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1.1 Die Erforschung des Abyssals 

Die Rückkehr der HMS Challenger nach England im Jahre 1876 nach ihrer mehr als drei 

Jahre dauernden Reise rund um die Welt kann vermutlich als die Geburtsstunde der 

Tiefseebiologie angesehen werden. Bis dahin hatte man geglaubt, dass auf Grund der 

harschen Bedingungen in der Tiefsee Leben dort nicht existieren kann. Doch die 

Wissenschaftler der „Challenger“ kamen mit über 400 neuen Arten zurück, einschließlich des 

ersten Anglerfisches. Die Expedition setzte Maßstäbe für die Erforschung der Tiefsee, und 

weitere Expeditionen folgten, wie beispielsweise die erste deutsche Tiefseeexpedition in den 

Jahren 1898 bis 1899 mit der „Valdivia“. In den nachfolgenden Jahrzehnten wuchs das 

Wissen über die Tiefsee stetig, und modernste Technologie ermöglicht mittlerweile den 

Einsatz von bemannten Unterseebooten in großen Tiefen. Alle Expeditionen und Tauchgänge 

bestätigten jedoch die Erkenntnis der „Challenger“-Fahrt: die Tiefsee ist wesentlich reicher an 

Leben, als man es je erwartet hätte.  

Doch nicht die „Monster“ der Tiefsee wie Anglerfisch, Drachenfisch, Pelikanaal oder 

Riesenkalmar sind für den Artenreichtum der Tiefsee verantwortlich. Vielmehr sind es die 

mitunter winzigen Organismen des Tiefseebodens, die diesen in großer Anzahl bewohnen und 

in ihren bizarren Körpergestalten den „großen Monstern“ nicht nachstehen. Eines der 

bedeutendsten Elemente der Crustaceenfauna des Abyssals sind die Isopoden, wobei vor 

allem die Asellota dort mit einer großen morphologischen Vielfalt und Artenzahl auftreten 

(Menzies 1962, Wolff 1962, Hessler & Sanders 1967). Über die Biologie dieser Tiere ist 

kaum etwas bekannt. Die meisten der wenigen phylogenetischen Untersuchungen basieren 

auf morphologischen Merkmalen (Wägele 1989, Wilson 1989, Brandt 1991a) und die einzige 

molekulargenetische Arbeit (Wägele et al. 2003) umfasst eine kleine und nicht repräsentative 

Anzahl an Taxa. Bedingt durch die Klimageschichte der Antarktis sind vor allem die Asellota 

des Südpolarmeeres für die Besiedlung der Tiefsee von höchstem Interesse (u. a. Hessler & 

Thistle 1975, Wägele 1989, Brandt 1991a) und bieten sich auf Grund ihres Arten- und 

Individuenreichtums für molekulargenetische Untersuchungen der Phylogenie und Speziation 

an.  

 

 

 

1. Einleitung 
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1.2 Klimageschichte der Antarktis 

Die Fauna des Südpolarmeeres wurde maßgeblich durch die geologische Entwicklung der 

Antarktis und deren Klimageschichte geprägt. Hierbei sind insbesondere die Vereisung des 

Kontinents sowie die Abkühlung des Südpolarmeeres hervorzuheben, wodurch die 

Klimageschichte des gesamten Planeten einen tiefgreifenden und dauerhaften Wandel erfuhr 

(u.a. Stanley 1998). Die erste Vereisung der Antarktis im Tertiär vor ca. 35-37 Millionen 

Jahren steht in einem engen Zusammenhang mit der Trennung des Kontinents von Australien 

(Kennett 1977). Eine deutliche Senkung des atmosphärischen CO2-Gehaltes vor ca. 35 

Millionen Jahren hatte zusätzlich entscheidenden Einfluss auf den Vereisungsprozess 

(DeConto & Pollard 2003, Barrett 2003, Barker & Thomas 2004).  
 

 
 
Abb. 1.1:  Schelfeiskante der Atka-Bucht in der Antarktis. Der antarktische Kontinent ist fast vollständig von einer bis zu 4 
Kilometer dicken Eisdecke bedeckt, die rund ¾ der Süßwasserreserven der Erde beherbergt. Das Schelfeis entsteht aus den 
Gletscherzungen der mächtigen Inlandgletscher, die sich auf das Meer hinausschieben. Bricht das Schelfeis ab, bilden sich die 
für das Südpolarmeer typischen Tafeleisberge. 
 
Durch die Trennung der beiden Bruchstücke des Superkontinents Gondwana entstand eine 

kalte Ozeanströmung, die die warme Strömung ablenkte, welche zuvor noch die Antarktis 

erreicht hatte. Die Öffnung der Drake Passage vor ca. 30 Millionen Jahren (Lawver & 

Gahagan 2003) führte schließlich zur vollständigen Isolierung der Antarktis von allen anderen 

umgebenden Kontinenten, was die Entstehung des Zirkumpolarstroms, die Ausbildung der 

Antarktischen Konvergenz und der Polarfront (Kennett 1977, Barker & Thomas 2004) 
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ermöglichte. Eine weitere Auswirkung der Klimaverschlechterung in der Südpolgegend war 

die Entstehung der Psychrosphäre. Diese kalte Tiefseewasserschicht der Ozeane speist sich 

größtenteils aus dem an den Polen absinkenden eiskalten und somit dichteren Wasser 

(Mantyla & Reid 1983). Veränderungen in der Zusammensetzung von Ostracodenfaunen der 

Tiefsee datieren die Entstehung der Psychrosphäre im Eozän-Oligozän-Übergangsbereich, 

also zum Zeitpunkt der Trennung Australiens von der Antarktis (Benson 1975, Kennett & 

Shackleton 1976).  

All diese Prozesse führten im Laufe der Zeit zur Entstehung einer einmaligen antarktischen 

Tierwelt, die durch Anpassungen an die extremen Umweltbedingungen und durch reduzierten 

Genaustausch mit benachbarten Regionen geprägt ist (z.B. Watling & Thurston 1989, 

Eastman 1993). Einige der im Südpolarmeer entstandenen Taxa haben sich in der Tiefsee 

nordwärts ausgebreitet (Watling & Thurston 1989, Brandt 1991a). Somit kann die nordwärts 

gerichtete Ausbreitung ursprünglich antarktischer Taxa mit dem antarktischen Bodenwasser 

erheblichen Einfluss auf die globale Zusammensetzung der Fauna der Tiefsee gehabt haben 

(z.B. Mironov 1982), was allerdings sicher nicht für alle Taxa gilt (Keller & Pasternak 1996). 

Die Klimaveränderung im Tertiär verursachte eine langsame, aber drastische Veränderung der 

Zusammensetzung der antarktischen Schelf- und Tiefseefaunen. Das Aussterben sehr vieler 

Tiergruppen und die Evolution neuer, polarer Arten war die Folge. Die Artbildungsrate 

scheint offenbar nicht verlangsamt zu sein, was sich unter anderem aus dem Vergleich von 

fossil erhaltenen Mollusken ergibt (Crame 1997). Eine Verlangsamung der Evolutionsrate auf 

molekularer Ebene ist ebenfalls nicht feststellbar (Held 2001). Die extremen 

Umweltbedingungen führten auf dem antarktischen Schelf zur Entstehung zahlreicher Arten 

bestimmter Taxa. Beispielsweise zeichnen sich innerhalb der Crustaceen die Seroliden und 

Arcturiden (beide Isopoda, Wägele 1994, Brandt 1999) oder die Iphimediidae (Amphipoda, 

Watling & Thurston 1989) durch eine hohe Diversität aus, während andere Taxa im Vergleich 

zum Schelf benachbarter Kontinente fehlen (z. B. Brachyuren) oder artenarm (z. B. Garnelen) 

sind (Gorny 1999). Der Einfluss der Klimaänderung auf die Lebensgemeinschaften der 

Tiefsee ist bislang nicht untersucht.  

 

1.3 Allgemeine Biogeographie der Antarktis  

Die rezente antarktische Tierwelt unterscheidet sich von benachbarten Regionen sowohl 

faunistisch (z.B. Dell 1972) als auch physiologisch (z.B. Thiel et al. 1996, Chen et al. 1997a, 

1997b). Diese Erkenntnisse betreffen allerdings bisher nur die Schelffauna. Meist wird das 

Südpolarmeer als biogeographische Einheit betrachtet, wenngleich eine Untergliederung der 
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Antarktis und der sie umgebenden Inseln in bestimmte Subregionen erkennbar ist (z. B. 

Hedgpeth 1969, Lipps & Hickman 1983). Insbesondere gilt die Eigenständigkeit der 

Schelffauna, bedingt durch den charakteristischen Wasserkörper und den Ringstrom der 

Westwinddrift als allgemein anerkannt (z.B. Knox 1960, Hedgpeth 1969). Das 

Verbreitungsgebiet nur weniger Arten überschreitet die antarktische Konvergenz, wobei oft 

die Frage offen ist, ob es sich wirklich immer um dieselbe Art handelt. Eine besondere 

Bedeutung für den Faunenaustausch zwischen Patagonien und der Antarktischen Halbinsel 

wird dem Scotia-Bogen zugemessen (z.B. Dell 1972, Knox 1977, Clark & Crame 1989, 

Brandt 1991a, Thatje & Arntz 2004).  

 

1.4 Vertikale Zonierung 

Im Bereich des Kontinentalhangs trifft die Tiefseefauna auf die andersartige Schelffauna, 

wobei es jedoch unmöglich ist, eine allgemeine Grenze zwischen Tiefsee- und Schelfbenthos 

in den Weltmeeren anzugeben. Diese Grenze liegt laut Lipps und Hickman (1982) meist bei 

200-400 m, allerdings gibt es fließende Übergänge und lokale Besonderheiten.  

In der Antarktis ist diese Grenze auf Grund der größeren Tiefe des Schelfs und einem hohen 

Anteil von Flachwasserarten in größeren Tiefen (u.a. Menzies et al. 1973) bzw. der Präsenz 

von Tiefseetaxa auf dem Schelf (z.B. Gutt 1991) sicherlich tiefer anzusiedeln. Auch ist die 

vertikale Ausbreitungsfähigkeit der Tiergruppen sehr unterschiedlich (s. Gage & Tyler 1991). 

Beispielsweise ändert sich in der Arktis die Diversität in ca. 1000 m Tiefe (Svavarsson 1997). 

Quantitative Analysen auf Artniveau der diesbezüglichen Änderung der 

Gemeinschaftszusammensetzung entlang von vertikalen Transekten, die bis in abyssale 

Regionen reichen, gibt es für die Antarktis nicht.  

 

1.5 Lebensraum Tiefsee 

Die Tiefsee ist der mit Abstand größte Lebensraum auf der Erde. Fast 80 Prozent des 

Meeresbodens liegen tiefer als 3000 Meter. Lange Zeit ging man davon aus, dass die Tiefsee 

weitgehend verödet sei. Diese Vorstellung wurde durch die „Challenger“-Expedition 

widerlegt. Trotz widrigster Umweltbedingungen (Fehlen von Licht, Wassertemperaturen nahe 

dem Gefrierpunkt, Nahrungsknappheit, hoher Druck) findet sich in der Tiefsee eine Fülle 

mitunter bizarrer Organismen. Besonders das Tiefseesediment (siehe Abb. 1.2) beherbergt 

eine Vielzahl an Organismen der verschiedensten Tiergruppen, wie zum Beispiel 

Foraminiferen, Nematoden, Polychaeten, Tanaidaceen, Isopoden, Amphipoden, Holothurien, 

Ophiuroiden, Echinoiden und Bivalven (u. a. Sanders et al. 1965, Hessler & Sanders 1967, 
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Menzies et al. 1973, Gage & Tyler 1991). Innerhalb der Isopoden sind es vor allem die 

Asellota, die in der Tiefsee eine enorme Arten- und Formenvielfalt aufweisen (Menzies 1962, 

Wolff 1962, Hessler et al. 1979).  
 

 
 

Abb. 1.2: Tiefseesedimentaufnahme aus 3975 Metern Tiefe. Die Aufnahme stammt aus dem Südpolarmeer und entstand 
während der ANDEEP II-Expedition (Station 139). In weiten Bereichen ist der Tiefseeboden der Ozeane flach und scheinbar 
unbelebt. Dieser Eindruck täuscht, da ein Großteil der mitunter winzigen Organismen nicht auf sondern im Sediment lebt (mit 
freundlicher Genehmigung von R. Diaz). 
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1.6 Herkunft der Fauna und Speziation in der Tiefsee 

Allgemein gilt für die Tiefsee, dass die Fauna bezüglich des Alters und der Herkunft 

heterogen zusammengesetzt ist. So wird für einige Taxa vermutet, dass sie schon zu Beginn 

des Tertiärs oder früher in der Tiefsee lebten und die heutigen Vertreter aus einer langen 

Evolution in situ hervorgingen (Lipps & Hickman 1982). Andere Gruppen haben noch heute 

nahe Verwandte im Flachwasser und repräsentieren Einwanderer aus jüngerer Zeit (Wägele 

1989, Brandt 1991a). Es besteht allerdings kein Zweifel, dass die Einwanderung von 

Vertretern einzelner Taxa in die Tiefsee immer wieder erfolgte, was für Isopoden (Brandt 

1991a) und Mollusken (Clarke 1962) gut belegt ist. 

 

1.7 Diversität der Isopoden der Tiefsee 

Die Isopoda sind sowohl in der Antarktis als auch in der Tiefsee durch hohe Artenzahl und 

Abundanz viel auffälliger als in anderen Meeren. Auf dem antarktischen Schelf fallen 

besonders die Vertreter der Serolidae und Arcturidae auf (Brandt 1991a). Die Asellota sind 

dagegen kleiner und werden entsprechend weniger beachtet, obwohl die bekannte Artenzahl 

deutlich höher ist als für die Serolidae oder Arcturidae. Vor allem in der Tiefsee gehören die 

Asellota zu den weltweit verbreitetsten Taxa, was besonders in oligotrophen Hochseeregionen 

auffällt (Gage & Tyler 1991). Die ungemeine Arten- und Formenvielfalt der Asellota 

dokumentierten bereits erste Tiefseeexpeditionen (Menzies 1962, Wolff 1962, Hessler & 

Sanders 1967). Allein in der DISCOL-Region (Südostpazifik vor Peru) fand Park (1999) auf 

einer Fläche von 10 km2 120 verschiedene Arten der Asellota, vor Kalifornien sind sogar in 

einzelnen Proben über 100 Arten gezählt worden (Hessler et al. 1979). Gerade die hohe 

Artenzahl der Asellota war der Anlass zur Ausarbeitung von Theorien über die Faktoren, die 

eine hohe Diversität ermöglichen. Es entstehen allerdings Widersprüche, wenn zwei 

Betrachtungsebenen nicht unterschieden werden:  

a) Diversität entsteht durch Evolution großräumig und über lange Zeitspannen unter 

klimatisch stabilen Bedingungen, wobei Stabilität auch eine langfristige Vorhersagbarkeit von 

Störungen oder von saisonalen Effekten bedeuten kann. 

 b) Kleinräumig und über kurze Zeit lässt sich der Einfluss ökologischer Faktoren 

(Habitatheterogenität und Bioturbation, Saisonalität, Nahrungszufuhr) auf die Diversität und 

Abundanz studieren, die nicht durch Evolution, sondern durch Reproduktion, Rekrutierung, 

biologische Interaktionen etc. entsteht.  
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Ein weiterer Faktor ist die Verbreitungsfähigkeit. Wie alle anderen Peracarida haben die 

Isopoda keine Larven und sind überwiegend wenig beweglich. Dieses reduziert den Genfluss 

und fördert sehr wahrscheinlich die Artbildung. Die Formenvielfalt besteht auch zum Teil 

intraspezifisch, wobei die Morphologie nicht immer eine eindeutige Erkennung der 

Artgrenzen zulässt (Wilson 1983a).  

