Merkmalsarmut 
nicht in eine der übrigen Sektionen passen. Ihnen gemein ist das Fehlen eines 
Conopeums, das Fehlen einer sigmoiden Krümmung, das Fehlen verlängerter 
Fibulae oder verstärkter Transapikalrippen, das Fehlen von Längsfalten und 
eine mehr oder weniger linear-lanzettliche bis spindelförmige Form ohne Be-
sonderheiten. In der angewandten Forschung sind die Lanceolatae interessant, 
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weil viele häufige Taxa wie  N. palea,  N. paleacea oder  N. frustulum oder für 
die Bioindikation wichtige Taxa wie N. inconspicua (eutraphent) oder N. alpi-
na (oligotraphent) in diese Sektion eingeordnet werden. Der Mangel an Diffe-
renzierungsmerkmalen macht die Unterscheidung der Taxa dieser Sektion oft 
schwierig.

Der Hauptgegenstand der vorliegenden Arbeit ist  der Formenkreis um  Nitz-
schia  palea,  der  in  der  gegenseitigen  Abgrenzung problematisch  ist.  Neben 
dem erwähnten Taxon mit seinen Varietäten bzw. Formen  N. palea  f. major 
RABENHORST 1864, N. palea var. minuta BLEISCH IN RABENHORST 1863, N. palea var. 
tenuirostris LANGE-BERTALOT 1976 und N. palea var. debilis KÜTZING 1844 gehören 
hierzu u.a. die Taxa Nitzschia pilum HUSTEDT 1942, Nitzschia gracilis HANTZSCH 
1860, Nitzschia graciloides  HUSTEDT 1953, Nitzschia subrostratoides  CHOLNOKY 
1966 sowie einige Formen, die Nitzschia pura HUSTEDT 1954 bzw. Nitzschia aci-
culariodes HUSTEDT 1959 zugerechnet werden. 

Zum besseren Verständnis des Formenkreises um Nitzschia palea wird folgen-
de Vorgehensweise gewählt.

1. Mit ausgewählten Vertretern dieses Formenkreises werden phylogene-
tische Analysen durchgeführt.  Dazu werden bestimmte DNA-Sequen-
zen der Taxa miteinander verglichen, um natürliche Gruppen innerhalb 
des Formenkreises aufzuspüren.

2. Im Weiteren werden zahlreiche morphologische Merkmale der unter-
suchten Taxa des Komplexes um Nitzschia palea detailliert untersucht.

3. Schließlich wird geprüft, inwieweit die Ergebnisse der morphologischen 
Differenzierung der ausgewählten Formen mit den Befunden der phylo-
genetischen  Analysen  übereinstimmen.  Durch  diese  Vorgehensweise 
soll geklärt werden, ob sich bestimmte morphologische Parameter als 
Merkmale zur Differenzierung zwischen natürlichen Gruppen eignen.
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4. Material und Methoden

4.1 Probengewinnung / Isolation

Die Kultur von Kieselalgenstämmen stellt eine wichtige Grundlage dieser Ar-
beit dar. Zum einen dient die Kultur von monoklonalen Stämmen der Gewin-
nung ausreichender Mengen von Material für die DNA-Analyse, zum anderen 
erlauben  Kulturen  eine  Beobachtung  der  phänotypischen  Plastizität  eines 
Stammes über viele Zellgenerationen hinweg. Diese Tatsache ist eine wichtige 
Vorraussetzung um das Größen- und Formenspektrum sowie die Merkmals-
konstanz  innerhalb  eines  monoklonalen  Stammes  abzuschätzen  zu  können. 
Statistisch gesicherte Aussage über die Merkmalsausprägungen und Kenntnis-
se über die Variabilität innerhalb eines Klones, wie sie über Kulturen gewonnen 
werden können, liefern für taxonomische Fragestellungen wichtige Informatio-
nen.

Mit Ausnahme eines Stammes, der von der Sammlung für Algenkulturen Göt-
tingen (SAG) bezogen wurde, wurden alle in dieser Arbeit behandelten Stämme 
selbst  isoliert.  Die  Freilandproben,  aus  denen  die  Stämme  isoliert  wurden, 
stammten aus Exclosures, aus Epiphyton, aus Epilithon und aus Epipsammon.

4.1.1 Exclosures

Aus  der  Überlegung  heraus,  Proben  mit  einem  möglichst  hohem Anteil  an 
Nitzschia-Zellen  zu  gewinnen  und  ein  selektives  Grazing,  wie  es  z.B.  von 
MCCORMICK &  STEVENSON (1989),  NICOTRI (1977) oder  später  von  AZOVSKY & 
SABUROVA (2005) beschrieben wurde, zu vermeiden, waren zunächst Exclosures 
verwendet  worden.  Diese  bestanden  aus  Acrylglaskästen,  deren  Boden  mit 
Siebgewebe bespannt war.  Das Siebgewebe hatte eine Maschenweite  von 10 
µm, wodurch Kieselalgen einwandern konnten, Grazer aber weitgehend ausge-
schlossen  wurden.  Im Deckel  waren  zur  Entlüftung  Löcher  vorgesehen,  die 
ebenfalls mit Siebgewebe gegen das Eindringen von Grazern geschützt waren. 
In diese Exclosures wurden Objektträger aus Glas (7,8 x 2,5 cm) zur Besiedlung 
gelegt. In den Versuchen wurden die Exclosures für drei Wochen in den Eis-
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haussee, den Herrensee und den Fischkaltersee eingebracht. Nach diesem Zeit-
raum wurden die Objektträger entnommen und bis zur weiteren Verwendung 
in Wasser aus dem Exclosure aufbewahrt.

Aufgrund der geringen Ausbeute, der langen Wartezeit bis zur Besiedlung und 
des hohen technischen Aufwandes wurde die Methode nach den ersten Versu-
chen nicht fortgeführt.

4.1.2 Epiphyton

Zur Gewinnung von Isolaten aus dem Aufwuchs von Röhrichtpflanzen wurden 
Stängel von  Phragmites australis, Schoenoplectus lacustris  und Cladium ma-
riscus mit einer Gartenschere etwa 30 – 50 cm unter der Wasseroberfläche ab-
geschnitten und bis zur weiteren Verarbeitung in Standortwasser aufbewahrt.

Auch Stoppel  von Stängeln der  Vorjahre,  welche teilweise mit  bis zu 1,5 cm 
mächtigen Biofilmen überzogen waren und Blätter von Schwimmblattpflanzen 
wurden auf diese Weise gesammelt. Von submersen Pflanzen wurden Proben 
mit Hilfe eines Rechens genommen. Aus dem Starnberger See wurden Proben 
von  Najas marina,  Potamogeton perfoliatus,  P. pectinatus und von grobem 
Detritus aus einer Tiefe von 2 – 5 m durch Taucher entnommen.

4.1.3 Epilithon

Zur  Gewinnung von Proben des  Epilithons  wurden Steine unterschiedlicher 
Größe aus dem Gewässer  entnommen und bis zur weiteren Verarbeitung in 
Standortwasser aufbewahrt.

4.1.4 Epipsammon

Von der Oberfläche weicher Sedimente wurden mit einem Schlauch, an dessen 
unteren Ende ein Gewicht befestigt war, Proben angesaugt. Zur Erzeugung des 
nötigen Unterdrucks diente eine Handvakuumpumpe. Die Proben wurden in 
einem Auffangbehälter gesammelt, der zwischen Saugschlauch und Vakuum-
pumpe befestigt war, und mit Standortwasser bis zu weiteren Verwendung auf-
bewahrt. 
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4.1.5 Isolation

Die Isolation der Algen erfolgt bei allen Proben nach folgendem Schema: 

Zunächst wurde eine Algensuspension hergestellt, indem Sedimentproben mit 
autoklaviertem  Leitungswasser  (121°C,  20 min)  direkt  suspendiert  wurden. 
Proben von Makrophyten, grobem Detritus, Steinen, Schilfstoppeln oder Ob-
jektträgern aus Exclosures aus den jeweiligen Probegewässern wurden mit ei-
ner Zahnbürste abgebürstet. Der Aufwuchs wurde anschließend aus der Zahn-
bürste mit sterilisiertem Leitungswasser (s. o.) ausgewaschen und die Suspen-
sion in einer Petrischale aufgefangen.

Aus den Algensuspensionen wurden Aliquote in eine Verbundkammer für das 
Umkehrmikroskop gegeben und bei Bedarf mit sterilem Leitungswasser oder 
Nährmedium verdünnt.

Zur  Isolation  einzelner  Nitzschia-Zellen  wurden  Pasteurpipetten  über  dem 
Bunsenbrenner erhitzt und die Spitze zu einer dünnen Kapillare ausgezogen. 
Diese Kapillare wurde auf ca. 4 cm gekürzt und vor der Verwendung mit steri-
lem Medium oder sterilem Leitungswasser gefüllt.

Mit den so ausgezogenen Pipetten wurden die Algen unter dem Umkehrmikro-
skop bei 100 – 400facher Vergrößerung einzeln angesaugt und auf vorbereite-
ten Nährboden gegeben.

Der nötige Unter- bzw. Überdruck beim Ansaugen bzw. Übertragen der Isolate 
wurde über einen Schlauch mit dem Mund erzeugt. Um Kontaminationen über 
evtl. eingesaugten Speichel zu verhindern, wurde zwischen dem Schlauchende 
mit dem Mundstück und dem Schlauchende mit der Kapillare eine Woulff'sche 
Flasche eingebaut.

Nach jedem Isolationsversuch wurde die Spitze mit sterilem Medium gespült 
und neu gefüllt.
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4.2 Kultur

4.2.1 Kulturmedien

Bei der Kultur von Algen kommt den verwendeten Nährmedien eine Schlüssel-
rolle  zu.  Diese  müssen alle  zum Wachstum  nötigen Stoffe  in  ausreichender 
Menge liefern und dabei zumindest annähernd den osmotischen Bedingungen 
entsprechen, die die zu kultivierenden Algen auch in ihrer natürlichen Umge-
bung vorfinden.  Aus den verschieden Standardwerken zur  Algenkultur  (z.B. 
STEIN 1973) ist eine Vielzahl von Medien und Modifikationen zu finden. 
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4.2.1.1 Wright's Cryptophyte-Medium

Aufgrund der in der Limnologischen Station Iffeldorf vorhanden Erfahrungen 
mit Algenkulturen wurde zunächst ein modifiziertes Wright's Cryptophyte-Me-
dium2 (=“WC-Medium“) nach GOOS (1999) zur Kultur der Algen verwendet.

Zur Herstellung des WC-Mediums wurden folgende Stammlösungen angesetzt:

Tabelle 1: Stammlösungen mit Inhaltsstoffen für die Herstellung von WC-Medium

Lösung Inhalt Einwaage 

auf 1 l

Hersteller Dosierung (be-

zogen auf 1 l  

fertiges Medi-

um)

WC 1 CaCl2
. 2 H2O 36,76 g Fluka 1 ml

WC 2 MgSO4
. 7 H2O 36,97 g Merck 1 ml

WC 3 Na2CO3 7,95 g Merck 1 ml

WC 4 K2HPO4 (was-

serfrei)

1,00 g Merck 1 ml

WC 5 KNO3 110,00 g Fluka 1 ml

WC 6 Na2SiO3
. 5 H2O 21,21 g Sigma 1 ml

Spurenele-

mente

EDTA 3,55 g Merck

FeCl3
. 6 H2O 3,15 g Merck

CuSO4
. 5 H2O 0,01 g Fluka

ZnSO4
. 7 H2O 0,022 g Merck

1 ml

2 Wofür das viel zitierte Acronym „WC-Medium“steht, ist nicht eindeutig zu klären. In ANDERSON 2005 
„WC“ als „Wright's Cryptophyte“ erklärt. Eine andere Erklärungsmöglichkeit ist „Whright's CHU“
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Lösung Inhalt Einwaage 

auf 1 l

Hersteller Dosierung (be-

zogen auf 1 l  

fertiges Medi-

um)

CoCl2
. 6 H2O 0,01 g Sigma

MnCl2
. 4 H2O 0,18 g Fluka

Na2MoO4 6,0 mg Sigma

H3BO4 1,0 g Merck

Vitaminlö-

sung

Thiamin 0,1 mg Sigma

Biotin 0,5 mg Sigma

Cyanocobala-

min

0,5 mg Sigma

1 ml

Von den Stammlösungen wurde jeweils 1 ml/l zur Herstellung des fertigen Me-
diums pipettiert. Zum Auffüllen auf 1 l wurde Wasser aus einer Reinstwasser-
anlage verwendet.

Desweiteren  wurden  0,5 %  Agar  (Merck)  zugesetzt,  das  Medium  bei  121°C 
20 min autoklaviert und jeweils 5 ml in sterile Petrischalen aus  Polypropylen 
(Greiner) gefüllt.
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4.2.1.2 CHU-10 Medium-Varianten

Da auf WC-Medium nur wenige Isolate anwuchsen, wurden Versuche mit an-
deren Medien durchgeführt (Durchführung s. Kap. 4.2.4, Ergebnisse Kap. 5.1), 
in deren Verlauf sich das Medium „CHU-10“ nach STEIN (1973) bzw. eine Kom-
bination dieses Mediums mit sterilisiertem Wasser des Herkunftsgewässers als 
am besten geeignet erwies.

Zur Herstellung des Chu-10 Medium wurden folgende Stammlösungen verwen-
det:

Tabelle 2: Stammlösungen und Inhaltsstoffe für die Herstellung von CHU-10 Medium

Lösung Inhalt Einwaage 

auf 1 l Lö-

sungsvolu-

men

Hersteller Dosierung 

(bezogen auf 1 l fertiges 

Medium)

CHU 1 Na2SiO3
. 5 H2O 5,8 g Sigma 10 ml

CHU 2 Ca(NO3)2
.  4 

H2O

57,58 g Fluka 1 ml

CHU 3 K2HPO4  was-

serfrei

10 g Merck 1 ml

CHU 4 MgSO4
. 7 H2O 25 g Merck 1 ml

CHU 5 Eisencitrat-

Monohydrat

33,5 g Fluka

Zitronensäure 33,5 g Riedel-de 

Haen

1 ml

CHU 6 Na2CO3 20 g Merck 1 ml
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Lösung Inhalt Einwaage 

auf 1 l Lö-

sungsvolu-

men

Hersteller Dosierung 

(bezogen auf 1 l fertiges 

Medium)

Spurenele-

mente

H3BO4 2,86 g Merck

MnCl2
. 4 H2O 1,81 g Fluka

ZnSO4
. 7 H2O 0,22 g Merck

Na2MoO4
.  2 

H2O

0,39 g Sigma

CuSO4
. 5 H2O 79,0 mg Fluka

Co(NO3)2
.  6 

H2O

49,4 mg Fluka

0,5 ml

Vitaminlö-

sung

Thiamin 0,1 mg Sigma

Biotin 0,5 mg Sigma

Cyanocobala-

min

0,5 mg Sigma

1 ml

Die Lösungen 1-5 und die Spurenelementlösung wurden auf das zweifache der 
Endkonzentration zusammenpipettiert.  Lösung Chu 6 wurde separat auf das 
zweifache der Endkonzentration verdünnt. Beide zweifach konzentrierten Ge-
mische wurden getrennt bei 121°C für 20 min autoklaviert und nach dem Ab-
kühlen vermischt. Diese Trennung der beiden „Vorstufen“ ist nötig, um die Bil-
dung von Niederschlag im Medium während des Autoklavierens zu verhindern.

Die Vitaminlösung wurde nach dem Erkalten zugesetzt.
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Der pH-Wert des fertigen Mediums wurde mit autoklavierter 1 %iger HCl und 
1 %iger KOH-Lösung auf 6,5 eingestellt.

Die fertigen Medien wurden analog zum WC-Medium mit 0,5 % Agar versetzt 
und in Petrischalen gefüllt. 

Die Verwendung von flüssigem Nährmedium stellte sich im Verlauf der Arbeit 
als  weniger  aufwändig  heraus.  Aufgrund  des  wesentlich  geringeren Platzbe-
darfs und Materialverbrauchs wurden desweiteren die Petrischalen durch Mi-
krowellplatten mit 96 U-förmigen Vertiefungen  (TPP) ersetzt.  Diese wurden 
mit  200 µl  Medium pro Vertiefung (= Well)  befüllt.  Zur Weiterkultur  ange-
wachsener Isolate wurden Mikrowellplatten mit 24 Vertiefungen mit ebenem 
Boden (TPP) verwendet. Die Wells auf diesen Platten wurden mit jeweils 1 ml 
Medium befüllt.

CHU-10 mit Standortwasser („CHU-E“)

Das Wasser der Herkunftsgewässer („Standortwasser“) wurde zunächst mit ei-
nem Celluloseacetatfilter der Porenweite 0,2 µm (Sartorius, Göttingen) filtriert 
und anschließend 4 Stunden mit  einer 35 W UV-C-Röhre (Osram) bestrahlt. 
Das sterilisierte Wasser wurde dann mit dem CHU-10 Medium im Verhältnis 
1:1 gemischt.

CHU-10 mit Chloramphenicol („CHU-A“)

Um bakterielle Kontaminationen zu vermindern, wurde bei der Isolation und 
für Erhaltungskulturen aus Proben bzw. Kulturen mit starker bakterieller Be-
siedlung ein Antibiotikum zugegeben. Aufgrund seiner sehr breiten Wirkung 
gegen gramnegative und grampositive Bakterien wurde hierfür Chlorampheni-
col ausgewählt. Zu einem Liter fertigem Medium wurde 1 ml einer Stammlö-
sung mit  63 mg Chloramphenicol  (Fluka)  pro  ml  Wasser  beigemischt.  Eine 
Wachstumshemmung der Algen wurde bei der gewählten Konzentration nicht 
beobachtet.
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4.2.1.3 DIAT-Medium

Für den unter Punkt  4.2.4 beschriebenen Versuch zum Vergleich häufig ver-
wendeter Nährmedien wurde das von der Sammlung für Algenkulturen in Göt-
tingen (SAG) angewandte Bacillariophyceenmedium „DIAT“ verwendet. 

Tabelle 3: Stammlösungen zur Herstellung des DIAT-Mediums

Lösung Inhalt Einwaage 

auf 1 l Lö-

sungsvolu-

men

Hersteller Dosierung 

bezogen auf  

1 l fertiges 

Medium

Diat 1 Ca(NO3)2
.  4 

H2O

2,0 g Fluka 20 ml

Diat 2 K2HPO4  was-

serfrei

1,0 g Merck 10 ml

Diat 3 MgSO4
. 7 H2O 1,0 g Merck 25 ml

Diat 4 Na2CO3 1,0 g Merck 20 ml

Diat 5 Na2SiO3
. 5 H2O 1,0 g Sigma 50 ml

Diat 6 Eisencitrat-

Monohydrat

1,0 g Fluka 10 ml

Diat 7 Zitronensäure 1,0 g Riedel-de 

Haen

10 ml

Bodenextrakt 30 ml

Spurenele-

mente

ZnSO4
. 7 H2O 1,0 mg Merck

MnSO4
. 7 H2O 2,0 mg Merck

5 ml
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Lösung Inhalt Einwaage 

auf 1 l Lö-

sungsvolu-

men

Hersteller Dosierung 

bezogen auf  

1 l fertiges 

Medium

H3BO4 20,0 mg Merck

Co(NO3)2
.  6 

H2O

1,0 mg Fluka

Na2MoO4
.  2 

H2O

1,0 mg Sigma

CuSO4
. 5 H2O 5 µg Fluka

EDTA 0,8 g Merck

FeSO4
.7 H2O 0,7 g Merck

Vitaminlö-

sung

Thiamin 0,1 mg Sigma

Biotin 0,5 mg Sigma

Cyanocobala-

min

0,5 mg Sigma

0,5 ml

Zur Herstellung des Medium wurden die in  Tabelle 3 angegebenen Stammlö-
sungen entsprechend der dort angegebenen Mengen gemischt und 20 min bei 
121°C autoklaviert.

Die Vitaminlösung wurde sterilfiltriert und nach dem Erkalten des autoklavier-
ten Mediums zugesetzt. Die Einstellung des pH-Wertes vom Medium auf 6,5 
erfolgte  mit autoklavierter  1 %iger  HCl bzw.  autoklavierter 1 %iger  KOH-Lö-
sung.
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Der benötigte Bodenextrakt wurde folgendermaßen hergestellt: In eine 6 l-Fla-
sche wurden ca. 2 l humoser Wald- oder Gartenboden gegeben und soviel Was-
ser aufgefüllt, dass dieses etwa 5 cm über der Erde steht. Bei der Wahl des Bo-
dens wurde darauf geachtet, dass das Material einen gewissen mineralischen 
Anteil besitzt und keine Pestizid- oder Düngerrückstände enthält. Das Wasser-
Erde-Gemisch wurde nun eine Stunde bei 121°C gedämpft und nach 24 Stun-
den ein weiteres Mal für eine Stunde gedämpft. Die Flüssigkeit wurde dekan-
tiert und verbliebene Reste der Erde abzentrifugiert. Der Extrakt wurde ansch-
liessend bei 121°C 20 min autoklaviert.

Um Ausfällungen zu verhindern, kann die Spurenelement-Stammlösung nicht 
als Ganzes autoklaviert werden. Es wurde daher eine Lösung mit ca 800 ml 
Wasser, den Salzen ohne Eisensulfat und nur der Hälfte des EDTA und eine 
zweite Lösung mit ca 100 ml Wasser,  dem Eisensulfat  und der verbliebenen 
Menge EDTA angesetzt. Beide Lösungen wurden separat autoklaviert und nach 
dem Erkalten zusammengeführt und auf 1 l mit sterilem H2Obidest aufgefüllt.

4.2.1.4 Hartwassermedium („HWD“)

Da  alle  verwendeten  Kieselalgenproben  aus  Gewässern  mit  hartem  Wasser 
stammen,  wurde  ein  Medium mit  deutlich  erhöhtem  Carbonatgehalt  konzi-
piert. Die Herstellung erfolgte aus den in Tabelle 4 aufgeführten Stammlösun-
gen. Zunächst wurden die Stammlösungen CHU 1, CHU 2, CHU 3 und die Spu-
renelemente in etwa 800 ml H2Obidest pipettiert. Diese Vorlösung, die Stammlö-
sung CHU 5, die Karbonatlösung und die Mg-Lösung wurden separat bei 121°C 
für  20 min  autoklaviert. Nach  dem  Erkalten  wurden  alle  autoklavierten 
Stamm- und Vorlösungen sowie die Vitaminlösung in den entsprechenden Do-
sierungen zusammengegeben und auf 1 l aufgefüllt. 
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Tabelle 4: Stammlösungen, die zur Herstellung des HWD-Mediums verwendet wurden

Lösung Inhalt Einwaage 
auf 1 l Lö-

sungsvolu-
men

Hersteller Dosierung 
bezogen auf  
1 l fertiges 

Medium

CHU 1 Na2SiO3
. 5 H2O 5,8 g Sigma 10 ml

CHU 2 Ca(NO3)2
. 4 H2O 57,58 g Fluka 1 ml

CHU 3 K2HPO4  wasser-

frei

10,0 g Merck 1 ml

CHU 5 Eisencitrat-Mo-

nohydrat

33,5 g Fluka

Zitronensäure 33,5 g Riedel-de 

Haen

1 ml

Spurenele-

mente

H3BO4 1,43 g Merck

MnCl2
. 4 H2O 0,91 g Fluka

ZnSO4
. 7 H2O 0,20 g Merck

(NH4)6Mo7O24
.4 

H20

1,0 g Fluka

CuSO4
. 5 H2O 10,0 mg Fluka

Co(NO3)2
. 6 H2O 25,0 mg Fluka

H2SeO3 2,0 mg Fluka

1 ml

Karbonatlö-

sung

Na2CO3 20,0 g Merck

NaHCO3 20,0 g Merck

1 ml

26



Material und Methoden

Lösung Inhalt Einwaage 
auf 1 l Lö-

sungsvolu-
men

Hersteller Dosierung 
bezogen auf  
1 l fertiges 

Medium

Mg-Lösung Mg5(CO3)4(OH)2 11,9 g Aldrich

H2SO4 26,17 g Fluka

KOH 6,40 g Riedel-de 

Haen

1 ml

Vitaminlö-

sung

Thiamin 0,1 mg Sigma

Biotin 0,5 mg Sigma

Cyanocobalamin 0,5 mg Sigma

1 ml

Bei Herstellung der Mg-Lösung wurden Schwefelsäure und KOH jeweils ab-
wechselnd in kleinen Portionen zugegeben, so dass der pH-Wert der Lösung 
schwach alkalisch bis neutral blieb.
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4.2.1.5 CR-1 Medium

Das CR-1 Medium nach CZARNECKI (persönliche Mitteilung) wird in der Kieselal-
gensammlung des Loras College in Dubuque, Iowa, erfolgreich für die Kulturen 
vieler Kieselalgen verwendet. Es besteht aus einem Ansatz aus 8 ml Flusssedi-
ment vulkanischen Ursprungs, das auf 100 ml mit H20bidest aufgefüllt und nach 
Zugabe von 0,8 g Magnesiumhydroxidcarbonat für 30 min bei 121°C autokla-
viert wird.

Da ein entsprechendes Sediment nicht zur Verfügung stand, wurde ersatzweise 
Lavamehl („BIOLIT“ Sanvita GmbH) verwendet. Um den organischen Bestand-
teil des Flusssediments zu ersetzen, wurden dem Ansatz pro 100 ml 0,1 g Pep-
ton (Sigma) zugesetzt.

4.2.2 Kulturraum

Die Kultur der Algen erfolgte bei konstant 16°C. Der Kulturraum wurde mit ei-
ner Kombination aus einer 400 W-Hochdrucknatriumdampflampe (Typ Son-T 
400W, Phillips) und einer 400 W Quecksilberdampflampe (Typ HPI-T 400W, 
Phillips) beleuchtet. Die Beleuchtung war 16 Stunden pro Tag eingeschaltet.

Da ab Juni 2004 die Klimakammer noch für andere Versuche benötigt wurde, 
wurde die Beleuchtung auf drei Metallhalogenidlampen vom Typ HQI-BT-D 
400 W (Osram) umgestellt. Um die Kieselalgen vor zu viel Licht zu schützen, 
wurden die Mikrowellplatten mit Pergamentpapier abgedeckt.

4.2.3 Dokumentation

Zur genauen Dokumentation wurde eine Datenbank mit Access XP (Microsoft) 
angelegt und gepflegt, in der alle angelegten Kulturen, Isolationsversuche und 
Stämme festgehalten wurden.

Jede Einzelkultur wurde mit einer eindeutigen Bezeichnung nach folgendem 
Muster gekennzeichnet und in der Datenbank geführt: AAAUUDDMMY, wobei 
AAA die fortlaufenden Nummer der Kultur am entsprechenden Verarbeitungs-
tag bzw. die fortlaufende Nummer der Mikrowellplatte und die Position der 
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Kultur auf der Mikrowellplatte ist. So steht 1B5 beispielsweise für Well B5 (sie-
he Abbildung 2) auf der ersten Mikrowellplatte am entsprechenden Verarbei-
tungstag. UU steht für das Kürzel des Ursprungsgewässers (siehe  Tabelle 5). 
DD und MM beziehen sich auf Tag bzw. Monat des Verarbeitungsdatums, Y auf 
die letzte Stelle des Verarbeitungsjahrs. Zusätzlich wurden in der Datenbank 
die genaue Herkunft des kultivierten Materials, das Nährmedium, der aktuelle 
Zustand bzw. der Zustand bei Entsorgung der Kultur und ggf. der kultivierte 
Stamm erfasst.

Die  Stämme  wurden  mit  einer  eindeutigen  Bezeichnung  nach  dem  Muster 
UUNN gekennzeichnet,  wobei UU das Kürzel  für das Ursprungsgewässer  ist 
(siehe  Tabelle 5)und NN die fortlaufende Nummer des Stammes für das ent-
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sprechende Gewässer ist. In der Datenbank wurden außerdem die Kulturen, in 
denen der Stamm kultiviert wurde, der Isolationstag sowie das Vorhandensein 
von isolierter DNA und mikroskopischen Präparaten festgehalten.

Tabelle 5: Tabelle mit verwendeten Probestellenkürzeln

1.Stelle des Kürzels 2. Stelle des Kürzels Ursprungsgewässer/

Probestelle

L Lauterbach (bei Eschenlo-

he)

G Nähe Golfplatz

O Osterseen

A Ameisensee

B Bräuhaussee

C Schiffhüttensee

E Eishaussee

F Fohnsee

G Gröbensee

H Herrensee

I Fischkaltersee

L Lustsee

O Großer Ostersee

Q Waschsee (Quellen)

R Forchensee

30



Material und Methoden

1.Stelle des Kürzels 2. Stelle des Kürzels Ursprungsgewässer/

Probestelle

S Sengsee

W Westlicher  Breitenauer 

See

S Starnberger See

G Nähe Garatshausen

U Nähe Unterzeismering

T Tiefenbach

P Polling

4.2.4 Vorversuch zur Eignung unterschiedlicher Kul-
turmedien

Das zunächst verwendete WC-Medium erbrachte nur geringe Erfolge bei der 
Isolation von  Nitzschia-Klonen. Aus diesem Grund wurde der Wachstumser-
folg von verschiedenen Diatomeenstämmen auf WC-Medium, CHU-10 Medium 
und DIAT-Medium verglichen.

Dazu wurden von fünf Kieselalgenstämmen jeweils 50 µl Algensuspension in 
zwei Parallelen auf eine Petrischale (Polypropylen, 50 mm Durchmesser, Grei-
ner) mit den verschiedenen Medien angeimpft. Zusätzlich wurde für jedes Me-
dium eine Kontrolle mit autoklaviertem Wasser „beimpft“. Die beimpften Scha-
len wurden 28 Tage unter den im Punkt 4.2.2 beschriebenen Bedingungen kul-
tiviert. Danach wurden die Entwicklung der Diatomeenstämme am Binokular 
betrachtet und ihr Wachstum beurteilt.
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Zum Beeimpfen wurden zwei unbenannte Stämme aus dem Lustsee, die Stäm-
me OR01 und OR02 aus dem Forchensee und der Stamm OG02 aus dem Grö-
bensee verwendet.
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4.3 Genetische Analyse

4.3.1 DNA-Extraktion

Nach der Kontrolle  am Lichtmikroskop wurden aus vitalen, nicht mit Pilzen 
oder anderen Eukaryonten (soweit erkennbar) kontaminierten Kulturen 200 µl 
Zellsuspension bzw. ein etwa 10 mm² bedeckendes Stück der Agaroberfläche 
entnommen  und  in  sterile  1,5  ml-Reaktionsgefäße  überführt.  Von  Zell-
suspensionen wurde bei 1000 Upm 10 min lang die Flüssigkeit abzentrifugiert 
und diese bis auf kleine Reste abgesaugt.

Die weiteren Schritte zur Isolierung der Diatomeen-DNA folgten im wesentli-
chen den Herstelleranweisung für das DNeasy® Plant Mini-Kit (QIAGEN). Im 
einzelnen waren dies:

• Zelllyse und Ausfällen von Zellbestandteilen

Den Proben wurde jeweils 600 µl AP1-Puffer (QIAGEN), vorgewärmt 
auf 65°C, und eine Spatelspitze (entspricht ca 20 mg) gewaschene und 
hitzesterilisierte Glassbeads mit 425 – 600 µm Durchmesser (Sigma) 
zugesetzt. Der Ansatz wurde in einem Mikrodismembrator (B. Braun – 
Melsungen AG) ca. 30 s lang geschüttelt, wobei die Zellwände zerstört 
wurden. Zur Lysis der Zellbestandteile wurden die so behandelten Pro-
ben  bei  65°C  für  15 min  im  Wasserbad  inkubiert  und  anschließend 
5 min auf Eis gestellt. 
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• Abtrennen der Zellreste

650 µl  der  gekühlten  Proben  wurden  hierzu  mit  Large  Orifice  Tips 
(StarLab) aufgenommen, auf QIAshredder-Säulchen (QIAGEN) über-
führt, diese in Collection-Tubes (zum Dneasy®-Kit gehörend) gestellt 
und bei 13000 Upm und 4°C für 5 min zentrifugiert. Anschließend wur-
den die Säulchen mit den abgetrennten Zellresten verworfen.

• Hydrierung der DNA

Das Zentrifugat aus dem vorigen Schritt wurde (wiederum mit Large 
Orifice Tips) ohne Pellets in frische, sterile 2ml-Reaktionsgefäße über-
führt. Der Flüssigkeit wurde jeweils 750 µl AP3/E-Puffer (QIAGEN; pro 
125 ml Konzentrat  mit 250 ml Ethanol, puriss., Riedel-de Haen) zuge-
setzt und die Ansätze durch mehrmaliges Aufziehen mit der Pipette so-
fort gut gemischt.

• Binden der DNA

650 µl jeder Probe wurden auf DNeasy® -Säulchen (QIAGEN) übertra-
gen, diese in frische Collection Tubes gestellt und bei 8000 Upm 1 min 
zentrifugiert. Die gefilterte Flüssigkeit wurde verworfen. Zum Freilegen 
von Bindestellen wurden je 500 µl  Ethanol  (puriss.,  Riedel-de Haen) 
auf die Säulchen aufgetropft und erneut bei 8000 Upm 1 min zentrifu-
giert, das filtrierte Ethanol verworfen. Anschließend wurde der Rest der 
Proben auf die Säulchen aufgetragen und bei 8000 Upm 1 min zentrifu-
giert und die filtrierte Flüssigkeit entsorgt.

• Waschen der DNA

Die Säulchen mit der gebundenen DNA wurden in frische Collection-
Tubes  gestellt.  Pro  Säule  wurden  500 µl  AW-Puffer  (QIAGEN, pro 
81 ml Konzentrat mit 190 ml Ethanol, puriss., Riedel-de Haen)  aufpi-
pettiert und bei 8000 Upm 1 min zentrifugiert. Die filtrierte Flüssigkeit 
wurde  entfernt.  Es  folgte  analog  zum ersten  Waschgang ein  zweiter 
Waschgang, wobei jedoch 2 min zentrifugiert wurde. Das Filtrat wurde 
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wiederum verworfen. Um letzte Reste des Eluenten zu entfernen, wur-
den die Proben ein weiteres Mal 2 min zentrifugiert, wobei die Umdre-
hungszahl auf 13000 Upm heraufgesetzt wurde. Anschließend wurden 
die Säulchen mit der gebundenen Diatomeen-DNA in sterile 1,5 ml-Re-
aktionsgefäße (BioPlastic) gestellt.

• Eluieren der DNA

Auf die Säulchen wurden je 50 µl  AE-Puffer (QIAGEN) aufpipettiert, 
der zuvor auf 65 °C vorgewärmt wurde. Nach einer Ruhezeit von 5 min 
wurden die Proben 1 min lang bei  8000 Upm zentrifugiert.  Für  eine 
bessere  Ausbeute  wurde  ein weiterer  Elutionschritt  mit  60 µl  vorge-
wärmtem  AE-Puffer,  5 min  Ruhezeit  und  2 min  Zentrifugation  bei 
8000 Upm durchgeführt.

Um die Menge und die Qualität der isolierten DNA abzuschätzen, wurden je-

weils 2 µl der aufgereinigten Probe zusammen mit 2 µl Auftragspuffer (Roti®-
Load DNA mit Glycerin, Carl Roth) auf ein Gel aus TBE-Puffer (1 Volumenteil 
Rotiphorese®  TBE-Pufferkonzentrat  (Carl  Roth)  auf  9  Volumenteile  Reinst-
wasser) und 1 % Agarose aufgetragen und elektrophoretisch aufgetrennt.  Als 
Längenstandard wurde ein Verdau von Lamda-DNA mit EcoR1 und HindIII 
(MBI Fermentas) 1:10 verdünnt und analog zu den Proben 2 µl Verdünnung 
mit 2 µl Auftragspuffer auf das Gel aufgetragen. Zur Anfärbung der DNA wurde 
dem Gel pro 100 ml 5 µl Ethidiumbromidlösung (1 %ig in H2O, Merck, Darm-
stadt) zugesetzt.

Die  extrahierte  DNA wurde  bis  zur  weiteren  Verwendung  bei  4 °C  lichtge-
schützt gelagert. Bei längerer Lagerung wurde die DNA-Lösung bei -21 °C ein-
gefroren
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4.3.2 DNA-Amplifikation

4.3.2.1 GenomiPhi-Amplifikation

Wenn nach der DNA-Extraktion in der Gelelektrophorese keine DNA-Bande 
sichtbar war, wurde zunächst eine Vervielfältigung der DNA mit Hilfe des Ge-
nomiPhi-Kits (Amersham) durchgeführt.

Bei der GenomiPhi-Amplifikation (siehe Abbildung 3) binden kurze Hexamer-
Primer an vielen Stellen der DNA. An den gebundenen Hexamer-Primern setzt 
eine DNA-Polymerase an,  die ein mehrere hundert Basenpaare langes Stück 
der genomischen DNA vervielfältigt. Diese neu synthetisierten Stränge werden 
durch die Polymerase wieder vom Template-Strang gelöst. Es können nun an 
alle neu gebildeten Stränge und an das Template Primer ansetzten, die Amplifi-
kation an neuen Stellen beginnen. Auf diese Weise wird das gesamte Genom 
der Zelle in unterschiedlich langen Fragmenten amplifiziert, bis die Primer und 
die Triphosphatnucleotide verbraucht sind. Das Produkt dieser Amplifikation 
ist nach einer kurzen Denaturierung der Polymerase ohne weitere Aufreinigung 
für eine weitere Verwendung in einer PCR verwendbar.

Die Proben wurden gemäß des Protokolls von Amersham 16 Stunden bei 30°C 
inkubiert. Die für einen Reaktionsansatz verwendeten Reagenzien sind in Ta-
belle 6 aufgelistet.
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Tabelle 6: Für die GenomiPhi-Amplifikation verwendete Reagenzien, Mengenangaben bezogen auf 
einen Reaktionsansatz

Reagenz Hersteller Menge

DNA-Extrakt - 1 µl

Probenpuffer (sample buffer) Amersham 9 µl

Reaktionspuffer  (reaction 
buffer)

Amersham 9 µl

Enzymmix (enzyme mix) Amersham 1 µl

Zunächst wurde 1 µl der Probe mit 9 µl Probenpuffer 3 min bei 94°C denatu-
riert und anschließend schnellstmöglich auf 4°C gekühlt. Der so vorbereitete 
Ansatz wurde mit einer Mischung aus 9 µl Reaktionspuffer und 1 µl Enzymmix 
versetzt und für 16 Stunden bei 30°C inkubiert. Danach wurde der Ansatz 4 
min lang bei 65°C denaturiert.
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Abbildung 3: Schematische Darstellung der Abläufe bei der GenomiPhi-Amplifikation:

• Anlagern der Hexamer-Primer

• Beginn der DNA-Amplifikation

• Verlängerung der synthetisierten DNA-Stränge

• Beginn der Ablösung der synthetisierten DNA vom Template

• weitere Verlängerung der synthetisierten DNA

• Anlagern neuer Primer an den neu synthetisierten Strängen

• Beginn der DNA-Amplifikation an den neuen Strängen



Material und Methoden

4.3.2.2 Polymerase-Ketten-Reaktion (PCR)

Um eine Sequenzierung durchführen zu können, muss zunächst die zu sequen-
zierende DNA-Region vervielfältigt  werden.  Hierzu wurde bei  ausreichender 
DNA-Menge nach der Extraktion bzw. nach der GenomiPhi-Amplifikation eine 
Polymerase  Chain  Reaction (PCR) verwendet  (Reaktionschema siehe  Abbil-
dung 4).

Zu Beginn der PCR wird die DNA zunächst durch Erhitzen auf 94° in Einzel-
stränge aufgetrennt. 

Bei einer Annealingtemperatur, die von den jeweils verwendeten Primern ab-
hängt, werden an die Einzelstränge 15-25 Basen lange Primer mit bekannten 
Sequenzen am Anfang und am Ende des zu vervielfältigenden Stückes angela-
gert und bei 72°C mit SilverStar-Polymerase (Eurogentec) ausgehend von den 
Primern die komplementären Stränge ergänzt. Um ein erneutes Anlagern von 
Primern  an  Einzelstränge  zu  ermöglichen,  folgt  ein  kurzer  Denaturierungs-
schritt bei 94°C. Anschließend wird diese Abfolge von Annealing, Elongation 
und Denaturierung noch 33 weitere Male wiederholt.

Abschließend wird der Reaktionsansatz für 10 min bei 72°C gehalten, um eine 
Elongation von bereits ansynthetisierten Fragmenten bis zur endgültigen Län-
ge zu ermöglichen.

Nach der PCR wurde der Versuchsansatz bis zur weiteren Verwendung auf 4°C 
gekühlt und lichtgeschützt gelagert bzw. bei längerer Lagerung bei -21°C einge-
froren.

Pro Reaktionsansatz mit einem Gesamtvolumen von 20 µl  wurden standard-
mäßig verwendet:
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Tabelle 7: Für die PCR verwendete Reagenzien, Mengenangaben bezogen auf einen Reaktionsansatz

Reagenz Hersteller Menge Bemerkungen

Reaction  Buffer 
10x

Eurogentec 2 µl

MgCl 50 mM Eurogentec 0,6 µl

NTP mix Fermentas 2 µl Verdünnt  auf  2 
pmol/µl

Primer vorwärts Thermo 0,8 µl Verdünnt  auf  10 
pmol/µl

Primer rückwärts Thermo 0,8 µl Verdünnt  auf  10 
pmol/µl

Silverstar-Poly-
merase

Eurogentec 0,08 µl

H2Obidest - 3,72 µl

DNA - 10 µl

Eine Auflistung aller verwendeten Primer findet sich in Tabelle 8. Die Sequen-
zen sind nach IUB-Codes gelistet. Soweit nicht anderes angegeben, wurden die 
Primer selbst entwickelt.