Die hohe Diversität der Asellota in der Tiefsee beruht wahrscheinlich auch auf der geringen 

Größe der Tiere, die ein Überleben bei geringer Nahrungszufuhr ermöglicht (s. Gage & Tyler 

1991). Das Alter dieses Taxons wird auf Grund von phylogenetischen Analysen und 

Fossilfunden verwandter Taxa (Phreatoicidea) auf über 100 Millionen Jahre geschätzt 

(Wägele 1989). Insgesamt sind 29 Familien der Asellota bekannt, von denen 26 marin 

vorkommen und 16 als typische Tiefseefamilien zu betrachten sind. Eine Folge dieser langen 

Phase der Spezialisierung ist eine bemerkenswert große morphologische Vielfalt (siehe Abb. 

1.3). Einige Formen sind lang gestreckt (Ischnomesidae), andere bizarr bedornt oder gelappt 

(Dendrotiidae, Mesosignidae), oder kompakt und muskulös (schwimmende Munnopsididae). 

Für das hohe Alter vieler Tiefseetaxa spricht die weltweite Verbreitung auf Niveau der 

Gattungen. Von 143 Gattungen der Tiefseeisopoden des Pazifiks fehlen lediglich 9 im 

Atlantik (Hessler & Wilson 1983), was auch für eine relative Homogenität von 

Tiefseebiotopen spricht. Nach Wägele (1989) fand die Evolution der Asellota der Tiefsee 

überwiegend in situ statt, da große Gattungsgruppen, die ausschließlich Tiefseearten 

enthalten, vermutlich monophyletisch sind. Detaillierte Analysen zur Phylogenese innerhalb 

von Gattungen, die Aufschluss über Speziationsmechanismen und Verbreitungswege geben, 

liegen bislang nicht vor. 
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Abb. 1.3: Tiefseebewohner der Asellota. A: Haploniscidae: Haploniscus sp.. B: Acanthaspidiidae: Acanthaspidia drygalskii 
Vanhöffen, 1914. C: Janirellidae: Janirella sp.. D: Mesosignidae: Mesosignum sp.. E: Ischnomesidae. F: Desmosomatidae. G: 
Munnopsididae: Eurycope sp.. Der Maßstabsbalken entspricht 1 mm.  

 

1.8 Isopoda der antarktischen Tiefsee  

Die abyssale Fauna der Antarktis ist bisher kaum untersucht worden, eine aktuelle 

Zusammenfassung bekannter Fakten fehlt. Es existieren wenige erratische Meldungen, die 

belegen, dass es grundsätzlich Tiefseearten gibt, die teils zu kosmopolitischen Gattungen (z.T. 

Desmosoma, Acanthomunna, Eurycope, Disconectes, Ilyarachna, Echinozone, Haploniscus, 

Leptanthura, u.a.), teils zu Taxa gehören, die nur aus dem Südpolarmeer bekannt sind 

(Rectarcturus, Furcarcturus, Echinomunna, Lionectes, Euneognathia, u.a.). Nächste 

Verwandte blinder Tiefseearten sind zum Teil augentragende Arten, die zu Schelfgattungen 
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gehören und endemisch für die Antarktis sind. Die Arcturidae z.B. kommen mit blinden Arten 

bis in Tiefen von > 6000 m vor (Kussakin & Vasina 1995). In diesen Fällen muss man 

vermuten, dass die Tiefseearten durch Einwanderung vom antarktischen Schelf aus 

entstanden sind (Submergenz). Eine Inventarisierung der lokalen Fauna fehlt und daher ist 

nicht bekannt, welchen Anteil die Faunenelemente verschiedener Herkunft haben. 

Die Asellota der Tiefsee der Antarktis sind auch als Besiedler des Schelfs interessant 

(Emergenz), da nirgendwo sonst so viele typische Tiefseegattungen im Benthos flacherer 

Meere vertreten sind. Emergenz ist in der Antarktis z.B. von Munnopsididae, Nannoniscidae, 

Desmosomatidae und Ischnomesidae bekannt (Brandt 1991a, 1992). Andererseits können 

auch Asellota, die weltweit betrachtet ihre Hauptverbreitung in oberen Schelfregionen haben, 

in antarktischen Tiefgewässern gefunden werden (Submergenz der Janiridae, Joeropsididae, 

Paramunnidae (bis 2680 m), Stenetriidae (bis 3400 m), Munnidae (bis 6110 m), 

Acanthaspidiidae (bis 7720 m)), was der Beobachtung entspricht, dass viele, aber nicht alle 

antarktische Benthostaxa eurybath sind (Brey et al. 1996). In der Antarktis sind also 

Emergenz und Submergenz simultan zu beobachten. Nur die Emergenz für das wichtigste 

Phänomen zu halten (Zenkevitch & Birstein 1960, Hessler & Thistle 1975 etc.) oder nur die 

Submergenz hervorzuheben (Dahl 1954, Wolff 1960, Kussakin 1973, Menzies et al. 1973) ist 

somit einseitig und unrealistisch. Dies konnte Brandt (1991a, 1992) am Beispiel der Isopoda 

zeigen. Die Migrationen belegen, dass die Evolution der Schelffauna nicht isoliert von der 

benachbarten Tiefsee betrachtet werden kann. 

 

1.9 Molekulare Systematik 

In den letzten 30 Jahren hat sich zur Klärung stammesgeschichtlicher Fragestellungen neben 

der klassischen Morphologie die Analyse von DNA-Sequenzen etabliert. Einen vielmals 

genutzten DNA-Abschnitt stellt das 18S rRNA Gen dar (z. B. Spears et al. 1994, Canapa et 

al. 1999, Crandall et al. 2000, Martin 2001, Dreyer & Wägele 2002, Englisch et al. 2003). 

Dieses Gen, welches sich für die Kodierung der kleinen Untereinheit der Ribosomen 

verantwortlich zeigt, liegt homolog in allen Vertretern der Metazoa vor. Ein Vorteil dieses 

Gens ist die Existenz von einigen konservierten Sequenzabschnitten, die eine sichere 

Homologisierung der Basen ermöglichen. Zusätzlich gibt es aber auch variable Regionen, die, 

sofern sie nicht verrauscht sind, ein hohes Maß an phylogenetischer Information tragen (u. a. 

Gerbi et al. 1982, Vawter & Brown 1993). Es existieren keine unterschiedlichen Allele des 

18S rRNA Gens in einem Individuum: Alle in einem Organismus vorliegenden Kopien sind 

in ihrer Sequenz fast identisch. Das Vorhandensein verschiedener Allele und die damit 
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verbundene Problematik für phylogenetische Analysen ist insbesondere bei der Verwendung 

von proteinkodierenden Genen zu beachten (u. a. Raupach 2001). Ergänzende Studien 

konnten weiterhin zeigen, dass die Sequenz eines Tieres als Merkmal für eine bestimmte Art 

verwendet werden kann, da die wenigen Abweichungen in der Basenabfolge der 18S rDNA 

innerhalb einer Art zu vernachlässigen sind (Tautz et al. 1988). Mittlerweile kennt man die 

Basensequenzen der kleinen ribosomalen Untereinheit aus Tausenden von Organismen. 

Das 18S rRNA Gen liegt in den Zellkernen eines Organismus als Bestandteil sogenannter 

Transkriptionseinheiten in einer hohen Kopienzahl (mehr als 100) vor. Eine einzelne 

Transkriptionseinheit besteht neben den drei RNA Genen (18S, 5,8S und 28S), die am Aufbau 

der Ribosomen beteiligt sind, aus flankierenden Abschnitten („spacern“), welche jedoch im 

Verlauf der rRNA-Reifung aus dem primären RNA-Transkript herausgeschnitten werden. Ein 

besonderes Kennzeichen ribosomaler RNA ist die Fähigkeit zur Ausbildung ausgedehnter 

intramolekularer Doppelhelix-Bereiche, die sich wiederum zu komplexen dreidimensionalen 

Strukturen falten können. Die Kenntnis der Sekundärstruktur der ribosomalen RNA ist für 

phylogenetische Untersuchungen sehr wichtig, da sie die Identifizierung hypervariabler 

Sequenzabschnitte ermöglicht, in denen eine Homologisierung der beteiligten Basen 

insbesondere bei nicht sehr nahe verwandten Taxa meist unmöglich ist.  

Neben der 18S rDNA wird häufig ein Teilbereich der mitochondrialen 16S rDNA, welche die 

große ribosomale Untereinheit der Mitochondrien kodiert, zur Analyse phylogenetischer 

Fragestellungen verwendet. Für die mitochondrialen Genome der Tiere gilt, dass in den 

meisten Fällen die Mitochondrien über die weibliche Keimbahn vererbt werden und 

männliche Mitochondrien nicht in die Zygote aufgenommen werden. Es sind nur wenige 

Ausnahmen von der Regel der maternalen Vererbung bekannt (z. B. Geller 1994, Liu & 

Mitton 1996). Es entstehen somit maternal transmittierte Klone. Für die Rekonstruktion der 

Phylogenese der Träger der Mitochondrien sind die im Vergleich zum 18S rRNA Gen 

schneller evolvierenden mitochondrialen Gene sehr gut geeignet, ebenso aber auch für 

Populationsstudien, mit denen zum Beispiel die Ausbreitungswege weiblicher Tiere analysiert 

werden sollen (Wägele 2000). Auf Grund der hohen Variabilität der 5’-Hälfte (z. B. Pashley 

& Ke 1992) wird im Rahmen von 16S rDNA Analysen klassischerweise die 3’-Hälfte 

untersucht (z.B. France & Kocher 1996b, Schubart et al. 2000, Quattro et al. 2001). Zur 

Rekonstruktion der Phylogenie der Großgruppen der Isopoda eignet sich dieses Gen 

allerdings nicht (Wetzer 2001, 2002). Für Isopoden liegen bislang nur sehr wenige Arbeiten 

vor, die sich zur Lösung phylogenetischer Fragestellungen des 18S rRNA Gens bedienen 

(Dreyer 1999, Held 2000a, Dreyer & Wägele 2001, Mattern & Schlegel 2001, Dreyer & 
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Wägele 2002, Wägele et al. 2003) oder das mitochondriale 16S rRNA Gen verwenden 

(Baltzer et al. 2000, Held 2000b, Michel-Salzat & Bouchon 2000, Held 2001, Wetzer 2001, 

Wetzer 2002, Held 2003, Hidding et al. 2003, Baratti et al. 2004, Held 2004).  

Es existieren bis heute kaum populationsgenetische oder molekularsystematische Studien 

über polare Arten oder Tiefseeorganismen. Pawloski et al. (2002) untersuchten Vertreter der 

Allogromiina (Foraminifera) des McMurdo Sunds und entdeckten, dass die 27 untersuchten 

Morphotypen sich aus 49 unterschiedlichen Genotypen zusammensetzen. Bargelloni et al. 

(1994, 2000) rekonstruierten die Radiationen der Notothenioidei und Euphausiaceen mit Hilfe 

der 12S und 16S rDNA und berechneten, dass diese vor 10-15 bzw. 20 Millionen Jahren 

einsetzten, sofern die angenommenen Substitutionsraten stimmen. Isopoden waren bislang 

lediglich Gegenstand einiger Arbeiten von Held (2000a, 2000b, 2003, 2004). Phylogenetische 

Studien an Tiefseetaxa führten z.B. Féral et al. (1994) für die Polychaeten von 

Hydrothermalquellen durch. Sie wiesen nach, dass die Alvinellidae monophyletisch und mit 

den Terebellidae verwandt sind. Populationsanalysen vollzogen Chase et al. (1998) an der 

Tiefseemuschel Deminucula atacellana. Es zeigte sich, dass die genetische Variabilität vor 

der Ostküste der USA kleinräumig nachweisbar war und Populationen oberhalb 2500 m sich 

deutlich von tieferen unterschieden und Standorte, die nur 134 km auseinander lagen, eigene 

Charakteristika aufwiesen. Die Untersuchung weiterer Mollusken (Etter et al. 1999) ergab 

eine große genetische Variabilität innerhalb einer Art, vergleichbar den Unterschieden 

zwischen Arten oder gar Gattungen bei Flachwasserpopulationen. Ein Beispiel für Crustaceen 

ist die Arbeit von France & Kocher (1996) über den Tiefsee-Flohkrebs Eurythenes gryllus, 

einer scheinbar kosmopolitischen Art. Hier sind Populationen gleicher Tiefenzonen eines 

Ozeanbeckens homogen, Populationen verschiedener Tiefenzonen jedoch so unähnlich, dass 

es sich um kryptische Arten handeln könnte.  

Mittels Enzymelektrophoresen konnte bereits bei Schnecken, Stachelhäutern und Flohkrebsen 

eine hohe genetische Variabilität nachgewiesen werden (Doyle 1972, Ayala & Valentine 

1974, Ayala et al. 1975, Siebenaller 1978, France et al. 1992, France 1994, Vrijenhoek et al. 

1994). Die genetische Diversität ist also bei einigen der bisher untersuchten Arten höher als es 

die Morphologie erkennen lässt, die ökologischen Ursachen für diese Differenzierung sind 

noch unbekannt.  
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1.10 Fragestellungen 

Trotz ihrer herausragenden Stellung in der Tiefsee wurde der Phylogenie der Asellota bislang 

wenig Beachtung geschenkt. Arbeiten von Kussakin (1973), Hessler et al. (1979) oder Fresi et 

al. (1980) berücksichtigen nicht die Kriterien der phylogenetischen Systematik nach Hennig 

(1982), was ihren Nutzen erheblich einschränkt. Wilson (1987) analysierte die Evolution und 

Phylogenie einiger Familien der Asellota an Hand morphologischer Charakteristika, ging 

jedoch nicht auf die verwandtschaftlichen Beziehungen innerhalb der Janiroidea ein. Die 

bislang einzige umfassende Rekonstruktion der Phylogenie der Asellota unter Verwendung 

morphologischer Merkmale gab Wägele (1989). Nachfolgende Arbeiten beschränkten sich 

auf ausgewählte Familien (Munnopsididae: Wilson 1989, Acanthaspidiidae: Brandt 1991a, 

Janiridae: Wilson 1994). Eine erste molekulargenetische Arbeit (Wägele et al. 2003) umfasste 

lediglich eine kleine und nicht repräsentative Anzahl an Taxa, da Vertreter vieler typischer 

Tiefseefamilien fehlen. 

In der vorliegenden Arbeit wurde die Phylogenie der marinen Asellota molekulargenetisch 

unter der Verwendung von 18S rDNA Sequenzen untersucht. Ein besonderes Augenmerk galt 

hierbei den Janiroidea. Das Verständnis der Phylogenie dieses Taxons, in dem alle typischen 

Tiefseefamilien der Asellota sowie verschiedene Flachwassergruppen zusammengefasst 

werden, ermöglicht Rückschlüsse auf die Besiedlung der Tiefsee. 

Ein weiterer Aspekt der Arbeit beschäftigte sich mit der genetischen Variabilität ausgewählter 

Taxa der Asellota. Viele Organismen sind auf dem antarktischen Schelf weitverbreitet und 

zahlreiche Taxa werden als zirkumantarktische Formen angesehen (Sieg & Wägele 1990). 

Held (2000a, 2003, 2004) konnte jedoch innerhalb der auf dem Schelf häufig zu findenden 

Asseln Ceratoserolis trilobitoides und Glyptonotus antarcticus kryptische Arten 

identifizieren. Setzen sich auch weitverbreitete Arten der Asellota aus kryptischen Arten 

zusammen? Hierzu wurden Bereiche der 16S rDNA Sequenzen verschiedener Individuen der 

zirkumantarktischen Art  Acanthaspidia drygalskii Vanhöffen 1914 (Acanthaspidiidae, siehe 

Abb.1.3 B) aus der westlichen und östlichen Weddell See untersucht.  

Im Rahmen der ANDEEP-Expeditionen wurden für die vorliegende Arbeit vom Autor  

mehrere Individuen der Gattung Haploniscus sp. 1 nahe der sogenannten „Shackleton 

Fracture Zone“, dem „South Scotia Ridge“ nahe Elephant Island sowie der westlichen 

Weddell See in unterschiedlichen Tiefen gefangen. Die gefangenen Individuen sind sich sehr 

ähnlich, unterscheiden sich jedoch insbesondere durch eine auffällig variable Rostrumform 

voneinander (siehe Abb. 1.4). Weiterhin liegen Variationen in der Form des Pleotelsons sowie 

der Beborstung der Beine vor. Kennzeichnen die geringen morphologischen Unterschiede 
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tatsächlich verschiedene Arten oder handelt es sich um klinale Variationen von lokalen 

Populationen innerhalb einer Art? Zur Klärung dieser Fragen wurde ebenfalls ein Abschnitt 

des 16S rRNA Gens analysiert.  

 

 
 

Abb. 1.4: Dorsale und laterale Ansicht eines Vertreters des Haploniscus sp. 1-Komplexes. Auffallend ist das markante 
und mit Sinneshaaren besetzte Rostrum (schwarze Pfeile) der Tiere  (mit freundlicher Genehmigung von Wiebke Brökeland). 

 

Zusammenfassend ergaben sich für diese Arbeit somit folgende Fragestellungen: 
 

• Welche Verwandtschaftshypothesen ergeben sich für die marinen Asellota, 

insbesondere der Janiroidea,  bei der Analyse der 18S rDNA Sequenzen? 

• Sind die Ergebnisse der Analyse der 18S rDNA Sequenzen mit den Erkenntnissen 

morphologischer Analysen kompatibel? 

• Welche Rückschlüsse können aus den molekulargenetischen Daten für die Besiedlung 

der Tiefsee durch die Asellota gezogen werden?  

• Repräsentiert die zirkumantarktisch verbreitete Art Acanthaspidia drygalskii wirklich 

eine Art oder setzt sie sich aus kryptischen Arten zusammen?   

• Kennzeichnen geringe morphologische Variationen innerhalb der Gattung 

Haploniscus tatsächlich verschiedene Arten oder handelt es sich um klinale 

Variationen von lokalen Populationen innerhalb einer Art? 

 1 mm  
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2.1 Herkunft des verwendeten Tiermaterials 

Das antarktische Tiermaterial für die molekulargenetischen Untersuchungen wurde fast 

ausschließlich im Rahmen der ANDEEP I und ANDEEP II Expeditionen (ANT XIX/3-4) 

sowie der BENDEX-Expedition (ANT XXI/2) an Bord des deutschen Forschungsschiffes 

„Polarstern“ vom Autor gesammelt. Ziel der beiden ANDEEP-Expeditionen war erstmalig 

eine gezielte Sammlung von Tiefseeorganismen des Südpolarmeeres, wobei gefangene 

Tiefseeisopoden ebenfalls erstmalig für molekulargenetische Analysen konserviert wurden. 

Die Auswirkungen von Eisbergkratzern auf die benthischen Lebensgemeinschaften des 

Schelfs sowie die Wiederbesiedlung der gestörten Areale war Forschungsschwerpunkt der 

BENDEX-Expedition. Die Untersuchungsgebiete der Expeditionen sind in Abbildung 2.1 

farbig gekennzeichnet. 
 

 

Abb. 2.1: Stationskarte der ANDEEP- und BENDEX-Expe ditionen.  Die Probengebiete von ANDEEP I (hellblaue Fläche) 
konzentrierten sich auf den südlichen Bereich der Drake Passage sowie die Gewässer um die Süd-Shetland-Inseln. Neben der 
Beprobung der Tiefsee erfolgte in Küstennähe der Einsatz zahlreicher Grundschleppnetze mit fischereibiologischem 
Hintergrund. Das abyssale Becken der Weddell See und der Tiefseegraben östlich der Süd-Sandwich-Inseln waren Ziele von 
ANDEEP II (dunkelblaue Flächen). Das Probengebiet der BENDEX-Expedition lag im küstennahen Gebiet der östlichen 
Weddell See nahe der deutschen Forschungsstation „Neumayer“ (rote Fläche) sowie um Bouvet Island (nicht eingezeichnet). 
Die Karte wurde mit PanMap, Version 0.9.6 (1996, 1997), einem Bestandteil des PANGAEA-Programms (Diepenbroek et al. 
2002), erstellt. 

 

 

2. Material und Methoden 
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Der Großteil der in dieser Arbeit bearbeiteten Tiere stammt aus den Fängen des 

Epibenthosschlittens sowie vereinzelt aus den Fängen des Agassiz Trawls oder des 

Grundschleppnetzes. Eine vollständige Liste aller während der ANDEEP-Fahrten beprobten 

Stationen geben Fütterer et al. (2003). Der Fahrtbericht der BENDEX-Fahrt befindet sich in 

Vorbereitung. Tabelle 2.1 gibt Auskunft über die systematische Stellung und Herkunft der 

Asellota, von denen im Rahmen dieser Arbeit die vollständigen 18S rDNA Sequenzen 

amplifiziert und sequenziert werden konnten. Von bereits in der Gendatenbank des „National 

Center for Biotechnology Information“ (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) hinterlegten 

Sequenzen sind die „accession numbers“ angegeben. Bislang unveröffentlichte Sequenzen 

können dem Anhang entnommen werden (siehe 8.2.1). Die verwendeten systematischen 

Bezeichnungen der übergeordneten Taxagruppierungen beruhen auf dem von Martin & Davis 

(2001) verwendeten System. 

 

Tab. 2.1:  Systematische Stellung und Herkunft der untersuchten Taxa der Asellota, für die die vollständige 18S rDNA 
doppelsträngig sequenziert werden konnte. Von bereits in der NCBI-Gendatenbank hinterlegten Sequenzen sind ergänzend die 
„accession numbers“ angegeben: 
 
 

Überfamilie Stenetrioidea Hansen, 1905 

Stenetriidae Hansen, 1905 

Stenetrium sp.          AY461453

  ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Tenupedunculus acutum (Vanhöffen, 1914)  

  BENDEX, Station 326-1: 72°51,43'  S/ 19° 38,67' O - 72°51,33' S/ 19°38,44' O; 616-606 m 

   
Überfamilie Janiroidea Sars, 1897 

Acanthaspidiidae Menzies, 1962 

Acanthaspidia bifurcatoides Vasina & Kussakin, 1982     AY461457 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m  

Acanthaspidia drygalskii Vanhöffen, 1914      AY461458 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Acanthaspidia pleuronotus (Menzies & Schultz, 1967)    AY461459 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Acanthaspidia rostratus (Menzies & Schultz, 1967)    AY461456 

 ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Acanthaspidia sp.         AY461455 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Ianthopsis multispinosa Vanhöffen, 1914  

BENDEX, Station 232-1: 71°18,61'  S/ 13°56,12' O - 71°18,73'  S/ 13°56,57'  O; 910-900 m 
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Ianthopsis nasicornis Vanhöffen, 1914 

BENDEX, Station 232-1: 71°18,61' S/ 13°56,12' O - 71°18,73' S/ 13°56,57' O; 910-900 m 

Ianthopsis ruseri Vanhöffen, 1914 

BENDEX, Station 19-1 (Bouvet Island): 54°30,06' S/ 3°14,13' O - 54° 30,1' S/ 3°13,97' O; 247-259 m 

Dendrotiidae Vanhöffen, 1914 

Dendromunna sp.         AY461464 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Desmosomatidae Sars, 1899 

Chelator sp.           AY461460 

ANDEEP I, Station 46-7: 60°38,35' S/ 53°57,36' W -  60°38,12' S/ 53°57,49' W; 2894-2893 m 

Eugerda sp.          AY461463 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Eugerdella natator (Hansen, 1916)       AY461462 

ANDEEP II, Station 129-2: 59°52,21' S/ 59°58,75' W - 59°52,15' S/ 59°59,03' W; 3643-3622 m 

Mirabilicoxa sp.         AY461461 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m 

Haplomunnidae Wilson, 1976 

Thylakogaster sp.          AY461470 

ANDEEP II, Station 114-4: 61°43,54' S/ 60°44,20' W - 61°43,54' S/ 60°44,55' W; 2914-2920 m 

Haploniscidae Hansen, 1916 

Antennuloniscus armatus Menzies, 1962       AY461468 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m 

Haploniscus sp. 1         AY461465 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m 

Haploniscus sp. 6         AY461466 

ANDEEP I, Station 46-7: 60°38,35' S/ 53°57,36' W -  60°38,12' S/ 53°57,49' W; 2894-2893 m 

Haploniscus sp. 8         AY461467 

ANDEEP II, Station 134-4: 65°19,20' S/ 48°03,81' W - 65°19,15' S/ 48°3,34' W; 4066-4067 m 

Mastigoniscus sp. 1         AY461469 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m 

Ischnomesidae Hansen, 1916 

Haplomesus sp. 1         AY461474 

ANDEEP I, Station 46-7: 60°38,35' S/ 53°57,36' W -  60°38,12' S/ 53°57,49' W; 2894-2893 m 

Haplomesus sp. 2         AY461473 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m 

Ischnomesus sp.         AY461472 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Stylomesus sp.         Y461471 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 
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Janirellidae Menzies, 1956 

Janirella sp.           AY461475 

ANDEEP I, Station 43-8: 60°27,12' S/ 56°05,10' W - 60°27,24' S/ 56°05,25' W; 3961-3962 m 

Janiridae sensu Wolff 1962 

Iais pubescens (Dana, 1853)   

 Ushuaia (Argentinien), Supralitoral 

Iathrippa sarsi (Pfeffer, 1887)  

  BENDEX, Station 280-1: 71°07,20' S/ 11°26,47' O - 71°07,15' S/ 11°26,23' O; 191-228 m 

Neojaera antarctica (Pfeffer, 1887)       AY461454 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Neojaera sp. 1    

BENDEX, Station 145-1: 70°56,99' S/ 10°48,26' O - 70°56,97' S/ 10°47,71' O; 401-405 m 

 Neojaera sp. 2  

  BENDEX, Station 232-1: 71°18,61' S/ 13°56,12' O - 71°18,73' S/ 13°56,57' O; 910-900 m 

Joeropsididae Nordenstam, 1933 

 Joeropsis sp.  

  BENDEX 276-1: 71°06,44' S/ 11°27,76' O - 71°06,64' S/ 11°27,28' O; 277-268 m 

Macrostylidae Hansen, 1916 

Macrostylis sp. 1         AY461476 

ANDEEP II, Station 140-8: 58°15,98' S/ 24°53,72' W - 58°16,13' S/ 24°53,87' W; 2947-2970 m 

Macrostylis sp. 2         AY461477 

ANDEEP II, Station 138-6: 62°58,09' S/ 27°54,54' W - 62°58,02' S/ 27°54,25' W; 4543-4541 m 

Mesosignidae Schultz, 1969 

Mesosignum sp.         AY461478 

ANDEEP I, Station 114-4: 61°43,54' S/ 60°44,20' W - 61°43,54' S /60°44,55' W; 2914-2920 m 

Munnopsididae Sars, 1869 

Betamorpha identifrons (Menzies, 1962)  

BENDEX, Station 284-1: 72°29,12' S/ 17°50,84' O - 72°29,26' S/ 17°50,54' O; 805-754 m 

Coperonus sp.  

BENDEX, Station 19-1: 54°30,06' S/ 3°14,13' O - 54°30,01' S/ 3°13,97' O; 247-259 m 

Echinozone sp.         AY461480 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m 

Eurycope sarsi Beddard, 1885         AY461479 

  ANDEEP I, Station 43-8: 60°27,12' S/ 56°05,10' W - 60°27,24' S/ 56°05,25' W; 3961-3962 m 

Eurycope sp. 1  

BENDEX, Station 232-1: 71°18,61' S/ 13°56,12' O - 71°18,73' S/ 13°56,57' O; 910-900 m 

Eurycope sp. 2 

 ANDEEP I, Station 114-4: 61°43,54' S/ 60°44,20' W - 61°43,54' S /60°44,55' W; 2914-2920 m 



2. MATERIAL UND METHODEN                                                                                                                         18    

Ilyarachna antarctica (Vanhöffen, 1914)      AY461481 

ANDEEP I, Station 43-8: 60°27,12' S/ 56°05,10' W - 60°27,24' S/ 56°05,25' W; 3961-3962 m 

Storthyngurella triplospinosa (Menzies, 1962)     AY461482 

ANDEEP I, Station 46-7: 60°38,35' S/ 53°57,36' W -  60°38,12' S/ 53°57,49' W; 2894-2893 m 

Sursumura robustissima (Monod, 1925)  

BENDEX, Station 232-1: 71°18,61' S/ 13°56,12' O - 71°18,73' S/ 13°56,57' O; 910-900 m 

Nannoniscidae Hansen, 1916 

 Austroniscus sp.   

  BENDEX, Station 232-1: 71°18,61' S/ 13°56,12' O - 71°18,73' S/ 13°56,57' O; 910-900 m 

 

Tabelle 2.2 fasst die systematische Stellung und Herkunft der Asellota, von denen die 

partielle 16S rDNA amplifiziert und sequenziert werden konnten, zusammen.  

 

Tab. 2.2:  Systematische Stellung, Herkunft und Anzahl der untersuchten Taxa der Asellota, für die die partielle 16S rDNA 
doppelsträngig sequenziert werden konnte. Neben der individuellen Kennung ist die entsprechende „accession number“ 
aufgeführt: 
 
 

Überfamilie Janiroidea Sars, 1897  

Acanthaspidiidae Menzies, 1962 

Acanthaspidia bifurcatoides Vasina & Kussakin, 1982 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m:  1 Individuum  

AC4: AY691345 

ANDEEP I, Station 46-7: 60°38,35' S/ 53°57,36' W -  60°38,12' S/ 53°57,49' W; 2894-2893 m:  2 Individuen 

AC1: AY691343  

AC3: AY691344 

ANDEEP II, Station 132-2: 65°17,75' S/ 53°22,82' W -  65°17,56' S/ 53°22,83' W; 2086-2086 m:  1 Individuum 

AC6: AY691346 

Acanthaspidia drygalskii Vanhöffen, 1914 

  ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m:  9 Individuen 

   AC10: AY691353  

AC12: AY691354 

AC14: AY691356 

AC15: AY691355 

AC17: AY691357 

AC19: AY691358 

AC22: AY691359 

AC24: AY691360 

AC27: AY691361 

BENDEX, Station 232-1: 71°18,61' S/ 13°56,12' O - 71°18,73' S/ 13°56,57' O; 910-900 m:  6 Individuen 

BAC17: AY691362 

BAC18: AY691363 

BAC19: AY691364 

BAC20: AY691365 

   BAC21: AY691366 

BAC24: AY691367 
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BENDEX, Station 297-1: 72°48,50' S/ 19°31,60' O - 72°48,65' S/ 19°31,85' O; 668-630 m:  2 Individuen 

BAC45: AY691368 

BAC46: AY691369 

Acanthaspidia pleuronotus (Menzies & Schultz, 1967) 

ANDEEP II, Station 134-4: 65°19,20' S/ 48°03,81' W - 65°19,15' S/ 48°03,34' W; 4066-4067 m:  2 Individuen 

AC7: AY691347 

AC9: AY691348 

Acanthaspidia sp.  
ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,06' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m:  4 Individuen 

 AC13: AY691349 

AC18: AY691350 

AC21: AY691351 

AC23: AY691352 

Ianthopsis multispinosa Vanhöffen, 1914 

BENDEX, Station 232-1: 71°18,61' S/ 13°56,12' O - 71°18,73' S/ 13°56,57' O; 910-900 m:  3 Individuen 

 BAC10: AY691340 

BAC11: AY691341 

BAC12: AY691342 

Ianthopsis ruseri Vanhöffen, 1914 

BENDEX, Station 19-1: 54°30,06' S/ 3°14,13' O - 54° 30,01' S/ 3°13,97' O; 247-259 m:  1 Individuum 

 BAC1: AY691334 

BENDEX, Station 90-1: 70°56,14' S/ 10°31,70' O - 70°55,92' S/ 10°32,37' O; 274-288 m:  1 Individuum 

 BAC5: AY691335 

BENDEX, Station 283-1: 72°32,39' S/ 17°59,34' O - 72°32,45' S/ 17°59,37' O; 554-542 m:  1 Individuum 

 BAC37: AY691336 

BENDEX, Station 297-1: 72°48,50' S/ 19°31,60' O - 72°48,65' S/ 19°31,85' O; 668-630 m:  2 Individuen 