Der Erfolg der PCR wurde, wie in Punkt  4.3.1 beschrieben, mittels einer Gel-
elektrophorese bewertet. Nach erfolgreicher PCR sollten auf dem Gel distinkte 
Banden  von  DNA  mit  der  molaren  Masse  des  zu  amplifizierenden  Stückes 
sichtbar sein.
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Nach erfolgreicher PCR wurden die Proben mittels des QiaQuick PCR-Purifika-
tion Kits der Firma Qiagen von überschüssigen Triphosphatnucleotiden und 
Primern sowie Salzen, Pyrophosphat und Resten der Polymerase befreit. Das 
Vorgehen folgte dabei dem Standardprotokoll des Herstellers.
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Tabelle 8: Liste der verwendeten Primer

Bezeich-
nung

Bereich Sequenz (5' – 3') Quelle

1-F

528-F

1055-F

SSU (vor-
wärts)

AAC CTG GTT GAT CCT GCC AGT A RIMET 2004

GCG GTA ATT CCA GCT CCA A RIMET 2004

GGT GGT GCA TGG CCG TTC TT RIMET 2004

536-R

1055-R

1528-R

SSU 
(rück-
wärts)

AAT TAC CGC GGC KGC TGG CA RIMET 2004

ACG GCC ATG CAC CAC CAC CCA T RIMET 2004

CTT CTG CAG GTT CAC CTA C RIMET 2004

1800-F

1800-F 
DIAT

ITS  1 
(vor-
wärts)

ACC TGG GGA AGG ATC ATT BENKE 2002

ACC TGS GGA AGG ATC ATT

ITS 2N

ITS 3-R

ITS  1 
(rück-
wärts)

TCG CTG CGT TCT TCA TCG MANNSCHRECK 
2002

CGT TCT TCA TCG ATG C

ITS 2-F

ITS 3

ITS  2 
(vor-
wärts)

GAT GAA GAA CGC AGC GA

GCA TCG ATG AAG AAC GCA GC FRAUNHOLZ 
1999

ITS 4

ITS  4 
DIAT

ITS  2 
(rück-
wärts)

TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC BENKE 2002

TTC CTC CGC TTA ATT ATA TGC
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Abbildung 4: Schematische Darstellung der Reaktionsschritte während der PCR
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4.3.2.3 Kettenabbruchreaktion

Gibt man in einen PCR-Ansatz neben den Triphosphatnucleotiden auch Nu-
kleotide, die anstelle der Desoxyribose den Zucker Didesoxyribose enthalten, 
führt dies an der Stelle, an der das Didesoxynucleotid eingebaut wird zu einem 
Abbruch der Strangsynthese. Werden die vier Basen als unterschiedlich Fluo-
reszenzmarkierte  Didesoxynucleotidtriphospate  (DDNTPs)  hinzugegeben,  er-
hält man unterschiedlich lange Fragmente, die aufgrund der speziellen Fluores-
zenzmarkierung mit einer bekannten Base enden. Durch die Verwendung nur 
eines Primers sinkt zwar die Effizienz dieser Reaktion, aber es ist sichergestellt, 
dass alle Fragmente nur von einem Strang stammen. Mittels einer hochauflö-
senden Gelelektrophorese  und einer  genauen Fluoreszenzdetektion kann bei 
ausreichender Zahl der Strangabbrüche und Replikate die Folge der Basen in-
nerhalb des Stranges direkt aus der Folge und der Fluoreszenz der sich in der 
Länge um eine Base unterscheidenden Fragmente ermittelt werden.

Für die Kettenabbruchreaktion wurde das BigDye Terminator Cycle Sequen-
cing Kit v 1.1 verwendet (Tabelle 7).

Tabelle 9: Für die Sequenzierreaktion verwendete Reagenzien, Mengenangaben bezogen auf einen 
Reaktionsansatz

Reagenz Hersteller Menge Bemerkungen

Cycle  Sequencing 
Buffer

Applied  Biosys-
tems

2 µl

Reaction Premix Applied  Biosys-
tems

4 µl

H2Obidest - 3,68 µl

Primer Thermo 0,32 µl Verdünnt  auf  10 
pmol/µl

Gereinigtes  PCR-
Produkt

- 10 µl
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Vor der Gelelektrophorese  wurden die Produkte  mittels  des DyeEx Kits von 
Qiagen von überschüssigen Fluoreszenzmarkern und Oligonukleotiden befreit. 
Für die Gelelektrophorese und die Fluoreszenzdetektion wurde der Sequencer 
ABIprism 377 und ein Acrylamidgel verwendet. Als Puffer diente im Gel und in 

der Gelelektrophorese TBE-Puffer (Rotiphorese® 10x TBE-Puffer, Carl Roth)

Zur Herstellung des Acrylamidgels wurden zunächst 18 g Harnstoff (Amresco) 

mit 26 ml H2Obidest, 5 ml TBE-Pufferkonzentrat (Rotiphorese® 10x TBE-Puffer, 
Carl Roth) und 5 ml Long Ranger Gel Solution (Cambrex) gelöst. Die Lösung 
wurde anschließend durch einen Zelluloseacetatfilter, Porengröße 0,2 µm (Sar-
torius) filtriert und 15 min im Vakuum entgast. Danach wurden 35 µl TEMED 
(Amresco) und 250 µl 1 %ige Ammoniumpersulfatlösung (Ammoniumpersul-
fat: Amresco) zugegeben und das Gel sofort zwischen die vorbereiteten Glasp-
latten  (48 cm  Länge)  des  Sequenzers  gegossen.  Die  Komponenten  des 
Acrylamidgels sind in Tabelle 10 zusammengefasst. Die Erkennung und Aus-
wertung der Fluoreszenzsignale erfolgte automatisch mit der ABI Prism DNA 
Sequencing Analysis Software v. 3.3 (Applied Biosystems). 

Tabelle 10: Für die Herstellung des Sequenziergels verwendete Reagenzien

Reagenz Hersteller Menge Bemerkungen

Harnstoff Amresco 18 g

TBE Puffer Carl Roth 5 ml

H2Obidest - 26 ml

Long  Ranger  Gel 
Solution

Cambrex 5 ml

TEMED Amresco

Ammoniumper-
sulfat

Amresco
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4.3.3 Analyse der Sequenzen

Die vom Sequencer bzw. der o.g. Software gelieferten Sequenzen wurden zu-
nächst  manuell  auf  Erkennungsfehler  der  Software  überprüft.  Aus  den ver-
schiedenen Sequenzabschnitten der jeweiligen Stämme wurden mit dem Pro-
gramm Bioedit Version 7.0.1 (HALL 1999) eine zusammenhängende Sequenz er-
rechnet.  Das  Gesamtalignment,  also  das  Nebeneinanderlegen  gleicher  Se-
quenzbereiche aller Proben, wurde mit dem Programm Clustal  W (THOMPSON 
1994) vorgenommen und per Hand korrigiert. Beim Alignment wurde zwischen 
fehlenden Sequenzabschnitten und durch Deletionen entstandene Lücken bzw. 
durch Insertionen beim Alignment nötigen Lücken in den übrigen Sequenzen 
unterschieden.

Die fertig angeordneten Sequenzen wurden weiter mit dem Programm PAUP 
Version 4.0b10 für Macintosh (SWOFFORD 2003) analysiert.

Für jeden untersuchten DNA-Bereich, also ITS1, ITS2 und SSU wurden jeweils 
Dendrogramme nach Parsimony-Kriterien und nach Distance-Kriterien errech-
net. Verwendet wurden dabei weitgehend die im Programm PAUP vorgegebe-
nen Standardeinstellungen. Lücken („gaps“) wurden entgegen der Standarde-
instellung als fünfte Base behandelt. Die maximale Zahl an Bäumen im Zwi-
schenspeicher des Programms wurde fest auf 5000 eingestellt.

Aus den Stammbäumen der phylogenetischen Einzelanalysen nach Parsimony-
Kriterien wurde mit Hilfe des Programms Rainbow (CHEN ET AL. 2004) ein Ge-
samtbaum („Supertree“) generiert. Die Dendrogramme der Analysen nach Di-
stance-Kriterien wurden nicht in den Supertree einbezogen, da aufgrund der 
unterschiedlichen Sequenzlängen bei den SSU-Sequenzen die Gefahr von Arte-
fakten bestand.

4.4 Morphologische Analysen

Die Systematik der Nitzschiae lanceolatae basiert derzeit im Wesentlichen auf 
der morphologischen Unterscheidung der Algenzellen. Um einen Vergleich der 
Ergebnisse aus genetischen Untersuchungen mit der „klassischen“ Systematik 
ziehen zu können,  ist  es  nötig,  die  genetisch  untersuchten Algenklone auch 
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morphologisch genau zu charakterisieren. Darüber hinaus sind die Untersu-
chungsmöglichkeiten im Bereich der morphologischen Analyse durch Raster-
elektronenmikroskopie und computerbasierte Bilderfassungs- und Analyseme-
thoden in den vergangenen Dekaden deutlich gegenüber dem Stand von 1979, 
als die letzte umfassende Revision des hier untersuchten Sippenkomplexes ver-
öffentlicht wurde (LANGE-BERTALOT & SIMONSEN, 1979), erweitert worden. In Kom-
bination mit den Ergebnissen der Sequenzanalysen ist auch die Möglichkeit ge-
geben, Merkmale auf ihre Eignung zur Differenzierung natürlicher Gruppen zu 
überprüfen. Die angewandten Methoden zur morphologischen Analyse der un-
tersuchten Stämme seien im folgenden dargestellt.

4.4.1 Herstellung mikroskopischer Präparate

Die Untersuchung der Schalen- und Zellmorphologie der isolierten und mole-
kularbiologisch  analysierten  Nitzschia-Stämme  stellt  verschiedene  Anforde-
rungen an die Präparation  des Materials  für  die Mikroskopie.  Zur Untersu-
chung von Zellorganellen und Strukturen sowie zur Bewertung des Verhaltens 
und der Beweglichkeit der lebenden Zelle ist es wichtig, diese möglichst wenig 
zu stören, um Artefakte zu vermeiden. Bei der Untersuchung der Schalenmor-
phologie am Lichtmikroskop ist es in Hinblick auf die ausreichende Kontrastie-
rung  durch  Phasenkontrast-  oder  Interferenzkontrastverfahren  wichtig,  die 
Nitzschia-Schalen möglichst weitgehend von Membranen und Zellinhaltsresten 
zu befreien. Eine Abtrennung der Ober- von der Unterschalen ist in den meis-
ten Fällen bei  der  Untersuchung der  Schalenmorpologie  erwünscht.  Für die 
elektronenmikroskopische Untersuchung der Frusteln ist es schließlich nötig, 
jegliche Stoffe aus der Probe zu entfernen, die im Hochvakuum verdampfen.

4.4.1.1 Untersuchung vollständiger Diatomeenzellen

Zur Beobachtung lebender Zellen wurden 20 µl der zuvor durch mehrmaliges 
Aufziehen und Ablassen mit einer Kolbenhubpipette suspendierten Kultur auf 
einen Objektträger getropft und mit einem Deckglas mit 12 mm Durchmesser 
(Marienfeld) abgedeckt.
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Zur besseren Darstellung von Vakuolen und anderen Zellinhalten wurden die 
lebenden Zellen auf dem Objektträger mit einer 0,15% igen wässrigen Brilliant-
kresylblaulösung (Merck) angefärbt.

Für die Fotografie von Chloroplasten und Membransystemen im Fluoreszenz-
mikroskop wurde zu dem aufgetropften und abgedeckten, vitalen Zellmaterial 
für 10 min in eine Lösung aus 100 ml H20 und 10 mg Rhodamin B (Fluka) ge-
geben. Anschließend wurde die Färbelösung abgesaugt und Farbstoffreste mit 
sterilfiltriertem Leitungswasser ausgewaschen.

Um Dauerpräparate von kompletten Zellen herzustellen, wurden die Zellen zu-
nächst mit einer Fixierlösung aus 10 ml Formaldehydlösung 40 %ig (Fluka), 10 
ml Essigsäurelösung 12 %ig (Prolabo) und 90 ml Methanol (J. T. Baker) behan-
delt. 20 µl des fixierten Materials wurden auf einen Objektträger aufgetropft 
und für einige Zeit stehen gelassen, so dass der größte Teil der Flüssigkeit ver-
dunsten konnte, die Präparate jedoch nicht vollständig austrockneten. Zu den 
auf diese Weise vorbereiteten Diatomeen wurde ein Tropfen Polyvinyllactophe-
nol-Einbettmedium  (KREMER 2002)  gegeben  und  ein  Deckglas  mit  12  mm 
Durchmesser (Marienfeld) aufgelegt und das Präparat mindestens 24 Stunden 
zum Trocknen bzw. Polymerisieren ruhig liegen gelassen.

4.4.1.2 Präparate von Diatomeenschalen

Nach der Entnahme der für die DNA-Extraktion notwendigen Menge an Algen-
zellen aus den Kulturen wurden weitere 200 µl der Zellsuspension für eine Er-
haltungskultur  entnommen  und  der  Rest  der  Kultur  sehr  gründlich  durch 
mehrmaliges Aufsaugen und Ausdrücken mit einer Kolbenhubpipette in Sus-
pension gebracht. Diese Suspension wurde komplett in ein Reaktionsgefäß mit 
2 ml Volumen gegeben und bei 3000 Upm 15 min lang zentrifugiert und der 
Überstand entfernt. Das Pellet wurde mit 1 ml 30%igem H2O2 (Fluka) aufge-
spült. Die weitere Präparation folgt der Methode von VAN DER WERFF (1955).

Das oxidierte Schalenmaterial wurde auf Deckgläser mit 10 mm Durchmesser 
(Marienfeld) aufgetropft, die zuvor 1 Stunde bei 400°C ausgeglüht wurden, und 
zum Trocknen über Nacht stehen gelassen.
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Für die Analyse am Lichtmikroskop wurden die Kieselalgenschalen,  die sich 
nach dem Trocknen auf den Deckgläsern befanden, in Naphrax™(Brunel Mi-
croscopes Ltd.) eingebettet.  Für die Verwendung am Rasterelektronenmikro-
skop wurden die Deckgläschen mit den sich auf ihrer Oberseite befindenden 
Diatomeen mit Hilfe eines selbstklebenden Leittabs, (G3347 von Plano GmbH) 
auf  einen Probenteller  aus Aluminium mit  15 mm Durchmesser  (G3313 von 
Plano GmbH) aufgeklebt und in einem Sputter-Coater (Polaron SC502 von Fi-
sons Instruments) mit einer dünnen Goldschicht überzogen.

4.4.2 Untersuchung am Lichtmikroskop

Für die  lichtmikroskopischen Untersuchungen der  kompletten Zellen wurde 
das Mikroskop Leitz DMR 180 mit Interferenz-  oder Phasenkontrasteinrich-
tung bzw. nach Fluoreszenzfärbungen mit Epifluoreszenzeinrichtung und -fil-
tern verwendet. Die Kieselalgen wurden dabei bei 400facher und 1000facher 
Vergrößerung  beobachtet  und digital  fotografiert.  Hierzu diente  die  Kamera 
Kappa DX20 in Verbindung mit der Software Kappa ImageBase 2.7.2 (KAPPA 
opto-electronics GmbH). Zur Archivierung der Bilddaten wurde die in Image-
Base enthaltene Datenbank Noah verwendet.

Die präparierten Schalen der Kieselalgen wurden jeweils mit 1000facher Ver-
größerung mit dem Mikroskop Leitz DMR 180 bzw. 1200facher Vergrößerung 
mit dem Mikroskop Leitz Aristoplan untersucht. Zur digitalen Fotografie diente 
die  oben erwähnte  Kamera  und Software.  Sofern es  die Präparate  zuließen, 
wurden pro Stamm mindestens 20 vollständige Schalenhälften bzw. Zellen fo-
tografiert und die Bilddaten archiviert.

4.4.3 Untersuchungen am 
Rasterelektronenmikroskop (REM)

Für die Aufnahme der morphologischen Merkmale stand ein Rasterelektronen-
mikroskop S2300 von Hitachi zur Verfügung. Das Gerät ist mit einem System 
zur digitalen Bildverarbeitung und Strahlsteuerung des REM der Firma Point-
Elektronik nachgerüstet.
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Die Speicherung der Bilder erfolgte mit dem Datenbankprogramm Noah des 
Programmpakets Kappa ImageBase 2.7.2 (KAPPA opto-electronics GmbH)

Ganze Frusteln wurden am REM je nach Größe der Schalen mit 1000facher bis 
4000facher Vergrößerung aufgenommen, Details des Schalenbaus mit bis zu 
20000  facher  Vergrößerung.  Im  Gegensatz  zum LM,  dass  ein  „Durchblick“ 
durch die Schalen ermöglicht, ist am REM nur ein Betrachten der Oberfläche 
möglich. Aus diesem Grund wurde im Rahmen der Möglichkeiten, die die vor-
handenen Präparate boten, darauf geachtet, möglichst ausreichend Innen- und 
Aussenansichten aufzunehmen, um die untersuchten Merkmale sicher zu erfas-
sen. Zur Erfassung der quantitativen Merkmale wurde versucht, mindestens 20 
geeignete Schalenansichten zu untersuchen.

4.4.4 Erfassung Morphologischer Parameter

4.4.4.1 Quantitativ erfassbare Merkmale

Bei der Erhebung der morphologischen Merkmale der untersuchten Nitzschia-
Stämme wurde versucht, möglichst viele der nur subjektiv erfassten Merkmale, 
wie  „etwas  kopfige  Enden“  oder  „Spitzen  stumpf  gerundet“  durch  objektiv 
messbare Merkmale zu ersetzen. 

Die Vermessung der quantitativen Schalenmerkmale erfolgte mit Metreo 2.7.2, 
dem Planimetrieprogramm des oben genannten Kappa-Programmpakets. Da 
die  lichtmikroskopischen  Aufnahmen  mit  einheitlicher  Vergrößerung  aufge-
nommen wurden, war nur eine Kalibrierung des Vermessungsprogrammes für 
jedes Mikroskop nötig. Diese wurde mit Hilfe eines Objektmikrometers vorge-
nommen, das bei den gleichen Einstellungen an Mikroskop und Software foto-
grafiert wurde, die auch für die Untersuchung der Algen gewählt wurden. Wäh-
rend des Arbeitens wurde anhand eines solchen Bildes des Objektmikrometers 
die Kalibrierung gelegentlich überprüft. Am REM waren für jede der verwende-
ten Vergrößerungen und Aufnahmeauflösungen eine eigene Kalibrierungen nö-
tig. Diese wurde mit Hilfe der in die Bilder eingebrannten Meßbalken erstellt. 
Vor der Vermessung jedes Bildes wurde anhand dieses Meßbalkens überprüft, 
ob die ausgewählte Kalibrierung korrekt ist. Die für die Erzeugung der Meßbal-
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ken nötige Software wurde bei der Installation des digitalen Bildverarbeitungs-
system WINDISS II vor Ort durch einen Mitarbeiter der Firma Point Electronic 
kalibriert.

Folgende quantitativ erfassbare Merkmale wurden vermessen bzw. errechnet, 
sofern die Qualität der Präparate die Messungen zuließ:

Gesamtlänge der Schale (Abbildung 5a)

Die Gesamtlänge (l) der Schale wurde als die gerade Strecke zwischen den bei-
den äußersten Schalenrändern der Zellpole vermessen.

Breite der Schale (Abbildung 5b und 5c)

Bei den über einen größeren Teil der Schalenlänge weitgehend parallel verlau-
fenden Rändern der Frusteln vieler Nitzschia-Stämme wurde die Breite (b) der 
Schale etwa in der Schalenmitte vermessen. Bei einer innerhalb eines Stammes 
regelmäßig auftretenden Einschnürung der Schale an der Mitte wurde abge-
schätzt, wo die (intakte) Schale am breitesten ist und die entsprechende Breite 
(bmax) gemessen. Zusätzlich wurde in einem solchen Fall auch die Breite der 
Schale an der eingeschnürten Mitte (bmitte) ermittelt (Abbildung 5c).

Zellproportion

Hierzu wurde das Verhältnis der Gesamtlänge (l) zur Breite (b) bzw. der maxi-
malen Breite (bmax)  einer Frustel gebildet.
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Köpfchen (Abbildung 6)

Im Falle  eines  deutlich vorhandenen Köpfchens  am Schalenende  wurde  die 
maximale Breite des Köpfchens (k) sowie die geringste Breite der Einschnü-
rung (i), die das Köpfchen von dem Rest der Frustel absetzt, vermessen. Um 
Vergleichsdaten mit Stämmen mit wenig ausgeprägten oder ohne Köpfchen zu 
erhalten, wurde anstelle der Köpfchenbreite die Breite der Schale an der Stelle 
ermittelt, an der die starke Rundung des Zellpols in den deutlich schwächer ge-
rundeten Bereich übergeht. Anstelle der Breite der Einschnürung am Zellende 
wurde die Breite an der Stelle gemessen, an der die konvexe Rundung des Zell-
pols in die leicht konkave Rundung am Ende der Zelle übergeht. Der Quotient 
aus der Köpfchenbreite (k) und der Isthmusbreite (i) wurde errechnet und ver-
wendet, um eine Aussage über das Vorhandensein bzw. die Ausprägung eines 
Köpfchens am Zellpol machen zu können.
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Abbildung 5a: Messung der Gesamtlänge l;
b: Messung der Gesamtbreite b;
c: Breitenmessung bei eingeschnürten Zellende
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Öffnungswinkel der Zellspitze (Abbildung 7)

Im sich verjüngenden distalen Bereich der Schalen wurde der Winkel (α) ge-

messen, den die aufeinander zulaufenden Schalenseiten bilden. Der Zellpol mit 
seiner Ausbildung als Köpfchen bzw.  als leicht  schnabelförmig vorgezogenes 
Ende wurde hierbei nicht mit einbezogen.

Fibulae (Abbildung 8)

Zur objektiven Beschreibung der Fibulae wurde die Dichte der Fibulae als Zahl 
der Fibulae auf 10 µm Zelllänge, die Länge und Breite der Fibulae sowie deren 
Abstand zueinander gemessen. Da eine exakte Bestimmung der Fibulalänge (f) 
aufgrund deren räumlicher Anordnung und Wölbung nur in einem Zellquer-
schnitt möglich wäre, wurde als vergleichbares, reproduzierbares Maß die Län-
ge in der Projektion gewählt. Gemessen wurde demnach vom Innenrand der 
Schale bis zu der gedachten Linie, an der sich die Kante zwischen Zellinnensei-
te und Raphenkanal befinden würde. Die Breite der Fibulae (w) und die Ab-
stände (d) wurden jeweils in den Mitten der Fibulae gemessen. Als Kenngröße 
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Abbildung 6: Vermessung der Köpfchenbreite k  
(rot dargestellt) und Isthmusbreite i (grün 
dargestellt)

Abbildung 7: Vermessung des Öffnungswinkels der  
Zellspitze
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für die Regelmäßigkeit der Fibulae wurde die Standardabweichung des Abstan-
des zwischen den Fibulae ermittelt. Desweiteren wurde das Verhältnis von pro-
jizierter Länge zur Breite der Fibulae errechnet, um ein Maß für die Proportio-
nen der Fibulae zu erhalten.

Streifen und Areolen

Die Dichte der Streifen wurde als Anzahl der Streifen pro 10 µm ermittelt, die 
Dichte der Areolen als Anzahl der Areolen pro 1 µm. 

Projektionsfläche und Umfang

Der maximale Umfang der Schalen in der Valvaransicht sowie die Projektions-
fläche der Valvaransicht wurde mit Hilfe der Polygonfunktion des Programms 
Metreo ermittelt. Es handelt sich hierbei zwar um eine Näherung, die Abwei-
chungen gegenüber dem tatsächlichen Umfang bzw. der tatsächlichen Fläche 
sind jedoch als vernachlässigbar anzusehen. Aus dem Umfang wurde weiterhin 
die Fläche eines Kreises mit dem gleichen Umfang errechnet und diese mit der 
Projektionsfläche  der  Schale  ins  Verhältnis  gesetzt.  Dieser  Quotient  erlaubt 
eine Abschätzung, wie weit der Zellumriss von einer Kreisform entfernt ist. Im 
Folgenden wird dieses Verhältnis als Rundheit bezeichnet.
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Abbildung 8: Messungen der Fibulalänge f (rot),  
der Fibulabreite w (blau) und des Abstandes 
zwischen zwei Fibulae d (grün)
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4.4.4.2 Qualitativ erfassbare Merkmale

Neben den quantifizierbaren Merkmalen wurde eine Reihe von Merkmalen er-
fasst, die nur qualitativ erfassbar sind. Zum einen sind dies Merkmale, die ent-
weder vorhanden oder nicht vorhanden sein können. Zum anderen handelt es 
sich auch um solche Charakteristika wie die Form eines Merkmals. Qualitativ 
erfassbare Merkmale, deren Auftreten bzw. Fehlen in dieser Arbeit berücksich-
tigt wurden, sind:

• Verdoppelung der Areolenreihen im Bereich des Raphenkanals (Abbil-
dung 9)

• Zentralknoten bzw. zentrale Raphenenden (nach MANN 1981, Abbildung 
10)

• Poroide zwischen Helictoglossa und dem Schalenrand am Zellpol (Ab-
bildung 11)
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Abbildung 9: Verdoppelte Areolenreihen im Bereich des 
Raphenkanals (grün hinterlegt); obere Zelle ohne 
Verdoppelung der Arolenreihen, unter Zelle mit 
Verdoppelung der Areolenreihen im Bereich des 
Rahphenkanals

Abbildung 10: Obere Zelle mit zentralen Raphenenden, unter Zelle 
ohne zentrale Raphenende; Raphe rot eingezeichnet
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Auf die Ausbildung eines Conopeums, von Stacheln auf der Aussenseite oder 
sonstigen Besonderheiten wurde während der morphologischen Untersuchun-
gen geachtet. Es traten jedoch keine derartige Merkmale bei einem der unter-
suchten Stämme auf. Daher wird auf das Fehlen dieser Merkmale bei der mor-
phologischen Beschreibung der einzelnen Stämme nicht gesondert hingewie-
sen.

Ergänzend zu den morphometrischen Kenngrößen, die den Schalenumriss be-
schreiben, wurde die allgemeine Form der Schale verbal beschrieben. Bei der 
Beschreibung wurde soweit möglich die Terminologie von  KRAMMER & LANGE-
BERTALOT (1997) verwendet.
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Abbildung 11: schematische Darstellung des Bereichs zwischen 
Helictoglossa und Schalenrand; Bereich ist rot hinterlegt;
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4.4.5 Untersuchungen zur Merkmalskonstanz

Wichtige Voraussetzung für die Verwendung eines morphologischen Parame-
ters als Merkmal für eine taxonomische Unterscheidung ist die Kenntnis, in-
wieweit  morphologische  Parameter  aufgrund  von Umweltparametern  variie-
ren. Diese Variabilität wurde sowohl im Freiland als auch im Labor untersucht.

4.4.5.1 Freilandversuche

In Zusammenarbeit mit Silvia Czanderle wurden im Zeitraum von Juli 2002 
bis November 2002 in monatlichen Abstand Proben von der Sedimentoberflä-
che des Waschsees, des Fohnsees, des Lustsees, des Fischkaltersees, des Her-
rensees und des Eishaussees entnommen. Parallel dazu wurden in Tiefenprofi-
len pH-Wert, Leitfähigkeit, Sauerstoffsättigung, Temperatur und Sichttiefe ge-
messen sowie  die  Konzentrationen von gelöstem reaktiven  Phosphat  (SRP), 
Gesamtphosphat (TP), Nitrat und Ammonium bestimmt. Detaillierte Beschrei-
bungen zu den Messungen finden sich in CZANDERLE (2003).

Von den Sedimentproben  wurden Schalenpräparate  für  das  Lichtmikroskop 
hergestellt  (siehe 3.4.1.2).  Die  in  diesen  Präparaten  enthaltenen  Nitzschia-
Schalen wurden digital  fotografiert  (siehe  4.4.1),  nach morphologischen Ge-
sichtspunkten bestimmt und die als konspezifisch klassifizierten Frusteln be-
züglich der Variabilität ihrer Länge, Breite und Fibulaedichte untersucht. Auf 
die  Untersuchungen  weiterer  Merkmale  wurde  verzichtet,  da  diese  nur  am 
REM  sicher  angesprochen  werden  können  und  rasterelektronenmikroskopi-
sche Untersuchungen den hier gegebenen Rahmen gesprengt hätten. Desweite-
ren wurde überprüft, ob es Zusammenhänge zwischen den Merkmalsausprä-
gungen und den erfassten Umweltparametern gibt. Hierzu wurden die Daten 
mittels eines Kolmogorow-Smirnov-Tests auf Normalverteilung überprüft. Bei 
nicht  normalverteilten Datensätzen wurde nur eine Spearman-rho-Korrelati-
onsanalyse durchgeführt, im Falle von normalverteilten Daten zusätzlich eine 
Korrelationsanalyse nach Pearson.
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4.4.5.2 Laborversuche

Unter  den kontrollierten  Bedingungen der  unter  Punkt  4.2.2 beschriebenen 
Klimakammer  wurden  mehrere  Stämme  auf  Nährböden  unterschiedlicher 
Phosphat und/oder Stickstoffkonzentrationen kultiviert (EBERLE 2004).

Die Versuche wurden in Mikrowellplatten mit  96 Wells (TPP)  durchgeführt. 
Die Platten wurden mit je acht verschieden Konzentrationen und vier Stämmen 
mit jeweils drei Parallelen beimpft. Für einen kombinierten Versuch mit einem 
Phosphat- und einem Nitratgradienten wurden acht Phophatkonzentrationen 
und vier Nitratkonzentrationen mit einem Stamm in drei Parallelen beimpft. 
Jedes der Wells wurde mit 200 µl der Medien befüllt.  Als Grundlage für die 
Nährböden diente das Medium „CHU-10“ (siehe 4.2.1.2). 
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Abbildung 12: Schematische Darstellung des Phosphatversuchs. Die PO4-P-
Konzentrationen der horizontalen Reihen sind am rechten Rand angegeben. 
Die Zahlen und Buchstaben am oberen und linken Rand entsprechen der  
Nummerierung der Wells auf den verwendeten Mikrowellplatten.
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In der Versuchsreihe mit dem Phosphatgradienten (Versuchsschema und Kon-
zentrationen siehe  Abbildung 12) und dem kombiniertem Phosphat- und Ni-
tratgradienten (Abbildung 13) wurden statt der Stammlösung CHU3 als Phos-
phatquelle  verschieden  konzentrierte  Lösungen  von  K2HPO4  (wasserfrei, 
Merck) verwendet.  Im kombinierten Versuch wurden statt der Stammlösung 
CHU 2 Lösungen mit unterschiedlichen Gehalten an Ca(NO3)2

.4 H2O (Fluka) 
eingesetzt.

Für die Versuchsreihe über einen Silikatgradienten (Abbildung 14)  wurde die 
Stammlösung CHU 1 durch verschieden konzentrierte Na2SiO3-Lösungen er-
setzt.
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Abbildung 13: Schematische Darstellung des kombinierten Phophat- und 
Nitratversuchs; am rechten Rand sind die verwendeten PO4-P-
Konzentrationen angegeben, am unteren Rand die verwendeten NO3-N-
Konzentrationen.
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Die zum Beimpfen des Phosphatversuches verwendeten monoklonalen Kiesel-
algenkulturen wurden zwischen November 2003 und April 2004 aus Periphy-
tonproben des Tiefenbachs bei Polling (Stamm TP-M), des Starnberger Sees bei 
Garatshausen (Stamm SG03), des Sengsees (Stamm OS-M) und des Waschsee 
(Stamm OQ-M) isoliert und auf CHU-10 Medium vorkultiviert.

Für  die  Silikat-  und die  kombinierten  Nitrat-/Phosphatversuche  wurde  auf-
grund der schlechten Wüchsigkeit  der Stämme TP-M, OS-M und OQ-M nur 
Stamm SG03 verwendet.

Die Kulturen in flüssigem Medium wurden vor dem Beimpfen durch vorsichti-
ges  Schütteln  in  Suspension  gebracht.  Von der  Suspension wurde  pro  Well 
10 µl angeimpft.

Nach jeweils 28 Tagen Kulturzeit wurden die Kulturen durch mehrmaliges Auf-
ziehen und Ausspülen mit einer Kolbenhubpipette in Suspension gebracht und 
Dauerpräparate für das Lichtmikroskop hergestellt (siehe 4.4.1).

Wie schon in den Freilandversuchen wurden die Zellen der Präparate hinsicht-
lich ihrer Länge, Breite und Fibulaedichte vermessen.
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Abbildung 14: Schematische Darstellung des Silikat-Versuchs; am 
rechten Rand sind die verwendten Silikatkonzentrationen angegeben.
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Die Messdaten wurden mittels Kolmogorow-Smirnov-Test und Shapiro-Wilk-
Test auf Normalverteilung der Daten überprüft. In normalverteilten Datensät-
zen wurde nach bestätigter Varianzgleichheit (Levene's Test) mit T-Test, One-
way ANOVA und Bonferroni Post-Hoc-Test nach signifikanten Unterschieden 
der Merkmale zwischen den unterschiedlichen Konzentrationen der jeweiligen 
Nährstoffe gesucht. Datensätze, die die Kriterien der Normalverteilung und Va-
rianzgleichheit nicht erfüllten wurden mittels Mann-Whitney-U-Test, Kruskal-
Wallis-Test  und  Median-Test  auf  signifikante  Unterschiede  zwischen  den 
Nährstoffkonzentrationen getestet.

Mit den gleichen statistischen Methoden wurde überprüft, inwieweit sich die 
Zellen des Stammes SG03 mit zunehmender Alterung des Stammes verändern.

4.4.6 Reproduzierbarkeit und Fehler der Messungen

Im Hinblick auf eine spätere Verwendung zur Differenzierung zwischen unter-
schiedlichen Taxa müssen die morphometrischen Merkmale auch von unter-
schiedlichen Anwendern mit  guter  Reproduzierbarkeit  vermessbar  sein.  Um 
den Fehler abschätzen zu können, der durch unterschiedliche Anwender ent-
steht, wurde ein Testdatensatz mit 15 verschieden Aufnahmen von Schalen zu-
fällig ausgewählter Stämme erstellt. Mit diesem Datensatz wurden Messungen 
aller direkt messbaren Parameter von zehn verschiedenen Personen durchge-
führt.

Für jeden vermessenen Parameter und jede Aufnahme wurde die Standardab-
weichung über die Ergebnisse aller vermessenden Personen errechnet. Für die 
jeweiligen Parameter  wurden aus  allen Standardabweichung die  Mittelwerte 
gebildet und gegeneinander verglichen.
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4.4.7 Eignung zur Abgrenzung zwischen 
phylogenetisch begründeten Gruppen von Stämmen

Nach  der  Abgrenzung  genetisch  ähnlicher  Gruppen  wurden  die  einzelnen 
Merkmale der Gruppen, die Spannweiten der Merkmalsausprägungen inner-
halb der Gruppen und die Überschneidung zwischen den genetischen Gruppen 
ermittelt. Hierzu wurden für jede genetische Gruppe zunächst Werte, die mehr 
als die zweifache Standardabweichung vom Mittelwert der Gruppe abweichen, 
als Ausreißer vermerkt und nicht in die weitere Analyse einbezogen. Von den 
verbliebenen Werten wurde die Spannweite der quantitativ erfassten Merkmale 
errechnet. Zur Analyse, inwieweit Überschneidungen vorliegen, wurde die An-
zahl von vermessenen Zellen ermittelt, deren Merkmalsausprägungen auch in 
der Spannweite der jeweiligen Vergleichsgruppe liegen.

Als geeignete Differenzialmerkmale werden Merkmale akzeptiert, die zur Ver-
gleichsgruppe keine Überschneidungen zeigen.

Qualitativ erfassbare Merkmale werden als geeignete Differenzialmerkmale ak-
zeptiert,  wenn ihre Ausprägungen innerhalb der Gruppen konstant sind und 
zwischen den Gruppen differieren.
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5. Ergebnisse

5.1 Vergleich unterschiedlicher Nährmedien

In der Startphase der Arbeit wurde zur Kultivierung der Diatomeenstämme zu-
nächst WC-Medium in der Modifikation von  GOOS (1999) verwendet. Die An-
wachs- und Vermehrungsraten der Isolate auf diesem Medium blieben hinter 
den Erwartungen zurück, worauf die in Punkt 4.2.4 beschriebenen Versuche 
mit weiteren Medien durchgeführt wurden.

Dabei erbrachte das Medium CHU-10 die besten Kultivierungsergebnisse (Tab. 
11). Auf fünf von zehn angeimpften Platten wuchsen die Algen gut. In zwei Fäl-
len wurde ein schlechtes Wachstum beobachtet, unter anderem von einem der 
Stämme aus dem Lustsee, die bei der Verwendung anderer Medien überhaupt 
nicht  anwuchsen.  Beim modifizierten WC-Medium (GOOS 1999) wuchsen die 
Algen auf drei der zehn Platten gut an, auf drei weiteren Platten wuchsen die 
Algen nur schlecht. Von den Platten mit DIAT-Medium wurde nur eine besie-
delt.

Tabelle 11: Übersicht der Wachstumsbonitierung der im Vorversuch getesteten Nährböden,

 0: kein Wachstum, (+): schlechtes Wachstum, +: gutes Wachstum

Stamm CHU-10 WC DIAT

Unbenannter 
Stamm(1)  aus  dem 
Lustsee 

0 0 0

0 0 0

Unbenannter 
Stamm(2)  aus  dem 
Lustsee 

0 0 0

(+) 0 0

OG02

(aus dem Gröbensee)

+ (+) 0

+ (+) 0
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Stamm CHU-10 WC DIAT

OR01

(aus  dem  Forchen-
see)

+ + 0

(+) + 0

OR02

(aus  dem  Forchen-
see)

+ + 0

+ (+) (+)

Mit  sterilem  Wasser 
„angeimpft“

0 0 0

Ein Vergleich der Anwachsraten von frisch isolierten Einzelzellen über den ge-
samten Zeitraum dieser Arbeit (siehe Tabelle  12) zeigt, dass mit 19 % die An-
wachsraten auf CHU-A, einem CHU-10 Medium (flüssig) mit einem Zusatz von 
63 mg Chloramphenicol pro Liter Nährmedium am höchsten waren. Die zweit-
beste Erfolgsquote bei der Isolation der Kieselalgen konnte mit Medium CHU-
E,  einem Gemisch  aus  einer  Hälfte  CHU-10  und  einer  Hälfte  sterilisiertem 
Wasser vom Standort,  von dem das Algenmaterial  stammt, erreicht  werden. 
Das  als  Ersatz  für  das  schwer  sterilisierbare  CHU-E-Medium  konzipierte 
HWD-Medium und das  CR-1-Medium,  dessen Rezeptur  erfolgreich  von der 
weltweit größten Diatomeenkultur unter der Leitung von David Czarnecki ver-
wendet wird, erwiesen sich dagegen als völlig untauglich.

In der Gesamtzahl lieferte das CHU-E-Medium eine schlechtere Anwachsrate 
als das CHU-A-Medium. Aufgrund der (aus den Tabellen nicht hervorgehen-
den)  Tatsache,  dass  das  CHU-E-Medium auch bei  „schwierigen“  Gewässern 
noch erfolgreiche Isolationen ermöglichte, wurde das CHU-E-Medium für die 
Arbeit favorisiert. Als Beispiel sind die Proben des Eishaussees zu nennen: Bei 
94 Isolationsversuchen auf CHU-A-Medium konnte kein Stamm isoliert wer-
den,  bei  205  Isolationsversuchen  auf  CHU-E-Medium waren es  dagegen 15 

65



Ergebnisse

Stämme. Bei weiteren neun Versuchen wuchsen Kieselalgen anderer Gattungen 
(v.a.  Fragilaria),  die lebend bei 200 bis 400facher Vergrößerung morpholo-
gisch nicht von Nitzschia unterscheidbar waren.

Bei der Übertragung bereits isolierter  Nitzschia-Klone wurden die besten An-
wachsraten auf festem CHU-10 Medium mit 0,5 % Agar erzielt (Tabelle 13). Für 
die Herstellung von mikroskopischen Präparaten und die Isolation von DNA 
aus  den kultivierten Diatomeen müssen Agarreste  mit  einem gewissen Auf-
wand entfernt werden. Daher wurde bei Algen, die auf festem Nährboden ange-
zogen wurden, für das Umbetten vor allem das flüssige CHU-A-Medium ver-
wendet. Insbesondere für Stämme aus Gewässern, die bei der Isolation große 
Schwierigkeiten bereiteten, wurde das Medium CHU-E verwendet. In CHU-A-
Medium zeigten die Stämme mit 53 % noch akzeptable Anwachsraten. Auf dem 
CHU-E-Medium sind nur 34 % der Isolate angewachsen. Die hohe Erfolgsquo-
te auf dem CR-1-Medium lässt sich dadurch erklären, dass hierauf vor allem 
Stämme umgebetten wurden, die von der Algensammlung in Dubuque bezogen 
wurden und somit schon etwas an die chemischen Verhältnisse eines ähnlichen 
Mediums gewöhnt waren.

Tabelle 12: Anwachsraten nach Isolationversuchen auf unterschiedlichen Nährböden

Nährme-

dium

Erläuterungen 

Nährmedium

Anzahl 

Kulturen

Anzahl erfolg-

reicher Kultu-

ren

% erfolg-

reicher 

Kulturen

CHU10 CHU-10 mit 0,5 % 

Agar

467 49 10%

CHU-A 

(fest)

CHU-10 mit  Chlor-

amphenicol und 

0,5 % Agar 88 5

6%

CHU-A CHU-10 mit  Chlor-

amphenicol 314 60

19%
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Nährme-

dium

Erläuterungen 

Nährmedium

Anzahl 

Kulturen

Anzahl erfolg-

reicher Kultu-

ren

% erfolg-

reicher 

Kulturen

CHU-E Hälfte CHU-10, 

Hälfte sterilisiertes 

Standortwasser 678 110

16%

WC WC-Medium mit 

0,5 % Agar 128 18

14%

HWD Hartwassermedi-

um 145 0

0%

CR-1 101 0 0%

Tabelle 13: Anwachsraten bei Erhaltungskulturen auf verschiedenen Nährböden

Nährme-

dium

Erläuterungen 

Nährmedium

Anzahl 

Kulturen

Anzahl er-

folgreicher 

Kulturen

% erfolg-

reicher 

Kulturen

CHU10 CHU-10 mit 0,5 % 

Agar 103

72 70%

CHU-A CHU-10 mit Chlor-

amphenicol 738 389

53%

CHU-E Hälfte CHU-10, 

Hälfte sterilisiertes 

222 75 34%
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Nährme-

dium

Erläuterungen 

Nährmedium

Anzahl 

Kulturen

Anzahl er-

folgreicher 

Kulturen

% erfolg-

reicher 

Kulturen

Standortwasser

WC WC-Medium mit 

0,5 % Agar 18 6

33%

HWD Hartwassermedium 435 38 9%

CR-1 56 34 61%
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5.2 Genetik

Verschiedene molekularbiologische Techniken liefern Aussagen über die Evo-
lution und die phylogenetische Verwandtschaft von Stämmen oder Taxa. Wäh-
rend die meisten Fingerprint-Techniken ein charakteristisches Bandenmuster 
liefern, anhand dessen häufig bis auf die Ebene von Individuen unterschieden 
werden kann, liefert die hier verwendete Sequenzierung von bestimmten DNA-
Abschnitten  eine charakteristische  Basenfolge.  Anhand dieser  kann,  je  nach 
Auswahl des Abschnittes, bis auf die Ebene von Ordnungen, Gattungen, Spe-
cies, selten auch bis auf Individuen-Ebene unterschieden werden. Der Vorteil 
der für diese Arbeit ausgewählten Sequenzierung ist die Vergleichbarkeit der 
Daten und die Verfügbarkeit von veröffentlichten Datenbanken. Letztere ma-
chen einen Vergleich der eigenen Sequenzen mit denen anderer Studien mög-
lich. Von dieser Möglichkeit wird bei der Analyse der SSU-Bereiche (s.u.) aus-
führlich Gebrauch gemacht. Der Vergleich mit anderen Sequenzdaten erlaubt 
außerdem eine Prüfung, wie wahrscheinlich es ist, dass das analysierte Material  
tatsächlich vom zu untersuchenden Organismus oder beispielsweise von Kon-
taminationen der Kultur stammt.