 BAC51: AY691337 

BAC52: AY691338 

BENDEX, Station 326-1: 72°51,43' S/ 19°38,67' O - 72°51,33' S/ 19°38,44' O; 616-606 m:  1 Individuum  

   BAC54: AY691339 

Haploniscidae Hansen, 1916 

Antennuloniscus armatus Menzies, 1962 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m:  1 Individuum 

 HA55: AY693397 

Haploniscus sp. 1 

ANDEEP I, Station 41-3: 59°22,24' S/ 60°04,06' W - 59°22,40' S/ 60°03,99' W; 2375-2372 m:  1 Individuum 

 HA63: AY693412 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m:  5 Individuen 

 HA24: AY693401 

HA26: AY693402 

HA27: AY693403 

HA28: AY693404 

HA56: AY693411 

ANDEEP I, Station 43-8: 60°27,12' S/ 56°05,10' W - 60°27,24' S/ 56°05,25' W; 3961-3962 m:  3 Individuen 

 HA39: AY693410 

HA68: AY693413 

HA70: AY693414 

 



2. MATERIAL UND METHODEN                                                                                                                         20    

ANDEEP I, Station 46-7: 60°38,35' S/ 53°57,36' W -  60°38,12' S/ 53°57,49' W; 2894-2893 m:  6 Individuen 

 HA2: AY693400 

HA34: AY693405 

HA35: AY693406 

HA36: AY693407 

HA37: AY693408 

HA38: AY693409 

ANDEEP II, Station 133-3: 65°20,15' S/ 54°14,35' W - 65°20,6' S/ 54°14,51' W; 1122-1119 m:  4 Individuen 

 HA73: AY693415 

HA78: AY693416 

HA79: AY693417 

HA80: AY693418 

 Haploniscus sp. 8 

ANDEEP II, Station 134-4: 65°19,20' S/ 48°03,81' W - 65°19,15' S/ 48°03,34' W; 4066-4067 m:  1 Individuum 

 HA450: AY693421 

Haploniscus sp. 7 

ANDEEP II, Station 129-2: 59°52,21' S/ 59°58,75' W - 59°52,15' S/ 59°59,03' W; 3643-3622 m:  1 Individuum 

HA402: AY693419 

Haploniscus sp. 4 

ANDEEP II, Station 129-2: 59°52,21' S/ 59°58,75' W - 59°52,15' S/ 59°59,03' W; 3643-3622 m:  1 Individuum 

 HA403: AY693420 

Mastigoniscus sp. 1 

ANDEEP I, Station 42-2: 59°40,29' S/ 57°35,43' W - 59°40,42' S/ 57°35,27' W; 3683-3680 m:  2 Individuen 

 HA51: AY693398 

HA57: AY693399 

 

 

Tabelle 2.3 listet die der NCBI-Genbank entnommenen Sequenzen weiterer Taxa der Asellota 

und der Crustacea auf, die in dieser Arbeit Verwendung fanden. Hierunter befinden sich mit 

Asellus aquaticus, Lirceus fontinalis, Proasellus slavus und Stenasellus slavus auch vier 

limnische Asellota.   

 
Tab. 2.3:  Vollständige 18S rDNA sowie partielle 16S rDNA Sequenzen aus der NCBI-Gendatenbank, die in dieser Arbeit 
verwendet wurden: 
 
 

18S rDNA Sequenzen: 

Ordnung Decapoda Latreille, 1802 

Überfamilie Astacoidea Latreille, 1802 

Astacidae Latreille, 1802 

Astacus astacus (Linnaeus, 1758)    AF235959 
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Ordnung Isopoda Latreille, 1817 

Überfamilie Aselloidea Latreille, 1802 

  Asellidae Latreille, 1802 

   Asellus aquaticus (Linnaeus, 1758)     AF255701 

Lirceus fontinalis Rafinesque-Schmaltz, 1820   AF255702 

Proasellus slavus (Remy, 1848)    AF496662 

Stenasellidae Dudich, 1924 

Stenasellus racovitzai Razzauti, 1925    AF453248 

Überfamilie Janiroidea Sars, 1897 

Janiridae Sars, 1897    

Iathrippa trilobatus (Richardson, 1910)    AF279606 

Janira maculosa Leach, 1814    AF255700 

Joeropsididae Nordenstam, 1933 

Joeropsis coralicola Schultz & McCloskey, 1967  AF279608 

Munnopsididae Sars, 1869 

Acanthocope galathea Wolff, 1962    AF496656 

Echinozone spinosa Hodgson, 1910    AF496658 

Eurycope inermis Hansen, 1916     AF279607 

Munnopsis typica Sars, 1861     AF496661 

Sursumura falcata (George & Menzies, 1968)  AF498908 

 

16S rDNA Sequenzen: 

Ordnung Isopoda Latreille, 1817 

Überfamilie Janiroidea Sars, 1897 

Joeropsididae Nordenstam, 1933 

Joeropsis dubia Menzies, 1951    AF260860 

 

Drei weitere in der Genbank hinterlegte 18S rDNA Sequenzen der Asellota fanden in dieser 

Arbeit keine Verwendung. Hierbei handelt es sich um die Sequenzen von Carpias nereus 

(AF496657), Jaera albifrons (AF279606) und Jaera nordmanni (AF279610), die der Familie 

Janiridae angehören. Bei diesen extrem abgeleiteten Sequenzen ist eine sichere 

Basenhomologisierung mit anderen Sequenzen in vielen Positionen nicht gewährleistet, was 

zu artifiziellen Gruppierungen führt und den Nutzen dieser Daten bei 

Stammbaumrekonstruktion maßgeblich einschränkt (Dreyer 1999).  
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2.2 Methoden 

2.2.1 Fixierung des Tiermaterials 

Die Fixierung von Material früherer Expeditionen für taxonomische oder histologische 

Studien erfolgte überwiegend in Formalin, welches sich auf Grund der einfachen Handhabung 

an Bord und geringer Kosten lange Zeit empfahl. Dieses Material ist für molekulargenetische 

Arbeiten jedoch ungeeignet, da Formalin zwar das Gewebe fixiert, allerdings auch die DNA 

auf Grund zahlreicher komplexer und meist noch unbekannter Reaktionen abbaut (Schander 

& Halanych 2003). PCR-Amplifikate aus formalinfixiertem Material beschränken sich auf 

sehr kurze Genabschnitte von wenigen hundert Basenpaaren Länge (France & Kocher 1996b, 

Chase et al. 1998b), sofern eine Amplifikation überhaupt möglich ist. Daher ist eine geeignete 

Fixierung des Tiermaterials für molekulargenetische Arbeiten unerlässlich.    

Für Isopoden und andere Peracarida hat sich die Verwendung von vorgekühltem 96%igen 

Ethanol etabliert, das eine gute Fixierung der DNA ermöglicht (Dreyer 1999, Held 2000a, 

Englisch & Koenemann 2001, Englisch et al. 2003, Haye et al. 2004). Hierzu wurden die 

Tiere umgehend nach dem Fang und möglichst lebend in das vorgekühlte Ethanol überführt 

und für mindestens 48 Stunden bei +4°C gelagert. Mit dieser Vorgehensweise werden die bei 

Isopoden nachgewiesenen hochaktiven DNA-Nukleasen inhibiert (Dreyer 1999). Das rasche 

Eindringen des Ethanols in das Gewebe und die niedrige Temperatur schränken die Aktivität 

der temperaturabhängigen Nukleasen ein und ermöglichen die Extraktion weitgehend 

hochmolekularer DNA. Alle verwendeten Tiere wurden einzeln in Kunststoffviolen gelagert.  

 

2.2.2 Präparation und DNA-Isolierung 

Die Extraktion von DNA erfolgte aus präparierten Peraeopoden der Asseln, die restlichen 

Bestandteile des Tieres konnten zur Identifizierung genutzt werden. Die Präparation wurde 

unter einem Binokular mit sterilen Pinzetten durchgeführt. In einigen Fällen lagen mehrere 

Exemplare einer Art vor, was die Verwendung vollständiger Tiere für die DNA-Extraktion 

ermöglichte. Ergänzend wurden die Tiere mit einer Digitalkamera mehrfach photographiert. 

Zur Vermeidung einer Kontamination mit Fremd-DNA erfolgte die Extraktion der 

genomischen DNA unter weitgehend sterilen Bedingungen. Die Extraktion der DNA wurde 

bei fast allen Tieren bereits an Bord der „Polarstern“ durchgeführt. Vorversuche zeigten, dass 

eine rasche Extraktion nach der Fixierung der Tiere zu einer deutlich höheren Ausbeute an 

hochmolekularer DNA führt. Zur DNA-Isolierung wurde das Blood & Tissue-Kit der Firma 

Qiagen sowie das NucleoSpin®-Tissue Kit der Firma Macherey-Nagel laut Protokoll 

verwendet, die Lagerung der im Puffer gelösten DNA erfolgte bei +4°C.  
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2.2.3 Elektrophoretische Auftrennung von DNA-Fragmenten in  

         Agarosegelen 

Die Elektrophorese stellt eine vielseitige Methode zur Charakterisierung geladener 

Makromoleküle und zur Überprüfung ihrer Reinheit dar. Elektrisch geladene, gelöste 

Teilchen werden hierbei auf Grund ihrer unterschiedlichen Wanderungsgeschwindigkeit in 

einem elektrischen Feld getrennt. 

Zur Kontrolle von Qualität und Quantität der isolierten DNA wurde ein Aliquot des DNA-

Isolats (2 µl) mit DNA-Probenpuffer (vgl. 8.1.2) im Verhältnis 1:1 vermischt, auf ein 

Horizontalgel aufgetragen und elektrophoretisch aufgetrennt. Zur Herstellung des 

Agarosegels wurde die Agarose in 1x TBE-Puffer (vgl. 8.1.2) durch Erhitzen in einer 

Mikrowelle vollständig gelöst. Die Lösung wurde in die Elektrophoreseapparatur gegossen, 

wobei ein eingesetzter Kamm die notwendigen Probentaschen erzeugte. Nach dem Abkühlen 

und der Gelierung des Gels erfolgte die Zugabe des Laufpuffers (1x TBE-Puffer, vgl. 8.1.2) 

und die Herausnahme des Kammes. Das Befüllen der Kammern mit den vorbereiteten Proben 

stellte den nächsten Arbeitsschritt dar. Die angelegte Spannung betrug 130 Volt, die 

Stromstärke 2 Ampere und die Laufzeit 10 Minuten (bzw. bei der Kontrolle von PCR-

Produkten (siehe 2.2.4) und aufgereinigten Plasmiden (siehe 2.2.8) 20 Minuten). Der im 

Probenpuffer enthaltene Farbstoff wanderte mit der DNA zur Anode (Bromphenolblau 

wandert ungefähr so schnell wie ein 300 bp großes DNA-Fragment) und bot so eine 

Möglichkeit, das Fortschreiten der DNA-Wanderung zu verfolgen. Zur Detektion der DNA 

wurde das Agarosegel in ein mit dem Farbstoff Ethidiumbromid (vgl. 8.1.2) versetztes 

Wasserbad mit einer Konzentration von 2 mg Ethidiumbromid in 150 ml 1x TBE-Puffer für 1 

Minute überführt. Ethidiumbromid interkaliert mit DNA-Molekülen und emittiert bei 

Anregung mit UV-Licht (254-366 nm) orange-rotes Licht (590 nm). Entsprechend erfolgte 

die Auswertung und Photographie der Gele nach Ablauf der Laufzeit unter ultraviolettem 

Licht. Zur Charakterisierung der Fragmentgrößen wurde die DNA-Längenstandards VIII 

(0,019-1,11 kpb) und VII (0.37-8,0 kbp) der Firma Invitrogen verwendet (vgl. 8.1.6).  

 

2.2.4 Die Polymerase-Kettenreaktion 

Das Grundprinzip der Polymerase-Kettenreaktion entwickelte Kary B. Mullis (1986), eine 

Verfahrensoptimierung erfolgte durch Saiki et al. (1988). Die Vorgänge bei der 

Vervielfältigung einer Nukleinsäure mittels PCR sind dem Reaktionsablauf der natürlichen 

Replikation sehr ähnlich. Dabei synthetisiert eine DNA-Polymerase, ausgehend von 

Startermolekülen, einen neuen DNA-Strang an einer einzelsträngingen Nukleinsäure-Matrize. 
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Bei der PCR werden als Startermoleküle synthetische DNA-Oligonukleotide (Primer) 

verwendet, die an die Matrizen-DNA hybridisieren. Von deren 3’-Ende aus synthetisiert eine 

hitzestabile DNA-Polymerase den neuen DNA-Doppelstrang. Durch die Wahl eines 

gegenläufig orientierten Oligonukleotid-Primerpaares kann gezielt die DNA-Sequenz 

zwischen den beiden Primern vervielfältigt werden. Das entscheidende Prinzip der PCR ist 

die zyklische Wiederholung der einzelnen Reaktionsschritte (Denaturierung, Primer-

Annealing und Primer-Extension), wodurch die Matrize exponentiell amplifiziert wird (siehe 

Abb. 2.2). 

 

 
Abb. 2.2: Schematischer Ablauf einer Polymerase-Ket tenreaktion.  Im ersten Schritt wird die Matrizen-DNA durch 
thermische Denaturierung in einzelsträngige DNA überführt. An diese hybridisieren im folgenden Schritt die Oligonukleotid-
Primer. Davon ausgehend synthetisiert die DNA-Polymerase im anschließenden Schritt die komplementären Stränge. Durch 
mehrfache Wiederholung dieses aus drei Schritten bestehenden Zyklus erfolgt eine exponentielle Amplifikation (verändert nach 
Gassen & Schrimpf, 1999). 
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Zur Amplifikation wurden die Taq-Polymerasen der Firma Böhringer und Qiagen verwendet, 

die PCR-Protokolle orientierten sich an dem entsprechenden Standardprotokoll. Für die PCR 

zur Amplifizierung des vollständigen 18S rRNA-Gens wurde folgender Ansatz mit einem 

Gesamtvolumen von 50 µl gewählt:  

 

5 µl 10x PCR-Puffer (Böhringer oder Qiagen) 

5 µl dNTP-Mix (2 mmol/µl (0,2 mM von jedem der 4 dNTPs))    

0,3 µl sense-Primer (50 pmol/µl) 

0,3 µl antisense-Primer (50 pmol/µl) 

0,2 µl Taq-Polymerase (Böhringer oder Qiagen) (5 U/µl) 

1,0 – 2,5 µl DNA (Konzentration nicht ermittelt) 

38,2 – 36,7 µl autoklaviertes Wasser (reinst) 

 

Etwas modifiziert gestaltete sich der Reaktionsansatz für die Amplifizierung des 

mitochondrialen 16S rRNA-Gens, wozu ausschließlich die Polymerase der Firma Qiagen 

verwendet wurde. Die Zugabe der mitgelieferten Q-Solution, welche aus verschiedenen 

anionischen Detergentien besteht., bewirkte eine deutliche Erhöhung der Ausbeute an PCR-

Produkten. Die Zusammensetzung eines PCR-Ansatzes zur Amplifizierung des partiellen 16S 

rRNA-Gens mit einem Gesamtvolumen von 25 µl ist im Folgenden zusammengefasst: 

 

2,5 µl 10x PCR-Puffer (Qiagen) 

2,5 µl dNTP-Mix (2 mmol/µl (0,2 mM von jedem der 4 dNTPs))    

5 µl Q-Solution 

0,3 µl sense-Primer (50 pmol/µl) 

0,3 µl antisense-Primer (50 pmol/µl) 

0,2 µl Taq-Polymerase (Qiagen) (5 U/µl) 

1,0 – 2,5 µl DNA (Konzentration nicht ermittelt) 

11,7 – 13,2 µl autoklaviertes Wasser (reinst) 

 

Sowohl bei der Amplifizierung des 18S rRNA-Gens als auch des 16S rRNA-Gens konnte 

eine erhebliche Verbesserung durch eine sogenannte „hot start“ PCR erreicht werden. Hierbei 

wird die Taq-Polymerase erst nach dem ersten Denaturierungsschritt (Initialdenaturierung) 

zugegeben. 



2. MATERIAL UND METHODEN                                                                                                                         26    

Die Vervielfältigung der gewünschten Genabschnitte erfolgte mit Hilfe der folgenden PCR-

Primer. 

 

Tab. 2.4:  Auflistung der verwendeten Primer zur Amplifizierung des 18S rRNA- und 16S rRNA Gens. Die Basenabkürzungen 
entsprechen dem IUPAC-Code für Nukleinsäuren:   
 

Genabschnitt Primer Sequenz Quelle 

18S rRNA 18A1 neu 5’- CCT AYC TGG TTG ATC CTG CCA GT -3’  Dreyer (1999) 

 1800 neu 5’- GAT CCT TCC GCA GGT TCA CCT ACG -3’  Dreyer (1999) 

16S rRNA 16a 5’- CGC CTG TTT ATC AAA AAC AT -3’   Palumbi et al. (1991) 

 16b 5’- CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG -3’  Palumbi et al. (1991) 

 

Tabelle 2.5 stellt die verwendeten PCR-Temperaturprofile dar. Vor dem ersten Zyklus führt 

man üblicherweise eine längere Denaturierung von 3-5 min durch, um zu gewährleisten, dass 

alle Matrizenmoleküle einsträngig vorliegen. Nach dem letzten Zyklus wird häufig ein 

mehrminütiger Polymerisationsschritt angeschlossen, um der Taq-Polymerase zu 

ermöglichen, alle synthetisierten DNA-Stränge zu vervollständigen. Dies ist besonders dann 

empfehlenswert, wenn die Produkte kloniert werden sollen. Die zu wählende Zyklenzahl 

hängt von der Menge der Matrizen-DNA ab, die im PCR-Experiment eingesetzt wird. Je nach 

Komplexität der Matrize sind 25–40 Zyklen in den meisten Fällen geeignet, die optimale 

Zyklenzahl wurde empirisch ermittelt.  

 
Tab. 2.5:  Schematische Darstellung der verwendeten PCR-Temperaturprofile: 
 

Reaktionsprofil:   18S rDNA    16S rDNA 

Initialdenaturierung   94° C für 5 min    94° C für 5 min 

Amplifizierung   94° C für 30 s   94° C für 45 s 

    52° C für 50 s                 36x 44° C für 45 s                38x 

    72° C für 3 min 20 s  72° C für 1 min 20 s 

Abschlusszyklus   72° C für 10 min   72° C für 7 min 

    15° C für ∞   15° C für ∞ 

 

Von den so gewonnenen PCR-Produkten wurde ein Aliquot (3 µl) zur analytischen Kontrolle 

auf ein Agarose-Gel (siehe 2.2.3) aufgetragen, das übrige Produkt bei +4°C bis zur weiteren 

Verwendung gelagert. 
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2.2.5 Aufreinigung der PCR-Produkte 

Der nächste Arbeitsschritt sah die Aufreinigung der PCR-Fragmente vor. Hierzu wurden das 

QIAquick PCR Purification Kit der Firma Qiagen, das NucleoSpin®-Extract Kit der Firma 

Macherey-Nagel sowie das Perfectprep® Gel Cleanup Kit der Firma Eppendorf AG laut 

Protokoll verwendet. Die genutzten Säulen der Kits tragen eine Membran, welche  bei einer 

gegebenen Salzkonzentration einen Durchfluss von DNA-Fragmenten unter 100 bp Länge 

erlaubt, während alle größeren Fragmente an die Membran anbinden. Über Waschschritte 

werden überschüssige Primer, Primerdimere, Polymerasen, Salze und noch vorliegende 

Nukleotide, die sich gegebenenfalls inhibitorisch auf nachfolgende Reaktionen wirken 

können, entfernt. 

Eine Kontrolle der PCR-Aufreinigung erfolgte elektrophoretisch (siehe 2.2.3). Die 

aufgereinigte DNA wurde bis zur Weiterverarbeitung bei +4°C aufbewahrt. In den meisten 

Fällen schloss sich eine direkte Sequenzierung der PCR-Produkte an. Lagen dagegen die 

Amplifikate lediglich in einer geringen Konzentration vor, so wurden diese zwecks 

Vervielfältigung in ein Plasmid kloniert.  

 

2.2.6 Ligation und Transformation der PCR-Produkte 

2.2.6.1 Ligation 

Durch die Ligation der PCR-Fragmente in ein linearisiertes Plasmid, der anschließenden 

Transformation des rekombinanten Vektors in Bakterienzellen und deren Anzucht können 

PCR-Produkte beliebig vervielfältigt werden. Weiterhin ermöglicht die Klonierung den 

Gebrauch zweier spezifischer Sequenzierprimer (M13Universe bzw. M13Reverse, siehe 

2.2.9.2), die am 5´- und 3´- Ende der Polylinkerstelle des LacZ-Gens von pUC18 

Vektorderivaten binden (Messing et al., 1982). Für die Ligation wurde das Original TA 

Cloning Kit Version N der Firma Invitrogen verwendet.  

 

Die Rezeptur der Ligationsansätze lautete wie folgt: 

 

                                                1.0 µl PCR-Produkt (aufgereinigt) (siehe 2.2.5) 

                                            +  1.0 µl autoklaviertes H2O (dest.) 

                                            +  0.5 µl TOPO-Vektor-Mix 

                                            =  2.5 µl Ligationsansatz 

 

Der Ansatz wurde gemischt, 5 min bei RT inkubiert und anschließend auf Eis gestellt. 
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2.2.6.2 Transformation der Ligationsprodukte mittels Hitzeschock 

Nach dem Auftauen der bei –80°C tiefgefrorenen kompetenten E. coli-Zellen erfolgte die 

Zugabe von 2 µl des Ligationsansatzes zu 25 µl der Bakterien. Der so gewonnene Ansatz 

wurde zunächst für 30 min auf Eis, anschließend für 30 s bei 42°C in einem Wasserbad 

(Transformation) und wiederholt für 2 min auf Eis aufbewahrt. Die nachfolgende Zugabe von 

125 µl SOC-Medium zu dem Ansatz der Transformanten zog eine Inkubation von 30 min bei 

37° C im Schüttelbrutschrank nach sich. 50 µl des Ansatzes wurden auf eine mit IPTG, X-Gal 

und Ampicillin versehenen Agarplatte (vgl. 8.1.5) ausplattiert und über Nacht bei 37° C mit 

der Agar-Seite nach oben im Brutschrank inkubiert. 

 

2.2.7 Selektion rekombinanter Bakterienkolonien mittels  

         αααα-Komplementation 

Zur Überprüfung (screening), ob das aufgenommene Plasmid einer Bakterienkolonie ein 

PCR-Fragment-Insert enthält, befindet sich die Schnittstelle des Plasmidvektors im β-

Galaktosidase-Gen. In Kolonien mit intaktem Gen wird durch die β-Galaktosidase die 

farblose Chemikalie X-Gal in Galaktose und ein Indoxylderivat gespalten, das an der Luft ein 

blau gefärbtes Dimer bildet und so zu einer Blaufärbung der Kolonie führt. Bei einer 

Unterbrechung des β-Galaktosidase-Gens durch ein DNA-Insert kann das Enzym nicht mehr 

synthetisiert werden, die betreffenden Kolonien sind daher weiß (blau/weiß-Selektion). Somit 

sind lediglich weiße Kolonien für die nachfolgenden Arbeitsschritte von Interesse.   

 

2.2.8 Präparation von Plasmid-DNA aus 5-ml-Bakterienkulturen 

Die 5-ml-Übernachtkulturen wurden durch Überführung einer vereinzelt gewachsenen weißen 

Bakterienkolonie in ein Reagenzglas mit 5 ml LB-Medium (vgl. 8.1.5) hergestellt. Weiterhin 

wurde zur Vermeidung von Kontaminationen und Aufrechterhaltung des Selektionsdruckes, 

der eine weitere Replikation des aufgenommenen Plasmids bewirkt, Ampicillin (100 µg/ml) 

dem Medium zugegeben; eine Inkubation der 5-ml-Bakterienkulturen erfolgte bei 37°C für 

14-16 h in einem Schüttelbrutschrank. Zur weiteren Aufarbeitung und Isolierung der Plasmid-

DNA wurde das FastPlasmidTM Mini Kit der Firma Eppendorf AG laut Protokoll verwendet. 

1µl des Eluats wird zur Qualitätsbestimmung auf ein Agarosegel aufgetragen (siehe 2.2.3), 

die Lagerung des restlichen Eluats erfolgte bei +4°C. 
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2.2.9 DNA-Sequenzierung nach Sanger et al. (1977) 

Die DNA-Sequenzierung nach Sanger et al. (1977) wird auch als Kettenabbruch- oder 

Didesoxynukleotidverfahren bezeichnet. Dabei wird die DNA zuerst in eine einzelsträngige 

Form überführt, die nun mit einem Sequenzierprimer hybridisiert. Ausgehend von diesem 

Primer erfolgt die enzymatische Synthese des komplementären DNA-Strangs. Die DNA-

Synthese findet hierbei in vier Mikroreaktionsgefäßen statt. Jedes Gefäß enthält DNA, 

Sequenzierprimer, Polymerase, alle vier 2’-Desoxynukleotidtriphosphate (dNTP) sowie 

zusätzlich jeweils ein 2’,3’-Didesoxynukleotidtriphosphat (ddNTP). In jedem der vier parallel 

durchgeführten Reaktionsansätze laufen gleichzeitig zahlreiche Primeranlagerungen ab. Die 

Polymerase akzeptiert dabei sowohl die dNTPs als auch das jeweilige ddNTP als Substrat zur 

Kettenverlängerung. Erfolgt allerdings der Einbau eines ddNTPs, so bricht die Reaktion 

danach ab (Kettenabbruch), da auf Grund der fehlenden 3’-Hydroxygruppe kann kein 

weiteres Nukleotid mehr angefügt werden kann. Man erhält somit in jedem der vier 

Reaktionsansätze eine Mischung aus DNA-Fragmenten unterschiedlichster Kettenlänge (siehe 

Abb. 2.3). Das 5’-Ende eines jeden Fragmentes wird vom Sequenzierprimer gebildet, 

während das 3’-Ende aus dem Didesoxynukleotid besteht. Wird jeder neu synthetisierte 

DNA-Strang mit einer Markierung versehen, zum Beispiel durch eine radioaktive Markierung 

der α-Phosphatgruppe (32P, 33P oder 35S) eines der dNTPs oder der Anlagerung von 

Farbstoffmolekülen (Fluoreszenzmarker) am Sequenzierprimer, können die DNA-Fragmente 

in einem Polyacrylamidgel nach ihrer Größe aufgetrennt und durch Gebrauch eines 

entsprechenden Detektorsystems sichtbar gemacht werden. Das Auftragen der vier 

Reaktionsansätze nebeneinander ermöglicht eine Zuordnung der fortlaufenden 

Nukleotidsequenz gemäß dem Bandenmuster (siehe Abb. 2.3). 
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Abb. 2.3:  Schema zur Sequenzierung von DNA nach Sanger. In einer geprimten, durch eine Polymerase katalysierten DNA-
Synthesereaktion werden basenspezifisch terminierte DNA-Fragmente unterschiedlicher Länge synthetisiert. Diese Fragmente 
erzeugen in der Gelelektrophorese ein spezifisches Bandenmuster, das zur Rekonstruktion der Basenabfolge dient (verändert 
nach Lottspeich & Zorbas 1998).  
 

2.2.9.1 Zyklus-Sequenzierung („thermal cycle sequencing“) 

Bei der in dieser Arbeit verwendeten Methode der Zyklus-Sequenzierung („thermal cycle 

sequencing“, Sears et al., 1992) wird eine geringe Menge an Matrizen-DNA mit einem 

großen Überschuß an Sequenzierprimern, dNTPs, ddNTPs und einer thermostabilen DNA-

Polymerase inkubiert. Dieser Reaktionsansatz wird anschließend 20-30 Zyklen von 

Denaturierung, Primer-Hybridisierung und DNA-Synthese unterworfen. Der Vorteil der 

Zyklus-Sequenzierung liegt neben der geringen Menge an benötigter Matrizen-DNA in der 

Automatisierbarkeit. Es entfallen separate Denaturierungs- und Hybridiesierungsschritte, 
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weiterhin wird die parallele Durchführung mehrerer Sequenzierreaktionen ermöglicht. Für die 

Sequenzierreaktion wurde das Thermo Sequenase fluorescent labelled primer cycle 

sequencing kit der Firma Amersham verwendet, welches bereits vier „Vormixe“ (A, C, G und 

T) enthält. Mit Ausnahme der zu sequenzierenden DNA und dem Sequenzierprimer liegen 

sämtliche weiteren Komponenten für eine Sequenzierreaktion (Polymerase, ...) in diesen 

Vormixen bereits vor, was die Erstellung der Reaktionsansätze wesentlich erleichterte. Die 

Rezeptur einer Sequenzierreaktion, die in 0,2 ml Reaktionsgefäßen auf Eis zusammen-gestellt 

wurde und 13 µl Gesamtvolumen besaß, gestaltete sich wie folgt: 

 

1-2 µl DNA (aufgereinigte PCR-Produkte bzw. Plasmid-DNA (siehe 2.2.8)) 

1-2 µl Sequenzierprimer (fluoreszenzmarkiert, 2 pmol/µl) 

9-11 µl autoklaviertes Wasser (reinst) 

 

Je 3 µl dieses Reaktionsansatzes wurden in ein 0.2 ml Reaktionsgefäß gefüllt, in dem sich 

bereits 1 µl des entsprechenden Amersham-Vorgemisches (A, C, G oder T) befand. Im 

Anschluss wurde jeder Ansatz mit einem Tropfen Paraffinöl überschichtet und in einem 

Thermocycler bei einem definierten Reaktionsprofil inkubiert (siehe 2.2.9.3).  

 

2.2.9.2 Wahl der Sequenzierprimer 

Tabelle 2.6 zeigt eine Übersicht über die für die Sequenzierung genutzten Oligonukleotid-

Primer. Da die untersuchte 18S rRNA-Gensequenz mit einer Länge von bis zu 2500 

Basenpaaren (siehe 3.2.1) zu lang für eine einzelne, vollständig verlaufende 

Sequenzierreaktion durch die Oligonukleotide 18A1 und 1800 beziehungsweise M13Universe 

und M13Reverse (siehe 2.2.6.2) war und daher nur Teilfragmente analysiert werden konnten, 

wurde zur vollständigen Analyse auf das Prinzip des „primer walking“ zurückgegriffen. 