Zur Sequenzierung wurden drei Abschnitte der sogenannten ribosomalen DNA 
verwendet. Die ribosomale DNA enthält die Erbinformationen für den Bau von 
Ribosomen. Sie gliedert sich in  verschiedene  Bereiche: In die nicht transkri-
bierten Spacer (nontranscribed spacer, NTS) und die rDNA-repeats. Diese be-
stehen jeweils aus einem externen transkribierten Spacer (ETS), der Erbinfor-
mation für die 18s-Untereinheit der Ribosomen (small subunit, SSU), dem ers-
ten transkribierten internen Spacer (interal transcribed spacer 1, ITS 1) der Er-
binformation für die 5.8s-Untereinheit der Ribosomen, dem zweiten transkri-
bierten internen Spacer (internal transcribed spacer 1, ITS 2) und der Erbinfor-
mation für die 28s-Untereinheit der Ribosomen (large subunit, LSU).

Der Nachteil der Sequenzierung ist die relativ hohe Anfälligkeit gegenüber ver-
schiedenen „Versionen“ der sequenzierten Bereiche. Bereits ein Dimorphismus 
des sequenzierten Bereichs kann dazu führen, dass die Sequenz unlesbar wird. 
Kontaminationen mit fremder DNA, in denen die zu sequenzierenden Bereiche 
auch enthalten sind, können ebenfalls dazu führen, dass die Sequenzen nicht 
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auswertbar sind. In derartigen Fällen wäre eine Klonierung der DNA-Abschnit-
te nötig,  um DNA-Sequenzen lesen zu können. Da hierbei  jedoch transgene 
Bakterien erzeugt werden, ist diese Methode gesetzlich stark reglementiert und 
stand vor Ort nicht zur Verfügung.

Tatsächlich  stellte  diese  Anfälligkeit  der  Sequenzierung  für  diese  Arbeit  ein 
großes Problem dar. Von 74 Stämmen, aus deren Kulturmaterial ausreichend 
DNA isoliert werden konnte, gelang es nur bei 27 Stämmen mindestens eine 
der drei sequenzierten Abschnitte in guter Qualität zu sequenzieren. Bei 12 wei-
teren lesbaren Sequenzen wurde ein Vergleich mit  Datenbanken festgestellt, 
dass die Sequenzen mit hoher Wahrscheinlichkeit nicht von dem zu untersu-
chenden Stamm, sondern von anderen Eukaryonten stammen.

5.2.1.1 Internal Transcribed Spacer 1 (ITS 1)

Der erste der drei sequenzierten DNA-Abschnitte, die ITS 1-Region, konnte bei 
18  Nitzschia-Stämmen erfolgreich sequenziert werden. Eine Auflistung dieser 
Stämme findet sich in Tabelle 14.

Von den übrigen Stämmen war  entweder  die  extrahierte  DNA-Menge nicht 
ausreichend oder Sequenzüberlagerungen machten das Sequenzieren mit der 
verwendeten Methodik unmöglich.

Zum Zeitpunkt der Auswertung standen in den Datenbanken keine ITS1-Daten 
anderer, für ein Alignment ausreichend nah verwandter Nitzschia-Stämme zur 
Verfügung.
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Tabelle 14: Auflistung der Stämme von denen die ITS 1-Region erfolgreich sequenziert wurde

Stamm Herkunft Isolationstag

• KG02 Sammlung für Algenkulturen, 
Göttingen

1942, genaues Datum 
unbekannt

• LG09 Lauterbach, Nähe Golfplatz 
Eschenlohe

12. September 2003

• LG11 Lauterbach, Nähe Golfplatz 
Eschenlohe

12. September 2003

• OA02 Ameisensee 21. September 2002

• OA03 Ameisensee 21. September 2002

• OA05 Ameisensee 01. September 2003

• OA11 Ameisensee 01. September 2003

• OH02 Herrensee 01. Oktober 2002

• OH03 Herrensee 01. Oktober 2002

• OH05 Herrensee 21. September 2002

• OL01 Lustsee 05. September 2003

• OS02 Sengsee 10. Juli 2003

• OW01 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

• OW03 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

• OW05 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

• OW09 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

• OW11 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

• SG01 Starnberger See, Nähe 
Garatshausen

20. August 2003
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Das Ergebnis der phylogenetischen Analyse unter Verwendung des Parsimony-
Kriteriums ist in Abbildung 15 dargestellt, das der Analyse unter Verwendung 
von Distance-Kriterien in  Abbildung 16. Als Außengruppe wurde für die Dar-
stellung jeweils Stamm OS02 verwendet, da dieses der einzige Stamm ist, der 
deutlich nicht in den Sippenkomplex um  Nitzschia palea  gehört.  Beide Den-
drogramme zeigen im Wesentlichen die gleichen Zuordnungen.  Die Stämme 
LG11 und LG09 werden relativ früh von den übrigen Stämmen abgetrennt, die 
aufgrund  der  Morphologie  dem  palea-gracilis-Komplex  zugeordnet  wurden. 
Die restlichen Stämme dieses Komplexes werden in zwei Gruppen separiert. 
Innerhalb des blassviolett hinterlegten Verwandtschaftskreises findet sich die 
enge Zusammengruppierung der Stämme OH05 und OA02 als konstantes, gut 
gesichertes Merkmal wieder. Im Falle des Parsimony-Dendrogramms (Abbil-
dung 15) wird der obere Verwandtschaftskreis nicht weiter aufgelöst, die Re-
produzierbarkeit bzw. die Bootstrapwerte für eine weitere Auflösung lagen so-
mit unter 50%. In der weiter auflösenden Distance-Analyse wird Stamm OL01 
vom Rest des oberen Verwandtschaftskreises abgetrennt,  der mit Bootstrap-
werten von 75 % zusammengruppiert. Innerhalb dieser Gruppe findet sich ne-
ben der bereits beschriebenen Zusammengruppierung aus den Stämmen OH05 
und OA02 ein mit einem Bootstrapwert von 68% nur schwach gesichertes Clus-
ter aus den Klonen OH02, OW11, OA03 und – etwas enger zusammengruppie-
rend – OW09 und OW03 (Bootstrap 60%).

Innerhalb der in den Dendrogrammen unteren, hellblau hinterlegten Gruppe 
wird Stamm SG01 in beiden Analysen von den übrigen Stämmen dieser Gruppe 
abgetrennt.  Die  weitere  Untergliederung dieser  Gruppe zeigt,  wie  schon die 
vorhergehende Gruppe, im auf Parsimony basierenden Dendrogramm eine zu 
schwache statistische Absicherung. Die auf Distance-Kriterien basierende Ana-
lyse schlüsselt die Gruppe etwas weiter auf, wobei die Stämme OA11 und OW05 
als am engsten verwandt dargestellt  werden. Als einziger Stamm wird KG02 
(in den Dendrogrammen grau hinterlegt) abhängig von den gewählten Kriteri-
en zur Errechnung der phylogenetischen Beziehungen unterschiedlich einge-
stuft. So stellt die Parsimony-Analyse KG02 zur blassviolett hinterlegten Grup-
pe, während dieser Stamm von der Distance-Analyse als eigene Gruppe klassi-
fiziert wird.
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Abbildung 15: Dendrogramm mit Bootstrapwerten, basierend auf Sequenzanalyse der ITS 1-Region 
nach Parsimony-Kriterien (Abkürzungen siehe Seite 70)
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Abbildung 16: Dendrogramm mit Bootstrapwerten, basiend auf Sequenzanalyse der ITS 1-Region 
nach Distance-Kriterien (Abkürzungen siehe Seite 75)
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5.2.1.2 Internal Transcribed Spacer 2 (ITS 2)

Aus den oben erwähnten Gründen konnten auch hier nicht alle vorhandenen 
Stämme zur DNA-Sequenzierung erfolgreich verwendet werden. Von der ITS2-
Region wurden 18 Sequenzen analysiert, die von den in Tabelle 15 aufgelisteten 
Nitzschia-Stämmen stammen.

In den zur Verfügung stehenden Datenbanken waren zum Zeitpunkt der Analy-
se keine ITS2-Sequenzen von Taxa verfügbar, die für ein klassisches Alignment 
ausreichend nahe verwandt waren.

Die  Dendrogramme  der  Parsimony-  (Abbildung  17)  und  Distance-Analysen 
(Abbildung 18) zeigen ein sehr ähnliches Bild. In beiden findet sich eine durch 
hohe  Bootstrapwerte  von  stets  100%  gestützte  Gruppe,  in  der  die  Stämme 
OA08, OQ09, SG01 und SU01 vereint werden (türkisblau hinterlegt). Der Rest 
der Stämme – den als Außengruppe definierten Stamm OS02 ausgenommen – 
findet sich in einer, wie die Bootstrapwerte anzeigen, nicht sehr gut gesicherten 
Gruppe, die sich wiederum in zwei sehr gut gesicherte Untergruppen aufspal-
tet. Im Dendrogramm der Parsimony-Analyse werden diese beiden Untergrup-
pen nicht weiter aufgelöst. In den Ergebnissen der Distance-Analyse wird in 
der oben dargestellten, blassviolett hinterlegten Gruppe jeder Stamm einzeln 
aufgelöst wobei die Stämme SU02 und OA03 als am nächsten verwandt darge-
stellt werden. In der darunter dargestellten, hellblau hinterlegten Gruppe wer-
den die Stämme OW01 und OA11 mit Bootstrapwerten von 100% für die Rest-
gruppe jeweils einzeln gestellt, die Stämme OR02, OA05, SU03 und OW5 in 
eine Gruppe vereint.
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Tabelle 15: Auflistung der Stämme, von denen die ITS 2-Region erfolgreich sequenziert wurde

Stamm Herkunft Datum der Isolation

LG09 Lauterbach, Nähe Golfplatz Eschenlohe 12. September 2003

OA03 Ameisensee 21. September 2002

OA05 Ameisensee 01. September 2003

OA08 Ameisensee 01. September 2003

OA11 Ameisensee 01. September 2003

OE03 Eishaussee 04. November 2003

OH04 Herrensee 21. September 2002

OH05 Herrensee 21. September 2002

OL01 Lustsee 05. September 2003

OQ09 Waschsee 16. Februar 2004

OR02 Forchensee 13. November 2002

OS02 Sengsee 10. Juli 2003

OW01 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

OW05 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

SG01 Starnberger See, Nähe Garatshausen 20. August 2003

SU01 Starnberger  See,  Nähe  Unterzeisme-
ring

05. Juni 2003

SU02 Starnberger  See,  Nähe  Unterzeisme-
ring

05. Juni 2003

SU03 Starnberger  See,  Nähe  Unterzeisme-
ring

05. Juni 2003
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Abbildung 17: Dendrogramm mit Bootstrapwerten, basierend auf Sequenzanalyse der 
ITS 2-Region nach Parsimony-Kriterien (Abkürzungen siehe Seite 75)
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Abbildung 18: Dendrogramm mit Bootstrapwerten, basierend auf Sequenzanalyse der 
ITS 2-Region nach Distance-Kriterien (Abkürzungen siehe Seite 75)
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5.2.1.3 Small Subunit (SSU)

Bei der dritten der untersuchten Sequenzen handelt es sich um die Erbinforma-
tionen für die 18s-Untereinheit der Ribosomen. Die Stämme der Gattung Nitz-
schia, deren SSU-Bereiche sich erfolgreich sequenzieren ließen, sind in Tabelle
16 aufgeführt.

Tabelle 16: Stämme, deren SSU-Bereich erfolgreich sequenziert wurde

Stamm Herkunft Isolationstag

• KG02 Sammlung für Algenkulturen, Göttingen 1942,  genaues  Datum 
unbekannt

• OA02 Ameisensee 21. September 2002

• OA09 Ameisensee 01. September 2003

• OA11 Ameisensee 01. September 2003

• OL01 Lustsee 05. September 2003

• OS02 Sengsee 10. Juli 2003

• OW05 Westlicher Breitenauer See 03. September 2003

• SG01 Starnberger See bei Garatshausen 20. August 2003

• SU01 Starnberger See, Nähe Unterzeismering 05. Juni 2003

• SU02 Starnberger See, Nähe Unterzeismering 05. Juni 2003

• SU02 Starnberger See, Nähe Unterzeismering 05. Juni 2003
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Des weiteren konnten SSU-Sequenzen anderer, für das Alignment der Sequen-
zen ausreichend nahe verwandter Taxa in den unter NCBI vereinten Datenban-
ken gefunden und in die Analyse mit einbezogen werden. Die verwendeten Se-
quenzen sind mit ihren gi-Nummern, die die Sequenzen in den Datenbanken 
eindeutig identifizieren, in Tabelle 17 aufgelistet.

Tabelle 17

Kürzel Taxon gi-Nummer Referenz

NPAL2 Nitzschia palea 58416149 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL3 Nitzschia palea 58416150 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL6 Nitzschia palea 58416151 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL7 Nitzschia palea 58416152 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL8 Nitzschia palea 58416153 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL9 Nitzschia palea 58416154 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL11 Nitzschia palea 58416155 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL12 Nitzschia palea 58416156 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NPAL13 Nitzschia palea 58416157 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NZSP Nitzschia palea 58416158 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

Namph Nitzschia amphibia 56398975 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (2)

NINC1 Nitzschia inconspicua 58416169 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NFON1 Nitzschia fonticola 58416170 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NDIS1 Nitzschia dissipata 58416166 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NLIN1 Nitzschia linearis 58416159 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NLIN2 Nitzschia linearis 58416160 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NLIN3 Nitzschia linearis 58416161 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)
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Kürzel Taxon gi-Nummer Referenz

NCOM1 Nitzschia communis 58416162 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

Ncom Nitzschia communis 56398976 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (2)

NIPU1 Nitzschia pusilla 58416163 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

NIPU2 Nitzschia pusilla 58416164 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

Nfrus Nitzschia frustulum 41393016 MEDLIN & KACZMARSKA 2002

NFIL1 Nitzschia filiformis 58416147 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

Napi Nitzschia apiculata 26024181 BHATTACHARYA,  MEDLIN ET AL. 
1992

Nvit Nitzschia vitrea 56398978 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (2)

Nsig Nitzschia sigma 56398977 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (2)

NPAE1 Nitzschia paleacea 58416144 RIMET, BESZTERI ET AL. 2004 (1)

Nlong Nitzschia longissima 58293961 LI, YANG ET AL. 2005

Nlecoi Nitzschia lecointei 51104829 PASSMORE 2004

CylM-
G050

Cylindrotheca closterium 66096301 LI, WU ET AL. 2005 

Cyl Cylindrotheca closterium 58293932 LI, YANG ET AL. 2004 

Das Dendrogramm der phylogenetischen Analyse (Parsimony -  Abbildung 19) 
stellt die als Außengruppe gewählten Stämme von Cylindrotheca closterium als 
deutlich  von den eigentlichen  Nitzschia-Stämmen, die laut  Analyse  eine ge-
schlossene Gruppe mit 93 % Bootstrapsupport darstellen, getrennt dar. Inner-
halb der Nitzschia-Stämme werden die unterschiedlichen, als konspezifisch an-
gesehen Stämme von Nitzschia pusilla, Nitzschia communis und Nitzschia li-
nearis jeweils als monophyletisch zusammengruppiert. Die Bootstrapwerte lie-
gen bei allen erwähnten Fällen bei 99 %. Nitzschia dissipata, N. fonticola, N. 
inconspicua,  N. amphibia  sowie der Stamm OS02, der als  N. amphibia  be-
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stimmt wurde, bilden eine gemeinsame Gruppe (in den Dendrogrammen oran-
ge hinterlegt), wobei OS02 und N. amphibia am engsten zusammengruppieren, 
mit N. inconspicua als nächster Verwandter. Etwas weiter entfernt von N. am-
phibia und N. inconspicua wird zunächst N. fonticola gestellt, dann N. dissipa-
ta. Alle eigenen Klone – OS02 ausgenommen – und die als Nitzschia palea be-
stimmten Klone aus der Literatur gruppieren sich mit einem Bootstrapwert von 
97 % in ein kaum weiter aufgelöstes Monophylum (blau hinterlegt) zusammen. 
Innerhalb dieses Monophylums werden lediglich die Stämme OA09 und OA11 
sowie  die  Stämme SG01,  SU01  und  NPAL6  als  jeweils  untereinander  etwas 
ähnlicher zusammengefasst. Die Bootstrapwerte sind jedoch hier mit 65 % und 
52% sehr niedrig, so dass die Gruppe mit SG01, SU01 und NPAL6 gerade noch 
aufgelöst wird.

Die übrigen Nitzschia-Taxa sind innerhalb der Gattung Nitzschia nicht weiter 
aufgelöst.  Allerdings liegen hier für jedes Taxon nur die Sequenzdaten eines 
einzelnen Stammes vor. Die Analyse nach genetischer Distanz (Abbildung 20) 
zeigt anderes als bei den ITS-Sequenzen gewisse Unterschiede zur Parsimony-
Analyse.  So wird NPAE1 – von  RIMENT,  BESZTERI ET AL.  als  Nitzschia paleacea 
klassifiziert – in die gleiche Untergruppe gestellt, wie die als Nitzschia pusilla 
bestimmten Stämme. Der Bootstrapwert für diese Gruppierung ist allerdings 
mit 55% sehr niedrig.

Ein weiterer Unterschied findet sich bei der Gruppe um Nitzschia amphibia, N.  
inconspicua, N. fonticola, N. dissipata und Stamm OS02 (orange hinterlegt). 
Hier werden die Stämme Namph (Nitzschia amphibia) und NINC1 (Nitzschia 
inconspicua) als am nächsten verwandt angesehen,  dann erst  als nächstver-
wandter Stamm OS02. Insgesamt liegen jedoch die Bootstrapwerte für diese 
Gruppe niedriger als bei der Analyse nach Parsimony-Kritierien. Für die Grup-
pe, in der die Nitzschia palea-Stämme und die eigenen Stämme vereinigt wer-
den, gibt es ebenfalls einige Unterschiede. So wird Stamm SU01 vom ganzen 
Rest dieser Gruppe abgegrenzt, die mit einem Bootstrapwert von 67% zusam-
mengruppiert.  Innerhalb der Restgruppe werden, wie schon bei der Parsim-
ony-Analyse die Stämme OA09 und OA11 in eine eigene Untergruppe vereinigt. 
Der  Bootstrapwert  für  diese  Untergruppe  beträgt  77%.  Ferner  werden  die 
Stämme  NPAL12,  NPAL9,  SU02,  NPAL3,  NPAL2,  NPAL13,  NPAL11,  NZSP, 
NPAL8, NPAL7 und NPAL6 in einer weiteren Untergruppe zusammengestellt, 
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in der NPAL12, NPAL9 und SU02, NPAL3 und NPAL2, NPAL13 und NPAL11, 
NPAL8 und NZSP jeweils eigene Untergruppen bilden, deren Bootstrapwerte 
aber höchstens 71% erreichen.
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Abbildung 19: Dendrogramm mit Bootstrapwerten, basierend auf 
Sequenzanalyse der SSU-Region nach Parsimony-Kriterien (Abkürzungen 
siehe Seiten 78 ff) 
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Abbildung 20: Dendrogramm mit Bootstrapwerten, basierend auf 
Sequenzanalyse der SSU-Region nach Distance-Kriterien (Abkürzungen 
siehe Seiten 78 ff)
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5.2.1.4 Supertree Genetik

Nach der Kombination der Daten der separat berechneten phylogenetischen 
Beziehung  zu  einem „Supertree“  ergeben  sich  als  Gesamtübersicht  aller  Se-
quenzdaten die beiden Baumdiagramme, die in  Abbildung 21 und  Abbildung
22 dargestellt sind. Abbildung 21 zeigt dabei den „strict consensus“ aller gefun-
denen Bäume, also alle Gruppen, die allen gefundenen Bäumen gemein sind. 
Es ist festzustellen, dass die Nitzschia palea-Stämme aus der NCBI-Datenbank 
und die eigenen Stämme, die aufgrund ihrer Schalenmorphologie dem Sippen-
komplex um Nitzschia palea zugeordnet werden, in ein gemeinsamen Cluster 
gestellt werden, dass im strict consensus nicht weiter aufgelöst ist.

Im „Adams consensus“ (Abbildung 22), der alle Gruppen darstellt, zu denen es 
keinen Widerspruch innerhalb aller gefundenen Bäume gibt, wird die Gruppe 
um Nitzschia palea weiter aufgelöst. Es werden allerdings viele als N. palea be-
stimmte Stämme aus der Literatur, von denen zum Zeitpunkt der Analyse noch 
keine ITS-Sequenzen vorlagen,  nicht  weiter  zugeordnet.  Neben diesen  nicht 
aufgelösten Stämmen gibt es jedoch innerhalb dieses „Palea-Zweiges“ drei Un-
tergruppen.  In  der  ersten  Untergruppe  (türkisblau  hinterlegt)  werden  die 
Stämme OA08, SU01, SG01, OQ09 PAL6 sowie PAL11 zusammengefasst, eine 
weitere Auflösung dieser Untergruppe erfolgt nicht. In der zweiten Untergrup-
pe (hellblau hinterlegt) werden die Stämme OW05 SU03, OA05, OW01, OR02, 
OA09 und OA11 zusammengestellt,  letztere zwei als etwas näher zueinander 
verwandt, als der nicht weiter aufgelöste Rest dieser Untergruppe. In der drit-
ten  Untergruppe  (blassviolett  hinterlegt)  befinden  sich  nicht  weiter  aufge-
schlüsselt die Stämme OH04, SU02 und OE03  sowie eine aus den Stämmen 
LG09 und LG11 gebildete  nähere  Verwandtschaft  (helltürkis  hinterlegt)  und 
eine  Gruppe  aus  den  Stämmen  OL01,  OA03,  OH03,  OH02,  OW11,  OW09, 
OW03, KG02, OA02 und OH05, wobei OH05 und OA02 als zueinander ähnli-
cher dargestellt werden (violett hinterlegt).

Die übrigen, nicht als  Nitzschia palea klassifizierten Stämme, deren Sequenz-
daten aus  der Literatur  stammen, werden im Supertree genauso zugeordnet 
wie im Dendrogramm, das auf SSU-Daten basiert.
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Abbildung 21: Strict-Konsensus aus den most parsimonious Supertrees
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Abbildung 22: Adams-Konsensus aus den most parsimonious Supertrees 
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5.3 Morphologie

5.3.1 Eignung der Messmethoden

5.3.1.1 Reproduzierbarkeit

Die Reproduzierbarkeit einer Messung, die mit einer bestimmten Methode aus-
geführt wurde, stellt ein wesentliches Kriterium für Verlässlichkeit die Mess-
methode dar. Erst wenn eine Messung gut reproduzierbar ist,  kann ein Ver-
gleich  mit  anderen  Messwerten  erfolgen.  Diese  Vergleichsmöglichkeit  stellt 
eine wichtige Basis für die Verwendung von morphometrischen Daten zur Be-
stimmung  von  Taxa  dar.  Um  ein  Maß  für  die  Reproduzierbarkeit  der  hier 
durchgeführten morphometrischen Messungen zu erhalten,  wurden Parallel-
messungen von unterschiedlichen Bearbeitern durchgeführt.

Die erste Messgrößen, die auf diesem Weg untersucht wurden, sind die 1- und 
10 µm Balken. Diese liefern Anhaltspunkte, wie groß der Fehler der Messme-
thode an sich ist, d.h. der planometrischen Messung an digitalen Photografien 
mittels des Programms Metreo aus dem Kappa-Datenpaket. Bei der Festlegung 
des  1 µm-Balkens  liegt  die  mediane  Standardabweichung  bei  0,86  %,  beim 
10 µm-Balken liegt die mediane Standardabweichung bei 0,17 %. Dies bestätigt, 
dass die prozentualen Messfehler bei kleinen Messgrößen generell höher aus-
fallen.

Die  Vermessungen  der  Zelllänge  weisen  eine  mediane  Standardabweichung 
von 0,45 % auf,  die  Messungen der Zellbreite  eine mediane Standardabwei-
chung  von  1,64 %.  Beide  Merkmale  spielen  unter  den metrisch  erfassbaren 
Merkmalen in der Literatur die größte Rolle. Die geringen Fehler bei der Be-
stimmung dieser beiden Zelldimensionen zeigen, dass die Messungen mit der 
gewählten Methodik sehr gut reproduzierbar sind. Erwartungsgemäß hat das 
aus beiden Größen abgeleitete Verhältnis von Länge zu Breite eine ebenfalls ge-
ringe Standardabweichung und somit eine hohe Reproduzierbarkeit.
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Tabelle 18: Standardabweichungen bei der Vermessung quantitativer Merkmale durch 
unterschiedliche Bearbeiter

Merkmal
Anzahl 

Messun-
gen

Bilder 
vermess-

bar

Median d. 
Standard-

abwei-  
chungen

Minimale 
Standard-

abwei-
chung

Maximale 
Standard-

abwei-
chung

10 µm Balken 108 15 0,17% 0,06% 0,40%

1 µm Balken 96 15 0,86% 0,11% 1,93%

Länge 119 15 0,45% 0,25% 2,03%

Breite(max) 118 15 1,64% 0,72% 14,99%

L/B 114 15 1,37% 0,59% 14,00%

Köpfchenbreite 106 15 7,96% 2,68% 34,15%

Istmusbreite 104 15 9,79% 3,24% 38,31%

K/I 103 15 8,98% 0,95% 37,76%

Länge Fibulae 109 13 8,00% 5,51% 22,91%

Breite Fibulae 109 13 14,98% 9,84% 42,84%

Abstand Fibulae 108 13 16,98% 4,66% 24,52%

Fläche 115 15 3,51% 2,08% 18,61%

Umfang 115 15 0,61% 0,42% 1,90%

Rundheit 114 15 2,77% 1,30% 14,61%

Spitzenwinkel 110 15 21,99% 5,23% 36,80%

Fibulaedichte 109 13 0,62 0 4,68

Streifendichte 99 14 1,39 0,6 14,5

Areolendichte 78 14 0,49 0 2,02
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Die Vermessungen der Köpfchenbreite, der Isthmusbreite und der daraus ab-
geleiteten „Kopfigkeit“ hingegen weisen wesentlich höhere mediane Standard-
abweichungen von 7,96 %,  9,79 % bzw.  8,98 % auf  und sind somit  deutlich 
schlechter  reproduzierbar  als  die Bestimmung von Zelllänge oder Zellbreite. 
Das Problem bei der Bestimmung der Köpfchen- und Isthmusbreite  besteht 
darin, dass die Punkte zwischen denen gemessen wird, in vielen Fällen nicht 
eindeutig sind. Innerhalb der Messungen eines Bearbeiters sind die Schwan-
kungen kleiner. Der Quotienten aus Köpfchenbreite und Isthmusbreite ist so-
mit nur bedingt dafür geeignet, die kopfige Erweiterung des Zellpoles zu quan-
tifizieren.

Die  Standardabweichungen  bei  den  Vermessungen  der  Fibulae  sind  relativ 
hoch. Diese Tatsache ist in der natürlichen Unregelmäßigkeit der Fibulae be-
gründet. So ist der Raphenkanal, den die Fibulae überspannen, zu den Zellen-
den hin ein wenig schmäler, wodurch distale Fibulae etwas kürzer sind als pro-
ximale Fibulae. Die häufige Verwachsung zweier Fibulae zu einer sehr breiten 
Fibula sowie die für einige Taxa typischen Unregelmäßigkeiten bei der Stellung 
und der  Breite  der  Fibulae  tragen ebenfalls  zur  relativ  hohen Streuung der 
Werte bei. Im Einzelnen liegt die mediane Standardabweichung bei der Länge 
der Fibulae bei 8,00 %, der Breite der Fibulae bei 14,98 % und des Abstandes 
der Fibulae bei 16,98 %. Trotz ihrer naturgemäß hohen Streuung können die 
Vermessungen  von  Fibulae  von  großem  taxonomischen  Interesse  sein.  Bei-
spielsweise  ist  ein  wichtiger  Aspekt  in  der  Charakterisierung  von  Nitzschia 
sublinearis  in  KRAMMER & LANGE-BERTALOT (1988) die „deutlich unregelmäßige 
Stellung“ der  Fibulae.  Vermessungen der  Fibulae,  wie  sie  hier  durchgeführt 
wurden, liefern eine eindeutige Aussage über die Regelmäßigkeit der Fibulae 
und stellen somit eine deutliche Objektivierung bei der Bewertung der Fibulae-
stellung dar.

Relativ geringe Standardabweichungen wurden bei der Vermessung von Zell-
umfang und Projektionsfläche in der Valvaransicht festgestellt.  Die  mediane 
Standardabweichung aller Umfänge beträgt nur 0,61 % und ist somit geringer, 
als die der Zelllänge. Die mediane Standardabweichungen der Flächen ist mit 
3,51 % ebenfalls relativ gering. Auch die aus Zellumfang und -fläche abgeleitete 
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„Rundheit“ besitzt folglich eine hohe Reproduzierbarkeit und stellt somit eine 
auschlussreiche Kenngröße einer Zelle dar, die bisher nicht Eingang in die gän-
gigen Bestimmungsliteratur gefunden hat.

Die  mediane  Standardabweichung  der  Messungen  des  Winkels,  in  dem die 
Zellwände an den Zellpolen aufeinander zulaufen, liegt in Prozent ausgedrückt 
bei 21,99 % und ist somit die höchste mediane Standardabweichung aller hier 
untersuchten Fälle. Betrachtet man die Standardabweichung nicht als prozen-
tuale Angabe, sondern als Angabe in Winkelgraden und differenziert für die 
einzelnen Bilder der Messung, ist festzustellen, dass vor allem bei Frusteln mit 
relativ stumpfen Ende die Standardabweichungen im Bereich von 10° liegen 
können. Bei den eher spitz zulaufenden Zellen liegen die Werte zwischen 2 und 
6°. Da die Winkel bei diesen eher spitzen Zellen um die 20° schwanken, fallen 
die prozentualen Angaben der Standardabweichung hier besonders hoch aus. 
Winkelunterschiede von 2 – 6° sind mit bloßem Auge jedoch nur im direkten 
Vergleich festzustellen. Daher liefern die Messungen der Spitzenöffungswinkel 
zumindest präzisere Angaben als die verbalen Umschreibungen in der gängigen 
Bestimmungsliteratur.

Die Bestimmungen der Dichte der Fibulae, der Streifen und der Areolen erwie-
sen sich bei den Testmessungen als gut reproduzierbar. Die Fibulaedichte zeig-
te eine Standardabweichung von 0,6/10 µm, die Streifendichte von 1,39/10 µm 
und die  Areolendichte  von 0,49/µm. Diese Werte  sind im Vergleich zu den 
Bandbreiten innerhalb der Taxa, wie sie beispielsweise von KRAMMER & LANGE-
BERTALOT (1988) angegeben werden, sehr gering. Zur Ermittlung der Fibulae- 
und Streifendichten wird die Zahl der Fibulae bzw. die Zahl der Streifen unter 
einem zufällig  positionierten,  in Längsrichtung der Zelle  orientierten Balken 
mit 10 µm Länge gezählt. Da bereits ein geringfügiges Verschieben dieses Bal-
kens bewirken kann, dass zwei Fibulae bzw. Streifen gerade noch oder eben ge-
rade nicht mehr mitgezählt  werden,  ist  der Fehler bei  diesen Zählungen er-
staunlich gering.
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5.3.1.2 Konstanz der Merkmale

Eine weitere wichtige Vorraussetzung für die Eignung morphologischer Eigen-
schaften für die taxonomische Anwendung ist die Konstanz der Eigenschaft in 
einem Taxon bzw. die Kenntnis der Variabilität der Eigenschaft im Zusammen-
hang mit den Umweltbedingungen und dem Alter der Zelllinie.

Freilanduntersuchungen

Zur  Untersuchung  von  Zusammenhängen  zwischen  Merkmalsausprägungen 
und  Umweltbedingung  wurden  Freilanduntersuchungen  in  Zusammenarbeit 
mit Silvia Czanderle (CZANDERLE 2003) zum Einfluss unterschiedlicher Umwelt-
parameter durchgeführt. Diese zeigen in einigen Fällen Korrelationen von Län-
ge,  Breite  oder  Fibulaedichte  mit  dem Phosphatgehalt  und der  Trophie  der 
Seen.  An dieser Stelle seien nur die Ergebnisse der Taxa aufgeführt, die dem 
Komplex  um  Nitzschia  palea angehören  oder  diesem  nahestehen.  Von den 
zwölf untersuchten Taxa der Gattung Nitzschia sind dies N. fonticola, N. graci-
lis,  N. lacuum,  N. palea var. debilis und N. sublinearis3 (Tabelle  Fehler: Refe-
renz  nicht  gefunden).  Die  Zellen  von  N. fonticola sind  in  Gewässern  hoher 
SRP-Konzentration  kürzer  und  breiter.  Die  Gesamtphosphorkonzentration 
korreliert ebenfalls positiv mit der Breite der Zellen. Exemplare von N. gracilis 
sind  kürzer,  wenn  sie  aus  Gewässern  mit  hohen  Gesamtphosphorgehalten 
stammen. Außerdem nimmt die Streifendichte mit zunehmender Trophie des 
Ursprungsgewässers ab. Anzumerken ist bei  N. gracilis, dass nur 11 Schalen-
hälften für die Untersuchung verwendet werden konnten und die Korrelationen 
nur auf einem Niveau von < 0,05 signifikant sind. Daher sind hier die Ergeb-
nisse statistisch kaum gesichert.

Wie bei  N. gracilis standen auch bei  N. lacuum nur 11 Zellen zur Auswertung 
zur Verfügung. Das Signifikanzniveau ist bei den gefundenen positiven Korrela-
tionen zwischen SRP, Gesamtphosphat und der Zellbreite jedoch < 0,01. Die 
vermessenen Schalen von N. palea var. debilis zeigten schwach positve Korre-

3 Nitzschia sublinearis wird entgegen den übrigen hier behandelten Taxa nicht den Lanceolatae 
sondern der Lineares zugeordnet (Süßwasserflora). Aufgrund der insbesondere bei kleineren 
Exemplaren oft nicht eindeutigen Abgrenzung gegenüber N. gracilis werden die Ergebnisse von N. 
sublinearis hier mit einbezogen.
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lationen der Zellänge mit der Trophie des Ursprungsgewässers und eine hoch-
signifikante, aber schwache, negative Korrelation der Zellbreite mit der SRP-
Konzentration. Außerdem ist die Fibulaedichte schwach mit der SRP-Konzen-
tration korreliert.

Ähnlich wie bei N. gracilis und N. lacuum standen bei N. sublinearis nur eine 
kleine  Zahl  (14)  Schalenhälften  zur  Verfügung,  weswegen die  Korrelationen 
statistisch  nicht  optimal  gesichert  sind.  Die  SRP-Konzentrationen  der  Ur-
sprungsgewässer korrelieren bei diesem Taxon negativ mit der Zelllänge, posi-
tiv mit der Zellbreite und der Fibulaedichte. Die beiden zuletzt erwähnten Grö-
ßen  korrelieren  auch  positiv  mit  dem  Gesamtphosphatgehalt,  die  Zelllänge 
auch mit der Trophie des Herkunftsgewässers. 
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Tabelle 19: Korrelationen von Schalenmerkmalen mit Umweltparametern der Ursprungsgewässer; 
Werte mit *  sind auf einem Niveau < 0,05 signifikant, Werte mit **  auf einem Niveau < 0,01  
signifikant. Verwendete Abkürzungen: TP = Gesamtphosphat; SRP = gelöstes reaktives Phosphat; Ts = 
Trophie des Ursprungsgewässers; p = Pearson-Korrelationskoeffezient, s = Spearman rho-
Korrelationskoeffizient

Taxon Unter-
suchte 

Schalen-
hälften

Korrelationen 
der Zellänge 

mit:

Korrelationen 
der Zellbreite 

mit:

Korrelationen 
der Fibulaedich-

te mit:

N. fonticola 33 SRP p = - 0,345* SRP

TP

p = 0,429*

s = 0,380*

p = 0,377*

s = 0,399*

N. gracilis 11 TP p = - 0,603* Ts p = - 0,703*

s = - 0,641*

N. lacuum 11 SRP

TP

P = 0,747**

p = 0,746**

N.  palea 
var. debilis

235 Ts p = 0,160*

s = 0,132*

SRP s = - 0,200** SRP p = 0,182**

s = 0,154*

N.  sublinea-
ris

14 SRP

Ts

p = - 0,798**

p = 0,593*

SRP

TP

P = 0,688**

p = 0,755**

s = 0,630**

SRP

TP

p = 0,712**

s = 0,632**

p = 0,879**

s = 0,728**
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Laborversuche

Die Untersuchungen an Freilandproben bieten nicht die Möglichkeit, Auswir-
kungen des Alters einer Zelllinie auf die Morphologie zu untersuchen. Außer-
dem ist es nicht möglich festzustellen, inwieweit es sich bei dem Material, dass 
als konspezifisch klassifiziert wurde, tatsächlich um Material des gleichen na-
türlichen Taxons und nicht um das morphologisch sehr ähnliche Material un-
terschiedlicher natürlicher Taxa handelt. Aus diesen Gründen wurden Labor-
versuche mit monoklonalen Stämmen durchgeführt. Bei diesen Laboruntersu-
chungen wuchsen drei der vier verwendeten Stämme nicht an, so dass zur Aus-
wertung nur der Stamm aus dem Starnberger See (SG03) zur Verfügung stand. 
Dieser  wurde  aufgrund  seiner  morphologischen  Eigenschaften  als  Nitzschia 
palea var. debilis bestimmt.

Im Versuch mit unterschiedlichen Phosphatkonzentrationen gibt es im Kon-
zentrationsbereich bis 89 µg PO4-P pro l hochsignifikante, aber schwache, ne-
gative Korrelationen der Länge mit der Phosphatkonzentration (Tabelle  20). 
Im Konzentrationsbereich über 89 µg/l ist eine positive Korrelation der Länge 
mit dem Phosphatgehalt des Mediums festzustellen. Die Breite der Zellen zeigt 
über den gesamten Phosphatgradienten des Versuches hinweg eine signifikante 
positive Korrelation mit der Phosphatkonzentration. Dieses Ergebnis steht in 
einem deutlichen  Widerspruch zu  den Ergebnissen  des  Freilandes,  wo  eine 
Tendenz zu schmäleren Zellen bei höherem Phosphatangebot zu beobachten 
ist.

Tabelle 20: Signifikante Korrelationen von Zelldimensionen mit dem Phosphatangebot; Werte mit * 
sind auf dem Niveau < 0,05 signifikant, Werte mit ** sind auf dem Niveau <0,01 signifikant;

Korrelationsko-
effizient

Länge 

(bis 89 µg/l 
PO4-P)

Länge

(ab 89 µg/l 
PO4-P)

Breite Länge/ 
Breite

Pearson - 0,209 ** 0,155 * 0,231 ** - 0,194 **

Spearman-rho - 0,143 ** 0,209 ** 0,168 ** - 0,153 **
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Im Versuch mit unterschiedlichen Silikatkonzentrationen wurden keinerlei si-
gnifikante Zusammenhänge zwischen dem Gehalt an gelöstem Silikat im Nähr-
medium und der Schalenmorphologie gefunden.

Beim kombinierten Phosphat- und Nitratversuch (Tabelle 21) gibt es lediglich 
im Konzentrationsbereich von 8,9 µg PO4-P/l eine signifikante Korrelation mit 
dem  Nitratgehalt  und  der  Fibulaedichte.  Negative  Kruskal-Wallis-,  Mann-
Whitney- und Mediantests zeigen jedoch, dass auch hier die Tendenz zur Ab-
nahme der Fibulaedichte bei höheren Nitratkonzentration statistisch kaum ge-
sichert ist.

Allerdings gibt es zwischen den vier gewählten Nitratkonzentrationen Unter-
schiede in den Korrelationen von morphologischen Parameter mit den Phos-
phatgehalten. So ist eine hochsignifikante negative Korrelation der Länge mit 
der Phosphatkonzentration nur im Bereich von 0,5 mg NO3-N/l und 1 mg NO3-
N/l feststellbar.  Auch die Dichte  der  Fibulae  zeigt nur im Bereich zwischen 
0,5 mg NO3-N/l und 2 mg NO3-N/l hochsignifikante negative Korrelation mit 
der Phosphatkonzentration.

Bei Nitratkonzentrationen von 4 mg/l schließlich gibt es keine Korrelationen 
morphologischer Kenngrößen mit dem Phosphatangebot im Medium mehr.
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Tabelle 21: signifikante Korrelation quantitativer Merkmale mit dem Phosphatgehalt bei 
unterschiedlichem Stickstoffangebot; Werte mit * sind auf dem Niveau < 0,05 signifikant; Werte mit  
** sind auf dem Niveau von <0,01 signifikant;

Konzentration 
von NO3-N

Korrelations-
koeffizient

Länge Fibulae pro 
10 µm

0,5 mg/l Pearson - 0,102 * -

Spearman-rho - - 0,130 **

1 mg/l Pearson - 0,144 **

Spearman-rho - 0,147 ** - 0,124 *

2 mg/l Pearson - -

Spearman-rho - - 0,154 **

4 mg/l Pearson - -

Spearman-rho - -
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5.3.2 Beschreibung der Stämme

5.3.2.1 Allgemeine Merkmale

Abgesehen von Merkmalen, die bei Schalenpräparaten besser beobachtet wer-
den können, wurden bei der Untersuchung von lebenden bzw. fixierten Materi-
al wurden keine zur Differenzierung zwischen den Stämmen geeigneten Cha-
rakteristika beobachtet. Es wurden jedoch einige Eigenschaften festgestellt, die 
allen untersuchten Stämmen gemein sind.

So zeigen alle untersuchten Stämme eine gewisse Beweglichkeit. Da bei der Un-
tersuchung der Stämme mehrfach beobachtet wurde, dass die Mobilität durch 
mechanische Reize angeregt werden kann und diese generell von von äußeren 
Faktoren, wie Lichteinfall oder Nährmedium beeinflusst wird, wurde auf eine 
Quanitifizierung verzichtet.

Bei den untersuchten Klonen ist die Raphe, das Bewegungsorgan der pennaten 
Kieselalgen, in Form einer Kanalraphe ausgebildet, wie bei den Bacillariaceae 
im Allgemeinen. Alle Stämme weisen eine nitzschioide Anordnung der beiden 
Raphen  auf  Epi-  und  Hypotheka  auf.  Es  wurden  keine  Zellen  mit  hantz-
schioider Anordnung der beiden Raphen gefunden. Entlang des Raphenkanals 
wurden bei keinem der untersuchten Stämme ein Conopeum beobachtet.

Färbeversuche des Zellkerns mit Nigrosin verliefen zwar negativ, aber bei  fluo-
reszenzmikroskopischen Untersuchungen nach einer Färbung mit Rhodamin B 
konnte  beobachtet werden, dass der an sich nicht gefärbte, von der gefärbten 
Kernmembran umgebene, runde Zellkern sich bei allen untersuchten Stämmen 
im Zentrum der Zellen befindet. Um den Zellkern herum gruppieren sich die 
Membranstapel des endoplasmatischen Retikulums. Zu den Zellpolen hin be-
findet sich pro Zellpol ein Chloroplast (Abbildung 23), der mit einer mehrfa-
chen Membran umgeben ist. Die Chloroplasten sind plattenförmig, jedoch ent-
lang der Zellwand röhrenförmig gerollt. Die Ränder der Chloroplasten sind un-
regelmäßig gelappt. Meist befindet sich distal der Chloroplasten je ein großes, 
stark lichtbrechendes Liposom, wobei die Größe innerhalb der Klone stark va-
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riiert. Sie kann zwischen kugelig mit etwa 2 µm Durchmesser bis fast das halbe 
Zelllumen ausfüllend schwanken. Daneben finden sich vor allem in der Nähe 
des Zellpols eine variable Zahl deutlich kleinerer Liposomen (Abbildung 25).

Nach Färbungen mit Janusgrün B konnten nur bei wenigen Zellen Mitochon-
drien beobachtet werden. Diese waren rund und hatten eine Durchmesser von 
2 – 3 µm (Abbildung 24). Da alle Beobachtungen von Mitochondrien bei Zellen 
mit degradierten Chloroplasten gemacht wurden, wird in Zellen mit intakten 
Chloroplasten vermutlich die grünblaue Färbung der Mitochondrien durch Ja-
nusgrün B durch das Chlorophyll der wandständigen Chloroplasten „maskiert“. 
Größere Vakuolen wurden bei keinem der intakten Stämme gefunden. Auf die 
Untersuchung weitererer Zellorganelle wurde aufgrund des relativ hohen zeitli-
chen und technischen Aufwandes verzichtet.
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Abbildung 23: Lebende Zellen 
verschiedener Nitzschia-Stämme; 
linkes und mittleres Bild in 
Valvaransicht; rechtes Bild in 
Gürtelbandansicht

Abbildung 24: Liposomen (rot gefärbt) 
in Nitzschia-Zellen; Färbung mit 
Sudan IV

Abbildung 25: Mitochondrium (grünlich-blau 
gefärbt) in Nitzschia-Zelle; Färbung mit 
Janusgrün B
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5.3.2.2 Einzelbeschreibungen der Stämme

Erläuterungen zu den Einzelbeschreibungen

Die Messgrößen werden teilweise in der Form „30 (28 – 32) µm“ angegeben. 
Hierbei gibt der erste Wert den Mittelwert an, die Werte in Klammern die Ex-
trema. In den Übersichtstabellen zu jedem Stamm wird diese Darstellungswei-
se  beibehalten.  Wegen der  geringen Reproduzierbarkeit  der  Messungen zur 
kopfigen Erweiterung der Pole wird auf eine Darstellung der Mittelwerte ver-
zichtet, da diese kaum einen Beitrag zum Vergleich der Stämme untereinander 
liefern kann. 

Eigenschaften, die aufgrund unzureichender Präparate nicht untersucht wer-
den konnten, sind in den Übersichtstabellen mit „n.b.“ gekennzeichnet.

Bei Stämmen, von denen nur lichtmikroskopische Untersuchungen vorliegen, 
ist das Vorhandensein von zentralen Raphenenden nicht oder nur in seltenen 
Ausnahmen  direkt  zu  beobachten.  Die  regelmäßig  auftretende  äquidistante 
Stellung der Fibulae bzw. die regelmäßig weitere Stellung der Fibulae im Zen-
tralbereich der Frustel ist jedoch ein lichtmikroskopisch erkennbares, sekun-
däres Merkmal, das auf das Fehlen bzw. Vorhandensein zentraler Raphenen-
den hinweist (BONIK & LANGE-BERTALOT 1978). Daher wird bei den entsprechen-
den Stämmen das Merkmal „zentrale Raphenenden“ in den Übersichtstabellen 
aufgeführt,  obwohl aufgrund der indirekten Bestimmung eine gewisse  Unsi-
cherheit besteht.
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Stamm KG02

Tafel 1 (1 – 3)

Tabelle 22

Die Zellen des Stammes sind ungewöhnlich klein und sehr rund, es treten viele 
teratoforme Frusteln auf.  Die  Länge  der  Zellen liegt  nur zwischen 13,6  und 
16,6 µm, die Breite zwischen 2,7 und 4,1 µm. Diese Tatsache ist ohne Zweifel 
eine  Folge  des hohen Alters  des  Stammes.  Er  wurde schon 1942 von H.  v. 
Witsch aus einer Erdprobe, die in Göttingen gesammelt wurde, isoliert und be-
findet sich seitdem in Kultur in der Sammlung von Algenkulturen in Göttingen 
(SAG). Die Nummer des Stammes in der SAG lautet „1052-3a“. Entsprechend 
der Benennung der übrigen Stämme wurde dieser Stamm unter der eigenen 
Bezeichnung KG02 geführt.

Die Form kann als breit-rundlich mit stumpf gerundeten und kaum kopfigen 
oder schnabelförmig vorgezogenen Enden beschrieben werden. Die Zellspitzen 
haben eine Öffnungswinkel, der im Mittel bei 40° liegt.

Die Raphe ist  bei  den weniger teratoformen Frusteln deutlich am Rand der 
Schalenfläche gelegen. Zentralknoten konnten keine festgestellt werden. Unter 
der Raphe liegen 12 – 19 Fibulae pro 10 µm, die zwischen 0,30 und 0,51 µm 
lang und 0,13 – 0,45 µm breit sind. Aussagen über die Regelmäßigkeit der Fi-
bulae sollen hier wegen der zahlreichen Verformungen, die die Zellen dieses 
Stamms aufweisen, nicht gemacht werden.

Die Streifung der Zellen ist mit 40 (38-43)/10 µm zu dicht, um am Lichtmikro-
skop noch gut erkennbar zu sein. Sie ist aber im Vergleich zu den übrigen un-
tersuchten Stämmen durchschnittlich. Auf den Streifen liegen 5-6 Punkte pro 
µm.

Stamm KG02 wurde in Göttingen als  Nitzschia palea bestimmt. Die altersbe-
dingte, starke morphologische Veränderung des Stammes macht eine Überprü-
fung dieser Einteilung aufgrund von Schalenmerkmalen sehr schwer. 
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Tabelle 22: Übersicht über morphologische Charakteristika des Stammes KG02

S
c

h
a

l
e
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m
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s

Zelllänge 14,6 (13,6 – 16,5) µm

Zellbreite 3,6 (2,7 – 4,1) µm

Länge / Breite 4,2 (3,7 – 5,4)

Kopfige Erweiterung des Pols (73,2 – 107,4) %

Spitzenwinkel 40 (33 – 55) °

Projektionsfläche 40,5 (36,3 – 48,2) µm²

Umfang 32,1 (29,3 – 37,8) µm

Rundheit 51,7 (48,7 – 55,8) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 16 (12 – 19) n/10 µm

Fibulaelänge 0,42 (0,30 – 0,51) µm

Fibulaebreite 0,24 (0,13 – 0,45) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 4,7 (2,4 – 8,3) %

Fibulaeabstand 0,43 (0,20 – 0,68) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 11,6 (8,1 – 14,4) %
F
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Streifendichte 40 (38 - 43) n/10 µm

Areolendichte 5 (5– 6) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm LG09

Tafel 1 (4 – 6)

Tabelle 23

Mit einer Länge von 35,2 bis 37,0 µm, einer Breite von 3,2 – 3,8 µm gehören 
die Frusteln des Stammes LG09 innerhalb der untersuchten Stämme eher den 
langen schmalen Formen an. Der Umriss kann als schmal lanzettlich bis linear 
beschrieben werden. Das Verhältnis von Länge zu Breite beträgt 10,5 (9,6 – 
11,5),  die Rundheit  schwankt zwischen 21,8 und 24,8 %. Die Enden sind zu-
meist nur angedeutet kopfig erweitert, mit einem Öffnungswinkel von etwa 18° 
relativ spitz zulaufend und am Pol gerundet.

Die Raphe verläuft ohne Zentralknoten marginal und wird durch 17 (15 – 20) 
Fibulae /10 µm stabilisiert. Die Fibulae sind jeweils um die 0,41 µm lang und 
0,25 µm breit und etwas unregelmäßig angeordnet.

Am Lichtmikroskop  ist  die  Streifung  mit  einer  Dichte  von 40/10 µm  kaum 
mehr auflösbar, die Dichte der Areolen liegt bei bei 5/µm.

LG09 wurde am 12. September 2003 aus Characeenaufwuchs isoliert. Die Pro-
ben stammten aus dem Lauterbach zwischen Eschenlohe und Garmisch-Par-
tenkirchen, einem raschfließenden oligotrophen Quellfluss, der durch den ho-
hen Kalkgehalt sehr elektrolytreich ist. 

Stamm LG09 wurde als Nitzschia palea bestimmt. Alle morphologischen 
Merkmale liegen innerhalb der Spannweite, die KRAMMER & LANGE-BERTALOT 
(1997) für Nitzschia palea angeben.
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Tabelle 23: Übersicht über morphologische Eigenschaften des Stammen LG09

S
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m
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Zelllänge 36,1 (35,2 – 37,0) µm

Zellbreite 3,5 (3,2 – 3,8) µm

Länge / Breite 10,5 (9,6 – 11,5)

Kopfige Erweiterung des Pols (90,3 – 109,9) %

Spitzenwinkel 17 (14 – 21) °

Projektionsfläche 102,3 (98,3 – 108,7) µm²

Umfang 74,3 (72,7 – 75,9) µm

Rundheit 23,3 (21,8 – 24,8) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 17 (15 – 20) n/10 µm

Fibulaelänge 0,41 (0,27 – 0,51) µm

Fibulaebreite 0,25 (0,14 – 0,37) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 3,2 (2,0 – 4,5) %

Fibulaeabstand 0,41 (0,19 – 0,59) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 10,0 (6,6 – 11,7) %
F
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Streifendichte 40 (38 - 40) n/10 µm

Areolendichte 5 (5 – 6) n/µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm LG11

Von diesem Stamm war nicht ausreichend Material vorhanden, um nach einer 
erfolglosen Präparation für die morphologischen Untersuchungen eine weitere 
Präparation durchzuführen. Die als Backup angelegten Erhaltungskulturen 
verpilzten, bevor der Stamm angewachsen war.

Daher gibt es von diesem Stamm leider keinerlei mikroskopische Aufnahmen.

Stamm LG11 wurde wie auch Stamm LG09 am 12. September 2003 aus einer 
Probe von Characeenaufwuchs aus dem Lauterbach isoliert.

Stamm OA02

Tafel 1 (7 – 10)

Tabelle 24

Mit einer Länge von 24,1 – 26,3 µm und einer Breite von 3,1 – 4,0 µm handelt 
es sich beim Stamm OA02 um einen Klon mit vergleichsweise kurzen, breitlan-
zettlichen Schalen. Die Schalenfläche hat eine Streifung mit 41 (39-43) Streifen 
pro 10 µm und 5 Areolen pro µm. Die Enden sind stumpf gerundet, meist 
schwach kopfig mit einem Öffnungswinkel von 26°. Die Raphe verläuft ohne 
Zentralknoten am Rand der Schalenfläche. OA02 weist eine Fibulaedichte von 
20 (16-23)/10 µm auf. Die einzelnen Fibulae sind im Mittel 0,40 µm lang und 
0,19 µm breit. Ingesamt sind die Fibulae leicht unregelmäßig gestellt.

Der Klon OA02 wurde am 21. September 2002 aus einer Sedimentprobe iso-
liert, die vom Ostufer des Ameisensees im Osterseegebiet stammt. Der betref-
fende Uferabschnitt wurde bei den Makrophytenkartierungen von 1994 und 
2004 (SANDMANN 1995, BECK 2005) als gering nährstoffbelastet eingestuft.

Obwohl die Streifendichte etwas höher ist, als von KRAMMER & LANGE-BERTALOT 
angegeben, wurde OA02 als Nitzschia palea bestimmt. 
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Tabelle 24: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OA02

S
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m
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Zelllänge 25,6 (24,1 – 26,3) µm

Zellbreite 3,5 (3,1 – 4,0) µm

Länge / Breite 7,3 (6,4 – 8,3)

Kopfige Erweiterung des Pols 90,5 (68,1 – 118,1) %

Spitzenwinkel 26 (20 – 32) °

Projektionsfläche 74,4 (69,3 – 79,5) µm²

Umfang 53,8 (51,1 – 55,6) µm

Rundheit 32,3 (29,9 – 34,5) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 20 (16 – 23) n/10 µm

Fibulaelänge 0,40 (0,24 – 0,52) µm

Fibulaebreite 0,19 (0,13 – 0,34) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 2,7 (1,3 – 5,9) %

Fibulaeabstand 0,31 (0,10 – 0,64) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 7,7 (2,4 – 15,3) %
F
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Streifendichte 41 (39 - 43) n/10 µm

Areolendichte 5 (4 – 6) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OA03

Tafel 2 (1 – 6)

Tabelle 25

Große Ähnlichkeit mit dem zuvor beschriebenen Stamm weist Stamm OA03 
auf. Die Länge variiert etwas stärker. Im Mittel ist sie mit 23,9 µm kleiner als 
die von OA02 (Mittelwert: 25,6). Die Breite liegt zwischen 3,2 und 3,8 µm. Die 
Frusteln dieses Klones haben eine marginal verlaufende Kanalraphe ohne zen-
trale Raphenenden, 19 (12-23) Fibulae /10 µm, 41 (40-43) Streifen /10 µm mit 
5 Areolen /µm, stumpf gerundeten Enden mit einem Öffnungswinkel von 27° 
und nur angedeutetem Köpfchen. Die Fibulae sind etwas unregelmäßig ange-
ordnet.

OA03 wurde ebenfalls am 21. September 2002 aus der gleichen Probe wie 
OA02 isoliert.
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Tabelle 25: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OA03

S
c
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a

l
e

n
u

m
r
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s

Zelllänge 23,9 (21,8 – 27,5) µm

Zellbreite 3,5 (3,2 – 3,8) µm

Länge / Breite 6,8 (6,1 – 7,9)

Kopfige Erweiterung des Pols (71,5 – 89,7) %

Spitzenwinkel 27 (22 – 32) °

Projektionsfläche 67,3 (61,7 – 73,1) µm²

Umfang 50,0 (45,7 – 56,7) µm

Rundheit 34,0 (28,6 – 37,6) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 19 (12 – 23) n/10 µm

Fibulaelänge n.b.

Fibulaebreite n.b.

Standardabweichung Fibulaebreite n.b.

Fibulaeabstand n.b.

Standardabweichung Fibulaeabstand n.b.
F
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Streifendichte 41 (40 - 43) n/10 µm

Areolendichte 5 (5 – 6) n/µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OA05

Tafel 2 (8 – 10)

Tabelle 26

Das  untersuchte  Material  dieses  Stammes  hat  lanzettlich-lineare,  32,8  – 
35,7 µm lange und 3,3 – 4,3 µm breite, am Ende sich mit einem Winkel von 15 - 
26° keilförmig verschmälernde und kopfig gerundete Schalen. Die Areolenrei-
hen sind mit einer Dichte von 41 (39-43)/10 µm angeordnet, die Areolen sitzen 
mit einer Dichte von 5/µm auf den Areolenreihen. Die Raphe verläuft deutlich 
exzentrisch am Rand der Schalenfläche. Ein Zentralknoten, verzweigte Areo-
lenreihen im Bereich des Raphenkanals oder Poroide zwischen Helictoglossa 
und Schalenrand wurden nicht beobachtet. Über dem Raphenkanal liegen pro 
10 µm 15 (13-17) jeweils um die 0,4 µm lange und 0,3 µm breite Fibulae in un-
regelmäßiger Anordnung. Regelmäßig finden sich zu einer Fibula „verschmol-
zene“ Doppelfibulae.

Die Isolation des Stammes OA05 erfolgte am 01. September 2003 aus einer Se-
dimentprobe, die vom Westufer des Ameisensees im Osterseengebiet stammte. 
Die Nährstoffbelastung des Ameisensees an der Probestelle wurde bei den Ma-
krophytenkartierungen von 1994 als gering und 2004 als sehr gering eingestuft 
(SANDMANN 1995, BECK 2005).

Aufgrund des regelmäßig gut ausgeprägten Köpfchens und der hohen Streifen-
dichte wurde OA05 als Nitzschia palea var. debilis bestimmt.
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Tabelle 26: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OA05

S
c
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m
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Zelllänge 34,0 (32,8 – 35,7) µm

Zellbreite 3,9 (3,3 – 4,3) µm

Länge / Breite 8,7 (7,9 – 10,4)

Kopfige Erweiterung des Pols (89,7 – 119,1) %

Spitzenwinkel 21 (15 – 26) °

Projektionsfläche 101,7 (95,2 – 112,1 9 µm²

Umfang 70,3 (67,9 – 71,9) µm

Rundheit 25,9 (23,6 – 27,7) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 15 (13 – 17) n/10 µm

Fibulaelänge 0,42 (0,27 – 0,51) µm

Fibulaebreite 0,31 (0,17 – 0,71) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 6,7 (3,0 – 15,1) %

Fibulaeabstand 0,41 (0,18 – 0,66) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 10,9 (7,5 – 16,5) %
F
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Streifendichte 41 (39 - 43) n/10 µm

Areolendichte 5 (5 – 6) n/µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OA08

Tafel 2 (7)

Tabelle 27

Die Schalen des Stammes OA08 sind gekennzeichnet durch eine schmal lan-
zettlich bis lineare Form mit spitzen Enden, die beim untersuchten Material 
deutlich kopfig sind. Die vermessenen Frusteln sind 52,7 und 53,7 µm lang, 4,1 
und 4,4 µm breit und haben somit ein Verhältnis von Länge zu Breite von ca. 
12,5. Die Streifendichte beträgt 35/10 µm, die Dichte der Fibulae 17/10 µm.

Wie der zuvor beschriebene Stamm wurde der Stamm OA08 am 1. September 
2003 aus einer Sedimentprobe vom Westufer des Ameisensees isoliert. Da lei-
der nur sehr wenig brauchbares Material gewonnen werden konnte, beziehen 
sich die hier angegebenen Maße auf die zwei einzigen, teilweise vermessbaren 
Frusteln. Mehrere morphologische Parameter konnten nicht erfasst werden.

Taxonomisch kann das Material von Stamm OA08 aufgrund der morphologi-
schen Merkmale zu Nitzschia gracilis HANTZSCH 1860 oder Nitzschia palea var.  
tenuirostris  sensu  LANGE-BERTALOT 1976 nec.  GRUNOW in  VAN HEURCK 1881 zuge-
ordnet werden.
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Tabelle 27: Übersicht über die morphologischen Parameter des Stammes OA08

S
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Zelllänge 53,2 (52,7 – 53,7) µm

Zellbreite 4,2 (4,1 – 4,4) µm

Länge / Breite 12,5 (12,2 – 12,9)

Kopfige Erweiterung des Pols n.b.

Spitzenwinkel n.b.

Projektionsfläche n.b.

Umfang n.b.

Rundheit n.b.

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 17 n/10 µm

Fibulaelänge n.b.

Fibulaebreite n.b.

Standardabweichung Fibulaebreite n.b.

Fibulaeabstand n.b.

Standardabweichung Fibulaeabstand n.b.
F
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Streifendichte 35 n/10 µm

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand ja 

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm OA11

Tafel 3 (1 – 3)

Tabelle 28

Stamm OA11 besitzt  44,7 (41,5-52,0) µm lange und 3,2 (2,6 – 4,2) µm breite 
Frusteln. Mit einem Längen/Breiten-Verhältnis von 12,2 – 16,4 sind die Scha-
len relativ schmal, die Form ist linear bis etwas lanzettlich mit spitz zulaufen-
den, kopfigen Enden (Öffnungswinkel 9 – 12°). Die Raphe verläuft stark exzen-
trisch. Die zentrale Fibulae stehen äquidistant, daher ist anzunehmen, dass kei-
ne zentralen  Raphenenden  ausgeprägt  sind.  Unter  dem Raphenkanal  liegen 
16 (-17) Fibulae /10 µm.

Weitere Merkmale konnten nicht erfasst werden, da von diesem Klon nur licht-
mikroskopische Präparate existieren.

OA11 wurde am 1. September 2003 aus einer Sedimentprobe isoliert, die am 
Westufer  des  Ameisensees  im Osterseengebiet  entnommen  wurde.  Der  ent-
sprechende Uferbereich wurde durch die Makrophytenkartierungen von 1994 
und 2004 (SANDMANN 1995, BECK 2005) als gering bzw. als sehr gering nährstoff-
belastet klassifiziert.

Der Stamm wurde als Nitzschia gracilis HANTZSCH 1860 bzw.  N. palea var. te-
nuirostris LANGE-BERTALOT 1976 bestimmt.
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Tabelle 28: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OA11

S
c
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m
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Zelllänge 44,7 (41,5 – 52,0) µm

Zellbreite 3,2 (2,6 – 4,2) µm

Länge / Breite 14,2 (12,2 – 16,4)

Kopfige Erweiterung des Pols (113,2 – 144,7) %

Spitzenwinkel 11 (9 – 12) °

Projektionsfläche 125,0 (80,6 – 180,5) µm²

Umfang 94,5 (86,7 – 107,5) µm

Rundheit 17,2 (13,5 – 19,6) %

F
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Fibulaedichte 16 (16 – 17) n/10 µm

Fibulaelänge 0,49 (0,47 – 0,55) µm

Fibulaebreite 0,18 µm

Standardabweichung Fibulaebreite n.b.

Fibulaeabstand 0,29 µm

Standardabweichung Fibulaeabstand n.b.
F
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Streifendichte n.b.

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm OE03

Tafel 3 (5, 6)

Tabelle 29

Die einzige zur morphologischen Analyse brauchbare Frustel, die nach mehre-
ren Präparationsversuchen gefunden werden konnte, hat eine Länge von 31,1 
µm, eine Breite von 3,1 µm und ist mit einem Verhältnis Länge/Breite von 10,1 
und einer Rundheit von  23,5 % eine der schmäleren Formen dieser Untersu-
chung. Die Form der Frustel ist lanzettlich-linear, mit deutlich kopfigen, sich 
im Winkel von 18° verschmälernden Enden. Die Schale besitzt 12 Fibulae / 10 
µm, die Streifung ist am Lichtmikroskop nicht auflösbar.  Die Fibulae stehen 
leicht unregelmäßig, die mittleren Fibulae scheinen im Rahmen der Unregel-
mäßigkeit der übrigen Fibulae äquidistant, was gegen das Vorhandensein eines 
Zentralknotens spricht.

Das Isolat stammt vom Südostufer des Eishaussees (Osterseengebiet), das als 
mäßig nährstoffbelastet eingestuft ist (SANDMANN 1995, BECK 2005). Es wurde am 
4. November 2003 aus einem 1,2 cm dicken Biofilm auf einem abgestorbenen 
Schilfstängel gewonnen.

Aufgrund der kontrastarmen und sehr feinen, daher lichtmikroskopisch nicht 
auflösbaren  Streifung  und  dem  deutlich  Köpfchen  am  Zellende  kann  der 
Stamm als Nitzschia palea var. debilis klassifiziert werden.
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Tabelle 29: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OE03

S
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s

Zelllänge 31,1 µm

Zellbreite 3,1 µm

Länge / Breite 10,1

Kopfige Erweiterung des Pols (107,2 – 125,7) %

Spitzenwinkel 18 (17 – 18) °

Projektionsfläche 77,5 µm²

Umfang 64,4 µm

Rundheit 23,5 %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 12 n/10 µm

Fibulaelänge n.b.

Fibulaebreite n.b.

Standardabweichung Fibulaebreite n.b.

Fibulaeabstand n.b.

Standardabweichung Fibulaeabstand n.b.
F

e
i
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s

t
r

u
k

t
u
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e

n

Streifendichte n.b.

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm OH02

Tafel 3 (4)

Tabelle 30

Die  Frusteln  des  Stammes  OH02  sind  durch  eine  Länge  von  33,8  (33,1  – 
34,7) µm, eine Breite von 4,4 (3,5 – 4,9) µm, einer lanzettlich-linearen Form 
mit sich keilförmig im Winkel von 20° verschmälernden, deutlich kopfigen En-
den und einer am Rand der Schalenfläche gelegenen Kanalraphe charakteri-
siert. Die Fibulae sind mit einer Dichte von 19/10 µm angeordnet, die mittleren 
Fibulae erscheinen äquidistant  gestellt.  Die Streifung ist  am Lichtmikroskop 
nicht aufzulösen. Wegen der sehr geringen Menge Material, dass vom Stamm 
OH02 gewonnen werden konnte, ließ sich kein Präparat für das REM herstel-
len. Messungen zur Streifendichte, Aroelendichte und den Fibulaedimensionen 
konnten daher nicht durchgeführt werden.

Anhand der vorhandenen Daten und Bilder wurde OH02 unter Vorbehalt als 
Nitzschia palea bestimmt.

Der Stamm wurde am 1. Oktober 2002 aus dem Ausstrich einer Aufwuchssus-
pension isoliert. Das Rohmaterial für den Ausstrich stammt von einem Objekt-
träger, der als Kunstsubstrat in ein Exclosure eingebracht wurde. Das Exclos-
ure verblieb vier Wochen im Herrensee, dessen Nährstoffbelastung als sehr ge-
ring beurteilt wird (SANDMANN 1995, BECK 2005). Die Aufwuchssuspension wurde 
am 21. September 2002 ausplattiert.
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Tabelle 30: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OH02

S
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Zelllänge 33,8 (33,1 – 34,7) µm

Zellbreite 4,4 (3,5 – 4,9) µm

Länge / Breite 7,7 (6,8 – 9,8)

Kopfige Erweiterung des Pols (91,6 – 141,9) %

Spitzenwinkel 20 (11 – 27) °

Projektionsfläche 114,3 (93,3 – 128,4) µm²

Umfang 70,0 (68,8 – 71,0) µm

Rundheit 23,3 (24,0 – 32,5) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 19 n/10 µm

Fibulaelänge n.b.

Fibulaebreite n.b.

Standardabweichung Fibulaebreite n.b.

Fibulaeabstand n.b.

Standardabweichung Fibulaeabstand n.b.
F
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i
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s

t
r

u
k

t
u

r
e
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Streifendichte n.b.

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm OH03

Tafel 3 (7 – 10); 4

Tabelle 31

Stamm OH03 besitzt lineare bis leicht lanzettliche Frusteln mit sich keilförmig 
verjüngenden, am Zellpol deutlich kopfigen Enden. Die Zellen sind 31,4 (29,4 – 
42,0) µm lang und 3,5 (3,1 – 4,8) µm breit. Das keilförmige Ende verjüngt sich 
im Winkel vom 22°. Die Raphe verläuft am Rand der Schalenfläche ohne Zen-
tralknoten, der Raphenkanal wird durch 18 (16 – 20)/10 µm Fibulae stabili-
siert, wobei die einzelnen Fibulae um 0,41 µm lang und 0,26 µm breit sind. Die 
Anordnung der Fibulae ist nur leicht unregelmäßig. Auf der Schalenfläche sind 
41 Transapikalrippen/10 µm gelegen. Zwischen den Transapikalrippen liegen 
Areolenreihen mit 5 Areolen/µm. Im Bereich zwischen Helictoglossa und Scha-
lenrand befinden sich keine Poroide.

Aufgrund der morphologischen Daten wurde der Klon in den Formenkreis um 
Nitzschia palea eingeordnet. Die relativ dichten Streifen und das ausgeprägte 
Köpfchen deuten auf die Varietät debilis hin.

Die Isolation von OH03 erfolgte am 1. Oktober 2002 aus einer Sedimentprobe 
des bereits bei Stamm OH02 beschriebenen Herrensees.
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Tabelle 31: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OH03

S
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m
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Zelllänge 31,4 (29,4 – 42,0) µm

Zellbreite 3,5 (3,1 – 4,8) µm

Länge / Breite 9,0 (8,2 – 9,9)

Kopfige Erweiterung des Pols (103,5 – 126,6) %

Spitzenwinkel 22 (18 – 27) °

Projektionsfläche 85,6 (78,2  - 97,7) µm²

Umfang 64,5 (62,2 – 67,0) µm

Rundheit 25,9 (23,5 – 27,6) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 18 (16 – 20) n/10 µm

Fibulaelänge 0,41 (0,24 – 0,49) µm

Fibulaebreite 0,26 (0,21 – 0,40) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 3,6 (2,5 – (6,0) %

Fibulaeabstand 0,33 (0,12 – 0,60) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 11,4 (6,3 – 16,3) %
F
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r
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k
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u
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e
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Streifendichte 41 (40 - 42) n/10 µm

Areolendichte 5 n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OH04

Tafel 5 (1- 4)

Tabelle 32

Länglich-lanzettliche bis spindelförmige, 43,9 (42,1 – 46,4) µm lange und 3,8 
(3,4  –  4,2) µm  breite  Frusteln  mit  kopfig  gerundeten  Enden  kennzeichnen 
Stamm OH04. Die Spitzen öffnen sich in einem Winkel von 14 (10 -17)°. Das 
Verhältnis von Länge zu Breite von 11,5 (10,1 – 12,7) und die vergleichsweise 
geringe Rundheit von 20,1 (18,0 – 21,6) belegen, dass es sich um eine der etwas 
länglicheren Formen handelt. Die Raphe liegt stark exzentrisch am Rand der 
Schalenfläche. Ein Zentralknoten fehlt. Die Areolenreihen im Bereich der Ra-
phe sind nicht verzweigt. Der Stamm besitzt 14 (12 -14)/10 µm Fibulae und 40 
(36 – 45)/10 µm Streifen.

Morphologisch wurde Stamm OH04 als Nitzschia gracilis bzw. Nitzschia palea 
var.  tenuirostris bestimmt.  Zu  den bestehenden  Differenzierungsproblemen 
zwischen diesen Taxa siehe KRAMMER & LANGE-BERTALOT (1988).

Das Isolat, aus dem der Stamm OH04 herangezogen wurde, stammt aus einer 
Sedimentprobe, die am 21. September 2002 aus dem Herrensee (Beschreibung 
des Sees siehe „Stamm OH02“) entnommen wurde.
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Tabelle 32: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OH04

S
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Zelllänge 43,9 (42,1 – 46,4) µm

Zellbreite 3,8 (3,4 – 4,2) µm

Länge / Breite 11,5 (10,1 – 12,7)

Kopfige Erweiterung des Pols (94,7 – 118,6) %

Spitzenwinkel 14 (10 – 17) °

Projektionsfläche 133,0 (119,1 – 149,0) µm²

Umfang 91,2 (87,5 – 95,0) µm

Rundheit 20,1 (18,0 – 21,6) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 13 (12 – 14) n/10 µm

Fibulaelänge 0,63 (0,55 – 0,72) µm

Fibulaebreite 0,38 (0,31 – 0,44) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 6,0 %

Fibulaeabstand 0,52 (0,19 – 0,77) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 18,4 %
F
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Streifendichte 40 (36 - 45) n/10 µm

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OH05

Tafel 5 (5, 6)

Tabelle 19

Die mit einem Längen zu Breiten-Verhältnis von 8,5 relativ breit-gedrungenen, 
lanzettlich-linearen Schalen des Stammes OH05 sind 31,3 – 32,3 µm lang und 
3,6 – 3,8 µm breit. Die Enden laufen mit 2 - 24° keilförmig zu und enden mit 
einem mäßig ausgeprägten Köpfchen. Die Raphe verläuft ohne Zentralknoten 
oder verzweigte Areolenreihen in ihrem Bereich stark exzentrisch. Der Raphen-
kiel ragt kaum aus der Schalenfläche heraus. Die Schalenfläche ist mit 40-41 
Areolenreihen bzw. Streifen pro 10 µm gestreift, auf denen 5 Areolen pro µm 
liegen. Die Fibulae sind leicht unregelmäßig gestellt. Ihre Dichte beträgt 16 – 
18/10 µm.

Aufgrund der Schalenmorphologie wurde der Stamm als  Nitzschia palea be-
stimmt.  Die gelegentlich kopfigen Enden und die für das Taxon sehr dichte 
Streifung  deuten  dabei  eher  auf  die  Varietät  debilis hin,  während  die  ver-
gleichsweise kurze gedrungene Form eher der Nominatform entsprechen.

OH05 wurde am 21. September 2002 zunächst aus der gleichen Probe isoliert 
wie OH04. Aufgrund einer offensichtlichen Kontamination mit Grünalgen wur-
de das endgültig verwendete Material bei einer Aufreinigung am 10. Oktober 
2002 isoliert.
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Tabelle 33: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OH05

S
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m
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Zelllänge 31,8 (31,3 -32,3) µm

Zellbreite 3,7 (3,6 – 3,8) µm

Länge / Breite 8,5 (8,3 – 8,9)

Kopfige Erweiterung des Pols (88,3 -114,7) %

Spitzenwinkel 22 (20 – 24) °

Projektionsfläche 94,2 (93,4 – 94,7) µm²

Umfang 65,0 (65,0 – 65,1) µm

Rundheit 28,0 (27,7 – 28,2) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 17 (16 – 18) n/10 µm

Fibulaelänge 0,38 (0,21 – 0,51) µm

Fibulaebreite 0,24 (0,17 – 0,50) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 4,1 (8,2 – 1,8) %

Fibulaeabstand 0,37 (0,14 – 0,55) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 12,1 (11,0 – 12,9) %
F
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Streifendichte 41 (40 - 41) n/10 µm

Areolendichte 5 (4 –5) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OL01

Tafel 6 (1 – 3)

Tabelle 18

Mit einem Verhältnis Länge/Breite von 12,9 – 15,5 gehört OL01 zu den sehr 
langgestreckten Formen innerhalb der untersuchten Stämme. Die Länge der 
schmal lanzettlichen, in der Mitte linearen Frusteln schwankt dabei zwischen 
43,7 und 44,7 µm, die Breite zwischen 2,8 und 3,4 µm. Der Öffungswinkel der 
sich keilförmig verschmälernden Enden liegt bei 13 (9-16)°. Die Spitzen sind 
stets kopfig erweitert. Die Raphe verläuft deutlich exzentrisch. Ein Conopeum 
oder ein Zentralknoten sind nicht vorhanden. Der Raphenkanal ist kaum als 
Kiel ausgebildet. Über dem Raphenkanal liegen 15 Fibulae pro 10 µm, wobei 
die einzelne Fibula 0,32 (0,26 - 0,37) µm lang und 0,31 (0,21 – 0,49) µm breit 
ist. Die Anordnung der Fibulae ist leicht unregelmäßig. Auf der Schalenfläche 
liegen 39 Streifen/10 µm. Die Areolen auf den Streifen sind mit einer Dichte 
von 5/µm angeordnet.

Mit  dieser  Merkmalskombination  entspricht  Stamm  OL01  den  von  LANGE-
BERTALOT & KRAMMER (1988) für Nitzschia gracilis bzw. Nitzschia palea var. te-
nuirostris angebenen Merkmalen. Zur Problematik N. gracilis – N. palea var.  
tenuirostris siehe KRAMMER & LANGE-BERTALOT 1996

Der Stamm OL01 wurde am 5. September 2003 aus einer Probe der Sedimen-
toberfläche  aus  dem  Lustsee  im  Osterseengebiet  isoliert.  Der  Gewässerab-
schnitt am nordöstlichen Ende des Sees, aus dem die Probe stammte, wurde 
bei  den  Makrophytenkartierungen  von  1994  und  2004  als  sehr  gering  mit 
Nährstoffen belastet eingestuft (SANDMANN 1995, BECK 2005).
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Tabelle 34: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OL01

S
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Zelllänge 44,0 (43,7 – 44,7) µm

Zellbreite 3,2 (2,8 – 3,4) µm

Länge / Breite 13,8 (12,9 – 15,5)

Kopfige Erweiterung des Pols (91,3 – 112,7) %

Spitzenwinkel 13 (10 – 17) °

Projektionsfläche 114,0 (99,7 – 126,4) µm²

Umfang 90,0 (89,2 – 91,9) µm

Rundheit 17,7 (15,8 – 20,0) %

F
i
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e

Fibulaedichte 15 (14 – 16) n/10 µm

Fibulaelänge 0,32 (0,25 – 0,37) µm

Fibulaebreite 0,31 (0,21 – 0,49) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 6,0 (2,9 – 7,3) %

Fibulaeabstand 0,38 (0,14 – 0,82) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 11,3 (6,9 – 20,5) %
F
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Streifendichte 39 (38 - 40) n/10 µm

Areolendichte 5 (5 – 6) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OQ09

Tafel 6 (4 – 5)

Tabelle 35

Aufgrund von Problemen bei der Präparation konnte nur eine einzige Frustel 
dieses Stammes komplett  vermessen werden. Diese ist  35,9 µm lang, 3,9 µm 
breit, schmal lanzettlich und hat leicht kopfig gerundete Enden. Die Streifung 
der Frustel sowie der vermessbaren Bruchstücke ist mit 25/10 µm im Verhält-
nis zu den übrigen vermessenen Klonen ziemlich grob. Die Areolen auf den 
Streifen sind mit einer Dichte von 4/µm angeordnet, die Fibulae mit 12/10 µm. 
Interessanterweise weist OQ09 abweichend von den übrigen rasterelektronen-
mikroskopisch untersuchten Stämmen im Bereich der Raphe eine gabelförmige 
Verzweigung der Areolenreihen auf. Die Raphe verläuft stark exzentrisch. Der 
Raphenkanal scheint nicht stark kielförmig oder röhrenförmig ausgebildet zu 
sein. Im vorliegenden Material war keine Raphe direkt sichtbar, so dass hier 
auch keine gesicherten Aussagen über das Vorhandensein zentraler Raphenen-
den gemacht werden können. Fehlende Unregelmäßigkeiten der Areolenreihen 
im zentralen Bereich des Raphenkanals legen aber den Schluss nahe, dass kein 
Zentralknoten  vorhanden  ist.  Eine  Bestimmung  anhand  morphologischer 
Merkmale bleibt dennoch problematisch. Eine Einordnung als Nitzschia palea 
scheidet lt.  KRAMMER & LANGE-BERTALOT (1997)  jedoch aufgrund der verzweigten 
Areolenreihen sicher aus. Unter der Vorraussetzung, dass zentrale Raphenen-
den tatsächlich fehlen, könnte der Stamm als Nitzschia perminuta klassifiziert 
werden. Im Falle vorhandener zentraler Raphenenden könnte OQ09 dem For-
menkreis um N. hantzschiana und N. acidoclinata zugeordnet werden. 

Genetisch wird Stamm OQ09 in die gleiche Gruppe gestellt, wie beispielsweise 
Stamm OA08, Stamm SU01 oder Stamm SG01. Bei allen letztgenannten Stäm-
men handelt es jedoch um Formen, die als  N. palea bzw. N. palea var. tenui-
rostris bestimmt wurden.

Auch  aus  ökologischer  Sicht  ist  die  Diagnose  als  Nitzschia perminuta,  N. 
hantzschiana  oder N. acidoclinata problematisch.  KRAMMER &  LANGE-BERTALOT 
(1997) geben für die Verbreitung aller drei Taxa elektrolytarme Gewässer, ver-

129



Ergebnisse

mutlich  mit  einer  Präferenz  für  geringe  oder  sehr  geringe  Belastungen  an. 
Stamm OQ09 wurde jedoch aus Aufwuchsmaterial von Hippuris vulgaris iso-
liert. Die Hippuris-Triebe wurden am 16. Februar 2004 aus den Limnokrenen 
im  Westen  des  Waschsees  entnommen.  Der  zu  den  Osterseen  gehörende 
Waschsee  und  seine  Quellen  weisen  bedingt  durch  den  stark  kalkhaltigen 
Grundwasserleiter sowie anthropogener Einflüsse der unmittelbar angrenzen-
den Ortschaft Iffeldorf hohe Elektrolytgehalte und sehr starke Nährstoffbelas-
tungen auf (SANDMANN 1995, BECK 2005).
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Tabelle 35: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OQ09
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Zelllänge 35,9 µm

Zellbreite 3,9 (3,6 – 4,3) µm

Länge / Breite 10,1

Kopfige Erweiterung des Pols (95,8 – 122,4) %

Spitzenwinkel 14 (11 – 18) °

Projektionsfläche 95,8 µm²

Umfang 73,5 µm

Rundheit 23,3 %

F
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Fibulaedichte 12 n/10 µm

Fibulaelänge n.b.

Fibulaebreite n.b.

Standardabweichung Fibulaebreite n.b.

Fibulaeabstand n.b.