Hierbei wird in einem ersten Schritt das zu sequenzierende DNA-Fragment von beiden Enden 

in je einer Reaktion sequenziert. Ausgehend von dieser Information wird an jedem Ende des 

zu sequenzierenden Abschnittes ein neuer Primer in gleicher Leserichtung platziert, wobei 

sich die Sequenz des neuen Primers bei möglichst vielen der zu untersuchenden Taxa 

identisch gestalten sollte. Auf diese Weise kann ein längerer Sequenzabschnitt bestimmt 

werden. Für die Sequenzierung des partiellen 16S rRNA Gens, welches bei den untersuchten 

Taxa eine Länge von etwa 500 Basenpaaren hat (siehe 3.2), wurden lediglich das 

Sequenzierprimerpaar 16a Seq und 16b Seq benötigt.   
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Tab. 2.6:  Auflistung der zur Sequenzierung genutzten Oligonukleotid-Primer. Die Basenabkürzungen entsprechen dem IUPAC-
Code für Nukleinsäuren. Die Zahlen in der Primerbezeichnung geben die ungefähre Lage dieses Sequenzabschnittes im 
untersuchten Genbereich an, während die Buchstaben F bzw. R die Orientierung des Primers kennzeichnen: F(orward) in 
Leserichtung des codierenden Strangs, R(everse) in Leserichtung des komplementären Strangs (und somit Gegenrichtung des 
kodierenden Strangs): 
 

Genabschnitt Primer Sequenz Quelle 

18S rRNA 18A1 5’- CCT AYC TGG TTG ATC CTG CCA GT -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 400 F 5’- ACG GGT AAC GGG GAA TCA GGG -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 470 F 5’- CAG CAG GCA CGC AAA TTA CCC -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 700 F 5’- GTC TGG TGC CAG CAG CCG CG -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1000 F 5’- CGA TCA GAT ACC GCC CTA GTT C -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1155 F 5’- CTG AAA CTT AAA GGA ATT GAC GG -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1250 FN 5’- GGC CGT TCT TAG TTG GTG GAG -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1600 F 5’- CGT CCC TGC CCT TTG TAC ACA CC -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1800 5’- GAT CCT TCC GCA GGT TCA CCT ACG -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 400 R 5’- CCC TGA TTC CCC GTT ACC CGT -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 700 R 5’- CGC GGC TGC TGG CAC CAG AC -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1000 R 5’- GAA CTA GGG CGG TAT CTG ATC G -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1155 R 5’- CCG TCA ATT CCT TTA AGT TTC AG -3’ Dreyer (1999) 

18S rRNA 1500 R 5’- CAT CTA GGG CAT CAC AGA CC -3’ Dreyer (1999) 

16S rRNA 16a Seq 5’- CGC CTG TTT ATC AAA AAC AT -3’ Palumbi et al. (1991) 

16S rRNA 16b Seq 5’- CCG GTC TGA ACT CAG ATC ACG -3’ Palumbi et al. (1991) 

Vektor M13Uni. 5´- GCC CAG GGG TTT TCC CAG TCA CGA C -3´ Messing et al. 1981 

Vektor M13Rev. 5´- TCA CAC AGG AAA CAG CTA TGA C -3´ Messing et al. 1981 

 

Alle Oligonukleotide wurden von der Firma MWG-Biotech AG synthetisiert und am 5´-Ende 

mit einem Fluoreszenzfarbstoff (IRD 800) markiert.  

 

2.2.9.3 Reaktionsprofile der Sequenzierreaktion 

Jede Sequenzierreaktion durchlief ein Reaktionsprofil, das sich aus einer Initialdenaturierung, 

den Amplifizierungszyklen und dem Abschlusszyklus zusammensetzte. Die Auswahl eines 

Reaktionsprofils wurde durch die Qualität der vorausgegangenen Sequenzierreaktionen 

bestimmt, da unterschiedliche Annealingtemperaturen  großen Einfluss auf die Spezifität der 

Bindung der Sequenzierprimer an die zu sequenzierende DNA und somit auf die Qualität der 

Sequenzierreaktion haben (siehe 2.2.4). Tabelle 2.7 fasst die verwendeten Reaktionsprofile 

für die Sequenzierreaktionen zusammen.  
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Tab 2.7:  Schematische Darstellung der Reaktionsprofile, die im Zuge der Sequenzierreaktionen verwendet wurden: 

 

Reaktionsprofil:   18S rDNA    16S rDNA 

Initialdenaturierung   94° C für 2 min    94° C für 2 min 

Amplifizierung   94° C für 25 s   94° C für 25 s 

    54° C für 25 s *        30x  58° C für 25 s *      30x 

    70° C für 35 s   70° C für 35 s 

Abschlusszyklus   4° C für ∞   4° C für ∞ 

 

* in vereinzelten Fällen war eine Veränderung der Temperatur um +/- 4°C bei der Sequenzierung von 18S 
rDNA-Amplifikaten notwendig, um eine Verbesserung der Sequenzierreaktion zu erhalten.  
 

Nach Abschluss der Sequenzierreaktion wurde jeder Reaktionsansatz mit 3 µl einer im 

Amersham-Kit enthaltenen Stop-Lösung gemischt und für 30 s einer Temperatur von 95°C 

ausgesetzt, was zu einer Denaturierung der doppelsträngigen DNA führte. Bis zur weiteren 

Verwendung erfolgte eine Aufbewahrung der Proben bei –20°C. 

 

2.2.9.4 Sequenziergelaufbau und Laufbedingungen 

Für die automatische Sequenzierung der Produkte der Zyklus-Sequenzierung (siehe 2.2.9.1) 

wurden die Sequenziersysteme LI-COR 4000 und LI-COR 4200 verwendet. Die Detektion 

der elektrophoretisch in einem Polyacrylamid-Gel nach Größe aufgetrennten DNA-Fragmente 

erfolgt bei diesem System durch Anregung des Fluorophors mittels eines Lasers im 

Infrarotbereich (785 nm) (Middendorf et al. 1992). Das verwendete Polyacrylamid-Gel mit 

einem Gesamtvolumen von 30.25 ml setzte sich aus folgende Komponenten (vgl. 8.1.1, 8.1.2) 

zusammen: 

 

  24 ml SequagelTM XR 6 % 

                                            +     6 ml SequagelTM Complete Buffer Reagent 

                                            + 250 µl Ammoniumpersulfat (10 %) 

 

Nach Durchmischung der Komponenten wurde die Acrylamid-Lösung vorsichtig zwischen 

die nach Herstellerangaben vorbereiteten, erst schräg, dann waagerecht gelagerten Glasplatten 

mit einer Schichtdicke von 0.25 mm gegossen. Anschließend erfolgte die Inserierung des 

Vorkammes. Die Polymerisationszeit für das Gel betrug mindestens eine Stunde. Im 

Anschluss erfolgte der Einbau des Glasplattensystems in die Sequenzierkammer des LI-COR-

Systems und die Befüllung der oberen und unteren Pufferkammer mit 1x TBE-Puffer (vgl. 

8.1.2). Der Vorkamm wurde vorsichtig senkrecht nach oben aus dem Gel gezogen und die 

Geltaschen mit Hilfe einer Spritze vorsichtig mit Puffer ausgespült, um so bei der 
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Polymerisation entstandene Harnstoffverunreinigungen oder Gelreste zu entfernen. 

Anschließend wurde das Gel auf 50°C vorgeheizt und die Probentaschen erneut gereinigt. 

Nach der Positionierung des Probenkamms erfolgte das Auftragen der Proben, wobei 1.5 µl 

der Sequenzierproben hierzu verwendet wurden. Der Computer des Sequenziersystems 

zeichnete die anschließende Auftrennung der DNA-Fragmente auf; die Laufbedingungen 

betrugen 50°C, 1500 Volt und 31 Watt während der mindestens 12 Stunden langen 

Signalaufnahme. 

 

2.2.10 Generierung der Konsensussequenz 

Die weitere Verarbeitung der vom Laser detektierten DNA-Fragmente erfolgte mittels der 

Rechnereinheit des Sequenziersystems, wobei auf das systemeigene BaseImageIR-Programm 

zurückgegriffen wurde. Dieses Programm erzeugt einen Sequenziervorschlag für jede Probe 

und bei Berücksichtigung der vier parallel verlaufenden Proben entsprechend einen Entwurf 

für die vollständigen Sequenzierreaktion. Nicht eindeutig identifizierte Basen wurden mit der 

komplementären Base des Gegenstranges verglichen und gegebenenfalls manuell korrigiert. 

Die einzelnen Sequenzfragmente wurden unter Verwendung des AlignIR Vers. 1.2.20 

Programms der Firma LI-COR zu einer Konsensussequenz zusammengefügt, was ein 

vollständig doppelsträngiges Endprodukt ergab. 

 

2.2.11 Überprüfung des DNA-Sequenzabschnittes 

Ein Vergleich der gelesenen Sequenz mit bereits veröffentlichten Sequenzdaten der frei 

zugänglichen Gendatenbank des „National Center for Biotechnology Information“ (NCBI) 

(http://www.ncbi.nlm.gov/BLAST/) gab Aufschluss, ob es sich bei der gelesenen Sequenz de 

facto um die gesuchte Isopoden-Gensequenz handelte. Hierfür wurde der am NCBI 

entwickelte BLAST 2.0-Suchalgorithmus (Altschul et al. 1990) verwendet. Die Identität der 

Sequenz wurde als gesichert angesehen, wenn die größten Übereinstimmungen mit bereits 

veröffentlichten Sequenzen der Asellota bestanden. 
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2.3 Phylogenetische Analyse der molekularen Daten  

2.3.1 Alinierung der DNA Sequenzen 

Zur weiteren phylogenetischen Bearbeitung der gewonnenen Sequenzdaten (siehe 2.2.11) war 

die Alinierung homologer Abschnitte der vorliegenden Sequenzen unumgänglich. Besitzen 

längere Genabschnitte oder Sequenzen dieselbe Nukleotidabfolge, so können sie mit großer 

Wahrscheinlichkeit gemäß dem Homologiekriterium der Komplexität als homolog betrachtet 

werden. Diese Positionshomologie der Basenabfolge kann mit Hilfe von 

Alinierungsprogrammen bestimmt werden, wobei die einzelnen Sequenzen untereinander 

geschrieben werden und homologe Positionen in einer Spalte stehen (siehe Abb. 2.4). 

 

 
Abb. 2.4. Ausschnitt aus der Alinierung der 18S rDN A Sequenzen.  Gemäß dem Homologiekriterium der Komplexität 
können längere Sequenzabschnitte derselben Nukleotidabfolge mit hoher Wahrscheinlichkeit als homolog betrachtet werden. 
 

Es ist ersichtlich, dass die Alinierung einen entscheidenden Schritt in der 

Verwandtschaftsanalyse mittels Sequenzen darstellt und der Homologiebestimmung in der 

vergleichenden Morphologie entspricht (Wägele 2000). Zur Alinierung der Sequenzen wurde 

das Computerprogramm Clustal X (Thompson et al. 1997) verwendet, wobei die 

Alinierparameter den Grundeinstellungen entsprachen. Die Computeralinierung erwies sich 

jedoch in einigen variablen Sequenzbereichen als fehlerhaft. Eine Ursache hierfür liegt in dem 

Umstand, dass das Ergebnis der Alinierung mitunter stark von der Reihenfolge der in die 

Berechnung eingelesenen Sequenzen abhängig ist. Auch werden konservierte und variable 

Bereiche nicht unterschieden. Entsprechend erfolgten geringfügige manuelle Korrekturen 

(zum Beispiel unnötige Lücken oder verschobene Sequenzabschnitte) mit Hilfe des 

Programms BioEdit Sequence Alignment Editor Vers. 6.0.5 (Hall 1999; 

http://www.mbio.nscu.edu/RnaseP/info/programs /BIOEDIT/bioedit.html). 
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2.3.2 Methoden zur Stammbaumrekonstruktion 

Es können drei populäre Gruppen von Strategien zur molekularen Stammbaumrekonstruktion 

unterschieden werden: Distanzmethoden, „Maximum Likelihood“- (ML) und „Maximum 

Parsimony“- (MP) Verfahren. Eine weitere, in jüngster Zeit sehr populär gewordene Variante 

des „Maximum Likelihood“-Verfahrens basiert auf der Anwendung des Bayes-Theorems zur 

Analyse phylogenetischer Fragestellungen. Während Distanzmethoden die alinierten 

Sequenzen zuerst in eine Distanzmatrix übertragen und diese zur Stammbaumrekonstruktion 

verwenden, stützen sich die anderen verwendeten Methoden direkt auf die Sequenzdaten zur 

Generierung einer Topologie. Grundlegende Voraussetzung für eine Analyse ist die korrekte 

Alinierung der Sequenzen (siehe 2.3.1). Die vier Vorgehensweisen sollen im Folgenden kurz 

dargestellt werden.  

 

2.3.2.1 Distanzmethoden 

Die einfachste Methode zur Feststellung der Distanz zweier alinierter Nukleotidsequenzen ist 

das Zählen derjenigen Nukleotidpositionen, an welchen sich beide Sequenzen unterscheiden. 

Diese sichtbare genetische Distanz wird als p-Distanz bezeichnet. Liegen innerhalb dieser 

variablen Positionen jedoch Mehrfachsubstitutionen vor und erfolgen die Substitutionen bei 

allen Sequenzen nicht in durchschnittlich gleichen Zeitabständen, so kann die beobachtete p-

Distanz nicht als evolutionäre d-Distanz betrachtet werden. Daher sind Distanzkorrekturen 

notwendig, um die verfälschenden Effekte, die eine Abweichung der p-Distanz von der 

evolutionären d-Distanz hervorrufen, zu kompensieren. Die einfachste Korrektur ist die 

Schätzung der statistisch zu erwartende Zahl multipler Substitutionen, wenn vorausgesetzt 

wird, dass das Basenverhältnis 1:1:1:1 beträgt und nur eine konstante Substitutionsrate für 

alle Positionen der (korrekten) Alinierung existiert (Jukes-Cantor-Modell, vgl. Tab. 2.8). Da 

jedoch Substitutionen nicht gleichförmig erfolgen und Transitionen zahlreicher als 

Transversionen auftreten (u. a. Gojobori et al. 1982, Kondo et al. 1993), können in derselben 

Weise entsprechend komplexe Modelle einsetzt werden (siehe Tab. 2.8). Abbildung 2.5 stellt 

die möglichen Mutationen einer Sequenzposition dar. 
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Abb. 2.5: Mögliche Mutationen einer Sequenzposition . Bei Transitionen (b und e) bleibt die chemische Stoffklasse erhalten, 
während Transversionen (a. c. d und f) mit einer Änderung der Stoffklasse verbunden sind.  

 

Die unterschiedlich komplexen Modelle zur Sequenzevolution sind in Tabelle 2.8 

zusammengefasst. 

 

Tab. 2.8:  Verschiedene Modelle zur Sequenzevolutio n. Einige der Modelle haben keine Referenz (TN kF, K81 uF, TIM kF, 
TIM, TVM kF, TVM); hierbei handelt es sich lediglich Varianten von bereits existierenden Modellen und einer entsprechenden 
Benennung. Die einzelnen Substitutionsmöglichkeiten a bis f sind in Abbildung 2.4 dargestellt: 
 

Modell Name Basenfrequenz Substitutionsraten 

JC Jukes-Cantor-Modell (Jukes & Cantor 1969) konstant a=b=c=d=e=f 

F81 Felsenstein 81 (Felsenstein 1981) ungleich a=b=c=d=e=f 

K2P Zwei-Parameter-Modell (Kimura 1980) konstant a=c=d=f, b=e 

HKY Hasegawa, Kishino, Yano 85 (Hasegawa, Kishino and Yano 1985) ungleich a=c=d=f, b=e 

TN kB Tamura-Nei-Modell mit konstanter Basenfrequenz konstant a=c=d=f, b, e 

TN  Tamura-Nei-Modell (Tamura & Nei 1993) ungleich a=c=d=f, b, e 

K81 2-Transversion-Parameter-Modell (Kimura 1981) konstant a=f, c=d, b=e 

K81 uB 2-Transversion-Parameter-Modell mit ungleicher Basenfrequenz ungleich a=f, c=d, b=e 

TIM kB Transitionsmodell mit konstanter Basenfrequenz konstant a=f, c=d, b, e 

TIM Transitionsmodell  ungleich a=f, c=d, b, e 

TVM kB Transversionsmodell mit konstanter Basenfrequenz konstant a, c, d, f, b=e 

TVM Transversionsmodell ungleich a, c, d, f, b=e 

SYM Symmetrisches Modell (Zharkikh 1994) konstant a, c, d, f, b, e 

GTR General time reversible (=REV) (Tavaré 1986) ungleich a, c, d, f, b, e 

 

Distanzverfahren sind trotz gegenteiliger Behauptungen (Page & Holmes 1998) als 

phänetische Verfahren zu betrachten, da sie auf allen Hierachie-Ebenen grundsätzlich nicht 

zwischen Merkmalsklassen unterscheiden und selbst Autapomorphien, also triviale 

Merkmale, die berechneten Distanzen beeinflussen (Wägele 2000). Ein grundsätzlicher 

Nachteil der Distanzanalysen liegt weiterhin in dem Informationsverlust, den die 



2. MATERIAL UND METHODEN                                                                                                                         38    

Transformation der Sequenzdaten in eine Datenmatrix mit sich bringt. Die Rekonstruktion der 

ursprünglichen Daten ist aus einer Distanzmatrix nicht möglich. Aus diesen Gründen wurde 

auf die Stammbaumrekonstruktion mit Hilfe von Distanzverfahren verzichtet.   