Standardabweichung Fibulaeabstand n.b.
F
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Streifendichte 25 n/10 µm

Areolendichte 4 n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen ja
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Stamm OR02

Tafel 6 (6 – 8)

Tabelle 36

Mit einer Länge von 36,8 – 38,4 µm und einem Verhältnis von Länge zu Breite 
von 8,6 – 10,9 gehören die Zellen des Stammes OR02 zu den nur leicht langge-
streckten Formen, die im Rahmen dieser Arbeit untersucht wurden. Die Scha-
len sind dabei zwischen 3,5 und 4,4 µm breit, besitzen eine deutlich exzentri-
sche Raphe ohne Zentralknoten, mit leicht röhrig-kielartig hervorgehobenem 
Raphenkanal und stumpf gerundete,  leicht vorgezogene, jedoch kaum kopfig 
erweiterte Enden, die sich in einem Winkel von 19 (17 - 20)° verjüngen. Der 
Umriss ist als schmal linear bis leicht lanzettlich zu beschreiben. Auf der Scha-
lenfläche liegen 37 - 39 Areolenreihen/10 µm, auf denen 4 - 5 Areolen pro µm 
angeordnet sind. Die Fibulaedichte betrug bei allen vermessenen Exemplaren 
konstant 16/10 µm. Die einzelne Fibula ist 0,43 (0,41 – 0,47) µm lang und 0,20 
(0,16 – 0,27) µm breit. Die Fibulae sind nur leicht unregelmäßig angeordnet.

In äußerer Form, ihren Größenverhältnissen und ihren Streifen- und Fibulae-
dichten entsprechen die Zellen des Stammes OR02 weitgehend den für  Nitz-
schia palea  gemachten Angaben. Abweichend von diesen ist jedoch der über 
die  Schalenoberfläche  erhabene  Raphenkanal.  Desweiteren  sind  die  Fibulae 
vergleichsweise schmal wirkend, ihre Dichte liegt an der oberen Grenze der für 
N. palea angegebenen Werte. 

Der Stamm wurde am 13. November 2002 aus einem Ausstrich von Sedimento-
berflächenmaterial isoliert, das am 23. Oktober 2002 dem Forchensee entnom-
men wurde. Der entsprechende Uferabschnitt am Nordwestufer des zu den Os-
terseen gehörenden  Forchensees  wurde  bei  der  Makrophytenkartierung  von 
1994 als gering mit Nährstoffen belastet, bei der Makrophytenkartierung von 
2004 als sehr gering belastet eingestuft (SANDMANN 1995, BECK 2005) Zum For-
chensee ist ferner anzumerken, das dieser See, der zu den kleinsten der Oster-
seen gehört, stärker als die meisten übrigen Seen durch anliegende Moorgebie-
te beinflusst wird. So ist das Wasser des Forchensees deutlich mit Huminstof-
fen gefärbt und die Sedimentoberfläche enthält viele torfige Bestandteile.

132



Ergebnisse

Tabelle 36: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OR02

S
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Zelllänge 37,8 (36,8 – 38,4) µm

Zellbreite 3,9 (3,5 – 4,4) µm

Länge / Breite 9,7 (8,6 – 10,9)

Kopfige Erweiterung des Pols (95,1 – 106,8) %

Spitzenwinkel 19 (17 – 20) °

Projektionsfläche 119,7 (113,5 – 124,8) µm²

Umfang 77,9 (76,2 – 78,9) µm

Rundheit 24,8 (22,9 – 26,4) %
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Fibulaedichte 16 n/10 µm

Fibulaelänge 0,43 (0,41 – 0,47) µm

Fibulaebreite 0,20 (0,16 – 0,27) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 3,3 %

Fibulaeabstand 0,43 (0,31 – 0,59) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 9,3 %
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Streifendichte 38 (37 - 39) n/10 µm

Areolendichte 5 (4 – 5) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OS02

Tafel 7 (1 – 4)

Tabelle 37

Die Zellen des Stammes OS02 sind 33,6 – 35,8 µm lang und 4,1 – 4,9 µm breit 
mit  einem  bezüglich  der  Längsachse  und  der  Transapikalachse  weitgehend 
symmetrischen Umriss. Das Verhältnis von Länge zu Breite variiert zwischen 
7,3 und 8,7, die Rundheit der Zellen zwischen 28,8 und 34,6 %, womit der Um-
riss als eher breit gerundet beschrieben werden kann. Die stumpf gerundeten, 
nur leicht schnabelförmig vorgezogenen Spitzen öffnen sich in einem Winkel 
von ca. 21,2°. Die Kanalraphe ist deutlich an den Rand der Frusteln verscho-
ben.  Ein  Zentralknoten  konnte  beim  untersuchten  Material  nicht  gefunden 
werden.

Die Streifen des Stammes sind mit  16 – 20 Streifen pro 10 µm sehr grob und 
auch lichtmikroskopisch gut erkennbar. Gleiches gilt für die Areolen, die eine 
Dichte von 3 pro µm längs der Streifen aufweisen. Pro 10 µm weisen die Frus-
teln dieses Stammes 7 - 10  Fibulae auf, die leicht unregelmäßig gestellt  sind 
und etwas in die Schalenfläche hinein verlängert erscheinen. Die einzelne Fibu-
la ist zwischen 0,52 und 1,07 µm lang und im Mittel 0,44 µm breit.

Stamm OS02 wurde am 10. Juli 2003 aus Aufwuchs auf Blättern von Nuphar 
lutea  isoliert, die vom Südwestufer des Sengsees stammten. Dieser Abschnitt 
des  Sengsees  wird  in  den Makrophytenkartierungen von 1994 als  stark  mit 
Nährstoffen  belastet  und  2004  als  mäßig  –  erheblich  belastet  eingestuft 
(SANDMANN 1995, BECK 2005).

Stamm OS02 wurde als Nitzschia amphibia GRUNOW 1862 klassifiziert. Alle er-
fassten Merkmale entsprechen den von  LANGE-BERTALOT & KRAMMER (1997)  für 
die Nominatform f. amphibia angegebenen Eigenschaften.
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Vergleichende Untersuchungen der SSU-Daten von LOIBL (2005)  zeigen, dass 
N.  amphibia  verwandtschaftlich  N.  amphibioides relativ  nahe  steht.  Diese 
Gruppe relativ grob strukturierter Nitzschia-Taxa steht ausserdem in einem re-
lativ  engen Zusammenhang mit  den schon als  „Nitzschioidea“  bezeichneten 
Taxa der Gattung Denticula, wie z.B. Denticula kuetzingii.

Tatsächlich findet man im Freiland immer wieder Populationen mit Frusteln, 
bei denen lichtmikroskopisch eine Unterscheidung zwischen N. amphibia und 
Denticula kuetzingii problematisch ist.

Innerhalb der in dieser Arbeit untersuchten Stämme ist Stamm OS02 der einzi-
ge, der sich deutlich vom Formenkreis um Nitzschia palea abgrenzt.
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Tabelle 37: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OS02
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Zelllänge 35,2 (33,6 – 35,8) µm

Zellbreite 4,5 (4,1 – 4-9) µm

Länge / Breite 7,9 (7,3 – 8,7)

Kopfige Erweiterung des Pols (57,0 – 102,8) %

Spitzenwinkel 21,2 (14,4 – 34,9) °

Projektionsfläche 129,6 (114,7 – 139,9) µm²

Umfang 72,8 (69,8 – 75,9) µm

Rundheit 30,4 (28,8 – 34,6) %
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Fibulaedichte 9 (7 – 10) n/10 µm

Fibulaelänge 0,75 (0,52 – 1,07) µm

Fibulaebreite 0,44 (0,18 – 0,95) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 10,2 (0 – 2,1) %

Fibulaeabstand 0,63 (0,13 – 1,07) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 15,7 (5,5 – 2,4) %
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Streifendichte 18 (16 - 20) n/10 µm

Areolendichte 3 (2 – 3) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden ja

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm OW01

Tafel 7 (5, 6)

Tabelle 38

Charakterisiert durch eine langgestreckte, lineare bis leicht lanzettliche Form 
und kopfig erweiterte Enden der sich keilförmig im Winkel von 12° – 17° ver-
schmälernden Spitzen, gehören die Frusteln des Stammes OW01 mit 48,3 (37,5 
– 50,2) µm Länge zu den längsten Formen, die innerhalb dieser Studie unter-
sucht wurden. Die Breite liegt bei 3,9 (3,4 – 4,5) µm, das Verhältnis von Länge 
zu Breite bei 12,5 (11,2 – 13,9) und die Rundheit bei 18,7 (17,0 – 20,6) %. Die 
Dichte der leicht unregelmäßig angeordneten Fibulae beträgt bei allen vermes-
senen Schalen 15/10 µm, die Dichte der Streifen 39 (36-42)/10 µm. Auf den 
Streifen liegen 5 - 6 Areolen pro µm. Die Raphe ist durchlaufend, ohne Zentral-
knoten  und  stark  exzentrisch  am  Rand  der  Schalenfläche  angeordnet.  Ver-
zweigte Areolenreihen im Bereich des Raphenkanals oder eine deutlich kiel- 
oder röhrenförmige Ausbildung des Raphenkanals sind nicht vorhanden.

Aufgrund  der  langgestreckten  Form  mit  dem  kopfig  erweiterten  Ende,  der 
Streifen und Fibulaedichte wurde der Stamm als  Nitzschia palea var.  tenui-
rostris bzw. Nitzschia gracilis bestimmt. 

Stamm OW01 stammt aus einer Probe von der Sedimentoberfläche vom Nord-
ufer des Westlichen Breitenauer Sees. Der entsprechende Seeabschnitt wurde 
von SANDMANN (1995) als mäßig nährstoffbelastet eingestuft, von BECK (2005) als 
gering nährstoffbelastet. Die Isolation des Stammes erfolgte am 3. September 
2003.
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Tabelle 38: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OW01
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Zelllänge 48,3 (37,5 – 50,2) µm

Zellbreite 3,9 (3,4 – 4,5) µm

Länge / Breite 12,5 (11,2 – 13,9)

Kopfige Erweiterung des Pols (87,4 – 139,7) %

Spitzenwinkel 14 (12 – 17) °

Projektionsfläche 152,7 (136,0 – 174,1) µm²

Umfang 101,4 (100,2  – 
103,0)

µm

Rundheit 18,7 (17,0 – 20,6) %
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Fibulaedichte 15 (15 – 16) n/10 µm

Fibulaelänge 0,37 (0,30 – 0,48) µm

Fibulaebreite 0,28 (0,15 – 0,43) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 5,9 (4,2 – 7,5) %

Fibulaeabstand 0,44 (0,15 – 0,73) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 12,6 (9,1 – 15,0) %
F

e
i

n
s

t
r

u
k

t
u

r
e

n

Streifendichte 39 (36 – 42) n/10 µm

Areolendichte 6 (5 – 6) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OW05

Tafel 7 (7– 10)

Tabelle 39

Die Frusteln des Stammes OW05 sind 38,8 (32,7 – 42,8) µm lang und 4,1 (3,4 
– 4,9) µm breit, von schmal lanzettlicher, in der Mitte linearer Form mit leicht 
kopfig gerundeten Enden. Die Fibulae des Klones sind mit einer Dichte von 12 
– 17/10 µm unter der deutlich exzentrischen, durchgängigen Raphe angeord-
net. Auf der Schalenfläche befinden sich 39 - 42 Areolenreihen/10 µm auf de-
nen 5 Areolen pro µm liegen.

OW05 wurde aufgrund der morphologischen Eigenschaften Nitzschia palea zu-
geordnet, wobei die Streifendichte an der oberen Grenze des von Krammer & 
Lange-Bertalot  angegebenen  Rahmens  ist  und  bei  einigen  der  vermessenen 
Frusteln auch darüber liegt.

Aus der gleichen Probe stammend wie OW01, wurde Stamm OW05 am 3. Sep-
tember 2003 isoliert.
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Tabelle 39: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OW05
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Zelllänge 38,8 (32,7 – 42,8) µm

Zellbreite 4,1 (3,4 – 4,9) µm

Länge / Breite 9,4 (8,0 – 10,3)

Kopfige Erweiterung des Pols (87,7 – 115,4) %

Spitzenwinkel 19 (13 – 24) °

Projektionsfläche 115,3 (96,3 – 138,4) µm²

Umfang 77,1 (67,7 – 87,5) µm

Rundheit 24,5 (21,1 – 28,2) %
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Fibulaedichte 14 (12 - 17) n
/10 µm

Fibulaelänge 0,39 (0,31 – 0,51) µm

Fibulaebreite 0,25 (0,16 – 0,41) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 56,5 (3,4 – 6,9) %

Fibulaeabstand 0,39 (0,13 – 0,57) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 10,2 (7,9 – 14,3) %
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Streifendichte 40 (39 - 42) n
/10 µm

Areolendichte 5 n/1 µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand ja

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OW09

Tafel 8 (6, 7)

Tabelle 40

Die mit 44,1 (43,9 – 44,2) µm Länge und 3,7 (3,6 – 3,8) µm Breite zu den rela-
tiv  schmalen und langen Formen gehörenden Frusteln des  Stammes OW09 
sind linear bis  schwach lanzettlich  geformt und besitzen sich keilförmig,  im 
Winkel von 17 (14 – 20) ° verschmälernde, am Ende kopfig gerundete Enden. 
Die Raphe verläuft auf den untersuchten Schalen stark exzentrisch. Zentrale 
Raphenenden, verzweigte Areolenreihen oder deutlich röhren- oder kielförmi-
ge  Ausprägungen  des  Raphenkanals  konnten  nicht  beobachtet  werden.  Die 
leicht unregelmäßig angeordneten Fibulae sind in einer Dichte von 15/10 µm 
angeordnet, die Streifen in einer Dichte von 41/10 µm mit 4 – 5 Areolen/µm.

Die langgestreckte Form der Zellen dieses Stammes, zusammen mit dem kopfi-
gen Ende und der relativ hohen Streifendichte legt eine taxonomische Einord-
nung bei Nitzschia gracilis bzw. Nitzschia palea var. tenuirostris nahe.

Wie schon OW01 und OW05 wurde auch der Stamm OW09 am 3. September 
2003 aus der  gleichen Probe von der Sedimentoberfläche des Westlichen Brei-
tenauer Sees isoliert.
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Tabelle 40: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OW09
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Zelllänge 44,1 (43,9 – 44,2) µm

Zellbreite 3,7 (3,6 – 3,8) µm

Länge / Breite 12,0 (11,6 – 12,3)

Kopfige Erweiterung des Pols (74,6 – 114,2) %

Spitzenwinkel 17 (14 - 20) °

Projektionsfläche 129,1 (128,5 – 129,7) µm²

Umfang 90,1 (90,0 – 90,5) µm

Rundheit 20,0 (19,9 – 20,0) %
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Fibulaedichte 15 n/10 µm

Fibulaelänge 0,33 (0,13 – 0,47) µm

Fibulaebreite 0,27 (0,13 – 0,47) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 4,1 (3,0 – 5,0) %

Fibulaeabstand 0,44 (0,18 – 0,57) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 10,9 (8,8 – 12,9) %
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Streifendichte 41 n/10 µm

Areolendichte 5 (4 – 5) n/µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein
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Stamm OW11

Tafel 8 (9)

Tabelle 41

Da es beim Stamm OW11 erhebliche Probleme mit der Präparation der ohnehin 
schon sehr geringen Mengen gegeben hat,  standen für die morphologischen 
Untersuchungen keine rasterelektromikroskopischen Bilder und nur ein licht-
mikroskopisches Bild zur Verfügung. Infolgedessen konnten nicht alle Merk-
male erfasst werden.

Die einzige vermessene Schale diese Klones ist 33,3 µm lang und 2,8 µm breit. 
Die Form ist schmal linear mit keilförmigen, am Ende kopfig erweiterten Zell-
polen. Die Raphe liegt deutlich exzentrisch, die äquidistanten mittleren Fibulae 
sprechen gegen einen Zentralknoten. Gesicherte Aussagen hierzu sind jedoch 
aus o. g. Gründen nicht möglich. Auf der Schalenfläche sind 14 Fibulae/10 µm 
sichtbar. Die Streifen sind lichtmikroskopisch nicht auflösbar. Der stellenweise 
streifige Eindruck des lichtmikroskopischen Bildes legt jedoch nahe, dass die 
Streifen vergleichsweise grob sind.

Aufgrund der fehlenden Daten ist eine Bestimmung des Stammes OW11 mit 
morphologischen  Merkmalen  problematisch.  Am  ehesten  entsprechen  die 
Merkmale denen von Nitzschia palea. Die Breite ist im Vergleich zu den übri-
gen untersuchten Stämmen sehr gering, liegt aber noch in dem für N. palea an-
gegeben Bereich (Krammer & Lange-Bertalot)

Das Material aus dem der Stamm OW11 am 3. September 2003 isoliert wurde, 
stammt vom nördlichen Ufer des Westlichen Breitenauer Sees, das aktuell als 
gering mit Nährstoffen belastet eingestuft wird (BECK 2005).
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Tabelle 41: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes OW11
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Zelllänge 33,3 µm

Zellbreite 2,8 µm

Länge / Breite 11,8

Kopfige Erweiterung des Pols (109,7 – 114,7) %

Spitzenwinkel 20 °

Projektionsfläche 84,4 µm²

Umfang 68,8 µm

Rundheit 22,4 %
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Fibulaedichte 14 n/10 µm

Fibulaelänge 0,58 (0,47 – 73,8) µm

Fibulaebreite 0,32 (0,29 – 0,38) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 4,6 %

Fibulaeabstand 0,34 (0,18 – 0,37) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand n.b.
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Streifendichte n.b.

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm SG01

Tafel 8 (1 – 5)

Tabelle 42

Stamm SG01 besitzt schmal lineare Frusteln von 47,6 (46,1 – 48,6) µm Länge 
und 3,2 (2,9 – 3,5) µm Breite. Die Enden verschmälern sich keilförmig im Win-
kel von 13 (9 – 18) °, sind etwas ausgezogen und kopfig gerundet. Die Erweite-
rung des Köpfchens am Ende ist nur schwach.

Auf der Schalenfläche liegen 40 (37 - 44) Areolenreihen/10 µm, auf denen 5 – 6 
Areolen/µm angeordnet sind.

Die durchlaufende Raphe verläuft stark exzentrisch. Unter dem Raphenkanal 
liegen 13 (12 – 15) Fibulae pro 10 µm, die um 0,42 µm lang und 0,35 µm breit 
sind und somit eher kurz und breit wirken. Die Anordnung der Fibulae ist et-
was unregelmäßig. Es treten häufig „Doppelfibulae“ auf.

Die Merkmalskombination entspricht vollständig Nitzschia gracilis, soweit von 
KRAMMER & LANGE-BERTALOT (1997) angegeben. 

Die Isolation des Stammes erfolgte am 20. August 2003 aus Aufwuchs von Na-
jas marina. Das Material wurde am Tag zuvor aus dem Starnberger See bei Ga-
ratshausen aus ca. 2 m Tiefe entnommen. Die Nährstoffbelastung der Probe-
nahmestelle wurde von MELZER & ZIMMERMANN (2001) als mäßig – erheblich ein-
gestuft.
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Tabelle 42: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes SG01
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Zelllänge 47,6 (46,1 – 48,6) µm

Zellbreite 3,2 (2,9 – 3,5) µm

Länge / Breite 14,6 (13,6 – 16,3)

Kopfige Erweiterung des Pols (78,2 – 119,3) %

Spitzenwinkel 13 (9 - 18) °

Projektionsfläche 127,6 (117,1 – 136,0) µm²

Umfang 97,3 (94,9 – 99,5) µm

Rundheit 16,9 (15,9 – 18,1) %
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Fibulaedichte 13 (12 - 15) n/10 µm

Fibulaelänge 0,42 (0,31 – 0,65) µm

Fibulaebreite 0,35 (0,23 – 0,59) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 6,2 (3,1 – 7,8) %

Fibulaeabstand 0,42 (0,14 – 0,79) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 13,7 (6,9 – 20,1) %
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Streifendichte 40 (37 - 44) n/10 µm

Areolendichte 6 (5 – 6) n/ µm

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand nein

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen nein

146



Ergebnisse

Stamm SU01

Tafel 9 (1 – 5)

Tabelle 43

Die Frusteln des Stammes SU01 sind bei einer Breite von 4,7 (4,1-5,2) µm 31,7 
(30,1 – 33,0) µm lang und von breit lanzettlicher bis leicht linearer Form mit 
keilförmig, sich im Winkel von 25 (17 – 32) ° verjüngenden, gerundeten Enden. 
Gelegentlich ist die Rundung am Zellpol als leichtes Köpfchen ausgebildet. Der 
Stamm hat 13 (10 – 16) Fibulae/10 µm, die deutlich unregelmäßig gestellt sind. 
Die Raphe verläuft stark exzentrisch. Ein Zentralknoten oder verzweigte Areo-
lenreihen  konnten  nicht  gefunden  werden.  Es  liegen  allerdings   für  diesen 
Stamm keine rasterelektromikroskopischen Bilder vor, so dass eine gesicherte 
Aussage zu diesen beiden Merkmalen nicht getroffen werden kann.

Die  Streifen  konnten  am  Lichtmikroskop  nicht  aufgelöst  werden.  Aus  o.g. 
Gründen kann somit zur Streifen- und Areolendichte ebenfalls keine Aussage 
getroffen werden.

Die morphologisch basierte Klassifizierung stellt Stamm SU01 zu Nitzschia pa-
lea.

SU01 wurde am 05. Juni 2003 aus Aufwuchs von Potamogeton perfoliatus iso-
liert.  Das Pflanzenmaterial  von  Potamogeton perfoliatus wurde aus  ca.  3 m 
Tiefe aus dem Starnberger See bei Unterzeismering entnommen. Der entspre-
chende  Gewässerabschnitt  wurde  bei  einer  Makrophytenkartierung  im Jahr 
2000 als erheblich mit Nährstoffen belastet eingestuft  (MELZER & ZIMMERMANN 
2001).

147



Ergebnisse

Tabelle 43: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes SU01
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Zelllänge 31,7 (30,1 – 33,0) µm

Zellbreite 4,7 (4,1 – 5,2) µm

Länge / Breite 6,8 (6,0 – 8,0)

Kopfige Erweiterung des Pols (78,4 – 123,7) %

Spitzenwinkel 25 (17 - 32) °

Projektionsfläche 114,9 (101,5 – 125,6) µm²

Umfang 67,1 (63,8 – 69,4) µm

Rundheit 32,0 (28,8 – 35,3) %
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Fibulaedichte 13 (10 - 16) n/10 µm

Fibulaelänge 0,63 (0,28 – 0,82) µm

Fibulaebreite 0,35 (0,18 – 0,52) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 6,0 (4,1 – 8,9) %

Fibulaeabstand 0,41 (0,11 – 0,90) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 13,0 (9,5 – 22,0) %
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Streifendichte n.b.

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm SU02

Tafel 9 (11 – 12)

Tabelle 44

Die Schalen des Stammes SU02 sind 39,8 (37,6 – 40,9) µm lang und 2,8 (2,5 – 
3,1) µm breit. Das Verhältnis von Länge zur Breite liegt somit bei  14,4,  womit 
die Zellen dieses Stammes im Vergleich zu Zellen anderer Stämme zu auffal-
lend langgestreckten Formen gehören. Der Umriss der Frusteln ist linear mit 
keilförmig, im Winkel von 12 (8 – 16) ° sich verschmälernden, am äußersten 
Ende gerundeten Zellpolen. Eine kopfige Erweiterung der Enden ist nicht vor-
handen. Die Raphe verläuft stark exzentrisch. Die Fibulae weisen eine Dichte 
von 16 (13-19)/10 µm auf. Wie schon beim Stamm SU01 liegen von den Frus-
teln  des  Stammes  SU02  keine  Bilder  vom REM  vor.  Daher  konnten  einige 
Merkmale, wie die Dichte der Streifen oder das Vorhandensein eines Zentral-
knotens nicht ermittelt werden.

Der Stamm wurde vorläufig als  Nitzschia gracilis  bestimmt. Etwas untypisch 
sind jedoch die nicht kopfig erweiterten Enden des Klones.

SU02 wurde am 05. Juni 2003 aus Aufwuchs von Ranunculus circinatus  aus 
dem gleichen Gewässerabschnitt wie Stamm SU01 isoliert.
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Tabelle 44: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes SU02
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Zelllänge 39,8 (37,6 – 40,9) µm

Zellbreite 2,8 (2,5 – 3,1) µm

Länge / Breite 14,4 (12,6 – 16,0)

Kopfige Erweiterung des Pols 96,1 (68,2 – 129,0) %

Spitzenwinkel 12 (8 - 16) °

Projektionsfläche 90,6 (81,0 – 111,4) µm²

Umfang 80,8 (77,2 – 83,9) µm

Rundheit 17,4 (15,4 – 19,9) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 16 (13 - 19) n/10 µm

Fibulaelänge 0,49 (0,28 – 0,67) µm

Fibulaebreite 0,32 (0,18 – 0,50) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 5,1 (3,6 – 7,0) %

Fibulaeabstand 0,37 (0,17 – 0,81) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 11,0 (0 – 19,6) %
F

e
i

n
s

t
r

u
k

t
u

r
e

n

Streifendichte n.b.

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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Stamm SU03

Tafel 9 (6 – 10)

Tabelle 45

Stamm SU03 besitzt lanzettliche Frusteln mit 30,1 (24,5 – 31,3) µm Länge und 
3,9 (3,4 – 4,3) µm Breite. Die Zellpole laufen in einem Winkel von 23 (15 – 
27) ° keilförmig zu und sind am Ende kopfig gerundet. Die stark exzentrisch 
verlaufende Raphe wird durch 15 (13- 18) Fibulae/10 µm stabilisiert. Die Fibu-
lae sind leicht unregelmäßig angeordnet und wirken im Lichtmikroskop kurz 
und  breit.  Die  Streifung  des  Klones  ist  lichtmikroskopisch  nicht  auflösbar. 
Zentral finden sich gelegentlich einzelne, deutlicher hervortretende Transapi-
kalrippen. Von diesem Stamm liegen keine REM-Bilder vor, so dass eine Er-
mittlung der Streifen- und Areolendichte nicht möglich war. Auch können kei-
ne gesicherten Aussagen über zentrale Raphenenden und die Ausprägung des 
Raphenkiels gemacht werden. Die äquidistante Stellung der zentralen Fibulae 
legt jedoch den Schluss nahe, dass kein Zentralknoten ausgebildet ist.

Die  erfassbaren  morphologischen  Merkmale  des  Stammes  entsprechen  den 
Merkmalen von Nitzschia palea.

Stamm SU03 wurde am 05. Juni 2003 aus Potamogeton perfoliatus-Aufwuchs 
aus der gleichen Probe wie Stamm SU01 isoliert. 
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Tabelle 45: Übersicht über die morphologischen Eigenschaften des Stammes SU03

S
c

h
a

l
e

n
u

m
r

i
s

s

Zelllänge 30,1 (24,5 – 31,3) µm

Zellbreite 3,9 (3,4 – 4,3) µm

Länge / Breite 7,7 (6,5 – 9,1)

Kopfige Erweiterung des Pols (96,8 – 143,2) %

Spitzenwinkel 23 (15 - 27) °

Projektionsfläche 87,2 (66,9 – 94,0) µm²

Umfang 61,6 (50,9 – 63,1) µm

Rundheit 28,9 (27,2 – 32,3) %

F
i

b
u

l
a

e

Fibulaedichte 15 (13 - 18) n/10 µm

Fibulaelänge 0,70 (0,39 – 1,01) µm

Fibulaebreite 0,34 (0,21 – 0,65) µm

Standardabweichung Fibulaebreite 5,6 (2,4 – 16,9) %

Fibulaeabstand 0,32 (0,23 – 0,44) µm

Standardabweichung Fibulaeabstand 9,9 (4,8 – 18,2) %
F

e
i

n
s

t
r

u
k

t
u

r
e

n

Streifendichte n.b.

Areolendichte n.b.

Poroide zw. Helictoglossa und Schalenrand n.b.

Zentrale Raphenenden nein

Verzweigte Areolenreihen n.b.
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5.3.3 Bildtafeln
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Tafel 1

alle Abbildungen REM, x 3000

1 – 3 Stamm KG02, Innenansichten der Frusteln

4 Stamm LG09, Innenansicht einer abgebrochen Spitze

5, 6 Stamm LG09, komplette Schale, Außenansicht mit Einblick in 
untere Frustel

7, 9, 10 Stamm OA02, Innenansicht der Frusteln

8 Stamm OA02, Außenansicht der Frustel mit erkennbarem 
durchlaufenden Raphenkiel
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Tafel 2

Alle Abbildungen REM, x 3000

1 – 5 Stamm OA03, Frusteln in Innenansicht

4 Stamm OA03, stark korrodierte Frustel in Innenansicht, Raphe
gut erkennbar

6 Stamm OA03, Außenansicht mit erkennbarem Raphenkiel und 
durchlaufender Raphe

7 Stamm OA08, zwei Frusteln, davon rechte in Innenansicht, 
aber verschmutzt

8 Stamm OA05, zwei aufeinanderliegende Frusteln, untere Theka
in Innenansicht, obere in Außenansicht

9 Stamm OA05, Außenansicht

10 Stamm OA05, Innenansicht einer Frustel, unterer Zellpol
abgebrochen
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Tafel 3

Sofern nicht anders angegeben, Vergrößerung x 3000

1 – 3 Stamm OA11, lichtmikroskopische Aufnahmen,  x 1500

4 Stamm OH02, lichtmikroskopische Aufnahme, x 1500

5 Stamm OE03, lichtmikroskopische Aufnahme, x 1500

6 Stamm OE03, REM-Aufnahme, Außenansicht einer
gebrochenen Frustel;

7, 8 Stamm OH03, REM-Aufnahme, Innenansicht

9 Stamm OH03, REM-Aufnahme, zwei zusammenhängende 
Frusteln, obere Frustel in Außenansicht, untere in
Innenansicht, Fibulae zum Teil von Gürtelband überdeckt

10 Stamm OH03, REM-Aufnahme, Frustel in Außenansicht
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Tafel 4

Stamm OH03, REM-Aufnahme, x 20000, Ausschnitt einer Hypotheka mit Ra-
phenkiel,  Bruchstücke einer  Zelle:  Hypotheka  mit  Raphenkiel  und Epitheka 
mit Fibulae
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Tafel 5

alle Bilder REM, x 3000

1 – 3 Stamm OH04, Außenansicht in Valvaransicht

4 Stamm OH04, mehrere Zellen in Gürtelbandansicht

5 Stamm OH05, REM-Aufnahme, Innenansicht einer Frustel

6 Stamm OH05, REM-Aufnahme
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Tafel 6

Alle Abbildungen REM, x 3000

1 Stamm OL01, Innenansicht einer Frustel

2, 3 Stamm OL01, Frusteln in Außenansicht

4 Stamm OQ09, Frustel in Außenansicht, Verzweigungen der 
Areolenreihen im Bereich des Raphenkanals erkennbar

5 Stamm OQ09, Frustel in Innenansicht, Raphenkanal mit 
Fibulae größtenteils verdeckt

6 Stamm OR02, abgebrochenen Enden zweier Frusteln,  untere  
Frustel in Innenansicht obere stark korrodiert, in Außenansicht

7, 8 Stamm OR02, Frusteln in Außenansicht
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Tafel 7

Alle Abbildungen x 3000

1 – 4 Stamm OS02, lichtmikroskopische Bilder

5, 6 Stamm OW01, jeweils beide, nicht vollständig getrennte Thekae 
einer Zelle, Gürtelbänder erkennbar, die Fibulae teilweise 
verdeckend

7, 8 Stamm OW05, Frusteln in Außenansicht

9 Stamm OW05, Innenansicht

10 Stamm OW05, noch zusammenhängende Frusteln einer relativ 
großen Zelle
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Tafel 8

Soweit nicht anders angegeben: REM-Aufnahmen, x 3000

1-3 Stamm SG01, Innenansichten, Fibulae zum Teil durch Reste 
von Zwischenbändern verdeckt

4 Stamm SG01, Außenansicht

5 Stamm SG01 komplette Zelle in Pleuralansicht

6-8 Stamm OW09, Innenansichten, Fibulae teilweise durch Reste  
von Zwischenbändern verdeckt

9 Stamm OW11, lichtmikroskopische Aufnahme, x 3000
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Tafel 9

1 – 5 Stamm SU01, lichtmikroskopische Aufnahmen, x 3000

6 – 10 Stamm SU03, lichtmikroskopische Aufnahmen, x 3000

11 – 12 Stamm SU02, lichtmikroskopische Aufnahmen, x 3000

170



Ergebnisse

171



Ergebnisse

5.4 Vergleich der morphologischen Eigenschaften 
zwischen phylogenetisch begründeten Gruppen.

Im Absatz 5.2 wurden die Ergebnisse der phylogenetischen, auf DNA-Sequen-
zen basierenden Analyse beschrieben. Hierbei können verschiedene Gruppen 
von  Stämmen  gebildet  werden.  Um  festzustellen,  inwieweit  diese  Gruppen 
auch morphologisch nachvollziehbar sind, werden im folgenden die morpholo-
gischen Parameter der phylogenetischen Gruppen miteinander verglichen. In 
Abbildung 26 sind die Gruppen, wie sie im folgenden verwendet werden, dar-
gestellt.

Gruppe 0

Von den eigenen Stämmen ist in Gruppe 0 ausschließlich OS02 enthalten. Die-
ser Stamm wurde aufgrund seines Erscheinungsbildes als  Nitzschia amphibia 
identifiziert. Er stellt somit den einzigen vollständig untersuchten Stamm die-
ser Arbeit dar, der nicht dem Sippenkomplex um Nitzschia palea angehört. Die 
Messwerte und die Anzahl der Schalenhälften von OS02, bei denen die entspre-
chenden Merkmale Überschneidungen mit den Merkmalen anderer phylogene-
tischer Gruppen zeigen, finden sich in Tabelle 46.

Die im Gegensatz zu den übrigen phylogenetisch begründeten Gruppen relativ 
geringe Varianz der morphologischen Kenngrößen ist in der relativ geringen 
Zahl der Messungen und der Monoklonalität des Stammes begründet. Länge, 
Breite und das Verhältnis aus Länge zu Breite zeigen, dass es sich im Vergleich 
um etwas unterdurchschnittlich große Zellen von eher gedrungener Form han-
delt. Zellumriss und Zelldimensionen überlappen aber mit Messwerten der an-
deren Gruppen. Keine Überscheidungen zu anderen Gruppen finden sich bei 
der Dichte der Fibulae, der Streifen und der Areolen. Stamm OS02 ist aufgrund 
der  relativ  groben  Schalenstrukturen  gegenüber  den  übrigen  untersuchten 
Stämmen eindeutig abgrenzbar. Diese drei Merkmale sind also als Differenzial-
merkmale gegenüber den übrigen Gruppen geeignet.
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Abbildung 26: Adams-Konsensus aus den most 
parsimonious Supertrees, rot eingerahmt: Phylogenetisch 
begründete Gruppen mit eigenen Stämmen
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Tabelle 46: Minima, Maxima und Überschneidungen der morphologischen Parameter von Gruppe 0 
gegenüber den übrigen Gruppen von Stämmen

Parameter Minimum Maximum
Zahl der 
Messun-

gen

Überschneidungen zu

Gr. 1 Gr. 2 Gr. 3

Zelllänge 33,7 µm 35,8 µm 16 16 16 16

Zellbreite 4,1 µm 4,9 µm 17 8 8 17

Länge/Breite 7,3 8,7 16 16 16 16

Verdickung Köpf-
chen

57,0 % 102,8 % 22 14 5 6

Fibulae /10 µm 7 10 14 0 0 0

Streifen /10 µm 16 20 14 0 0 0

Areolen /1 µm 2 3 5 0 0 0

Projektionsfläche 114,7 µm² 139,9 µm² 16 16 16 12

Umfang 69,8 µm 75,9 µm 15 15 15 15

Rundheit 28,8 % 34,6 % 16 11 4 13

Gruppe 1

In  Gruppe  1  werden  die  Stämme  KG02,  LG09,  LG11,  OA02,  OA03,  OE03, 
OH02, OH03, OH04, OH05, OL01, OW03, OW09, OW11 und SU02 zusam-
mengefasst.

Diese Gruppe beinhaltet mit nur 13,6 µm Länge die kürzesten Frusteln aller 
hier untersuchten Gruppen. Obwohl die Zellen dieser Gruppe tendenziell  zu 
den kürzeren gehören und die ermittelte maximale Zelllänge von 46,4 µm deut-
lich unter den maximalen Zelllängen der Gruppen 2 und 3 liegt, gibt es große 
Überschneidungen hinsichtlich der Zelllänge (Tabelle 47). Ähnlich verhält es 
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sich mit Projektionsfläche und Umfang: Die Extremwerte von Fläche und Um-
fang liegen unter denen der Gruppen 2 und 3, die Überschneidungen mit die-
sen Gruppen ist aber sehr groß. Somit sind neben den o.g. Unterscheidungs-
möglichkeiten gegenüber Stamm OS02 bzw. Gruppe 0 keine Merkmale erfasst 
worden, die eine Unterscheidung der Gruppe 1 gegenüber den anderen unter-
suchten Gruppen erlauben.

Tabelle 47: Minima, Maxima und Überschneidungen der morphologischen Parameter von Gruppe 1  
gegenüber den übrigen Gruppen von Stämmen

Parameter Minimum Maximum
Zahl der 
Messun-

gen

Überschneidungen zu

Gr. 0 Gr. 2 Gr. 3

Zelllänge 13,6 µm 46,4 µm 131 80 113 89

Zellbreite 2,5 µm 4,9 µm 128 8 122 109

Länge/Breite 10,1 16,0 122 24 96 114

Verdickung Köpf-
chen

68,1 % 141,9% 152 75 130 150

Fibulae /10 µm 12 19 92 0 67 43

Streifen /10 µm 36 45 90 0 90 90

Areolen /1 µm 4 6 47 0 47 47

Projektionsfläche 77,5 µm² 149,0 µm² 94 19 80 26

Umfang 64,4 µm 95,0 µm 94 6 58 55

Rundheit 15,4 % 23,5 % 89 4 76 79

Gruppe 2

Die in  Abbildung 26 als Gr. 2 gekennzeichnete Gruppe beinhaltet die eigenen 
Stämme OA05, 0A09, OA11, OR02, OW01, OW05 und SU03.
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Ein Vergleich der Extrema der morphologischen Parameter (Tabelle 48) zeigt, 
dass in Gruppe 2 tendenziell eher langgestreckte, große Frusteln mit eher dich-
ter Streifung enthalten sind. Wie auch schon bei Gruppe 1 festzustellen war, 
finden sich aber gegenüber den Ergebnissen der übrigen Gruppen nur gegen-
über Gruppe 0 Merkmale ohne Überschneidungen. Wie bei Gruppe 0 bereits 
dargelegt  wurde,  handelt  es  sich  um die  Dichten  von Fibulae,  Streifen  und 
Areoloen, die eine Differenzierung ermöglichen.

Tabelle 48: Minima, Maxima und Überschneidungen der morphologischen Parameter von Gruppe 2 
gegenüber den übrigen Gruppen von Stämmen

Parameter Minimum Maximum
Zahl der 
Messun-

gen

Überschneidungen zu

Gr. 0 Gr. 1 Gr. 3

Zelllänge 24,5 µm 52,0 µm 101 48 81 75

Zellbreite 2,6 µm 4,9 µm 83 22 81 82

Länge/Breite 6,5 16,4 83 19 22 81

Verdickung Köpf-
chen

87,4 % 144,65 % 120 47 119 116

Fibulae /10 µm 12 17 50 0 44 39

Streifen /10 µm 39 43 45 0 35 42

Areolen /1 µm 4 6 16 0 16 16

Projektionsfläche 66,6 µm² 180,5 µm² 60 16 57 26

Umfang 50,9 µm 107,5 µm 58 9 57 36

Rundheit 17,0 % 32,3 % 61 1 61 61
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Gruppe 3

Als Gruppe 3 werden die Stämme OA08, OQ09, SG01 und SU01 zusammen-
gruppiert.

Die Spannweiten der morphologischen Parameter sind in  Tabelle 49 zusam-
mengestellt. Bei den Extremwerten kann man feststellen, dass die Zellen dieser 
Gruppe etwas länger und etwas gröber gestreift erscheinen. Wie man aus den 
Beschreibungen zu den oben behandelten Gruppen schließen kann, gibt es aber 
auch hier außer der Dichte von Fibulae, Streifen und Areolen gegenüber OS02 
keine  überschneidungsfreien  und  somit  als  Differenzialmerkmal  geeignete 
Merkmale.

Tabelle 49: Minima, Maxima und Überschneidungen der morphologischen Parameter von Gruppe 3 
gegenüber den übrigen Gruppen von Stämmen

Parameter Minimum Maximum
Zahl der 
Messun-

gen

Überschneidungen zu

Gr. 0 Gr. 1 Gr. 2

Zelllänge 30,1 µm 53,7 µm 33 21 22 33

Zellbreite 2,9 µm 5,2 µm 38 17 20 17

Länge/Breite 6,0 16,3 33 4 22 19

Verdickung Köpf-
chen

78,2 % 123,7 % 39 24 39 37

Fibulae /10 µm 10 17 30 0 30 30

Streifen /10 µm 25 44 10 0 7 9

Areolen /1 µm 4 6 10 0 10 10

Projektionsfläche 95,8 µm² 136,0 µm² 25 16 25 25

Umfang 63,8 µm 99,5 µm 26 1 17 17

Rundheit 15,9 % 35,3 % 24 11 22 12
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6. Diskussion

6.1 Artkonzepte in der Systematik

Ziel dieser Arbeit ist es, durch phylogenetische DNA-Analysen natürliche Grup-
pen innerhalb des Formenkreises um Nitzschia palea aufzuspüren und mittels 
vergleichender morphologischer Analysen Merkmale zu finden, anhand derer 
sich die  natürlichen Gruppen innerhalb des  Sippenkomplexes  differenzieren 
lassen.

Mit der gewählten Methodik soll also ein Beitrag zur (natürlichen) Systematik 
der Gattung Nitzschia geleistet werden. 

Die heutige biologische Systematik geht in wesentlichen Grundzügen auf das 
von Linné etablierte, hierarchische System zurück. Bis zur allgemeinen Durch-
setzung der Evolutionstheorie von Charles Darwin erfüllte die Systematik allei-
ne den Zweck, die Lebewesen in ein übersichtliches, geordnetes System einzu-
ordnen. Durch die Evolutionstheorie wandelte sich dieses System zu einer Dar-
stellung der Evolution der Lebewesen. Die Systematik hatte nun den Anspruch, 
sich möglichst nahe an den natürlichen Abstammungslinien zu orientieren und 
somit die tatsächlichen Verwandtschaftsverhältnisse wiederzugeben. In die Be-
nennung  von Lebewesen fließen von  diesem hierarchischen  System nur  die 
Ebene der Gattung (Genus) und die Ebene der Art (Spezies) ein. Zusammen er-
geben sie den binomiellen Artnamen, also z.B. „Nitzschia palea“. Die Art oder 
Spezies stellt dabei das Basiselement der Systematik dar. Während die übrigen 
hierarchischen Ebenen der Systematik abstrakte Einheiten darstellen, ist die 
Spezies der einzige Teil der Systematik, der in Form von Populationen lebender 
Organismen tatsächlich in der Biosphäre in Erscheinung tritt.

Aufgrund der Probleme, die sich bei Abgrenzungen von Arten ergeben, ist es 
wichtig, den Begriff der „Art“ genau zu definieren. Hierzu verfolgen diverse Au-
toren unterschiedliche Ansätze.  MAYDEN (1997)  unterschied 22 Konzepte,  die 
sich zum Teil nur in Nuancen unterscheiden. Die im folgenden kurz skizzierten 
Artkonzepte stellen die wesentlichen, derzeit diskutierten Richtungen dar.
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Das biologische Artkonzept nach Mayr

ERNST MAYR (1996) definiert die biologische Art als Gruppe von Populationen, 
die miteinander im regelmäßigen genetischen Austausch stehen, aber von an-
deren Gruppen von Populationen reproduktiv isoliert sind. Gelegentlicher ge-
netischer Austausch zwischen Individuen aus Populationen, die sich in der Re-
gel nicht genetisch austauschen, also sporadisch auftretende Hybriden, schließt 
MAYR hierbei ausdrücklich als Fehler des Individuums aus und berücksichtigt 
diese nicht bei der Umgrenzung einer Art.

Das Henningsche Spezies-Konzept

In  weiten  Teilen  ähneln  sich  die  Artkonzepte  von  HENNIG (1950)  und  MAYR 
(1996). Bei Hennig ist die Art als potentielle Reproduktionsgemeinschaft defi-
niert (MEIER & WILLMAN 2000). Die Abgrenzung von Arten gegeneinander erfolgt 
über sexuelle Isolation, wobei zwischen einer räumlichen Isolation und einer 
echten sexuellen Isolation unterschieden wird. Dabei ist eine räumliche Isolati-
on alleine nicht zur Abgrenzung von Spezies geeignet, da dabei die potentielle 
Reproduktionsgemeinschaft erhalten bleibt, sich also potentiell Individuen un-
terschiedlicher  räumlich getrennter  Populationen nach Aufhebung der Tren-
nung  wieder  miteinander  sexuell  fortpflanzen  können.  Darüber  hinaus  gibt 
HENNIG im Gegensatz zu MAYR der Art auch eine zeitliche Dimension. Eine Art 
hat zeitlich einen Beginn, definiert als die Aufspaltung einer Mutterart in zwei 
Tochterarten und ein zeitliches Ende, also das Aussterben oder die Aufspaltung 
in Tochterarten.

Sowohl das Konzept von MAYR als auch das Hennigsche Artkonzept definieren 
die Art zunächst unabhängig von Merkmalen ausschließlich über sexuelle Kom-
patibilität bzw. Isolation.

Das phylogenetische Artkonzept (sensu MISHLER & THERIOT)

Einen anderen Ansatz verfolgen die Autoren MISHLER & THERIOT (2000). Ausge-
hend von phylogenetischen Analysen wird die Art von ihnen als das am wenigs-
ten umfassende Taxon in einer Klassifikation definiert, in der die Organismen 
aufgrund von Anzeichen für Monophylie gruppiert werden. Entgegen den bei-
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den vorher erwähnten Konzepten liegen hier tatsächliche Merkmale als Aus-
gangspunkt phylogenetischer Untersuchungen der Klassifikation in Spezies zu-
grunde. 

Das phylogenetische Artkonzept (sensu WHEELER & PLATNICK)

Unter gleichem Namen wie MISHLER & THERIOT (2000) entwickelten WHEELER & 
PLATNICK (2000) ein anderes Artkonzept. Hier wird die biologische Art definiert 
als „ die kleinste Aggregation von Populationen (sexuell) oder Abstammungsli-
nien (asexuell), die durch eine einzigartige Kombination von Merkmalszustän-
den in vergleichbaren Individuen erkannt werden können“. Eine phylogeneti-
sche Untersuchung per se nicht vorraussetzend, unterscheidet sich das Konzept 
von WHEELER auf den ersten Blick deutlich vom Ansatz von MISHLER & THERIOT. 
Da  eine  gut  abgesicherte  Monophylie  nach  einer  phylogenetischen  Analyse 
auch stets einer einzigarten Merkmalskombination entspricht,  unterscheiden 
sich beide Ansätze letztlich nicht so wesentlich wie dies auf den ersten Blick 
scheinen mag. Entgegen den Konzepten von MAYR und HENNIG setzten aber bei-
de phylogenetischen Artkonzepte keinerlei Kenntnis von sexueller Kompatibil-
tät vorraus. Einerseits erweitert dies das Spektrum, auf das die Konzepte an-
wendbar sind, andererseits bergen beide ausschließlich auf Merkmalskombina-
tionen  gestützte  Konzepte  insbesondere  bei  polymorphen  Populationen  mit 
diskontinuierlicher Morphokline das Risiko, Artefakte bei der Klassifikation zu 
erzeugen.

Das evolutionäre Artkonzept 

Das Artkonzept von  WHILEY & MAYDEN (2000) sieht die Art als „eine einzelne 
Abstammungslinie  von  voneinander  abstammenden  Populationen  (ancestral 
descendant populations) aus Organismen, die ihre eigene Identität gegenüber 
anderen derartigen Abstammungslinien behalten und ihre eigenen evolutiven 
Tendenzen und ihre eigene historische Geschichte besitzen.“  In diesem sehr 
umfassenden Konzept vereint der Autor sowohl phylogenetische, merkmalsge-
bundenen Ansätze als auch zeitliche Aspekte.
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Als Kritikpunkte am Konzept von WHILEY & MAYDEN nennen die Verfechter an-
derer Artkonzepte, dass „eigene evolutive Tendenzen“ und „eigene (historische) 
Geschichte“ eines Taxons im Regelfall kaum greifbare Größen darstellen, also 
letztlich willkürlich sind. Auch die genaue Festlegung dessen, was eine eigene 
Identität  ausmacht,  stellt  sich  nach der Definition von  WHILEY & MAYDEN als 
schwierig heraus.

Das „Artkonzept“ von REGAN

Die Aussage von  REGAN (1926) ist zwar nicht Teil aktueller Diskussionen und 
hinsichtlich  des  Anspruchs,  dass  biologische  Systematik  nicht  willkürlich, 
künstlich sein soll, sondern natürliche Relationen zwischen Taxa wiedergeben 
soll, eigentlich völlig indiskutabel. Dennoch sei seine wohl etwas augenzwin-
kernde „Definition“: „A species is what a competent taxonomist says it is.“ hier 
aufgeführt, da es keine Seltenheit ist, dass Beschreibungen von Arten etwas den 
Eindruck erzeugen, als läge der Beschreibung das „Artkonzept“ von REGAN zu-
grunde.

6.2 Verwendbarkeit von Merkmalen für 
merkmalsbasierte Artkonzepte

Grundlage der hier vorgestellten Artkonzepte von WHEELER & PLATNICK sowie von 
WHILEY stellen Merkmale bzw. Merkmalskombinationen dar. Indirekt gilt das 
auch für das Artkonzept von  MISHLER & THERIOT, da phylogenetische Analysen 
letztlich  auch  auf  Merkmalskombinationen  beruhen.  Allen  systematischen 
Konzepten, die auf Merkmalen basieren, ist gemein, dass die Qualität der Re-
sultate wesentlich von der Eignung der zur Analyse herangezogenen Charakte-
ristika  abhängt.  Eine  der  ältesten  bekannten  Klassifikation  von  Lebewesen 
durch Plato erscheint aus heutiger Sicht fremdartig, da die Kriterien zur Klassi-
fikation, also die dem System zugrunde liegenden Merkmale für eine Beschrei-
bung natürlicher Abstammungsverhältnisse (was Anspruch aktueller Systema-
tik ist bzw. sein sollte) nicht geeignet sind. Als Beispiel hierfür sei die vorge-
nommene Unterscheidung in landlebende und wasserlebende Tiere genannt.
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In der Konsequenz müssen wegen ihrer grundsätzlichen Wichtigkeit  vor der 
Verwendung von Merkmalen zur Klassifikation einige Fragen geklärt sein:

Ist das Auftreten eines Merkmals bei zwei Taxa Folge einer 
Homologie oder einer Analogie?

Um eine natürliche Systematik zu erstellen, die die realen Verwandtschaftsver-
hältnisse und die evolutive Geschichte eines Taxons wiedergibt, ist es wichtig 
zu unterscheiden, ob ein Merkmal bei zu vergleichenden Taxa infolge einer ge-
meinsamen Abstammung (Homologie) auftritt oder infolge einer unabhängig 
voneinander erfolgten Anpassung der Taxa an Umweltbedingungen (Konver-
genz od. Analogie).

Zur Bewertung, ob eine Homologie vorliegt, definierte  REMANE 1952 seine Ho-
mologiekriterien. REMANE zufolge sind Merkmale homolog, wenn sie „...trotz un-
terschiedlicher Ausprägung in Gestalt und Anzahl in einem vergleichbaren Ge-
fügesystem stets die gleiche Lagebeziehung aufweisen...“  oder „...durch Zwi-
schenformen  (evolutiv)  kontinuierlich  verbunden...“  sind.  Zwischenformen 
können laut REMANE neben rezenten Zwischenformen auch Rudimente und Ata-
vismen, embryonale Zwischenformen und fossile Zwischenformen sein. HENNIG 
(1950) präzisiert bzw. ersetzt den Begriff „Homologie“ durch folgende Begriffe:

• Apomorphie

= Ein Merkmal, das vergleichsweise abgeleitet ist.

• Autoapomorphie

= Ein Merkmal, das in einer Stammart neu erworben ist.

• Synapomorphie

= Ein Merkmal, das in Stammart und deren Tochterarten neu erworben 
ist.

• Plesiomorphie
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= Ein Merkmal, das vergleichsweise früh erworben ist.

• Symplesiomorphie

= Ein Merkmal, das bei Arten auftritt, die nicht Tochterarten sind, aber 
eine frühere gemeinsame Stammart haben.

Angewendet auf die Merkmale von Nitzschia-Frusteln kann man aufgrund ih-
rer „Lagebeziehung im Gefügesystem“ die meisten Schalenstrukturen wie Areo-
len, Raphe, Zentralknoten oder Fibulae als homologe Merkmale einstufen, bzw. 
bezogen auf die Gattung  Nitzschia  als Plesiomorphien. Die Vorraussetzungen 
für eine Anwendung dieser Merkmale für Fragestellungen der Systematik er-
scheint somit unproblematisch. Eine Anwendung der Homologiekriterien von 
REMANE auf die Zelldimensionen und Zellform/-umriss ist dagegen kaum mög-
lich. Die Gefahr, hier aufgrund von Anpassungen an Umweltsituationen, also 
von Konvergenzen „Äpfel mit Birnen“ zu vergleichen und dann, um bei dem 
Bild zu bleiben, die Äpfel und Birnen mit großem Durchmesser in eine Klasse 
und Äpfel und Birnen mit kleinem Durchmesser in eine andere Klasse einzu-
ordnen, wäre relativ hoch. In Verbindung mit zusätzlichen Informationen, die 
die zu vergleichenden Taxa als  Tochterarten einer gemeinsamer Stammform 
ausweisen, können trotz dieser Gefahr Zelldimensionen und Zellform verwen-
det werden, um zwischen diesen nahe verwandten Taxa zu differenzieren. 

Besonders wertvoll sind im Hinblick auf die Verwendbarkeit für die Systematik 
die Informationen, die wir durch die Analyse und den Vergleich von Gense-
quenzen erhalten.  Ein korrektes Alignment der Sequenzen vorausgesetzt,  ist 
das  Vorliegen  von  Homologien  als  sicher  anzunehmen  (LUNTER,  ROCCO ET AL 
2008).

Bereiche geringer Konservierung stellen meist Bereiche dar, in denen Mutatio-
nen  selten  zur  Funktionsunfähigkeit  wichtiger  Zellbestandteile  führen.  Ein 
Evolutionsdruck, der Analogien in diesen variablen oder sehr variablen DNA-
Bereichen herrufen könnte, ist somit sehr unwahrscheinlich. Des weiteren ist 
die Wahrscheinlichkeit extrem gering, dass ein bestimmter DNA-Bereich nach 
mehreren Mutationen im Laufe der evolutiven Geschichte mehrerer Taxa bei 
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zwei systematisch entfernt stehenden Taxa so mutiert, dass die mutierten Se-
quenzen untereinander ähnlicher sind, als die von nahe verwandten Taxa (per-
sönliche Mitteilung G. HASZPRUNAR).

Ist das Vorhandensein bzw. das Fehlen eines Merkmals typisch 
für das Taxon, oder handelt es sich um eine individuelle 
Anpassung an bestimmte Umweltbedingungen? 

Merkmale, die für die Phylogenie und die Systematik verwendet werden sollen, 
sollten innerhalb eines Taxons mit einer gewissen Konstanz zumindest bei ei-
ner bestimmten Entwicklungsstufe der Organismen vorkommen. Ihre Ausprä-
gungen sollten nicht fakultativ als Anpassung an bestimmte Umweltbedingun-
gen wie Lichtstärke, Nährstoffversorgung oder Fraßdruck sein. 

Ein Einfluss von Umweltparametern auf die individuell vorhandene Erbinfor-
mationen ist nach heutigem Kenntnisstand nicht vorhanden. 

Umgekehrt  aber  können  verschiedene  genetische  Informationen  in  unter-
schiedlichen Stämmen dazu führen, dass die Stämme aufgrund sich unterschei-
dender Habitatqualität lokal selektiert werden. Diese „Mikroevolution“, die aus 
ökologischer Sicht als Einnischung bezeichnet wird, führt gegebenenfalls. dazu, 
dass bestimmte Genotypen an förderlichen Standorten abundanter sind als Ge-
notypen, die auf dem konkreten Standort bezogen, eine schlechtere genetische 
Ausstattung haben. 

Für  die  Verwendbarkeit  von  DNA-Sequenzen  für  phylogenetische  Studien 
bleibt diese lokale Selektion ohne negativen Einfluss. Vielmehr kann man hier 
durch Aufspüren mehr oder weniger kryptischer Taxa unterschiedlicher Um-
weltansprüche wertvolle Zusatzinformationen gewinnen.
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Hängen Merkmalsausprägungen bzw. die Ausbildung oder das 
Fehlen von Merkmalen mit unterschiedlichen Stadien des 
Entwicklungszyklus eines Taxon zusammen?

Für die Beurteilung, inwieweit Merkmale oder Merkmalsausprägungen für sys-
tematische Untersuchungen geeignet sind, ist es wichtig, zu klären, ob und ge-
gebenenfalls wie sich ein Merkmale eines Organismus im Laufe seiner Indivi-
dualentwicklung verändert. Treten im Entwicklungszyklus eines Taxons unter-
schiedliche Morphotypen auf, kann das bei mangelnder Kenntnis zu erhebli-
chen Problemen bei der korrekten Einordnung bestimmter Formen in die Sys-
tematik führen.  Historische Beispiele wie die Auftrennung von Gametopyten 
und Sporophyten von Batrachospermum in die zwei Gattungen Batrachosper-
mum und Chantransia (ETTL 1980, ESSER 1986) legen hiervon Zeugnis ab. Ins-
besondere bei Mikroalgen gestaltet sich die Beobachtung unterschiedlicher Sta-
dien im Entwicklungszyklus in situ als extrem schwierig, da de novo eine ein-
deutige Zuordung der verschiedenen Entwicklungsstadien zu einem Taxon in 
der Regel unmöglich ist. Kulturversuche erlauben dagegen eine Abschätzung 
der morphologischen Plastizität und die Unterscheidung verschiedener Mor-
photypen während der Individualentwicklung, den Zellteilungszyklen und der 
sexuellen Fortpflanzung bei Mikroalgen.

Im Hinblick auf die durchgeführten genetischen Analysen sind unterschiedli-
che Entwicklungstadien in den Kulturen ohne Relevanz. Da die Kulturen als 
monoklonal angelegt werden, liegt innerhalb einer Kultur nur ein (diploider) 
Satz Erbinformation vor. Dieser wird im Laufe der Kultivierung nur vervielfäl-
tigt, eine Änderung findet nicht statt. Die Selbstinkompatibilität von vielen mo-
noklonalen Kieselalgenkulturen (MANN & CHEPURNOV 2004.)  verhindert zudem, 
dass durch Crossing-Over-Vorgänge bei der Meiose die beiden Chromosomen-
sätze der diploiden Nitzschia-Zellen vermischt würden.

Sollte  eine  Kultur  nicht  monoklonal  vorliegen,  sondern  als  Gemisch  zweier 
oder mehrerer Stämme ließen sich bei der DNA-Sequenzierung mit der ver-
wendeten Methodik keine eindeutig lesbaren Sequenzen gewinnen, da sich die 
Sequenzen der Stämme, die in der entsprechenden Kultur vorliegen, überla-
gern würden. Da in diese Arbeit nur morphologische Daten von Stämmen mit 
eindeutig lesbaren Sequenzdaten übernommen wurden, kann davon ausgegan-
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gen werden, dass keine Mischkulturen in die Auswertung eingeflossen sind und 
die somit gemachten Aussagen bezüglich unterschiedlicher Entwicklungsstadi-
en für alle in dieser Arbeit dargestellten Stämme Gültigkeit besitzen.

Wie beurteilen unterschiedliche Bearbeiter das gleiche Merkmal?

Für taxonomische und systematische Fragestellungen ist es auch von großem 
Interesse, wie Merkmale von unterschiedlichen Betrachtern bewertet werden. 
Insbesondere Charakteristika, bei denen nicht das bloße Vorhandensein oder 
Fehlen, sondern die Ausprägung bzw. die Ausmaße wichtig für die Klassifizie-
rung sind, bereiten häufig Probleme, wenn sie nicht objektiv genau erfasst wer-
den. Was ein Autor beispielsweise als „relativ lang“ bezeichnet, kann von einem 
anderen Bearbeiter anders interpretiert werden und so zu Fehlbestimmungen 
und Unklarheiten führen. Eine Vermessung von Merkmalen kann hier Proble-
me vermeiden, sofern sichergestellt ist, dass die Messgröße ausreichend genau 
definiert  ist,  um von unterschiedlichen Vermessern reproduzierbar,  d.h.  mit 
nur kleinen Abweichungen gegenüber anderen Bearbeitern vermessen zu wer-
den. 

Bei molekularbiologischen Verfahren wie RFLP und AFLP kann es ebenfalls 
Probleme durch unterschiedliche Bewertung der Daten geben. Als Ergebnis der 
erwähnten Analysen erhält man zunächst ein Bandenmuster der beim jeweili-
gen Verfahren amplifizierten Fragmente (VOS, HOGERS ET AL. 1995). Die Auswer-
tung dieser Bandenmuster bringt jedoch Probleme mit sich: Nicht alle Banden 
sind gleich  stark.  Banden unterhalb einer  gewissen  Intensität  werden unter 
Umständen gar nicht detektiert, meist werden Banden unterhalb einer gewis-
sen Stärke vom Auswerter diskriminiert.  Auch unter den nahezu konstanten 
Bedingungen  während  der  Gelelektrophorese  können  winzige  Störungen  im 
Gel und andere kleine, technisch kaum auszuschließende Störquellen wie Tem-
peratur- oder Spannungsschwankungen unterschiedliche Laufgeschwindigkei-
ten der DNA-Fragmente im Gel bewirken. Deshalb führt die Umformung des 
Bandenmusters in eine weiter auswertbare Datenmatrix oft zu einer mangel-
haften Vergleichbarkeit  der  Ergebnisse  zwischen verschiedenen Arbeitsgrup-
pen.  In  der  vorliegenden  Arbeit  wurde  als  molekularbiologisches  Werkzeug 
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ausschließlich  die  Sequenzierung  einzelner  DNA-Abschnitten  verwendet.  Da 
hier als Ergebnis eine Abfolge von Basen des entsprechenden Abschnittes gelie-
fert wird, ist eine weitere Bewertung eines Merkmals nicht nötig und somit die 
Möglichkeit, dass zwei unterschiedliche Bearbeiter das gleiche Merkmal unter-
schiedlich beurteilen, nicht gegeben.

6.3 Anwendbarkeit der untersuchten Merkmale

Homologie

Inwieweit erfüllen die hier untersuchten Merkmale diese Kriterien? Wie bereits 
im vorhergehenden Absatz diskutiert wurde, treten bei der Analyse von DNA-
Sequenzen viele der Probleme prinzipiell nicht auf, die bei der Bewertung von 
Charakteristika eines Stammes Schwierigkeiten bereiten können.  Schwieriger 
als bei der Verwendung der DNA-Sequenzen stellt sich die Bewertung der mor-
phologischen Parameter  hinsichtlich ihrer  Verwendbarkeit  für systematische 
Analysen dar.  Eines  der  wichtigsten  Kriterien  für  die  Verwendbarkeit  eines 
Merkmals ist Homologie. Bei Strukturen wie Areolen, Raphe oder Fibulae ist 
mit hoher Wahrscheinlichkeit von homologen Strukturen auszugehen Sie ent-
sprechen  mehreren  Homologiekriterien  von  REMANE.  Für  die  untersuchten 
Stämme sind die erwähnten Charakteristika als Plesiomorphien zu bezeichnen. 
Schwieriger ist die Beurteilung in Fällen, in denen das Fehlen einer Struktur 
verbreitetet ist. Hier können drei Situationen vorliegen: Ein einfacher Verlust 
einer ehemals plesiomorphen Struktur, der Neuerwerb einer Struktur bei ei-
nem Tochertaxon oder die Reduktion einer Struktur infolge der Ausbildung an-
derer neu erworbener Merkmale. Da ein einfacher Verlust einer Struktur leich-
ter erfolgt als die Ausprägung einer neuen Struktur, kann im Falle eines einfa-
chen Verlustes nicht mit Sicherheit ausgeschlossen werden, dass der Verlust in-
folge  einer  Standortanpassung  mehrfach  unabhängig  voneinander  erfolgte. 
Fehlt ein Merkmal bei einigen Taxa dagegen deshalb,  weil das Merkmal erst 
später  in  der Evolution erworben wurde,  ist  es eher unwahrscheinlich,  dass 
sich das gleiche Merkmal mehrfach unabhängig voneinander entwickelte. Setzt 
das  Fehlen eines  Merkmales die  Bildung anderer  Strukturen voraus,  ist  die 
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Wahrscheinlichkeit  ebenfalls  geringer,  dass  der  gleiche  Entwicklungsschritt 
mehrfach unabhängig  voneinander passierte.  Problematisch für die Verwen-
dung eines Charakteristikums in der Systematik ist vor allem der erste Fall, in 
dem ein plesiomorphes Merkmal nicht in allen Tochtertaxa ausgebildet ist.

Im Falle von zentralen Raphenenden und Zentralknoten ist davon auszugehen, 
dass die Entwicklung der Raphe von zwei verlängerten Poren ausgegehend zu-
nächst in zwei Raphenäste erfolgte (MANN, CHEPURNOV & IDEI 2003). Durch stabi-
lisierende Silikatspangen unter dem Raphenspalt (=Fibulae) wurden Zellen mit 
stabiler Schale auch mit reduzierten und, weiter abgeleitet, ohne stabilisieren-
den Zentralknoten möglich. Man kann also von einem apomorphen Merkmal 
sprechen. Eine Verwendung zur systematischen Einordnung ist somit möglich, 
wenn auch der Wert im konkret vorliegendem Fall nur sehr eingeschränkt ist, 
da sich bei keinem untersuchten Stamm außer Stamm OS02, der als einziger 
nicht dem Nitzschia palea-Komplex zuzuordnen ist, Anzeichen für zentrale Ra-
phenenden respektive Zentralknoten finden.

Conopea sind bei keinem der untersuchten Stämme festgestellt  worden.  Die 
Frage, inwieweit es sich bei einem Conopeum um eine Apomorphie oder eine 
Symplesiomorphie handelt, kann hier nicht schlüssig beantwortet werden. Oh-
nehin wäre der Nutzen bezogen auf die untersuchten Stämme (unabhängig von 
größeren Kontexten) wegen der Konstanz des Merkmals sehr gering. Gleiches 
gilt für das Fehlen sigmoider Krümmungen oder das Fehlen von Stacheln.

Die stark exzentrische Anordnung der Raphen bei den untersuchten Frusteln 
dagegen stellt bezogen auf alle raphiden Diatomeen ein apomorphes Merkmal 
vieler Nitzschien dar. Eine Verwendbarkeit für phylogenetische Anwendungen 
wäre somit prinzipiell gegeben. Für die in dieser Arbeit einbezogenen Algen ist 
das Merkmal jedoch konstant. Eine Differenzierung der Stämme aufgrund der 
Anordnung der Raphe ist in diesem Rahmen nicht möglich.

Die  hohe Zahl  konstanter  morphologischer  Merkmale  bei  den untersuchten 
Stämmen legt  den Schluss nahe,  dass diese  sich phylogenetisch relativ nahe 
stehen.  Unter  dieser  Annahme  wäre  die  Vorrausetzung  gegeben,  Größen-
ausprägungen von unterschiedlichen Strukturen und Zellformen als Merkmale 
in eine phylogenetische Analyse ausreichend kleinen Maßstabes mit einzube-
ziehen.
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Merkmalskonstanz

Für die häufigsten in der Literatur verwandten Merkmale (z.B  HUSTEDT 1928, 
KRAMMER & LANGE-BERTALOT 1988) wurden vergleichende Untersuchungen durch-
geführt, inwieweit die Merkmale individuell anders ausgeprägt werden.

Die Freilanduntersuchungen, die im Rahmen der vorliegenden Studie in Zu-
sammenarbeit mit CZANDERLE (2003) durchgeführt wurden, zeigen einen schwa-
chen Zusammenhang zwischen der Breite von Kieselalgenzellen und der Nähr-
stoffversorgung im Gewässer.  Zellen des  eutrophen Waschsees waren insge-
samt kleiner als die aufgrund ihrer Morphologie als konspezifisch eingestuften 
Zellen des gering nährstoffbelasteten Herrensees. Speziell bei Zellen, die dem 
N. palea-Formenkreis  zugerechnet  werden können,  tritt  in  situ  mit  höherer 
Nährstoffbelastung  eine  geringfügig  größere  Breite  und  eine  etwas  höhere 
Dichte der Fibulae auf. Die Laborversuche zu Einflüssen der Nährstoffversor-
gung auf die Zelldimensionen eines Stammes, der als  Nitzschia palea var. de-
bilis  klassifiziert wurde, hingegen zeigen, dass sich nur in einem Konzentrati-
onsbereich von 10 bis 89 µg/l PO4-P die Länge der Frusteln mit zunehmender 
Phosphatkonzentration  geringfügig  verringert.  Bei  höheren  Konzentrationen 
vergrößert sich die Zelllänge leicht bei zunehmender Phosphorversorgung. Im 
gleichen Versuch wurde auch eine schwache positive Korrelation der Breite mit 
der Phosphatkonzentration im Medium festgestellt. Die widersprüchlichen Er-
gebnisse der beiden Untersuchungen sind vermutlich darin begründet, dass die 
Proben aus dem Freiland einer Reihe synökologischer Einflüsse wie Beschaf-
fenheit des Sediments, Grazing, Konkurrenz, Störungen etc. unterlagen, wäh-
rend für die Untersuchung im Labor Stämme ohne den Einfluss anderer Orga-
nismen untersucht wurden bzw. werden sollten4.

Die in dieser Arbeit untersuchten Algenstämme wurden unter weitgehend glei-
chen Bedingungen kultiviert. Licht und Temperatur waren in der Klimakam-
mer für alle Algenkulturen annähernd gleich. Die oben erwähnten Einflüsse im 
Freiland waren in den Kulturen grundsätzlich ausgeschlossen. Die Verwendung 
von Kulturmedien mit Standortwasser kann gewisse Unterschiede für die Algen 

4 Bei genetischen Untersuchungen des verwendeten Stammes stellte sich im Nachhinein heraus, dass 
neben den kaum vermeidbaren geringen Kontaminationen durch Bakterien auch ein Pilz in den 
Kulturen enthalten war.
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bedeuten. Da zumindest die Konzentrationen der Makronährstoffe im Stand-
ortwasser im Verhältniss zu den zugesetzten Mengen im fertigen Medium sehr 
gering sind, ist zu vermuten, dass der ohnehin geringe Einfluss der Nährstoff-
versorgung auf die Morphologie weitgehend minimiert wird.

Es ist also wahrscheinlich, dass die hier untersuchten morphologischen Merk-
male  bzw.  Merkmalsunterschiede  tatsächlich  von  genetischen  Anlagen  und 
nicht von Standortunterschieden hervorgerufen wurden.

Durch die oben beschriebenen Untersuchungen konnte auch gezeigt werden, 
dass die Nitzschia-Kulturen zumindest während einer achtwöchigen Kulturzeit 
keine statistisch nachweisbare Schrumpfung erfahren. Die schon im Jahr 1942 
isolierte Kultur aus Göttingen (Stamm KG02 bzw. 1052-3a) zeigte dagegen An-
zeichen für eine Schrumpfung: Die Zellen dieses Stammes waren die kleinsten 
der untersuchten Stämme. Der Stamm ist nach über 60 Jahren bzw. nach mehr 
als ca. 7000 Zellgenerationen, die sich bei einer Zellteilung in drei Tagen erge-
ben, noch vital. Es ist daher davon auszugehen, dass dieser Stamm Mechanis-
men besitzt, der die teilungsbedingte Schrumpfung der Zellen teilweise kom-
pensiert, so dass eine zur Funktion ausreichende Mindestgröße der Zellen er-
halten bleibt. Ausgehend von diesen Befunden kann man schließen, dass die 
Schrumpfung der Zellen bei  Nitzschia üblicherweise so gering ist, dass sie bei 
regelmäßiger sexueller Fortpflanzung, wie sie in situ vermutlich stattfindet, kei-
nen deutlichen Einfluss auf die Morphologie ausübt.

Wird außerdem die Autoinkompatibilität der Zellen in den monoklonalen Kul-
turen vorausgesetzt, kann abgesehen von individuellen Missbildungen für die 
untersuchten Stämme von Merkmalskonstanz ausgegangen werden.

Reproduzierbarkeit und Objektivität

Um eine Abschätzung der Reproduzierbarkeit  geben zu können, wurden die 
morphometrisch erfassten Merkmale in dieser  Arbeit  von verschiedenen,  im 
Umgang mit Diatomeen unterschiedlich erfahrenen Bearbeitern gemäß den in 
Punkt 4.4.4 gegebenen Definitionen an den gleichen Schalen vermessen und 
die Messungen verglichen.
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Die Vermessung der am häufigsten zum Bestimmung verwendeten Merkmale 
Länge, Breite, das Verhältnis von Länge zur Breite, die Dichte von Streifen und 
Fibulae erwiesen sich in den unter Punkt 4.4.6 beschriebenen Versuchen als 
sehr gut reproduzierbar. Als weitere Größen sind Schalenumfang, Projektions-
fläche und Rundheit ebenfalls sehr gut und reproduzierbar erfassbar. In diesen 
Fällen waren die Unterschiede zwischen den Ergebnissen verschiedener Bear-
beiter niedriger, als die der „etablierten“  Messgrößen Länge und Breite. Die 
Vermessung von einzelnen Fibulae dagegen erwies sich als wenig vergleichbar. 
Der Unterschied, der hier von der unterschiedlichen Auswahl der Fibulae ver-
ursacht wird, die an ein und derselben Schale von den verschiedenen Bearbei-
tern vermessen werden,  ist  zweifellos  der  Hauptgrund,  dass die Messungen 
dieses  Parameters besonders stark divergieren. So wenig Wert daher Einzel-
messungen an Fibulae haben, so interessant können Vermessungen der Fibulae 
sein, um deren Regelmäßigkeit als ein wichtiges Merkmal in der Bestimmungs-
literatur genauer zu bestimmen, als das mit den bisher üblichen groben und 
subjektiven Abschätzungen üblich war.

Ein weiteres wichtiges Merkmal in der Bestimmungsliteratur ist die mehr oder 
minder starke Ausprägung der Zellenden als Köpfchen. Dieses Charakteristi-
kum  konnte  mit  dem  verwendeten  Ansatz  nicht  reproduzierbar  genug  be-
stimmt werden. Die Messung einer  „Köpfchenbreite“ und einer „Isthmusbrei-
te“ an den unter Punkt 4.4.4.1 beschriebenen Stellen und die Verwendung des 
Quotienten der beiden Größen als quantifizierte Aussage über Ausprägung der 
Köpfchen an den Zellpolen erwies sich als untauglich. An ein und der selben 
Schale schwankte der aus Köpfchenbreite und Isthmusbreite errechnete Quoti-
ent je nach Bearbeiter zwischen 85 % und 124 %. Das Hauptproblem bei dieser 
Messung ist die mangelnde Eindeutigkeit der Messpunkte wenn Köpfchen und 
Isthmus nicht extrem deutlich ausgeprägt sind. Mögliche Ansätze, um die Form 
der Schalenpole genauer zu beschreiben, könnten Messungen der Zellbreite in 
definierten Abständen zum Schalenende, also beispielsweise eine Breitenmes-
sung in 1 µm und 3 µm Abstand zur Schalenende oder eine Bestimmung des 
Krümmungsradius des Zellendes sein. Letztere könnte mit einer Messung der 
Breite im Abstand des zweifachen Radius vom Zellende kombiniert werden.
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Neben den quantifizierbaren Merkmalen gibt es noch eine Reihe nur qualitita-
tiv erfassbarer, für die Bestimmung relevanter Merkmale. Die Frage nach ge-
nauen, vom Bestimmer möglichst unabhängigen Erfassung stellt sich bei der 
Wahl zwischen „Merkmal vorhanden“ oder „Merkmal nicht vorhanden“ prinzi-
piell zunächst nicht. Probleme bei der Beurteilung dieser Charakteristiken kön-
nen allerdings  entstehen,  wenn bestimmte Eigenschaften nur  mit  speziellen 
Hilfsmitteln, wie dem Rasterelektronenmikroskop (REM) sicher angesprochen 
werden können.  Als  ein sehr  wichtiges  Merkmal  sei  hier  der  Zentralknoten 
bzw. dessen Fehlen angeführt. WENDKER & GEISSLER (1986) zeigen in vergleichen-
den Untersuchungen am REM, dass Zellen von  Nitzschia gandersheimensis 
lichtmikroskopisch  zwar  nicht  von  Nitzschia  palea unterscheidbar  sind,  bei 
N. gandersheimensis aber konstant ein Zentralknoten im REM festgestellt wer-
den kann, während dieser bei N. palea stets fehlt.

DNA-Sequenzen

Basis der hier durchgeführten phylogenetischen Analyse bilden drei Abschnitte 
der so genannten ribosomalen DNA bzw. rDNA. Diese gliedert  sich bei den 
meisten Eukaryonten in verschiedene Abschnitte (GRAW 2006): Die nontrans-

cribed  spacer 
(NTS)  sowie  die 
transcribierten 
rDNA-repeats. 
Diese  wiederum 
werden  in  die 
folgenden  Berei-
che  eingeteilt: 
Den  external 

transcribed spacer (ETS), den Bereich, der die Informationen für die 18s-Un-
tereinheit  der  Ribosomen  enthält  (SSU  bzw.  18s),  den  internal  transcribed 
spacer 1 (ITS1), den Bereich, der die 5.8s-Untereinheit kodiert (5.8s), den inter-
nal transcribed spacer 2 (ITS2) und dem Bereich mit den Erbinformation für 
die 28s-Untereinheit (LSU bzw. 28s). Die kodierenden Bereiche (in Abbildung 
27 orange dargestellt) der ribosomalen DNA stellen für die Zelle essentielle In-
formationen dar, da ohne Ribosomen eine Zelle nicht lebensfähig ist. Folglich 
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können Mutationen in diesen Bereichen rasch dazu führen, dass die mutierte 
Zelle nicht mehr in der Lage ist, funktionierende Ribosomen herzustellen und 
die Mutation somit letal ist. Die Wahrscheinlichkeit, dass also eine Mutation in 
den der 28s-,  18s- oder 5.8s-Bereichen der r-DNA die Lebensfähigkeit einer 
Zelle nicht beeinträchtigt, ist somit gering. Die entsprechenden DNA-Abschnit-
te sind somit sehr konservativ.

Im Gegensatz hierzu enthalten die transkribierten Spacer nach heutigem Wis-
senstand keine genetischen Informationen,  sondern dienen durch Einnahme 
einer bestimmten räumlichen Struktur  der transkribierten RNA lediglich als 
Faltungshilfe (GOERTZEN & CANNONE 2003). Folglich können Mutationen, solange 
eine  ungefähre  Bildung  der  sekundären  Strukturen  der  RNA  noch  erfolgen 
kann, relativ frei stattfinden, ohne dass die Funktion der Zelle beeinträchtigt 
wird. Die Spacer der rDNA sind somit sehr schwach konserviert.

Die starke Konservierung der kodierenden Abschnitte und die nahezu freie Mu-
tationsfähigkeit der Spacer hat zunächst einen sehr praktischen Aspekt. Die in-
ternen Spacer  ITS1 und ITS2 sind von sehr konservativen DNA-Abschnitten 
eingerahmt. Daher ist es relativ einfach, für die zu betrachtende Organismen-
gruppe universell verwendbare Primer, die eine wichtige Voraussetzung für die 
PCR darstellen, zu finden. Aus evolutiver Sicht ergibt sich aus der unterschied-
lichen Konservativität der verschiedenen rDNA-Abschnitte, dass sich die weni-
ger  konservativen  Bereiche  eignen,  evolutionäre  Prozesse  in  einem  kleinen 
Maßstab zu untersuchen,  während die konservativen Bereiche eine Untersu-
chungen in größeren Maßstäben ermöglichen. Diese Tatsache eröffnet auch die 
Möglichkeit eines umfangreichen Vergleichs mit mutmaßlich verwandtschaft-
lich weiter entfernten Taxa. Für den hier untersuchten, die SSU der Ribosomen 
kodierenden DNA-Abschnitt wurde diese Möglichkeit mit den zum Zeitpunkt 
der Analyse in GenBlast verfügbaren SSU-Sequenzen von  Nitzschia ausgiebig 
genutzt. 

Als Ergebnis dieser Analyse gröberer Auflösung finden sich alle Stämme, die 
dem  Nitzschia palea-Sippenkomplex zugeordnet wurden, in einem Monophy-
lum. Die weitere Auftrennung dieses Monophylums ist statistisch nur schlecht 
gesichert.
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Im Gegensatz zur den Sequenzen der SSU-Abschnitte sind die Sequenzen der 
ITS1 und ITS2 Bereiche bei mutmaßlich verwandtschaftlich weiter entfernten 
Taxa derart unterschiedlich, dass ein Alignment der diversen Sequenzen mit 
herkömmlichen Methoden5 meist  unmöglich ist.  Daher ist  eine Verwendung 
von Sequenzen aus Datenbanken ungleich schwieriger. Andererseits liefern die 
ITS-Sequenzen wertvolle Daten über die Verwandtschaftsverhältnisse sich na-
hestehender Taxa. 

Die Ergebnisse aller ITS-Sequenzen zeigen dem zu Folge auch Aufgliederung 
der Stämme des  Nitzschia-palea-Komplexes in drei Gruppen, wobei diese je 
nach Analyse  unterschiedlich weiter  aufgeteilt  werden.  Hier  offenbaren sich 
auch die Unterschiede zwischen den Dendrogrammen, die mit verschiedenen 
Algorithmen errechnet wurden. Die Stammbäume, die auf Parsimony-Kriterien 
beruhen, stellen die gefundene Diversität der Merkmale so dar, wie dies mit der 
geringst möglichen Zahl von Mutationen erklärbar ist6. Die so errechneten Phy-
logramme stellen somit die Lösung mit den „sparsamsten“ (= most parsimo-
nious) Ästen bzw. Knoten dar.

Die Algorithmen, die nach Distance-Kriterien arbeiten, errechnen dagegen eine 
statistische Ähnlichkeit zwischen den Taxa und stellen darauf basierend in den 
Dendrogrammen jeweils die nächst verwandten Taxa zueinander. Somit erklä-
ren sich gewisse Unterschiede in den auf gleichen Daten basierenden Dendro-
grammen. 

In der aktuellen taxonomischen Diskussion stoßen Algorithmen,  die nur auf 
numerischer Distanz zwischen Taxa bzw. deren Merkmalsausprägungen basie-
ren, auf wenig Akzeptanz. Grund für diese Ablehnung ist das Fehlen eines evo-
lutionstheoritischen Hintergrundes (vgl. PLATNICK 1977, SOBER 1988). Es kann ar-
gumentiert  werden,  dass  daher  diese  Verfahren  nicht  geeignet  seien,  die 

5 Nach GOERTZEN & CANNONE (2003) ist ein Alingment entfernter Taxa über die Funktion der 

Sequenzabschnitte bei der Faltung der ITS-RNA möglich. Wegen der Unsicherheit, inwieweit hier tatsächlich 
homologe Basen im Alingment und später in der phylogenetischen Analyse miteinander verglichen werden, 
wurde hier auf eine Anwendung dieser Methode verzichtet.

6 In der Praxis verwenden die meisten Algorithmen Zufallsfunktionen, wodurch es sich korrekt um 
eine Näherung an die mathematisch genaue Lösung handelt.
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Grundlagen für eine natürliche Systematik zu liefern, also eine Systematik auf 
Basis der durch Evolution entstandenen Verwandtschaftsverhältnisse zwischen 
Taxa und Gruppen von Taxa.

Dieser Argumentation folgend wurde in dieser Arbeit auch darauf verzichtet, 
die Daten der Distance-basierten Algorithmen in den zusammenfassenden „Su-
pertrees“ zu verwerten. Die in Absatz 5.1.3.4 wiedergegebenen Supertrees kön-
nen somit als Konsensus der evolutionstheoretisch begründeten Ergebnisse der 
genetischen  Analysen  angesehen  werden.  Durch  die  Zusammenfassung  der 
ITS1-, ITS2- und SSU-Daten liefern die Supertrees Aussagen über verschiedene 
Betrachtungsebenen hinweg.