Die Berechnungen der p-Distanzen im Rahmen der 16S rDNA Analysen wurden mit dem 

Programm PAUP* Version 4.0b10 durchgeführt.  

 

2.3.2.2 „Maximum Likelihood“-Verfahren 

Das beliebte Optimalitätskriterium „Maximum Likelihood“ versucht unter allen möglichen 

Dendrogrammen, die durch den gegebenen Datensatz generiert werden können, jene 

Topologie zu finden, welche mit der höchsten Wahrscheinlichkeit die vorliegende 

Merkmalsstruktur erklärt (Felsenstein 1973, 1981, Yang 1994a, 1994b). Genaugenommen 

wird die Wahrscheinlichkeit berechnet, mit der eine Sequenz in eine andere evolvieren kann. 

Als Grundlage für sämtliche Berechnungen ist ein geeignetes Modell zur Sequenzevolution 

zu wählen (siehe 2.3.2.1). Hierzu wird angenommen, dass jede Nukleotidposition getrennt 

evolviert. Entsprechend muss für jede Sequenzposition j einer Alinierung eine 

Wahrscheinlichkeitsberechnung Lj durchgeführt werden. Die Gesamtwahrscheinlichkeit LT 

einer Topologie mit n Positionen kann durch folgende Formel zum Ausdruck gebracht 

werden: 

∏
=

=
n

j
T LjL

1 

                                                 (Gleichung 1) 

Häufig ist dieser Wert sehr klein, so dass für eine weitere Verwendung der Logarithmus der 

Gesamtwahrscheinlichkeit LT benutzt wird, der wie folgt berechnet wird: 

∑
=

=
n

j
jT LL

1 

ln                                                (Gleichung 2) 

Dieser Prozess wird für alle möglichen dichotomen, ungewurzelten Stammbäume 

durchgeführt; der Baum mit dem höchsten log likelihood (ln LT) ist somit der „Maximum 

Likelihood“-Baum. 

 

2.3.2.3 „Maximum Parsimony“-Verfahren 

Die Grundlage des „Maximum Parsimony“-Verfahrens ist das Prinzip der sparsamsten 

Erklärung. Es besagt, dass, bezogen auf die Biosystematik, zur Erklärung der 

Merkmalsverteilung nicht unnötig komplizierte Hypothesen verwendet werden sollten, 

sondern einfache Erklärungen diesen vorzuziehen sind. Das MP-Verfahren sucht demnach 

nach Verwandtschaftshypothesen, welche die wenigsten evolutionären Veränderungen 
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voraussetzen. Bei der Erstellung von Stammbäumen basierend auf molekularen Daten sind 

daher Topologien mit der geringsten Anzahl an Merkmalsänderungen zu favorisieren. Jede 

Merkmalsänderung wird als 1 Schritt gezählt. Die Summe aller evolutionären Veränderungen  

eines Baums, die sogenannte Baumlänge L, ist eine einfache Addition aller Veränderungen an 

sämtlichen Positionen. Sie kann durch folgende Formel berechnet werden, wobei k die Anzahl 

der Positionen und l deren Länge ausdrückt: 

∑
=

=
k

i
ilL

1 

                                                (Gleichung 3) 

Primär ist die Topologie von „Maximum Parsimony“-Bäumen ungewurzelt, so dass zwischen 

ursprünglichen und abgeleiteten Merkmalszuständen nicht zu unterscheiden ist. Eine 

Polarisierung kann durch die Zunahme einer der Innengruppe nahestehenden Außengruppe 

erfolgen.  

Zu Widersprüchen hinsichtlich der Verwandtschaftshypothesen können Homoplasien führen. 

Der Begriff Homoplasie bezeichnet ein Merkmal, dessen Vorkommen in einem Stammbaum 

nicht mit anderen Merkmalen kompatibel ist (siehe Abb. 2.6). Solange nicht entschieden ist, 

welches Dendrogramm als sparsamste Topologie angesehen werden kann, ist das 

inkompatibel Merkmal weder als Homologie noch als Analogie zu bezeichnen, weshalb ein 

eigener Begriff für diesen Sachverhalt verwendet wird. Oft gibt es auf Grund der Präsenz von 

Homoplasien zwei oder mehr gleich sparsame Topologien. 

 

                      
 

Abb. 2.6: Schematische Darstellung von Homoplasien.  Die Mehrzahl der Merkmale  (1, 2 und 3) unterstützt die abgebildete 
Topologien und gelten als Synapomorphien der Taxa B und C. Die Merkmale 6 und 7 sind mit der Topologie nicht kompatibel. 
Solange nicht bekannt ist, welche dieser Merkmale mit größerer Wahrscheinlichkeit homolog sind, bezeichnet man die 
inkongruenten Merkmale neutral als Homoplasien und nicht als Analogien oder Konvergenzen (verändert nach Wägele 2000). 
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Die Verwendung verschiedener Indizes ermöglicht eine Aussage über das Verhältnis von 

potentiellen Apomorphien zu vorliegenden Homoplasien. Der Konsistenzindex CI bewertet 

die Anzahl der Homoplasien als Anteil aller in einer Topologie auftretenden 

Merkmalsänderungen. Liegen in einer Topologie keine Homoplasien vor, so ist CI = 1. Je 

näher der Konsistenzindex bei 1 liegt, desto besser stimmen Topologie und Datensatz überein. 

Der Konsistenzindex ist jedoch bei gleicher Zahl von Homoplasien ebenfalls von der Anzahl 

der Taxa und der Merkmale wie auch von Autapomorphien abhängig, was den Nutzen dieses 

Wertes einschränkt. Der Homoplasie-Index HI verhält sich komplementär zum 

Konsistenzindex (HI = 1 – CI) und kennzeichnet den durch Homoplasien verursachten Anteil 

an Merkmalsänderungen. Da sich der Homoplasie-Index direkt auf den Konsistenzindex 

bezieht, besitzt er somit dieselben Nachteile. Der Konservierungsindex RI wird als ein Maß 

für die Menge an potentiellen Synapomorphien in einer Topologie für einen vorliegenden 

Datensatz angesehen, wobei Analogien den Index senken. Da alle Indizes keine Aussagen 

über die Qualität einzelner Merkmale und von Monophyliehypothesen erlauben, ist ihr 

praktischer Nutzen von geringer Bedeutung. 

 

2.3.2.4 Heuristische Suchalgorithmen 

Für „Maximum Likelihood“- und „Maximum Parsimony“-Verfahren ist die Kombination 

terminaler Taxa zu allen möglichen Topologien notwendig. Exakte Methoden berechnen für 

einen gegebenen Datensatz gemäß dem verwendeten Optimierungskriterium jeden möglichen 

Baum. Solche Verfahren bieten sich jedoch nur für Datensätze mit einer geringen Zahl an 

Taxa (<10) an, da die Summe Bn aller möglichen dichotomen und ungewurzelten Topologien 

für n Taxa durch folgende Formel charakterisiert wird (Felsenstein 1978): 

∏
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=
n

n
nB

3
)( 5)-n  2(                                            (Gleichung 4) 

Für große Datensätze mit einer Vielzahl von Sequenzen wird auf heuristische 

Suchalgorithmen zurückgegriffen, die nur einen Teil der möglichen Bäume rekonstruieren 

und analysieren. Bei jeder Addition von Taxa werden diejenigen Topologien nicht weiter 

beachtet, die länger sind als andere derselben Taxaauswahl. Im einfachsten Fall arbeitet man 

nur mit der kürzesten Topologie weiter und addiert das nächste, zufällige gewählte Taxon.  

Eine weit verbreitete Methode zur heuristischen Generierung von Bäumen ist die schrittweise 

Addition („stepwise addition“). Bei diesem Algorithmus werden die Taxa schrittweise zu 

einem Gesamt-Baum hinzugefügt. Zu Beginn werden drei Taxa ausgewählt, mit denen nur ein 

ungewurzelter Baum berechnet werden kann. Ein nächstes Taxon wird daraufhin hinzugefügt. 
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Dies kann theoretisch an allen Zweigen des bisherigen Stammbaumes geschehen, so dass an 

dieser Stelle die entsprechend möglichen Topologien berechnet werden müssen. Von den 

möglichen Bäumen wird der Kürzeste ausgewählt und für die weiteren Additionen der Taxa 

verwendet. Programme zur phylogenetischen Rekonstruktion bieten hierfür in der Regel 

verschiedene Optionen an.  

Die Nutzung heuristischer Analyseverfahren führt zu dem Problem, ob die errechneten 

Bäume tatsächlich die optimale Topologie und somit das globale Optimum darstellen, oder 

nur ein lokales Optimum, bedingt durch den ausgewählten Weg, gefunden wurde. Es gibt bei 

Näherungsverfahren daher keine Sicherheit für das Auffinden der optimalen Lösung. Jedoch 

kann die Gefahr der Auswahl lokaler Optima mittels Verfahren zur Umlagerung von Ästen 

(„branch swapping“) minimiert werden (Swofford 2002). Sollte tatsächlich ein besserer Baum 

als der bisher berechnete existieren, so ist es wahrscheinlich, diesen durch genügend viele 

Umgestaltungen zu finden.  

Oft können mit demselben Verfahren für einen Datensatz mehrere gleich gut begründetet 

Topologien gefunden werden. Die Visualisierung der Daten kann in diesen Fällen mit Hilfe 

eines Konsensusdendrogramms erfolgen. Hierunter versteht man eine graphische Darstellung 

von Taxagruppen, die mit einer vorgegebenen Häufigkeit in den alternativen Topologien zu 

finden sind. Während beispielsweise ein striktes Konsensusverfahren nur jene Gruppierungen 

übernimmt, die in allen alternativen Topologien vorkommen, beinhaltet ein 50% 

Konsensusverfahren („50% majority rule“) nur Gruppen, die in mehr als 50% der Topologien 

vorkommen. 

Die Rekonstruktion sämtlicher in dieser Arbeit erstellten Stammbäume, die auf ML- oder 

MP-Verfahren basieren, erfolgte unter Verwendung des Computerprogramms PAUP* Vers. 

4.0b10 (Swofford 2002). Zur graphischen Darstellung der generierten Topologien wurde das 

Programm TreeView Vers.1.6.6 (Page 2001; http://taxonomy.zoology.gla.ac.uk/rod/rod.html) 

genutzt. 

 

2.3.2.5 Bayessche Analyse 

Das Ziel des „Maximum Likelihood“-Verfahrens ist es, unter allen alternativen 

Dendrogrammen, die für einen Datensatz konstruierbar sind, dasjenige zu finden, das mit 

größter Wahrscheinlichkeit die Entstehung der terminalen Sequenzen erklärt, wenn man einen 

bestimmten Prozess der Sequenzevolution voraussetzt (siehe 2.3.2.2). Eine andere 

Möglichkeit stellt die Berechnung der Wahrscheinlichkeit eines Baums auf Grundlage des 

Datensatzes dar. Dies ist mit Hilfe des „Bayes`schen Theorems“ möglich, welches von dem 
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Mathematiker Thomas Bayes im 18. Jahrhundert entwickelt wurde. Ausgangspunkt dieses 

Verfahrens ist die Konvertierung von Likelihood-Werten in a-posteriori Wahrscheinlichkeiten 

(„posterior probabilities“). Eine der ersten praktischen Anwendungen des Bayesschen 

Theorems in der molekularen Phylogenie erfolgte 2001 durch Huelsenbeck und Ronquist. 

Grundlage ist die Berechnung der a-posteriori Wahrscheinlichkeiten aus Zufallstichproben 

von Bäumen, in denen die Bäume proportional zu ihrer Likelihood vertreten sind. Die hierzu 

verwendete statistische Methode basiert auf einer „Markov Chain Monte Carlo"-Simulation. 

Das Ergebnis der Bayesschen Analyse wird in einem Mehrheitsregel-Konsensusbaum 

dargestellt. Die a-posteriori Wahrscheinlichkeiten geben an jedem Knotenpunkt die 

Häufigkeit dieses Knotens in sämtlichen rekonstruierten Stammbäumen an, wobei ein hoher 

Wert als gutes phylogenetisches Signal interpretiert wird. Bayessche Analysen zeichnen sich 

insbesondere durch ihre Schnelligkeit und der Berechnung von Baum und a-posteriori 

Wahrscheinlichkeiten in einem Arbeitsgang aus. 

Die Rekonstruktionen sämtlicher in dieser Arbeit vorliegenden Stammbäume basierend auf 

dem Bayes-Theorem erfolgte mit den Softwareprogramm MrBayes (Huelsenbeck & Ronquist 

2001) durchgeführt. Zur Visualisierung der generierten Topologien wurde das Programm 

TreeView Vers.1.6.6 (Page 2001; http://taxonomy.zoology.gla.ac.uk/rod/rod.html) verwendet. 

 

2.3.3 Statistische Verfahren 

Zur Bewertung der verwendeten Datensätze stehen unterschiedliche statistische Verfahren zur 

Verfügung, von denen einige im Folgenden kurz vorgestellt werden: 

 

2.3.3.1 Analyse der Basenzusammensetzung 

Da DNA Sequenzen nur 4 Merkmale aufweisen, entstehen Ähnlichkeiten zwischen 

Sequenzen sehr oft durch zufällige Kongruenz. Liegen bei den untersuchten Taxa 

unterschiedliche Nukleotidfrequenzen vor, so erhöht sich die Zahl zufälliger 

Übereinstimmungen. Dies kann als Folge künstliche Gruppierungen von Taxa haben (Steel et 

al. 1993, Hasegawa & Hashimoto 1993, Forster & Hickey 1999). Die Homogenität der 

Basenzusammensetzung im Vergleich der einzelnen Sequenzen innerhalb einer Alinierung 

kann mit einem χ2-Test untersucht werden. 

In dieser Arbeit wurde zur Untersuchung der Basenhomogenität der im Computerprogramm 

PAUP*  Vers. 4.0b10 (Swofford 2002) implementierte χ2-Test genutzt. 
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2.3.3.2 Test der relativen Substitutionsraten 

Die Anwendung dieser Methode gestattet einen Vergleich der Substitutionsraten zweier nahe 

verwandter Taxa A und B. Es wird angenommen, dass bei beiden Taxa seit dem Zeitpunkt der 

Divergenz 0 eine annähernd gleiche Menge an Substitutionen in den beobachteten 

Sequenzbereichen stattfand. Demnach ist die Distanz von 0 zu A (d0A) gleich der Distanz d0B 

und die Differenz beider Distanzen ist gleich Null. Die Anzahl der jeweiligen Substitutionen 

wird aus den Distanzen zu einer weiteren, dritten Sequenz C berechnet: sind die Distanzen d0A 

und d0B gleich, so sollten auch dCA und dCB gleich sein: d0A - d0B = dCA - dCB. Liegen indes 

unterschiedliche Substitutionsraten vor, ist der Wert für die Differenz d = dCA - dCB ungleich 

Null. Eine schematische Darstellung der Wechselbeziehungen zwischen den Distanzen ist in 

Abbildung 2.7 wiedergegeben. 

 

 

 

Abb. 2.7:  Schematische Darstellung des Prinzips des Tests der  relativen Substitutionsraten.  Haben die Sequenzbereiche 
A und B seit ihrer Aufspaltung aus ihrer Ursprungssequenz 0 eine gleiche Anzahl an Substitutionen erfahren, so gilt: d0A = d0B = 
0. Somit sind die Distanzen von Taxon A bzw. B zu Taxon C ebenfalls gleich, was eine Berechnung der jeweiligen 
Substitutionen ermöglicht: d0A - d0B = dCA - dCB. 
 

Wird die Differenz d = dCA – dCB in Bezug zur Standardabweichung SD der Differenz gesetzt 

(Li, 1997), ist eine Berechnung des sogenannten Z-Wertes möglich: 

SD

d
Z =                                                   (Gleichung 5) 

Ist die Differenz d um das 1,96fache höher als die Standardabweichung SD, so kann 

angenommen werden, dass unterschiedliche Substitutionsraten vorliegen. Zur Berechnung der 

Distanzen können verschiedene Modelle zur Sequenzevolution (siehe 2.3.2.1) verwendet 

werden. 