Die im o.g.  Absatz dargestellten Supertrees stellen den Konsensus aus einer 
großen Anzahl von den Dendrogrammen dar. Die Vielzahl an gleichermaßen 
„most parsiomious“ Dendrogrammen ergibt sich nur zum Teil aus „echten“ Un-
terschieden  zwischen  den  Baumdiagrammen  infolge  von  widersprüchlichen 
Zuordnungen von Stämmen. Wesentlich häufiger werden in diversen „most pa-
simonious trees“ verschiedene Gruppen von Stämmen mal feiner, mal weniger 
fein aufgelöst. Bildet man, wie in Abbildung 24 dargestellt, einen „strict con-
sensus“  aus diesen unterschiedlich fein aufgegliederten Dendrogrammen,  so 
wird im resultierenden Konsensus-Dendrogramm nur die Verzweigungen dar-
gestellt, die in allen Dendrogrammen stets gleich waren. Dem gegenüber stellt 
ein  Adams-Konsensus  alle  Verzweigungen  dar,  zu  denen  es  keinen  Wider-
spruch in allen „most parsiomious trees“ gab. Läge den Dendrogrammen eine 
Merkmalsmatrix zu Grunde, die auf echten Merkmalskombinationen der inklu-
dierten Stämme beruhte,  wären die im Strict-Konsensus dargestellten Bezie-
hungen  gegenüber  denen des  Adams-Konsensus  als  besser  gesichert  zu  be-
trachten. Die Merkmalsmatrix, die den Supertrees zu Grunde liegt, wird jedoch 
synthetisch aus den zusammenzufassenden Bäumen errechnet. Bedingt durch 
die Methode zur Erstellung der Merkmalsmatrix, in der die Zugehörigkeit eines 
Stammes zu einem Ast bzw. Unterast im Dendrogramm als Merkmal dient, fin-
det hier eine künstliche Gewichtung statt, in der die Daten aus reich verzweig-
ten, umfangreichen Baumdiagrammen stärker gewichtet werden. Daher ist im 
Falle der Supertrees nicht von besser gesicherten Daten des Strict-Konsensus 
gegenüber  dem  Adams-Konsensus  auszugehen.  Das  Adams-Konsensus-Dia-
gramm in Abbildung 25 spiegelt die wesentlichen Befunde der einzelnen DNA-
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Sequenzanalysen wider. Alle Stämme die aufgrund von morphologischen Cha-
rakteristika dem  Nitschia palea-Sippenkomplex zugeordnet wurden, gruppie-
ren sich in einem Monophylum zusammen. Dies trifft sowohl auf eigene Stäm-
me als auch auf Stämme zu, deren DNA-Sequenzen aus Datenbanken zitiert 
wurden. Innerhalb dieses Astes lassen sich neben einigen nicht näher zuzuord-
nenden Stämmen wieder drei größere Gruppen feststellen, die zum Teil weiter 
aufgeschlüsselt sind. 

Es lässt sich also aus allen untersuchten Sequenzdaten schliessen, dass der Sip-
penkomplex um Nitzschia palea nicht nur morphologisch, sondern auch gene-
tisch gegenüber den anderen, in die Untersuchung eingeflossenen  Nitzschia-
Taxa abgrenzen lässt. Weiter zeigen alle Ergebnisse der Sequenzanalysen, dass 
es innerhalb des Komplexes drei größere gut gesicherte Gruppen mit zum Teil 
ebenfalls gut gesicherten Untergruppen gibt.

6.4 Vergleich der morphologischen Merkmale mit den 
Ergebnissen der DNA-Analysen

Um den angestrebten Vergleich der Ergebnisse der DNA-Analyse mit den Da-
ten der mophologischen Untersuchungen leisten zu können, war in der An-
fangsphase dieser Arbeit angedacht worden, die erfassten morphologischen Pa-
rameter der einzelnen Stämme, ähnlich den Datenmatrizes mit DNA-Sequen-
zen,  in einer Datenmatrix  zu erfassen und mit  den gleichen Werkzeugen zu 
analysieren. Für Merkmale, die sich nominell erfassen lassen, d.h. deren Aus-
prägung in distinkten Kategorien erfolgt (auch „vorhanden“ bzw. „nicht vor-
handen“) stellt dieses Vorgehen prinzipiell kein Problem dar. Teilweise wurden 
die Methoden sogar für derartigen Datensätze entwickelt und erst später für 
molekularbiologische Daten angewendet. Merkmale, die metrisch erfasst wer-
den, eignen sich dagegen nicht für eine direkte Verwendung in derartigen Da-
tenmatrizes, da die Algorithmen, die in der Phylogenie verwendet werden, im 
allgemeinen nur mit  diskreten  „character  states“  aber  nicht  mit  metrischen, 
also potentiell ein Kontinuum bildenden Daten arbeiten können. Im Falle des 
Vorliegens von metrischen Daten müssen diese erst in Kategorien umgewan-
delt werden. In dieser Arbeit wurde sehr bald davon Abstand genommen, die 
morphologischen Charakteristika  auf  die  beschriebene  Art  auszuwerten.  Ein 
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Grund hierfür  ist,  dass  bei  den untersuchten Stämmen des  Nitzschia palea-
Komplexes die meisten der in der Gattung  Nitzschia ohnehin relativ wenigen 
Merkmale konstant und damit für eine phylogenetische Analyse innerhalb die-
ses Komplexes ungeeignet sind. Bei den metrischen Eigenschaften der Stämme 
zeichnete sich sehr bald ab, dass diese Messgrößen häufig eine mehr oder min-
der konjunkte Morphokline beschreiben. Eine Klassifizierung in disjunkte Ka-
tegorien wäre somit rein willkürlich und somit aus wissenschaftlicher Sicht ab-
zulehnen gewesen.

Eine Untersuchung der morphometrischen Daten mit „klassischen“ Methoden 
der Statistik wie ANOVA oder T-Test auf signifikante Unterschiede zwischen 
den Gruppen stellt stets ein Vergleich der Mittelwerte dar. Die Aussage, dass 
sich  zwei  Gruppen  z.B.  hinsichtlich  ihrer  Länge  signifikant  unterscheiden, 
drückt also aus, das die Zellen der ersten Gruppen im Mittel mit einer Irrtum-
wahrscheinlichkeit von weniger als 5 % länger bzw. kürzer sind als die der zwei-
ten Gruppe. Für die Unterscheidung der Gruppen ist diese Aussage aber un-
brauchbar, da man in der Regel nicht den Mittelwert einer gesamten Populati-
on bei der Bestimmung zur Verfügung hat,  sondern einige  Einzelexemplare. 
Für die Eignung eines Merkmals zur Differenzierung zwischen Taxa ist es von 
viel  größerem Interesse,  ob es  hinsichtlich des Merkmals Überschneidungen 
zwischen den beiden Gruppen gibt. Sind diese Überschneidungen nur die Aus-
nahme, kann das untersuchte Merkmal als Differenzialmerkmal Verwendung 
finden. Treten Überschneidungen jedoch regelmäßig auf,  ist das untersuchte 
Merkmal zur Unterscheidung zweier Taxa nicht geeignet. 

Von den an dieser Stelle untersuchten morphometrischen Daten eignen sich 
das Verhältnis von Zelllänge zur Zellbreite sowie die Streifen-,  Fibulae- und 
Areolendichte zur Unterscheidung zwischen Stamm OS02 und den übrigen un-
tersuchten Stämmen, da dieser als einziger Stamm dieser Untersuchung nicht 
dem  Nitzschia palea-Komplex  zugordnet  ist.  Innerhalb  des  Nitzschia palea-
Komplexes sind nur die Gruppen 1.2 und 2.1 aufgrund von Länge, Breite, dem 
Verhältnis von Länge zur Breite und der Projektionsfläche der Zellen scheinbar 
unterscheidbar. Da aber von beiden erwähnten Gruppen nur sehr wenige Frus-
teln vermessen werden konnten, ist  nicht mit  Sicherheit  festzustellen,  ob es 
sich hier um einen „echten“ Unterschied handelt, oder ob nur die natürliche 
Variabilität aufgrund der zu geringen Zahl untersuchter Schalen unzureichend 
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erfasst wurde. Somit konnte bei keinem der untersuchten metrischen Merkma-
le eine Eignung als Differenzialmerkmal innerhalb des  Nitzschia palea-Kom-
plexes nachgewiesen werden. Dieses Resultat deckt sich mit den Beobachtun-
gen von  BONIK & LANGE-BERTALOT (1978). Den Autoren stand hierbei zum Zeit-
punkt  der  Untersuchung  jedoch  keine  molekularbiologische  Diagnostik  zur 
Verfügung. Ein Vergleich, inwieweit die damals untersuchten Stämme mit de-
nen aktueller Untersuchungen ähnlich oder konspezifisch sind, ist daher nicht 
möglich. 

6.5 Anwendung der Artkonzepte auf die Ergebnisse

Raphide  Kieselalgen  verhalten  sich  über  viele  Zellgenerationen  hinweg  wie 
Agamotaxa,  d.h.  die  Vermehrung  findet  nur  durch  mitotische  Zellteilungen 
statt. Ein Austausch von Erbinformation durch Karyogamie tritt nur sehr spo-
radisch auf. Dies führt zu Problemen, da die sexuellen Vorgänge nur sehr selten 
beobachtet werden können und es von daher extrem schwierig ist, gesicherte 
Aussagen über (potentielle) sexuelle Kompatibilität oder sexuelle Isolation zu 
treffen. Eine direkte Anwendung der Artkonzepte nach  MAYR oder  HENNIG ist 
also zunächst nicht möglich.

Ein regelmäßig stattfindender sexueller Austausch bewirkt aber andererseits 
eine gewisse Ähnlichkeit der Erbinformation. Bei sexuell isolierten Populatio-
nen dagegen wird sich eine größere Divergenz der Erbinformation einstellen. 
Findet sich also eine Individuengruppe mit untereinander sehr ähnlichem ge-
netischen Material, die sich gegenüber anderen Individuengruppen ähnlichen 
genetischen Materials deutlich unterscheidet, ist dies ein deutlicher Hinweis, 
dass zwei genetisch bzw. sexuell isolierte Taxa vorliegen (BEHNKE, FRIEDL ET AL. 
2004; CASTELEYN,  EVANS ET.AL 2009). In einem solchen Fall kann man also bei 
Anwendung der o.g. Artkonzepte von zwei Arten sprechen (AMATO, KOOISTRA ET 
AL. 2007).

Aufgrund der DNA-Sequenzen der untersuchten Stämme lassen sich innerhalb 
der Stämme drei größere (bzw. vier – den außerhalb des Nitzschia palea-Kom-
plexes anzusiedelnden Stamm OS02 eingeschlossen) Gruppen unterscheiden, 
die die obigen Ansprüche erfüllen. Es gibt also Hinweise darauf, dass eine sexu-
elle Isolation zwischen den Gruppen vorliegt und somit von mehr als einer Art 
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im Sinne von HENNIG (1950) oder  MAYR (1999) ausgegangen werden muss. In-
nerhalb der Gruppen gibt es jedoch weitere Untergruppen, die jeweils gewisse 
genetische Abweichungen zeigen. Inwieweit diese Divergenzen nur Mutationen 
innerhalb  der  uniparentalen  Fortpflanzungslinien oder  Folgen von sexueller 
Isolation sind, ist aufgrund der vorliegenden Daten nicht objektiv feststellbar.

Morphologische Merkmale sind für die Einteilung in Arten im Sinne von MAYR 
oder HENNIG nicht von Relevanz, solange sie nicht zur sexuellen Inkompatibili-
tät führen. Eine entsprechende Bedeutung ist für alle hier behandelten Charak-
teristika  unwahrscheinlich.  Nach  heutigem  Wissenstand  kann  allerdings  zu 
keiner der untersuchten Strukturen eine gesicherte Aussage darüber gemacht 
werden, inwieweit diese für den Vorgang der Karyogamie und somit für die se-
xuelle Kompatibilität von Bedeutung sind. Solange es keine tiefergehenden Er-
kenntnisse  über  die  Funktion  der  Strukturen  bei  sexuellen  Vorgängen  gibt, 
müssen diese bei Artkonzepten, die auf Fortpflanzungsgemeinschaften basie-
ren, unberücksichtigt bleiben. Im Gegensatz zu genetischen Merkmalen werden 
in diesen Artkonzepten  nur phaenetische Merkmale  „zugelassen“,  um biolo-
gisch, d.h. mit sexueller Kompatibilität begründete Spezies in der Praxis unter-
scheiden zu können. Wie in zahlreichen Untersuchungen (z.B.  KOOISTRA, SARNO 
ET AL. 2004) festgestellt wurde, sind häufig Populationen, die miteinander im 
(räumlichen) Kontakt stehen, sexuell inkompatibel. Sie stellen also Arten sensu 
MAYR bzw.  HENNIG dar,  die  sich aber  morphologisch nicht  unterscheiden.  Es 
wird in einem solchen Fall von kryptischen Arten gesprochen

Da sich auch unter den morphologischen Merkmalen, die in dieser Arbeit un-
tersucht wurden, keine Differenzialmerkmale zur Unterscheidung der geneti-
schen Gruppen fanden, sind diese ebenfalls als kryptische Arten anzusprechen.

Der Definition von  MISHLER & THERIOT (2000) folgend ergeben sich nach den 
phylogenetischen  Analysen  der  unterschiedlichen  DNA-Sequenzen  unter-
schiedliche Einteilungen in Arten. Die Parsimony-Analyse7 der ITS 2-Region 
(Abbildung 17) zeigt eine eindeutige Aufspaltung in vier, jeweils nicht weiter 
unterteilbare Monophyla. Es kann diesem Ergebnis zufolge von vier Arten ge-
sprochen werden, wobei sich die Stämme des  Nitzschia palea-Komplexes in 

7 Die Ergebnisse der Distance-Analysen bleiben für die Anwendung der phylogenetischen 
Artkonzepte unberücksichtigt, da diese auf Algorithmen der „numerischen Kladistik“ beruhen, die 
in modernen phylogenetischen Diskussionen meist abgelehnt wird.

201



Diskussion

drei gut gesicherte Arten einteilen lassen. Im Vergleich dazu werden in der Par-
simony-Analyse der ITS 1-Regionen (Abbildung 15) im wesentlichen ähnliche 
Gruppen eingeteilt,  jedoch werden diese weiter untergliedert. Geht man vom 
geringst umfassenden Taxon in der Klassifikation aus, in das Organismen auf-
grund von Anzeichen für Monophylie gruppiert werden, so können einige der 
untersuchten  Stämme  als  eigene  Spezies  aufgefasst  werden.  Beispielsweise 
wird in der hellblau dargestellten Gruppe in Abbildung 15 Stamm SG01 von 
den übrigen Stämmen der Gruppe  (OA11, OW01, OA05 und OW05) schwach 
abgetrennt, wodurch SG01 als separate Art aufgefasst werden muss. In der dar-
über  dargestellten  blassviolett  hinterlegten  Gruppe könnten  alle  Stämme in 
eine Art zusammengefasst werden. Die am wenigsten umfassende Gruppe in-
nerhalb  dieses  Monophylums  wären  aber  lediglich  die  Stämme  OH05  und 
OA02, woraus resultieren würde, dass alle übrigen Stämme des Monophylums 
als einzelne Arten aufgefasst werden müssten. Die schlechte Absicherung der 
Abtrennung der blassviolett hinterlegten Stämme gegenüber dem Rest offen-
bart ein weiteres Dilemma: Die Grenze, ab der in einem Phylogramm Stämme 
in eine nicht aufgelöste Gruppe zusammengefasst oder in Untergruppen aufge-
teilt werden, ist willkürlich. Im vorliegenden Fall wurde die Grenze gemäß den 
Standardeinstellungen der Software bei einem Bootstrapwert von > 50 % ge-
setzt. Das heißt im Umkehrschluss, dass bei bis zu 50 % der Bootstrapreplikate 
die jeweilige Gruppierung anders aufgelöst sein kann, ohne dass sich dieses 
sichtbar auf das Ergebnis auswirkt. Im Beispiel der SSU-Sequenzen (Abbildung 
19) wirkt sich diese willkürliche Begrenzung besonders deutlich aus: Legt man 
den Bootstrapwert, unter dem Gruppen nicht als solche dargestellt werden mit 
50 % fest, so wird der  Nitzschia palea-Komplex in 17 Arten aufgespalten, legt 
man den Bootstrapwert mit 70 % fest, wird der gesamte Komplex als eine Art 
dargestellt.

Zur Problematik der methodisch bedingten Artefakte in phylogenetischen Ana-
lysen äußern sich PLATNICK & WHEELER (2000) in den Erläuterungen zu ihrem re-
lativ ähnlichen Artkonzept. Sie stellen die Forderung auf, dass sich die Ergeb-
nisse, die zur Artabgrenzung genutzt werden, mit verschiedenen Datensätzen 
reproduzieren  lassen  müssen.  Auf  diese  Weise  wird  auch  vermieden,  dass 
durch ungeeignete Merkmalskombinationen fehlerhafte Zuordnungen entste-
hen. Bezogen auf die hier vorliegenden Resultate heißt das in der Konsequenz, 
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dass die in allen durchgeführten Analysen gefundenene monophyletische Zu-
sammengruppierung  der  Stämme,  die  morphologisch  dem  Nitzschia pa-
lea-Komplex zugeordnet  wurden, gegenüber den anderen Stämmen und Se-
quenzdaten  aus  den  Sequenzdatenbanken  für  das  Konzept  von  PLATNICK & 
WHEELER (2000) von Relevanz sind.  Die Aufteilung des Komplexes um  Nitz-
schia palea in drei größere Äste findet sich in allen Dendrogrammen der ITS-
Sequenzen (Abbildungen 15, 16, 17 und 18) wieder. Zunächst könnte hier also 
von drei Arten sensu  PLATNICK & WHEELER (2000) gesprochen werden. Jedoch 
bestätigt die Analyse der SSU-Sequenzen (Abbildungen 19 und 20) diese Auf-
teilung nicht. Hier werden bis auf SG01, NPAL6 und SU01 in einer Untergrup-
pe und OA09 sowie OA11 in einer zweiten Untergruppe alle Stämme des Nitz-
schia palea-Komplexes in eine nicht weiter aufgelöste  Gruppe zusammenge-
fasst. Da die genetische Information der SSU als codierender Bereich mit es-
sentiellen Funktionen für die Zelle wesentlich konservativer ist als die ITS-Be-
reiche, ist denkbar, dass die drei „ITS-Gruppen“ aufgrund ihrer relativen Nähe 
zueinander nicht separiert werden können. Ein Widerspruch zu den Ergebnis-
sen der ITS-Sequenzanalysen stellt  die fehlende Auflösung der  SSU-Analyse 
also nicht unbedingt dar. Vergleicht man die morphologischen Daten der Stäm-
me mit den gefundenen „ITS-Gruppen“, finden sich bis auf die Fibulae- Strei-
fen- und Punktdichte und der Ausbildung zentraler Raphenenden bei Stamm 
OS02 keinerlei morphologische Charakteristika, anhand derer eine Unterschei-
dung dieser Arten möglich wäre. Die Messwerte zu den morphologischen Para-
metern der übrigen hier untersuchten Stämme stellen vielmehr mehr oder we-
niger ausgeprägte Kontinua dar. Dieses wiederum bestätigt eher den Befund 
der SSU-Sequenzanalyse, nach der die dem Nitzschia palea-Komplex zugeord-
neten Stämme in eine Art sensu WHEELER & PLATNICK (2000) zusammengefasst 
würden. Für eine nicht willkürliche Einteilung in Arten wären diesem Konzept 
zufolge weitere Analysen zur Erzeugung weiterer Datensätze nötig,  die dann 
entweder die Zusammenfassung in eine Art „Nitzschia palea“ oder die Auftei-
lung in (mindestens) drei Arten bestätigen bzw. ausschließen.

Das evolutionäre Artkonzept  von  WHILEY (2000) offenbart  bei  einer  Anwen-
dung auf die vorliegenden Daten deutliche Probleme. Das Bewahren einer eige-
nen Identität gegenüber anderen Abstammungslinien ist  im Grundsätzlichen 
der sexuellen Kompatibilität, wie MAYR (2000) oder HENNIG (1950) sie zur Defi-
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nition der Art verwenden, sehr ähnlich. Folglich gilt, was für die Anwendung 
der Artkonzepte von MAYR oder HENNIG bereits diskutiert wurde. Wodurch sind 
aber „eigene evolutive Tendenzen“ definiert? Reicht die Aussage über Änderun-
gen im Genom aus, um eine „eigene evolutive Tendenz“ festzustellen, oder ist 
die Beobachtung von speziellen physiologischen oder morphologischen Eigen-
schaften nötig, die eine Tendenz zu eigenen Anpassungen an Umweltbedingun-
gen  bewirken?  Im  ersten  Fall  können  für  alle  genetisch  unterschiedlichen 
Gruppen dieser Arbeit eigene evolutive Tendenzen festgestellt werden. Im Falle 
nötiger Aussagen über eigene Anpassungstendenzen an Umweltparameter sind 
die in dieser Arbeit erhobenen Daten für eine Anwendung des evolutionären 
Artkonzepts  nach  WHILEY (2000)  unzureichend.  Beweise  für  eine eigene Ge-
schichte einer Abstammungslinie lassen sich direkt nur über Reihen von fossi-
len bzw. historischen, konservierten Exemplaren finden, die die Evolution ei-
ner Abstammungslinie reflektieren – für die meisten Abstammungslinien eine 
utopische Forderung. Wenn, wie bei den behandelten Stämmen aus dem Nitz-
schia palea-Komplex, sexuelle Isolation gegenüber anderen Abstammungslini-
en sich nicht in morphologisch feststellbaren Unterschieden manifestiert,  ist 
ein Beweis  einer eigenen Historie einer Abstammungslinie  in direkter Form 
unmöglich, da zum fossilen oder subfossilen Material nur in sehr seltenen Aus-
nahmefällen Aussagen über Genom oder Physiologie getroffen werden können. 
Eine Verwendung der Äste eines Dendrogramms als Hinweis auf eine eigenen 
Geschichte ist extrem problematisch, da es sich dabei nicht zwangsläufig um 
das Abbild der Evolution von Abstammungslinien handelt. Vielmehr stellen die 
Äste eines Dendrogrammes ein theoretisches Konstrukt dar, welches insbeson-
dere bei Methoden der numerischen Kladistik vom Maßstab der Betrachtung 
und den zugrunde liegenden Daten abhängt.

6.6 Schlussfolgerungen für die Taxonomie

Die Auftrennung des Sippenkomplexes um Nitzschia palea in mindestens drei 
Arten, wie sie nach mehreren Artkonzepten gerechtfertigt scheint, wirft ein ta-
xonomisches Problem auf: Welche der Arten ist die „echte“  Nitzschia palea? 
Der Typus der Art stellt ein Glühpräparat dar, das zwischen zwei Glimmerplätt-
chen eingebettet ist (TROBAJO 2004) Bedingt durch diese Präparation ist davon 
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auszugehen, dass im Typus keinerlei verwertbare DNA vorhanden sein wird. 
Die Ergebnisse dieser Arbeit legen nahe, dass eine Entscheidung, welche der 
drei Arten dem Taxon entspricht, das der Erstbeschreibung zugrunde liegt, auf-
grund von morphologischen Eigenschaften nicht objektiv möglich ist. Zusätz-
lich stellt sich die Frage, ob überhaupt eine der im Rahmen der vorliegenden 
Arbeit untersuchten Formen äquivalent zum Typus ist. Das gleiche Problem be-
steht  auch  bei  der  Benennung  der  übrigen  Arten  im  Sippenkomplex.  Hier 
müsste anhand genetischer Analysen geprüft werden, ob eine hier also solche 
bezeichneten Arten dem Typus eines als Synonym zu N. palea eingestuften Ta-
xon entspricht, bzw. dem Typus eines anderen Taxons. Dieses Vorgehen ist je-
doch im gleichen Maße unmöglich, wie die Feststellung, was denn die „echte“ 
N. palea ist. Die einzige legitime Lösung dieser Probleme wäre die Festlegung 
von Neotypen, die zusätzlich auch genetisch charakterisiert sind.

Für die „Praxis“, also beispielsweise die Anwendung in Bioindikationsystemen, 
bleibt eine derartige Aufgliederung solange unpraktikabel, wie molekularbiolo-
gische Verfahren zur Bestimmung der Taxa in einer Probe gegenüber mikro-
skopischen Verfahren zu aufwändig, zu zeitintensiv und zu teuer sind.
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Anhang

DNA-Sequenzen eigener Stämme

Stamm KG02

SSU

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    GTGGAACCTG TGTGGCATTA GGTTGTCGTG CAGGGGATGC CCATCATTTA

  51- 100    CTGTGAAAAA ATTAGAGTGT TCAAAGCAGG CTTATGCCGT TGAATATATT

 101- 150    AGCATGGAAT AATAAGATAG GACCTTGGTA CTATTTTGTT GGTTTGCGCA

 151- 200    CCAAGGTAAT GATTAATAGG GACAGTTGGG GGTATTCGTA TTCCATTGTC

 201- 250    AGAGGTGAAA TTCTTGGATT TCTGGAAGAC GAACTACTGC GAAAGCATTT

 251- 300    ACCAAGGATG TTTTCATTAA TCAAGAACGA AAGTTAGGGG ATCGAAGATG

 301- 350    ATTAGATACC ATCGTAGTCT TAACCATAAA CTATGCCGAC AAGGGATTGG

 351- 400    CGGAGTCTCG TTTTGTCTCC GTCAGCACCT TATGAGAAAT CACAAGTCTT

 401- 450    TGGGTTCCGG GGGGAGTATG GTCGCAAGGC TGAAACTTAA AGAAATTGAC

 451- 500    GGAAGGGCAC CACCAGGAGT GGAGCCTGCG GCTTAATTTG ACTCAACACG

 501- 550    GGAAAACTTA CCAGGTCCAG ACATAGTGAG GATTGACAGA TTGAGAGCTC

 551- 600    ---------- --ATGGGTGG TGGTGCATGG CCGTTCTT-- ---------T

 601- 650    GATTTGTCTG GTTAATTCCG TTAACGAACG AGACCCCTGC CTGCTAAATA

 651- 700    GCTTGCCGAG TGAATTTTCA CTGGGTGAAG CTTCTTAGAG GGACGTGCAT

 701- 750    TCTATTAGAT GCAGGAAGAT AGGGGCAATA ACAGGTCTGT GATGCCCTTA

 751- 800    GATGTTCTGG GCCGCACGCG CGCTACACTG ATGCATTCAA CGAGTTCTTC

 801- 850    CTTGGCCGAG AGGCCTGGGC AATCTTTTGA ACGTGCATCG TGATAGGGAT

 851- 900    AGATTATTGC AATTATTAAT CTTGAACGAG GAATTCCTAG TAAACGCAGA

 901- 950    TCATCAATCT GCATTGATTA CGTCCCTGCC CTTTGTACAC ACCGCCCGTC 
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 951-1000    GCACCTACCG ATTGAATGGT CCGGTGAAGC CTCGGGATTG TGGTGAATTT 

1001-1050    CCTTTACTGG GAGTTCATTG CGAGAACTTG TCTAAACCTT ATCATTTAGA 

1051-1100    GGAAGGTGAA GTCGTAACAA GGTTTCCGTA GGTGAACCTG CAGAAG

Stamm LG09

ITS 1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ACCTGGGGAA GGATCATTAC CACACCTCTT CCGGCGTGCG TGCATCAGTG

  51- 100    TGCCTCGGCA TGCTGGCGCC GCCGCCAGAA AACAATAGAA GGTGAAGCGT

 101- 150    CACTGCGGAT CCAACTATTG CGTCCCACGT AACCAAACCT AAATTTGTGG

 151- 200    TGTTCCTCGG AATGCCCATC TTTATTAATN ACATTTCAAA TGTTGACCTG

 201- 250    ATCTTAATTT TCAATAATTG GCGAGTGTGT TTACTCACGC AACCCATCAA

 251- 300    AATTAATGAA AAAACACTTT CAGCACGGAT GTCTTGG

ITS 2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    GATTTTGAAC GCACATTGCG CTTTCGGGTT TTCCCGATAG CATGCTTGTC

  51- 100    TGAGTGTCTG TGAACCCCAC TCAGCATTCT GTTGGTCGGT TCCAAACNGA

 101- 150    TACACGGGAT AGCTGGACTN TGGTGGTGTC CCGCCGAACC ACGGTAGTGG

 151- 200    ATCTCCACTT GAATGTGAAG GACAACAGAT CAATGGACGT GTTACCCTCT

 201- 250    CAATGTTGGC TGCAACAAAC AAGTGTTGCG CTACCATGAG ACCTACGTCT 

 251- 300    ATCTCCGGTA GCAACTTC

Stamm LG11

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|
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   1-  50    TTGGCTGCAA CAAACAAGTG TTGCGCTACC ATGAGACCTA CGTCTATCTC

  51- 100    CGGTAGCAAC TTCNGANGCG TNACTGCGGA TCCAACTATT GCGTCCCACG

 101- 150    TAACCAAACN TAAATTTGTG GTGTTCCTCG GAATGCCCAT NTTTATTAAT

 151- 200    AACATNTTCA AATGCTGACC TGATCTTAAT TTTCAATAAT TGGCGAGNTG

 201- 250    TGTTTACTCA CGCAACCCAT CAAAATTAAT GAAAAAACAC TTTCAGCAAC

 251- 300    GGATGTCTTG G

Stamm OA02

SSU 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TCGTGTCGGT GTTTGCTCGC GTCGCCATCC TTGGGTGGAA CCTGTGTGGG

  51- 100    CATTAGGTTG TCCGTGCAGG GGATGCCCAT CATTTACTGT GAAAAAATTA

 101- 150    GAGTGTTCAA AGCAGGCTTA TGCCGTTGAA TATATTAGCA TGGAATAATA

 151- 200    AGATAGGACC TTGGTACTAT TTTGTTGGTT TGCGCACCAA GGTAATGATT

 201- 250    AATAGGGACA GTTGGGGGTA TTCGTATTCC ATTGTCAGAG GTGAAATTCT

 251- 300    TGGATTTCTG GAAGACGAAC TACTGCGAAA GCATTTACCA AGGATGTTTT

 301- 350    CATTAATCAA GAACGAAAGT TAGGGGATCG AAGATGATTA GATACCATCG

 351- 400    TAGTCTTAAC CATAAACTAT GCCGACAAGG GATTGGCGGA GTCTCGTTTT

 401- 450    GTCTCCGTCA GCACCTTATG AGAAATCACA AGTCTTTGGG TTCCGGGGGG

 451- 500    AGTATGGTCG CAAGGCTGAA ACTTAAAGAA ATTGACGGAA GGGCACCACC

 501- 550    AGGAGTGGAG CCTGCGGCTT AATTTGACTC AACACGGGAA AACTTACCAG

 551- 600    GTCCAGACAT AGTGAGGATT GACAGATTGA GAGCTATGGG TGGTGGTGCA

 601- 650    TGGCCGTTCT T

SSU 2. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|
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   1-  50    GTAGGTGAAC CTGCAGAAG

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TCTTTCTTTT TGCGAACAGG CCGCGCCCGG CAGCGAGCCG GTTGCTAAGA

  51- 100    GTATCGAGGG CATTGCAGCA TAGACGGAGC CTGGCCTCTG TGTGTGTTGC

 101- 150    ACGCCATCGT CTCCGGCCGA CTGCCTGTTG TTCACANTCA CAGTTGTGAC

 151- 200    AGTGAGGAAC ACGCAGATCT TATGCTATCA TACGGAAGAT AGCCTAATGC

 201- 250    TTTGAGGGCA TAGGTTGGGG TGTTTGCTGT CAANAGCCCT TGGCATTTGC

 251- 300    CAGCTGATGC TCAGCCGAAC TTTTTACAAC GAACCAGAAT GGAAACGAAG

 301- 350    AACTTACGGA AAGGATGTGC TGTGAGACAG CCTTGTGCTG TTCGAGCAGAA

 351- 400    CATCCCAAAC CTAATCTAGT ACAACTTTCA GCGG

Stamm OA03

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    CTTTCTTTTT GCGAACAGGC CGCGCCCGGC AGCGAGCCGG TTGCTAAGAG 

  51- 100    TATCGAGGGC ATTGCAGCAT AGACGGAGCC TGGCCTCTGT GTGTGNTGCA 

 101- 150    CGCCATCGTC TCCGGCCGAC TGCCTGTTGT TCACAGTCAC AGTTGTGACA 

 151- 200    GTGAGGAACA CGCAGATCTT ATGCTATCAT ACGGAAGATA GCCTAATGCT 

 201- 250    TTGAGGGCAT AGGTTGGGGT GTTNGCTGTC AANAGCCCTT GG

ITS2 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    CATTTTGAAC GCACATTGCG CTTTTTGGTT TTCCCGATAG CATGCTTGTC

  51- 100    TGAGTGTCTG TGAACCCCNC TCACCANTCT GNTGGTCGGT TCCAAACNGA
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 101- 150    TACANGGNAT ANCTGGANTG NGGNGGTGTC CCGCCGAACC ACGGTAGTGG

 151- 200    ATCTCCANTT GAATGTGAAG GANAACAGAN CANTGGACGT GTTACCCNTT

 201- 250    CAATGTTGGC TGCANCAAAN AANTGTTGNG CTACCATGAG ACCTACNTCT

 251- 300    ATCTCCGGTA NCAACTTCGT TGTTGTGAGG AGTTGTGGCG GTTGGTTTTC

 301- 350    ATAGTAGTGC GATGTTGTTG CAATACCAAC TTGGTGGAGG TAACCGACGC 

 351- 400    TGTACGTGTA CCTACATCAG CGCTTTCCAA TTCCANATNT CAGNTTAA

Stamm OA05

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ACCTGGGGAA GGATCATTAC CACACCGATC CAAGATCTTT CTTTTTGCGA

  51- 100    ASAGGCCGCG CCCAGCAGCG AGCTGGTTGC TAAGAGCTGG GATGAGGTGC

 101- 150    TAGCACGGAG TCWGCTCTGT GTCTTGTACG WCACTTCATC CYCTCCGGCC

 151- 200    AACTGTTTGT TGTTCGAATG GTTTTGAACA GCATGACAGA ATCGAATCCA

 201- 250    GTGCTCTCAG GGCATAGGTT GGAGYGTGYK TTCATGTTCT TGGCTTATTG

 251- 300    ACATGGACAT GATCWAGCGC TCGACCGAAA CTTTCACAAC GAACCAGAAT

 301- 350    CGAAATGAAG ATCTGACGAA AAAGGGTGTG GTGTGAGTCA GTCTCGTAGT

 351- 400    AACTACGTGT CTGTTCGAGC AAACCACCCG AAACCTAATS YWRTACAACT

 401- 450    TTCAGCG

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTTTGAACG CACATTGCGC TTTCGGGTTT TCCCGGTAGC ATGCTTGTCT

  51- 100    GAGTGTCTGT GAACCCCACT CAGTGTTTAG TTGTTCGGGC TACACGCTAT

 101- 150    GCGCTAGACC GAAGAAGTAG ATAACTGGAC TTTGGTGGTG TCCCGCNGCA

 151- 200    GGGATCTCCA CTTGAATCAC AGTGAAAGAA CAAGATGTGT TGCCCTCTCA
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 201- 250    ATGCTGGCTG CAACAAAGCA AGTGTTGCGC TGCCACGAGG CCTACGTCTA

 251- 300    TCTCCGGTAG CAACCTTGGT GTTGTGAGGA GTTGTGGCGG TTGGTTATTG

 301- 350    TGACAGCGGG ACTTTGATTT GGCTTGGCTT GCTTGTCTAT ACTATATATG

 351- 400    AC

Stamm OA08

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GATAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGC GTTCTGTGAG CCAGTCCCAA

 101- 150    ACAGGGGCAG ACGCATAGGA TAGCTGGATT ATGGTGGTGG CCAGTCGTAC

 151- 200    TGGCCCTCCA CTTGAATGAA CAGAACAGGA CGTGCTGCCC TCTCGACTGT

 201- 250    TGGCTGCAAT AGTACAAATG TTGCAGCTGC CACGAGACCT ACGTCTATCT

 251- 300    CCGGTAGCAA CCTGGTGTTG TGAGGAGTTG TGGCAATTGG TTTTGGCGCA

 301- 350    GAGTGACATA CTGTTGGTAT GCTAACTTTG GAGATGGTAG CCATCGCTAT

 351- 400    GTCATTACAT GCTAGTGATT AAGCGATTTC TAATTCCAGA TCTCAGCTTA

 401- 450    A

Stamm OA11

SSU, 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TTAAGCCATG CATGTCTAAG TATAAATCTT TTACTTTGAA ACTGNGAACG

  51- 100    GCTCATTNNA TCAGTTATAG TTTATTTGAT AGTCCCTTAC TACTTGGATA

 101- 150    ACCGTAGTAA TTCTAGAGCT AATACATGCG GTCAATACCC TTCTGGGGTA

 151- 200    GTATTTATTA GATTGAAACC AACCCCTTCG GGGTGATGTG GTGATTCATA
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 201- 250    ATAAGCTTGC GGGATCGCAT GGCTTTGCCG GCGATGGATC ATTCAAGTTT

 251- 300    CTGCCCTATC AGCTTTGGAT GGTAGGGTAT TGGCCTACCA TGGCTTTAAC

 301- 350    GGGTAACGGG AAATTAGGGT TTGATTCCGG AGAGGGAGCC TGAGAGACGG

 351- 400    CTACCACATC CAAGGAAGGC AGCAGGCGCG TAAATTACCC AATCCTGACA

 401- 450    CAGGGAGGTA GTGACAATAA ATANCAA

SSU, 2. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TTCGTGTCGG TGTTTGCTCG CGTCGCCATC CTTGGGTGGA ACCTGTGTGG

  51- 100    CATTAGGTTG TCGTGCAGGG GATGCCCATC ATTTACTGTG AAAAAATTAG

 101- 150    AGTGTTCAAA GCAGGCTTAT GCCGTTGAAT ATATTAGCAT GGAATAATAA

 151- 200    GATAGGACCT TGGTACTATT TTGTTGGTTT GCGCACCAAG GTAATGATTA

 201- 250    ATAGGGACAG TTGGGGGTAT TCGTATTCCA TTGTCAGAGG TGAAATTCTT

 251- 300    GGATTTCTGG AAGACGAACT ACTGCGAAAG CATTTACCAA GGATGTTTTC

 301- 350    ATTAATCAAG AACGAAAGTT AGGGGATCGA AGATGATTAG ATACCATCGT

 351- 400    AGTCTTAACC ATAAACTATG CCGACAAGGG ATTGGCGGAG TCTCGTTTTG

 401- 450    TCTCCGTCAG CACCTTATGA GAAATCACAA GTCTTTGGGT TCCGGGGGGA

 451- 500    GTATGGTCGC AAGGCTGAAA CTTAAAGAAA TTGACGGAAG GGCACCACCA

 501- 550    GGAGTGGAGC CTGCGGCTTA ATTTGACTCA ACACGGGAAA ACTTACCAGG

 551- 600    TCCAGACATA GTGAGGATTG ACAGATTGAG AG-------- -------TGG

 601- 650    GTGGTGGTGC ATGGCCGTTC TT-------- ---------- -------AAT

 651- 700    TCCGTTAACG AACGAGACCC CTGCCNGCTA AATAGCTTGN CCAGTGAANTT

 701- 750    TCCTGGGTGA AACCTCTTAA AGGGACGTGC ATTCTATTAG ATGCAGGAAG

 751- 800    ATAGGGGCAA TAACAGGTCT GTGATGCCCT TAGATGTTCT GGGCCGCACG

 801- 850    CGCGCTACAC TGATGCATTC AACGAGTTNT TCCTTGGCCG AGAGGCCTGG

 851- 900    GCAATCTTTT GAACGTGCAT CGTGATAGGG ATAGATTATT GCAATTATTA

 901- 950    ATCTTGAACG AGGAATTCCT AGTAAACGCAG ATCATCAAT CTGCATTGAT
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 951-1000    TACGTCCCTG CCCTTTGTAC ACACCGCCCGT CGCACCTAC CGATTGAATG

1001-1050    GTCCGGTGAA GCCTCGGGAT TGTGGTGAATT TCCTTCACT GGGAGTTCAT

1051-1100    TGCGAGAACT TGTCTAAACC TTATCATTTAG AGGAAGGTG AAGTCGTAAC

1101-1150    AAGGTTTCCG TAGGTGAACC TGCAGAAG

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATCTTTCTTT TTGCGAAGAG GCCCGCGCCC AGCAGCGAGC TGGTTGCTAA

  51- 100    GAGCTGGGAT GAGGTGCTAG CACGGAGTCN GCTCTGTGTC TTGTACGACA

 101- 150    CTTCATCCCC TCCGGCCAAC TGTTTGTTGT TCGAATGGTT TTGAACAGCA

 151- 200    TGACAGAATC GAATCCAGTG CTCTCAGGGC ATAGGTTGGA GCGTGNATTC

 201- 250    ATGTTCTTGG CTTATTGACA TGGACATGAT CTAGCGCTCG ACCGAAACTT

 251- 300    TCACAACGAA CCAGAATCGA AATGAAGATC TGACGAAAAA GGGTGTGGTG

 301- 350    TGAGTCAGTC TCGTAGTAAC TACGTGTCTG TTCGAGCAAA CCACCCGAAA

 351- 400    CCAAATCTAG TACAACTTTC AGCGGTGGAT GTCTAGGTTC CCACAAC

ITS2, 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GGTAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGT GTTTAGTTGT TCGGGCTACA

 101- 150    CGCTATGCGC TAGACCGAAG AAGTAGATAA CTGGACTTTG GTGGTGTCCC

 151- 200    GCTGCAGGGA TCTCCACTTG AATCACAGTG AAAGAACAAG ATGTGTTGCC

 201- 250    CTCTCAATGC TGGCTGCAAC AAAGCAAGTG TTGCGCTGCC ACGAGGCCTA

 251- 300    CGTCTATCTC CGGTAGCAAC CTTGGTGTTG NGAGGAGTTG TGGCGGTTGG

 301- 350    TTATT

ITS2, 2. Fragment
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TGATTTGATT TGGCTTGGCT TGCTTGTCTA NACTATATAT GACAGTGA

Stamm OE03

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GATAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGC ATTCTGTTGG TCGGTTCCAA

 101- 150    ACTGATACAC GGGATAGCTG GACTATGGTG GTGTCCCGCC GAACCACGGT

 151- 200    AGTGGATCTC CACTTGAATG TGAAGGACAA CAGATTAATG GACGTGTTAC

 201- 250    CCAGTCAATG TTGGCTGCAA CAAACAAGTG TTGCGCTACC ATGAGACCTA

 251- 300    CGTCTATCTC CGGTAGCAAC TTCGTTGTTG TGAGGAGTTG TGGCGATTGG

 301- 350    TTTTCANANT AGTNCGATGT TGTTGCAATA CCAACTTGGT GGAGGTAACC

 351- 400    GACGCTGTAC ATGNACCTAC ATCAGCGCTT TCCAATTCCA GATCTCAGCTT

 401- 450    AA

Stamm OH02

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTACCACC ACCCWCCAAGA TCTTTCTTTT TGCGAACAGG CCGCGCCCGG

  51- 100    CAGCGARCC GGTTGCTAAGA GTATCGAGGG CATTGCAGCA TAACGGAGCC

 101- 150    TGGCCTCTG TGTGTGTGCAC GCCATCGTCT CCGGCCGACT GCCTGTTGTT

 151- 200    CACAGTCAC AGTTGTGACAG TGAGGAACAC GCARATCTTA TGCTATCATA

 201- 250    CGGAAGATAG CCTAATGCTT TGAGGGCATA GGTTGGGGTG TTTGCTGTCA

 251- 300    AGAGCCCTTT GGCATTTGCC AGCTGATGCT CAGCCGAACT TTTTACAACG

223



Anhang

 301- 350    ACCARAATGG AAACGAARAA CTTACGGAAA GGATGTGCTG TGAGACAGCC

 351- 400    TTGTGCTGTT CGAGCAGAAC ATCCCAAACC WAATCTAGTM CAACTTTCAG

 401- 450    CGGGGATGTY TAGGGTYCCM MMAM

Stamm OH03

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTACCACAC CGMWCYAAAT YTTTCTTTTT GCGAAAGGCC GGCCCGGCAA

  51- 100    CACCGGTCTA AAGTTAGGGC MTTGCARYAA ARACRSARWK CCTGGCCTYT

 101- 150    GGGTGATGAC GCCATYGWCG GCCGATGCCT GTGTTYACAS WCGTTGTACA

 151- 200    TAGGACCGCA AATATTAGCT ATCATACGGA AGATAGCCTA ATGCTTTGAG

 201- 250    GGCATAGGYT GGGGTGKTKC WTGTCMARAG CCCTTGCATT TSCAGYTGAT

 251- 300    SCTCACCAAY TTTTTTAACG ACCCAAAWTG SAACGAARRC TCGGAARGGW

 301- 350    TGSCTGAAAS CCTTGSTGTC ACAGAGTCCC AAACCWAATY WATMCAACTT

 351- 400    TCASSGGSGG WKKTYWGGTY CCMMMAM

Stamm OH04

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    GAACGCACAT TGCGCTTTCG GGTTTTCCCG ATAGCATGCT TGTCTGAGTG

  51- 100    TCTGTGAACC CCACTCAGCA TTCTGTTGGT CGGTTCCAAA CTGATACACG

 101- 150    GGATAGCTGG ACTNTGGTGG TGTCCCGCCG AACCACGGTA GTGGATCTCC

 151- 200    ACTTGAATGT GAAGGACAAC AGATNAATGG ACGTGTTACC CTCTCAATGT

 201- 250    TGGCTGCAAC AAACAAGTGT TGCGCTACCA TGAGACCTAC GTCTATCTCC

 251- 300    GGTAGCAACT TCGTTGTTGT GAGGAGTTGT GGGGNTNGGT TTNNAAANAA
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 301- 350    GTTGANNGTN GTTCCAATNC CAACTNGGTG NAGGTACCGG ACGNGGANCT

 351- 400    NGAACCTACA TCAGCGCTTT CCAATTCCAG ATCTCAGCTT AA

Stamm OH05

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    CACCSAWCCA AGATCTTTCT TTTTGCGAAC AGGCCGCGCC CGGCAGCGAG

  51- 100    CCGGTTGCTA AGAGTATCGA GGGCATTGCA GCATAGACGG AGCCTGGCCT

 101- 150    CTGTGTGTGT TGCACGCCAT CGTCTCCGGC CGACTGCCTG TTGTTCACAG

 151- 200    TCACAGTTGT GACAGTGAGG AACACGCAGA TCTTATGCTA TCATACGGAA

 201- 250    GATAGCCTAA TGCTTTGAGG GCATAGGTTG GGGTGTTGGC TGTCAARACC

 251- 300    CTTTGGCATT TGCCAGCTGA TGCTCAGCCG AACTTTTTAC AACGAACCAG

 301- 350    AATGGAAACG AAAACTTACG GAAAGGATGT GCTGTGAGAC AGCCTTGTGC

 351- 400    TGTTCGAGCA GAACATCCCA AACCTAATCT AGTACAACTT TCAGCGGGAT

 401- 450    GTCATGGGCC TYCC

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GATAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGC ATTCTGTTGG TCGGTTCCAA

 101- 150    ACNGATACAC GGGATAGCTG GACTATGGTG GTGTCCCGCC GAACCACGGT

 151- 200    AGTGGATCTC CACTTGAATG TGAAGGACAA CAGATCAATG GACGTGTTA

 201- 250    CCCTNTCAAT GTTGGCTGCA ACAAACAAGT GTTGCGCTAC CATGAGACC

 251- 300    TACGTCTATC TCCGGTAGCA ACTTCGTTGT TGTGAGGAGT TGTGG
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Stamm OL01

SSU, 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    GTGCAGGGGA TGCCCATCAT TTACTGTGAA AAAATTAGAG TGTTCAAAGC

  51- 100    AGGCTTATGC CGTTGAATAT ATTAGCATGG AATAATAAGA TAGGACCTTG

 101- 150    GTACTATTTT GTTGGTTTGC GCACCAAGGT AATGATTAAT AGGGACAGTT

 151- 200    GGGGGTATTC GTATTCCATT GTCAGAGGTG AAATTCTTGG ATTTCTGGAA

 201- 250    GACGAACTAC TGCGAAAGCA TTTACCAAGG ATGTTTTCAT TAATCAAGAA

 251- 300    CGAAAGTTAG GGGATCGAAG ATGATTAGAT ACCATCGTAG TCTTAACCAT

 301- 350    AAACTATGCC GACAAGGGAT TGGCGGAGTC TCGTTTTGTC TCCGTCAGCA

 351- 400    CCTTATGAGA AATCACAAGT CTTTGGGTTC CGGGGGGAGT ATGGTCGCAA

 401- 450    GGCTGAAACT TAAAGAANTT GACGGAAGGG CACCACCAGG AGTGGAGCCT

 451- 500    GCGGCTTAAT TTGACTCA

SSU, 2. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    GGACGTGCAT TCTATTAGAT GCAGGAAGAT AGGGGCAATA ACAGGTCTGT

  51- 100    GATGCCCTTA NATGTTCTGG GCCGCACGCG CGCTACACTG ATGCATTCAA

 101- 150    CGAGTTTTTC CTTGGCCGAG AGGCCTGGGC AATCTTTTGA ACGTGCATCG

 151- 200    TGATAGGGAT AGATTATTGC AATTATTAAT CTTGAACGAG GAATTCCTAG

 201- 250    TAAACGCAGA TCATCGNTCT GCATTGATTA CGTCCCTGCC CTTTGTACAC

 251- 300    ACCGCCCGTC GCACCTACCG ATTGAATGGT CCGGTGAAGC CTCGGGATTG

 301- 350    TGGTGAATTT CCTTCACTGG GAGTTCATTG CGAGAACTT

ITS1, 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATCTTTCTTT TTGCGAACAG GCCGCGCCCG GCAGCGAGCC GGTTGCTAAG
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  51- 100    AGTATCGAGG GCATTGCAGC ATAGACGGAG CCTGGCCTCT GTGTGTGNTG

 101- 150    CACGCCATCG TCTCCGGCCG ACTGCCTGTT GTTCACAG

ITS1, 2. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TTTGGCATTT GCCAGCTGAT GCTCAGCCGA ACTTTTTACA ACGAACCAGA

  51- 100    ATGGAAACGA AGAACTTACG GAAAGGATGT GCTGTGAGAC AGCCTTGTGC

 101- 150    TGTTCGAGCA GNACATCCCA AACCTAATCT AGTACAACTT TCAGCGGTG

 ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    AACGCACATT GCGCTTTCGG GTTTTCCCGA TAGCATGCTT GTCTGAGTGT

  51- 100    CTGTGAACCC CACTCAGCAT TCTGTTGGTC GGTTCCAAAC TGATACACGG

 101- 150    GATAGCTGGA CTNTGGTGGT GTCCCGCCGA ACCACGGTAG TGGATCTCCA

 151- 200    CTTGAATGTG AAGGACAACA GATCAATGGA CNGTGTTACC CTCTCAATGT

 201- 250    TGGCTGCAAC AAACAAGTGT TGCGCTACCA TGAGACCTAC GTCTATCTCC

 251- 300    GGTAGCAACT TCGTTGTTGT GAGGAGNTGT GGCGATTGGT TTTCANAGNA

 301- 350    GTTGGATGNT GTTNCAATAC CAACTTGGTG GAGGTAACCG ACGCTGTACA

 351- 400    TGNACCTACA TCAGCGCTTT CCAATTCCAG ATCTCAGCTT AA

Stamm OQ09

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GATAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGC GTTCTGTGAG CCAGTCCCAA

 101- 150    ACAGGGGCAG ACGCATAGGA TAGCTGGATT ATGGTGGTGG CCAGTCGTAC
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 151- 200    TGGCCCTCCA CTTGAATGAA CAGAACAGGA CGTGCTGCCC TCTCGACTGT

 201- 250    TGGCTGCAAT AGTACAAATG TTGCTGCTGC CACGAGACCT ACGTCTATCT

 251- 300    CCGGTAGCAA CCTGGTGTTG TGAGGAGTTG TGGCAATTGG TTTTGGCGCA

 301- 350    GAGTGACATA CTGTTGGTAT GCTAACTTTG GAGATGGTAG CCATCGCTAT

 351- 400    GTCATTACAT GCTAGTGATT AGCGATTTCT AATTCCAGAT CTCAGCTTAA

Stamm OR02

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GGTAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGT GTTTAGTTGT TCGGGCTACA

 101- 150    CGCTATGNGC TAGACCGAAG AAGTAGATAA CTGGACTTTG GTGGTGTCCC

 151- 200    NCNGCAGGGA TCTCCACTTG AATCACAGTG AAAGAACAAG ATGTGTTGCC

 201- 250    CTCTCAATGC TGGCTGCAAC AAAGCAAGTG TTGCGCTGCC ANGAGGCCTA

 251- 300    CGTCTATCTC CGGTAGCAAC CTTGGTGTTG TGAGGAGTTG TGGCGGTTGG

 301- 350    TTATTGTGAC AGCGGGACTT TGATTTGGCT TGGCTTGCTT GTCTATACTA

 351- 400    TATATGACAG TGA

Stamm OS02

SSU

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TCAAAGATTA AGCCATGCAT GTCTAAGTAT AAATCTTTTA CTTTGAAACT

  51- 100    GCGAACGGCT CATTATATCA GTTATAGTTT ATTTGATAGT CCCTTTCTAC

 101- 150    TCGGATAACT GTAGAAATTC TAGAGCTAAT ACGTGCGTCA AGACTCTTCT

 151- 200    GGAGTCGTAT TTATTAGATT GAAACCAACC CCTTCGGGGT GATGTGGTGA
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 201- 250    TTCATAATAA GTTTGCGGAT CGCATGCCTT TGGCGGCGAC GGATCATTCA

 251- 300    AGTTTCTGCC CTATCAGCTT TGGATGATAA GGTATTGGCT TATCATGGCT

 301- 350    TTAACGGGTA ACGGGAAATT AGGGTTTGAT TCCGGAGAGG GAGCCTGAGA

 351- 400    GACGGCTACC ACATCCAAGG AAGGCAGCAG GCGCGTAAAT TACCCAATCC

 401- 450    TGACACAGGG AGGTAGTGAC AATAAATAAG AATGCCGGGC CNCCGNAGGT

 451- 500    CTGGCAATTC GAANCAGAAC AATTTANACC CCTTAT

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTACCACAC CGATCCAAGA TCTTTCCACT ATGTGAATTC TGTACAGTTT

  51- 100    AGGACATGTC TATATGGCAT GTGTTGACAA CTGTATCCAT TCCCCCCAAC

 101- 150    AACCACACTT CTTTTTCATG AGAAATATGG TAACCTGAAA TGAACCAAAG

 151- 200    NACCTGAAGC AAAGGGGTTT GTTCGGTGTG TCTGACATAG GTCTGTGAGG

 201- 250    ACCAATTTAG ATCCACCCAT TCCCCATCTC CAAACTAATG GATACATTTA

 251- 300    CAACTTTCAG CGGTGGATGT CTAGGTTCCC ACAACGATGA AGAACGCAGC

 301- 350    GA

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATCAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGATTTTCC CGGTAGCATG

  51- 100    CTTGTCTGAG TGTCTGTGGA TCCCTCTCAG CGTTGAGTTG TTGACTAGTT

 101- 150    TTAGCAACAT TCTTCAGCTG GATTGCTTAT GGTGTTGTCG TCCTTTATTG

 151- 200    TTCGGCTCCA CTGGAATGCT GGTGTTGTAG TTTTCTACAC ATGGACATGA

 201- 250    TATTGTCCCA TTGGACAAGG ATTGGGTGTT NGCGCAGCAA CATTTTGACT

 251- 300    GTCACAAATC CTGTCATGAT CTCTGGTAGC TTGTGTAGTT ACTTGGAGTT

 301- 350    GTTTGAGCTA GGGATGTTGA TGG
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Stamm OW01

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTACCACAC CGATCCAAGA TCTTTCTTTT TGCGAAGAGG CCGCGCCCAG

  51- 100    CAGCGAGCTG GTTGCTAAGA GCTGGGATGA GGTGCTAGCA CGGAGTCTGC

 101- 150    TCTGTGTCTT GTACGNCACT TCATCCNCTC CGGCCAACTG TTTGTTGTTC

 151- 200    GAATGGTTTT GAACAGCATG ACAGAATCGA ATCCAGTGCT CTCAGGGCAT

 201- 250    AGGTTGGAGC GTGNATTCAT GTTCTTGGCT TATTGACATG GACATGATCT

 251- 300    AGCGCTCGAC CGAAACTTTC ACAANGAACC AGAATCGAAA TGAAGATCTG

 301- 350    ACGAAAAAGG GTGTGGGTGA GTCAGTCTCG TAGTAACTAC GTGTCTGTTC

 351- 400    GAGCAAACCA CCCGAAACCA ATCTAGTACA ACTTTCAGCG GTGGATGTCT

 401- 450    AGGTTCCCAC

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    AACGCACATT GCGCTTTCGG GTTTTCCCGG TAGCATGCTT GTCTGAGTGT

  51- 100    CTGTGAACCC CACTCAGTGT TTAGTTGTTC GGGCTACACG CTATGCGCTA

 101- 150    GACCGAAGAA GTAGATAACT GGACTTTGGT GGTGTCCCNC NGCAGGGATC

 151- 200    TCCACTTGAA TCACAGTGAA AGAACAAGAT GTGTTGCCCT CTCAATGCTG

 201- 250    GCTGCAACAA AGCAAGTGTT GCGCTGCCAN GAGGCCTACG TCTATCTCCG

 251- 300    GTAGCAACCT TGGTGTTGTG AGGAG

Stamm OW03

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    CTTTCTTTTT GCGAACAGGC CGGCCCGGCA GCGAGCCGGT TGCTAAGAGT
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  51- 100    NTCGAGGGCA TTGCAGCATA GACGGAGCCT GGCCTCTGTG TGTGTTGCAC

 101- 150    GCCATCGTCT CCGGCCGACT GCCTGTTGTT CACAGTCACA GTTGTGACAG

 151- 200    TGAGGAACAC GCAGATCTTA TGCTATCATA CGGAAGATAG CCTAATGCTT

 201- 250    TGAGGGCATA GGTTGGGGTG TTGGCTGTCA AGAGCCCTTG GCAGAATGGN

 251- 300    NACNAAGAAN TTTCGGAAAG CATNTNCTGT GAGNCAGCNN TGTGCTGTTC

 301- 350    GAGCAGGACA TCCCNNNCCT AATCTAGTAC AACTTTCAG

Stamm OW05

SSU, 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    GTTGTCGTGC AGGGGATGCC CATCATTTAC TGTGAAAAAA TTAGAGTGTT

  51- 100    CAAAGCAGGC TTATGCCGTT GAATATATTA GCATGGAATA ATAAGATAGG

 101- 150    ACCTTGGTAC TATTTTGTTG GTTTGCGCAC CAAGGTAATG ATTAATAGGG

 151- 200    ACAGTTGGGG GTATTCGTAT TCCATTGTCA GAGGTGAAAT TCTTGGATTTC

 201- 250    TGGAAGACGA ACTACTGCGA AAGCATTTAC CAAGGATGTT TTCATTAATC

 251- 300    AAGAACGAAA GTTAGGGGAT CGAAGATGAT TAGATACCAT CGTAGTCTTA

 301- 350    ACCATAAACT ATGCCGACAA GGGATTGGCG GAGTCTCGTT TTGTCTCCGT

 351- 400    CAGCACCTTA TGAGAAATCA CAAGTCTTTG GGTTCCGGGG GGAGTATGGT

 401- 450    CGCAAGGCTG AAACTTAAAG AAATTGACGG AAGGGCACCA CCAGGAGTGG

 451- 500    AGCCTGCGGC TTAATTTGAC TCAACACGGG AAAACTTACC AGGTCCAGAC

 501- 550    ATAGTGAGGA TTGACAGATT G

SSU 2. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TGATTTGTCT GGTTAATTCC GTTAACGAAC GAGACCCCTG CCTGCTAAAT

  51- 100    AGCTTGCCGA GTGAATTTTC ACTGGGTGAA GCTTCTTAGA GGGACGTGCA

231



Anhang

 101- 150    TTCTATTAGA TGCAGGAAGA TAGGGGCAAT AACAGGTCTG TGATGCCCTT

 151- 200    AGATGTTCTG GGCCGCACGC GCGCTACACT GATGCATTCA ACGAGTTCTT

 201- 250    CCTTGGCCGA GAGGCCTGGG CAATCTTTTG AACGTGCATC GTGATAGGGA

 251- 300    TAGATTATTG CAATTATTAA TCTTGAACGA GGAATTCCTA GTAAACGCAG

 301- 350    ATCATCAATC TGCATTGATT ACGTCCCTGC CCTTTGTACA CACCGCCCGT

 351- 400    CGCACCTACC GATTGAATGG TCCGGTGAAG CCTCGGGATT GTGGTGAATT

 401- 450    TCCTTCACTG GGAGTTCATT GCGAGAACTT GTCTAAACCT TATCATTTAG

 451- 500    AGGAAGGTGA AGTCGTAACA AGGTTTCCGT AGGTGAACCT GCAGAAG

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    CCGATCCAAG ATCTTTCTTT TTGCGAAGAG GCCGCGCCCA GCAGCGAGCT

  51- 100    GGTTGCTAAG AGCTGGGATG AGGTGCTAGC ACGGAGTCAG CTCTGTGTCT

 101- 150    TGTAGACACT TCATCCCCTC CGGCCAACTG TTTGTTGTTC GAATGGTTTT

 151- 200    GAACAGCATG ACAGAATCGA ATCCAGTGCT CCAGGGCATA GGTTGGAGCG

 201- 250    TGNATTCATG TTCTTGGCTT ATTGACATGG ACATGATCTA GCGCTCGACC

 251- 300    GAAACTTTCA CAACGAACCA GAATCGAAAT GAAGACTGAC GAAAAAGGGT

 301- 350    GTGGTGTGAG TCAGTCTCGT AGTAACTACG TGTCTGTTCG AGCAAACCAC

 351- 400    CCGAAACCNA ATCTAGTACA ACTTTCAG

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GGTAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGT GTTTAGTTGT TCGGGCTACA

 101- 150    CGCTATGCGC TAGACCGAAG AAGTAGATAA CTGGACTTTG GTGGTGTCCC

 151- 200    GCNGCAGGGA TCTCCACTTG AATCACAGTG AAAGAACAAG ATGTGTTGCC

 201- 250    CTCTCAATGC TGGCTGCAAC AAAGCAAGTG TTGCGCTGCC ANGAGGCCTA
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 251- 300    CGTCTATCTC CGGTAGCAAC CTTGGTGTTG TGAGGAGTTG TGGCGGTTGG

 301- 350    TTATTGTNAC ANCGGGACGN TGNTNTTATG TNAACTTTGA NGAGGTAACC

 351- 400    NACGCNCATG ATTTGATTTG ATTTGGCTTG GCTTGCTTGT CTATACTATA

 401- 450    TATGACAGTG A

Stamm OW09

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    CCCGGCAGCG AGCCGGTTGN TAAGAGTATC GAGGGCATTG CAGCATAGAC

  51- 100    GGAGCCTGGC CTCTGTGTGT GTTGCACGCC ATCGTCTCCG GCCGACTGCC

 101- 150    TGTTGTTCAC AGNCACAGTT GTGACAGTGA GGAACACGCA GATCTTATGC

 151- 200    TATCATACGG AAGATAGCCT AATGCTTTGA GGGCATAGGT TGGGGTGTTG

 201- 250    GCTGTCAAAA GCCCTTTGGC CGAACTTTTC CAACGANCCA GAATGGAANC

 251- 300    GAAGGACTTA CGGAAAGNAT NTGCTGTGAG ACAGCCTTGT GCTGTTCGAG

 301- 350    CAGAACATCC CAAACCTAAT CTAGTACAAC TTTCAG

Stamm OW11

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTACCACAC CGATCCAAGA TCTTTCTTTT TGCGAACAGG CCGCGCCCGG

  51- 100    CAGCGAGCCG GTTGCTAAGA GTATCGAGGG CATTGCAGCA TAGACGGAGC

 101- 150    CTGGCCTCTG TGTGTGTTGC ACGCCATCGT CTCCGGCCGA CTGCCTGTTG

 151- 200    TTCACAGTCA CAGTTGTGAC AGTGAGGAAC ACGCAGATCT TATGCTATCA

 201- 250    TACGGAAGAT AGCCTAATGC TTTGAGGGCA TAGGTTGGGG TGTTGGCTGT

 251- 300    CAAGAGCCCT TTGGCATTTG CCAGCTGATG CTCAGCCGAA CTTTTTACAA
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 301- 350    CGAACCAGAA TGGAAACGAA GAACTTACGG AAAGGATGTG CTGTGAGACA

 351- 400    GCCTTGTGCT GTTCGAGCAG NACATCCCAA ACCTAATCTA GTACAACTTT

 401- 450    CAGCGGTGGA TGTCTAG

Stamm SG01

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    GGTGTTTGCT CGCGTCGCCA TCCTTGGGTG GAACCTGTGT GGCATTAGGT

  51- 100    TGTCGTGCAG GGGATGCCCA TCATTTACTG TGAAAAAATT AGAGTGTTCA

 101- 150    AAGCAGGCTT ATGCCGTTGA ATATATTAGC ATGGAATAAT AAGATAGGAC

 151- 200    CTTGGTACTA TTTTGTTGGT TTGCGCACCA AGGTAATGAT TAATAGGGAC

 201- 250    AGTTGGGGGT ATTCGTATTC CATTGTCAGA GGTGAAATTC TTGGATTTCT

 251- 300    GGAAGACGAA CTACTGCGAA AGCATTTACC AAGGATGTTT TCATTAATCA

 301- 350    AGAACGAAAG TTAGGGGATC GAAGATGATT AGATACCATC GTAGTCTTAA

 351- 400    CCATAAACTA TGCCGACAAG GGATTGGCGG AGTTTCGTTT TGTCTCCGTC

 401- 450    AGCACCTTAT GAGAAATCAC AAGTCTTTGG GTTCCGGGGG GAGTATGGTC

 451- 500    GCAAGGCTGA AACTTAAAGA AATTGACGGA AGGGCACCAC CAGGAGTGGA

 501- 550    GCCTGCGGCT TAATTTGACT CAACACGGGA AAACTTACCA GGTCCAGACA

 551- 600    TAGTGAGGAT TGACAGATTG AGAGTCATGG GTGGTGGTGC ATGGCCGTTC

 601- 650    TTTGTGGATG GAAAACTTAC CAGGTCCAGA CATAGTGAGG ATTGACAGAT

 651- 700    TGAGAGTCTT TCTTGATTCT ATGGGTGGTG GTGCATGGCC GTTCTTAGTT

 701- 750    GGTGGAGTGA TTTGTCTGGC AATTCCGTTA ACGAACGAGA CCCCTGCCTG

 751- 800    CTAAATAGCT TGCCGAGTGA ATTTTCACTG GGTGAAGCTT CTTAGAGGGA

 801- 850    CGTGCATTCT ATTAGATGCA GGAAGATAGG GGCAATAACA GGTCTGTGAT

 851- 900    GCCCTTAGAT GTTCTGGGCC GCACGCGCGC TACACTGATG CATTCAACGA

 901- 950    GTTCTTCCTT GGCCGAGAGG CCTGGGCAAT CTTTTGAACG TGCATCGTGA
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 951-1000    TAGGGATAGA TTATTGCAAT TATTAATCTT GAACGAGGAA TTCCTAGTAA

1001-1050    ACGCAGATCA TCAATCTGCA TTGATTACGT CCCTGCCCTT TGTACACACC

1051-1100    GCCCGTCGCA CCTACCGATT GAATGGTCCG GTGAAGCCTC GGGATTGTGG

1101-1150    TGAATTTCCT TTACTGGGAG TTCATTGCGA GAACTTGTCT AAACCTTATC

1151-1200    ATTTAGAGGA AGGTGAAGTC GTAACAAGGT TTCCGTAGGT GAACCTGCAG

1201-1250    AAG

ITS1

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTACCACAC CGATCCAAGA TCTTTCTTTT TGCGAATAGG CCGCGCCCAG

  51- 100    CAGCGAGCTG GTTGCTAAGA GCTTGAATGG AGTCTAGCAC TGCATCTAGC

 101- 150    ACGAGCACAA AAGCATCCGT GCCTTGTACC TCGTGACTGG TATCTAGTAC

 151- 200    CTACTCTTCA TCCTCTCCGG CTACTATTTT GTTGTTCAAA TGGTTTTGAT

 201- 250    CAACGCAATC CAGTGCCTGT GAATAAGGCA TAGGTTGGAG TAAGAATGGT

 251- 300    CGATATCTTA GATTATCTAA ATTATTTGAT CAGTCATGCT CTGCCGAAAC

 301- 350    TTTCACAACG AACCAGAATA GAAACTAAGA ACTTACGGAA AGGGTGTGCT

 351- 400    GCGAGACAGT CGCGTACGAA TACTATAAGT ATTCGTAGGT GAACTGGTTA

 401- 450    AGCAGAACAC TCGAAACCTA ATCTAGTACA ACTTTCAGCG GTGGATGTCT

 451- 500    AGGTTCCCAC AA

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GATAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGC GTTCTGTGAG CCAGTCCCAA

 101- 150    ACAGGGGCAG ACGCATAGGA TAGCTGGATT ATGGTGGTGG CCAGTCGTAC

 151- 200    TGGCCCTCCA CTTGAATGAA CAGAACAGGA CGTGCTGCCC TCTCGACTGT

 201- 250    TGGCTGCAAT AGTACAAATG TTGCGCTGCC ACGAGACCTA CGTCTATCTC
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 251- 300    CGGTAGCAAC CTGGTGTTGT GAGGAGTTGT GGCAATTGGT TTTGGCGCAG

 301- 350    AGTGACATAC TGTTGGTATG CTAACTTTGG AGATGGTAGC CATCGCTATG

 351- 400    TCATTACATG CTAGTGATTA GCGATTTCTA ATTCCAGATC TCAGCTTAA

Stamm SU01

SSU, 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TCCTTGGGTG GAACCTGTGT GGCATTAGGT TGTCGTGCAG GGGATGCCCA

  51- 100    TCATTTACTG TGAAAAAATT AGAGTGTTCA AAGCAGGCTT ATGCCGTTGA

 101- 150    ATATATTAGC ATGGAATAAT AAGATAGGAC CTTGGTACTA TTTTGTTGGT

 151- 200    TTGCGCACCA AGGTAATGAT TAATAGGGAC AGTTGGGGGT ATTCGTATTC

 201- 250    CATTGTCAGA GGTGAAATTC TTGGATTTCT GGAAGACGAA CTACTGCGAA

 251- 300    AGCATTTACC AAGGATGTTT TCATTAATCA AGAACGAAAG TTAGGGGATC

 301- 350    GAAGATGATT AGATACCATC GTAGTCTTAA CCATAAACTA TGCCGACAAG

 351- 400    GGATTGGCGG AGTTTCGTTT TGTCTCCGTC AGCACCTTAT GAGAAATCAC

 401- 450    AAGTCTTTGG GTTCCGGGGG GAGTATGGTC GCAAGGCTGA AACTTAAAGA

 451- 500    AATTGACGGA AGGGCACCAC CAGGAGTGGA GCCTGCGGCT TAATTTGACT

 501- 550    CAACACGGGA AAACTTACCA GGTCCAGACA TAGTGAGGAT TGACAGATTG

 551- 600    AGAGCTCTTTC

SSU, 2. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATGCAGGAAG ATAGGGGCAA TAACAGGTCT GTGATGCCCT TAGATGTTCT

  51- 100    GGGCCGCACG CGCGCTACAC TGATGCATTC AACGAGTTCT TCCTTGGCCG

 101- 150    AGAGGCCTGG GCAATCTTTT GAACGTGCAT CGTGATAGGG ATAGATTATT

 151- 200    GCAATTATTA ATCTTGAACG AGGAATTCCT AGTAAACGCA GATCATCAAT
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 201- 250    CTGCATTGAT TACGTCCCTG CCCTTTGTAC ACACCGCCCG TCGCACCTAC

 251- 300    CGATTGAATG GTCCGGTGAA GCCTCGGGAT TGTGGTGAAT TTCCTTTACT

 301- 350    GGGAGTTCAT TGCGAGAACT TGTCTAAACC TTATCATTTA GAGGAAGGTG

 351- 400    AAGTCGTAAC AAGGTTTCCG TAGGTGAACC TGCAGAAG

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GATAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGC GTTCTGTGAG CCAGTCCCAA

 101- 150    ACAGGGGCAG ACGCATAGGA TAGCTGGATT ATGGTGGTGG CCAGTCGTAC

 151- 200    TGGCCCTCCA CTTGAATGAA CAGAACAGGA CGTGCTGCCC TCTCGACTGT

 201- 250    TGGCTGCAAT AGTACAAATG TTGCGCTGCC ACGAGACCTA CGTCTATCTC

 251- 300    CGGTAGCAAC CTGGTGTTGT GAGGAGTTGT GGCAATTGGT TTTGGCGCAG

 301- 350    AGTGACANAC TGTTGGTATG CTAACTTTGG AGATGGTAGC CATCGCTATG

 351- 400    TCATTACATG CTAGTGATTA GCGATTTCTA ATTCCAGATC TCAGCTTAA

Stamm SU02

SSU

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    AACCTGGTTG ATCCTGCCAG TAGTCATACG CTGGTCTCAA AGATTAAGCC

  51- 100    ATGCATGTCT AAGTATAAAT CTTTTACTTT GAAACTGCGA ACGGCTCATT

 101- 150    ATATCAGTTA TAGTTTATTT GATAGTCCCT TACTACTTGG ATAACCGTAG

 151- 200    TAATTCTAGA GCTAATACAT GCGTCAATAC CCTTCTGGGG TAGTATTTAT

 201- 250    TAGATTGAAA CCAACCCCTT CGGGGTGATG TGGTGATTCA TAATAAGCTT

 251- 300    GCGGATCGCA TGGCTTTGCC GGCGATGGAT CATTCAAGTT TCTGCCCTAT

 301- 350    CAGCTTTGGA TGGTAGGGTA TTGGCCTACC ATGGCTTTAA CGGGTAACGG
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 351- 400    GAAATTAGGG TTTGATTCCG GAGAGGGAGC CTGAGAGACG GCTACCACAT

 401- 450    CCAAGGAAGG CAGCAGGCGC GTAAATTACC CAATCCTGAC ACAGGGAGGT

 451- 500    AGTGACAATA AATAACAATG CCGGGCCTTT GTAGGTCTGG CAATTNGAAT

 501- 550    GAGAACAATT TAAACCCCTT ATCGAGTATC AATTGGAGGG CAAGTCTGGT

 551- 600    GCCAGCAGCC GCGGTAATTC CAGCTCCAAT AGCGTATATT AAAGTTGTTG

 601- 650    CAGTTAAAAA GCTCGTAGTT GGATTTGTGG CAGTCGCATG CGGCCCGGCA

 651- 700    TTCGTGTCGG TGTTTGCTCG CGTCGCCATC CTTGGGTGGA ACCTGTGTGG

 701- 750    CATTAGGTTG TCGTGCAGGG GATGCCCATC ATTTACTGTG AAAAAATTAG

 751- 800    AGTGTTCAAA GCAGGCTTAT GCCGTTGAAT ATATTAGCAT GGAATAATAA

 801- 850    GATAGGACCT TGGTACTATT TTGTTGGTTT GCGCACCAAG GTAATGATTA

 851- 900    ATAGGGACAG TTGGGGGTAT TCGTATTCCA TTGTCAGAGG TGAAATTCTT

 901- 950    GGATTTCTGG AAGACGAACT ACTGCGAAAG CATTTACCAA GGATGTTTTC

 951-1000    ATTAATCAAG AACGAAAGTT AGGGGATCGA AGATGATTAG ATACCATCGT

1001-1050    ARTCTTAACC ATAAACTATG CCGACAAGGG ATTGGCGGAG TCTCGTTTTG

1051-1100    TCTCCGTCAG CACCTTATGA GAAATCACAA GTCTTTGGGT TCCGGGGGGA

1101-1150    GTATGGTCGC AAGGCTGAAA CTTAAAGAAA TTGACGGAAG GGCACCACCA

1151-1200    GGAGTGGAGC CTGCGGCTTA ATTTGACTCA ACACGGGAAA ACTTACCAGG

1201-1250    TCCAGACATA GTGAGGATTG ACAGATTGAG AGCTCTTTCT TGATTCTATG

1251-1300    GGTGGTGGTG CATGGCCGTT CTTAGTTGGT GGAGTGATTT GTCTGGTTAA

1301-1350    TTCCTTAACG AACGAGACCC CTGCCTGCTA AATAGCTTGC CGAGTGAATT

1351-1400    TTCACTGGGT GAAGCTTCTT AGAGGGACGT GCATTCTATT AGATGCAGGA

1401-1450    AGATAGGGGC AATAACAGGT CTGTGATGCC CTTAGATGTT CTGGGCCGCA

1451-1500    CGCGCGCTAC ACTGATGCAT TCAACGAGTT TTTCCTTGGC CGAGAGGCCT

1501-1550    GGGCAATCTT TTGAACGTGC ATCGTGATAG GGATAGATTA TTGCAATTAT

1551-1600    TAATCTTGAA CGAGGAATTC CTAGTAAACG CAGATCATCA ATCTGCATTG

1601-1650    ATTACGTCCC TGCCCTTTGT ACACACCGCC CGTCGCACCT ACCGATTGAA

1651-1700    TGGTCCGGTG AAGCCTCGGG ATTGTGGTGA ATTTCCTTCA CTGGGAGTTC

1701-1750    ATTGCGAGAA CTTGTCTAAA CCTTATCATT TAGAGGAAGG TGAAGTCGTA
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1751-1800    ACAAGGTTTC CGTAGGTGAA CCTGCAGAAG

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TTGGCTGCAA CAAACAAGNG TTGNGCTNCC ATNANACCTA NGTCTATCTC

  51- 100    CGGTAGCAAN TTGGTTGTTN TNAGNAGTTG TGGCGGTTGG TTTTNAAANN

 101- 150    ANTGNNATGT NGTTNCAANA CCAACTTGGT GGAGGTAACC GACNCTGTAC

 151- 200    GTGNACCTAC ATCAGCGCTT TCCAATTCCA GATCTCAGCT TAA

Stamm SU03

SSU, 1. Fragment

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    CTCGCGTCGC CATCCTTGGG TGGAACCTGT GTGGCATTAG GTTGTCGTGC

  51- 100    AGGGGATGCC CATCATTTAC TGTGAAAAAA TTAGAGTGTT CAAAGCAGGC

 101- 150    TTATGCCGTT GAATATATTA GCATGGAATA ATAAGATAGG ACCTTGGTAC

 151- 200    TATTTTGTTG GTTTGCGCAC CAAGGTAATG ATTAATAGGG ACAGTTGGGG

 201- 250    GTATTCGTAT TCCATTGTCA GAGGTGAAAT TCTTGGATTT CTGGAAGACG

 251- 300    AACTACTGCG AAAGCATTTA CCAAGGATGT TTTCATTAAT CAAGAACGAA

 301- 350    AGTTAGGGGA TCGAAGATGA TTAGATACCA TCGTAGTCTT AACCATAAAC

 351- 400    TATGCCGACA AGGGATTGGC GGAGTCTCGT TTTGTCTCCG TCAGCACCTT

 401- 450    ATGAGAAATC ACAAGTCTTT GGGTTCCGGG GGGAGTATGG TCGCAAGGCT

 451- 500    GAAACTTAAA GAAATTGACG GAAGGGCACC ACCAGGAGTG GAGCCTGCGG

 501- 550    CTTAATTTGA CTCAACACGG GAAAACTTAC CAGGTCCAGA CATAGTGAGG

 551- 600    ATTGACAGAT TGAGAG

SSU, 2. Fragment
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    TCTGTGATGC CCTTAGATGT TCTGGGCCGC ACGCGCGCTA CACTGATGCA

  51- 100    TTCAACGAGT TTTTCCTTGG CCGAGAGGCC TGGGCAATCT TTTGAACGTG

 101- 150    CATCGTGATA GGGATAGATT ATTGCAATTA TTAATCTTGA ACGAGGAATT

 151- 200    CCTAGTAAAC GCAGATCATC AATCTGCATT GATTACGTCC CTGCCCTTTG

 201- 250    TACACACCGC CCGTCGCACC TACCGATTGA ATGGTCCGGT GAAGCCTCGG

 251- 300    GATTGTGGTG AATTTCCTTC ACTGGGAGTT CATTGCGAGA ACTTGTCTAA

 301- 350    ACCTTATCAT TTAGAGGAAG GTGAAGTCGT AACAAGGTTT CCGTAGGTGA

 351- 400    ACCTGCAGAA G

ITS2

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|

   1-  50    ATTAAGATTT TGAACGCACA TTGCGCTTTC GGGTTTTCCC GGTAGCATGC

  51- 100    TTGTCTGAGT GTCTGTGAAC CCCACTCAGT GTTTAGTTGT TCGGGCTACA

 101- 150    CGCTATGCGC TAGACCGAAG AAGTAGATAA CTGGACTTTG GTGGTGTCCC

 151- 200    GCCGCAGGGA TCTCCACTTG AATCACAGTG AAAGAACAAG ATGTGTTGCC

 201- 250    CTCTCAATGC TGGCTGCAAC AAAGCAAGTG TTGCGCTGCC ACGAGGCCTA

 251- 300    CGTCTATCTC CGGTAGCAAC CTTGGTGTTG TGAGGAGTTG TGGCGGTTGG

 301- 350    TTATTGTGAC AGCGGGACGT TGTTGCTATG TCAACTTTGA GGAGGTAACC

 351- 400    GACGCTCATG ATTTGATTTG ATTTGGCTTG GCTTGCTTGT CTATACTATA

 401- 450    TATGACAGTG A
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Stimmung und noch besserer Kohlenhydratversorgung des Doktoranden 
beitrug? Eine Liste, in der dann Personen wie Arnulf Melzer und Uta Raeder, 
deren großes Engagement in Hinblick auf die Finanzierung und die Betreuung 
diese Arbeit überhaupt erst ermöglichten, in der gute Freunde wie Tanja Beier, 
die stets ein offenes Ohr für fachliche und sonstige Probleme hatten, 
„gleichberechtigt“ neben oben genanntem Bäcker Huber stehen?
Soll ich eine wesentlich kürzere Liste verfassen, in der nur die „wichtigen“ 
Leistungen bzw. deren Träger bedacht werden – und was sind dann wichtige 
Leistungen? Wie wichtig sind dann anregende und manchmal auch kritische 
Anmerkungen von (ehemaligen) Kollegen wie Susi Schneider, Michael Bögle, 
Beate Mannschreck (um nur einige wenige zu nennen)? Sind dann auf dieser 
Liste Wissenschaftler wie Ursula Geissler, Linda Medlin oder Frederic Rimet, 
die durch „fachlichen Input“ mir mit der Arbeit direkt weitergeholfen haben, 
während Menschen wie Christina Dieminger oder Brigitte Beier, die keinen 
fachlichen Beitrag zu meiner Arbeit geleistet haben, aber dafür sorgten, dass 
ich mich während der Zeit in Iffeldorf nur mit einem Mindestmaß an 
„Verwaltungskram“ und sonstigen Arbeiten beschäftigen musste, fehlen? 
Was für Worte werden der Einführung in Kulturtechniken und genetische 
Arbeitsmethoden durch Anke Behnke und Thomas Friedl gerecht?
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Anhang

Und was mache ich, um das Problem zu umgehen, dass ich irgendwen im Eifer 
des Listenschreibens hier übersehe, um mir dann zwei Wochen nach 
Veröffentlichung der Dissertation auf die Stirn zu klatschen und zu seufzen: 
„Jetzt hab' ich Hornochs' doch „meine“ vier Diplomanden vergessen“(Silvia 
Czanderle, Martin Eberle, Katrin Loibl und Rene Bison – alle haben durch die 
Bearbeitung von Teilbereichen dieser Arbeit wichtige Beiträge geleistet)?

Klar ist jedenfalls: Diese Arbeit wäre ohne vielfältige Unterstützungen, die ich 
erfahren durfte, nicht möglich gewesen.
Da häufig die einfachsten Lösungen die besten sind, möchte ich jetzt zum 
Punkt kommen und ganz schlicht

Allen
die zur Fertigstellung der Arbeit beigetragen haben

ein riesengroßes, von Herzen kommendes

Danke

sagen.
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