Die Analyse der relativen Substitutionsraten erfolgte mit Hilfe des Computerprogramms 

K2WuLi Vers. 1.0 (Jermiin 1997; http://jcsmt.anu.edu.au/dmm/humgen/lars/k2wulisub.htm), 

dessen Verfahren Wu und Li (1985) entwickelten und auf dem Zwei-Parameter-Modell 

(Kimura 1980) basiert (siehe Tab. 2.8). 
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2.3.3.3 Berechnung der Substitutionssättigung 

Transitionen, bei denen die chemische Stoffklasse der Nukleotide erhalten bleibt, werden 

weniger selektiert oder entstehen in der Zelle leichter als Transversionen (siehe 2.3.2.1). Wird 

die Anzahl an Transitionen und Transversionen gegenüber der korrigierten p-Distanz, die als 

Maß der Divergenz gilt, aufgetragen, kann ein Anstieg beider Substitutionsformen mit 

zunehmender Divergenzzeit beobachtet werden. Mit Zunahme der Divergenzzeit werden 

Transitionen durch multiple Substitutionen schneller überlagert als Transversionen, somit 

treten Transversionen bei einer entsprechend langen Divergenzzeit zahlenmäßig häufiger als 

Transitionen auf (siehe Abb. 2.8). Tritt dieser Fall ein, liegt eine Substitutionssättigung vor 

(Yang & Yoder 1999, Xia 2000). Ein Genabschnitt mit einem hohen Maß an Sättigung eignet 

sich daher nicht zur Rekonstruktion der Phylogenie der untersuchten Taxa. Auch sollten Taxa, 

die einen hohen Sättigungsgrad aufweisen, bei der Verwandtschaftsanalyse besondere 

Beachtung und gegebenenfalls keine Verwendung finden. 
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Abb. 2.8: Schmatische Darstellung der Verhältnisses  von Transitionen und Transversionen in Abhängigkei t der 
Divergenzzeit.  Lediglich Transversionen (Tv) akkumulieren linear mit der Divergenzzeit, Transitionen (Ts) sind schnell 
gesättigt, was sich auf die gesamte Divergenz auswirkt. 

 

Zur Berechnung der Substitutionssättigung wurde das Computerprogramm PAUP* Version 

4.0b10 (Swofford 2002) verwendet.  
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2.3.3.4 „bootstrap“-Test 

Der von Efron (1979) entwickelte „bootstrap“-Test fand Mitte der achtziger Jahre des letzten 

Jahrhunderts erstmals in der Phylogenie Anwendung (Felsenstein 1985). Grundlage dieses 

Wiederfindungstestes ist die zufällige Auswahl von Merkmalen (Spalten, bei DNA-

Sequenzen somit Nukleotidpositionen; siehe 2.3.1) eines Datensatzes, die zur Erzeugung 

eines neuen Datensatzes gleicher Länge verwendet werden. Gemäß dieser Konvention liegen 

in diesem neu erzeugten Datensatz manche Nukleotidpositionen gar nicht, andere dagegen 

mehrfach vor. Aus diesem Datensatz wird anschließend mit einem gewählten 

Rekonstruktionsverfahren, zum Beispiel mit dem „Maximum Parsimony“-Verfahren, ein 

Stammbaum berechnet. Durch die Wiederholung dieses Verfahrens, in der Regel 100 bis 

1000mal, entstehen eine Vielzahl von Dendrogrammen, die in einem Mehrheitsregel-

Konsensusbaum dargestellt werden können. Die eigentlichen „bootstrap-Werte“ geben an 

jedem Knotenpunkt die prozentuale Häufigkeit dieses Knotens in sämtlichen rekonstruierten 

Dendrogrammen an. Die Rechenzeit für „bootstrap“-Analysen steht in Abhängigkeit zu der 

Größe des Datensatzes. Besonders die Überprüfung von ML-Berechnungen ist bei 

umfangreichen Datensätzen sehr zeitaufwendig. Es ist wichtig festzuhalten, dass „bootstrap“-

Werte und a-posteriori Wahrscheinlichkeiten (siehe 2.3.2.5) sich zwar ähneln, aber auf Grund 

der unterschiedlichen Methodik nicht gleichzusetzen sind.  

Für sämtliche „bootstrap“-Berechnungen wurde das Computerprogramm PAUP* Version 

4.0b10 (Swofford 2002) verwendet. 

 

2.3.3.5 „Likelihood Ratio“-Test 

Bei der Verwendung von Distanz- oder „Maximum Likelihood“-Verfahren steht der 

Anwender vor der Wahl des „richtigen“ Sequenzevolutionsmodells (siehe 2.3.2.1). So kann 

ein zu simples Modell zu einer Unterstützung einer falschen Topologie führen. Komplexe 

Modelle der Sequenzevolution können dagegen derart spezifisch und vielschichtig gestaltet 

werden, dass mit einem derartigen Modell für einen Datensatz die Wahrscheinlichkeit einer 

bestimmten Topologie gleich 1 ist. Jedoch könnte für denselben Datensatz mit einem anderen 

Modell eine andere Topologie mit demselben Wahrscheinlichkeitswert erreicht werden. Mit 

einem Modell, das „zu komplex“ ist, können ebenfalls falsche Verwandtschaftshypothesen 

begründet werden. Entsprechend kommt auch hier das Prinzip der sparsamsten Erklärung zur 

Anwendung, denn je mehr Annahmen vorausgesetzt werden, desto geringer ist vermutlich die 

Wahrscheinlichkeit, dass die Hypothese dem realen Ablauf der Sequenzevolution entspricht. 
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Mit dem „Likelihood Ratio“-Test (Goldman 1993a, 1993b) kann überprüft werden, ob die 

Wahl zusätzlicher Modellparameter eine signifikante Verbesserung der Wahrscheinlichkeit 

für eine Topologie bewirkt. Ist die Verbesserung nicht signifikant, kann man das einfachere 

Modell beibehalten. 

Für die Berechnungen der Wahrscheinlichkeiten der unterschiedlichen Modelle zur 

Sequenzevolution wurde das Computerprogramm Modeltest 3.5 (Posada & Crandall 1998) 

verwendet. 
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3.1 Analyse des 18S rDNA Datensatzes 

3.1.1 Sequenzlängen und Basenzusammensetzung der Alinierung 1 

Es wurden für alle in Tabelle 2.1 aufgeführten 45 Taxa der Asellota die vollständigen DNA-

Sequenzen der kleinen ribosomalen Untereinheit amplifiziert und doppelsträngig sequenziert. 

In Alinierung 1 wurden neben den im Rahmen dieser Arbeit ermittelten 18S rDNA Sequenzen 

12 bereits veröffentlichte Sequenzen der Asellota berücksichtigt. Zusätzlich ging die 18S 

rDNA Sequenz des Decapoden Astacus astacus in den Datensatz ein (siehe Tab. 2.3). Die 

vollständige Alinierung 1 aller 58 Taxa umfasst 2656 bp, wobei die Sequenz von 

Acanthocope galathea (Munnopsididae) mit einer Länge von 1776 bp die mit Abstand 

kürzeste Sequenz ist. Mit 2529 bp stellt Iathrippa sarsi (Janiridae sensu Wolff) die längste 

Sequenz der Alinierung. Die durchschnittliche Sequenzlänge beträgt 2139 bp. Der χ2 Test zur 

interspezifischen Homogenität der Basenzusammensetzung (siehe 2.3.3.1) nimmt einen Wert 

von 92,398592 (df = 171) ein, was einem Signifikanzniveau P = 0,99 entspricht. In den 

untersuchten Sequenzen liegen somit keine signifikanten Unterschiede in der 

Basenzusammensetzung (P = 0,99) vor.  

Die zum Teil sehr großen Längenvariationen innerhalb der Sequenzen der Asellota werden 

fast ausschließlich durch Insertionen bzw. Deletionen in den Bereichen der sogenannten 

Expansionssegmente, insbesondere der V4- und V7-Segmente, verursacht. Besonders im 

Bereich der Helices E23_1 und E23_2 des Expansionssegmentes V4 können Insertionen zu 

enormen Verlängerungen führen (Crease & Colbourne 1998, Crease & Taylor 1998, Choe et 

al. 1999), was eine Homologisierung der beteiligten Basen insbesondere bei nicht sehr nahe 

verwandten Taxa nahezu unmöglich gestaltet (siehe Abb. 3.1).  

 

 
Abb. 3.1: Ausschnitt der Alinierung 1 im Bereich de r Helices E23_1 und E23_2 des 18s rDNA Datensatzes.  Die mitunter 
enormen Längenunterschiede dieser hypervariablen Sequenzabschnitte verhindern eine korrekte Basenhomologisierung. 

 

3. Ergebnisse 
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Die Identifizierung der Expansionssegmente innerhalb Alinierung 1 gelang durch einen 

Vergleich mit der bekannten 18S rRNA Sekundärstruktur von Astacus astacus (siehe Abb. 

3.2). 
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Abb. 3.2: Schematische Darstellung der Sekundärstru ktur der 18S rRNA von Astacus astacus. Die Helices und 
Expansionssegmente sind gemäß ihrem Erscheinen vom 5’-Terminus zum 3’-Terminus nummeriert. Das Expansionssegment 
V4 ist blau markiert, das Expansionssegment V7 rot. Schwarze Pfeile kennzeichnen die Lage der mitunter hypervariablen  
Helices E23_1 und E23_2 innerhalb der V4-Region (verändert nach Wuyts et al. 2002). 
 

Die Längen der hochvariablen Helices E23_1 und E23_2 der V4 Region sowie des gesamten 

Expansionssegments V7 der untersuchten Taxa gibt Tabelle 3.1 wieder. Auffällig hohe (rot) 

bzw. niedrige Werte (blau) der Asellota sind farbig gekennzeichnet. 

V4 

V7 

3` 

5` 
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Tab. 3.1:  Länge der Helices E23_1 und E23_2 der V4 Region sowie des Expansionssegments V7 der untersuchten Taxa. 
Auffällig hohe (rot) bzw. niedrige Werte (blau) der Asellota sind farbig hervorgehoben:  
 
 

Familie 
 

Art 
 

Länge E23_1 / E23_2 [in bp]  
 

Länge V7 [in bp] 
    

Astacidae Astacus astacus 49 62 
    
Asellidae Asellus aquaticus 177 171 
 Lirceus fontinalis 181 172 
 Proasellus slavus 178 171 
Stenasellidae Stenasellus racovitzai 282 152 
    
Stenetriidae Stenetrium sp. 130 198 
 Tenupedunculus acutum 131 197 
Acanthaspidiidae Acanthaspidia bifurcatoides 217 188 
 Acanthaspidia drygalskii 252 198 
 Acanthaspidia pleuronotus 217 188 
 Acanthaspidia rostratus 233 219 
 Acanthaspidia sp. 215 188 
 Ianthopsis multispinosa 284 217 
 Ianthopsis nasicornis 208 200 
 Ianthopsis ruseri 234 219 
Dendrotiidae Dendromunna sp. 179 183 
Desmosomatidae Chelator sp. 152 210 
 Eugerda sp. 223 262 
 Eugerdella natator 158 212 
 Mirabilicoxa sp. 169 222 
Haplomunnidae Thylakogaster sp. 244 240 
Haploniscidae Antennuloniscus armatus 216 188 
 Haploniscus sp. 1 237 227 
 Haploniscus sp. 6 192 219 
 Haploniscus sp. 8 240 225 
 Mastigoniscus sp. 1 214 184 
Ischnomesidae Haplomesus sp. 1 197 213 
 Haplomesus sp. 2 197 213 
 Ischnomesus sp. 135 263 
 Stylomesus sp. 156 211 
Janirellidae Janirella sp. 154 209 
Janiridae sensu Wolff Iais pubescens 205 250 
 Iathrippa sarsi 476 301 
 Iathrippa trilobatus 247 215 
 Janira maculosa 149 145 
 Neojaera antarctica 213 233 
 Neojaera sp. 1 221 241 
 Neojaera sp. 2 219 236 
Joeropsididae Joeropsis coralicola 210 206 
 Joeropsis sp. 262 308 
Macrostylidae Macrostylis sp. 1 220 220 
 Macrostylis sp. 2 203 223 
Mesosignidae Mesosignum sp. 177 212 
Munnopsididae Acanthocope galathea 13 73 
 Betamorpha identifrons 224 230 
 Coperonus sp. 163 215 
 Echinozone spinosa 180 211 
 Echinozone sp. 174 211 
 Eurycope inermis 164 220 
 Eurycope sarsi 160 226 
 Eurycope sp. 1 175 240 
 Eurycope sp. 2 170 228 
 Ilyarachna antarctica 210 248 
 Munnopsis typica 192 248 
 Storthyngurella triplospinosa 153 233 
 Sursumura falcata 151 232 
 Sursumura robustissima 151 232 
Nannoniscidae Austroniscus sp. 150 224 
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Die durchschnittlichen Längen der Helices E23_1 und E23_2 betragen für die untersuchten 

Asellota 197 bp, während das Expansionssegment V7 im Mittel 214 bp umfasst. Die mit 

Abstand kürzesten Expansionssegmente besitzt die Sequenz von Acanthocope galathea 

(Munnopsididae). In dieser Sequenz umfassen die Helices E23_1 und E23_2 lediglich 13 bp, 

während das Expansionssegment V7 eine Länge von  219 bp hat. Eine kurze V7-Region liegt 

weiterhin mit 145 bp bei Janira maculosa (Janiridae) vor. Die längsten Insertionen finden 

sich in der Sequenz von Iathrippa sarsi (Janiridae). Mit 476 bp sind die Helices E23_1 und 

E23_2 deutlich länger als bei allen anderen Sequenzen des Datensatzes. Die Länge des 

Expansionssegments V7 beträgt 301 bp.  

 

3.1.2 Sequenzlängen und Basenzusammensetzung der Alinierung 2 

Mittels der 18S rRNA Sekundärstruktur von Astacus astacus (siehe Abb. 3.1) konnten die  

hochvariablen Bereiche E23_1 und E23_2 (484 bp) der V4-Region sowie das 

Expansionssegment V7 (312 bp) innerhalb der Alinierung 1 (2656 bp) (siehe 3.1.1) 

identifiziert werden. Auf Grund der mitunter zahlreichen Insertionen bzw. Deletionen in 

diesen Regionen und der damit verbundenen Problematik der Basenhomologisierung wurden 

die entsprechenden Bereiche aus der Alinierung entfernt.  

Der verbliebene Datensatz, Alinierung 2 genannt, umfasst 1860 bp. Die Sequenzlängen liegen 

zwischen 1690 bp (Acanthocope galathea) und 1757 bp (Janira maculosa), die 

durchschnittliche Länge beträgt 1733 bp. Der χ
2 Test zur interspezifischen Homogenität der 

Basenzusammensetzung (siehe 2.3.3.1) für Alinierung 2 ergibt einen Wert von 25,461692 

(df=171). Das Signifikanzniveau P beträgt 1,00, signifikante Unterschiede in der 

Basenzusammensetzung des Datensatzes liegen somit nicht vor. Von den 1860 Positionen der 

Alinierung sind 1215 Positionen konstant, 204 nicht parsimonieinformativ und 441 Positionen 

parsimonieinformativ. Für sämtliche weiteren phylogenetischen Analysen wird ausschließlich 

Alinierung 2 verwendet. 

 

3.1.3 Ergebnisse des Tests der relativen Substitutionsraten  

Der für Alinierung 2 durchgeführte Test der relativen Substitutionsraten nach Wu und Li 

(1985) soll überprüfen, ob alle im Datensatz enthaltenen rDNA Sequenzen mit einer gleichen 

Substitutionsrate evolvieren (siehe 2.3.3.2). Grundlage hierfür ist die Erstellung einer 

Distanzmatrix gemäß dem Zwei-Parameter-Modell (Kimura 1980) (siehe 2.3.2.1). Eine 

Annahme dieses Modells ist allerdings eine gleichmäßige Basenzusammensetzung (1:1:1:1), 

die beim untersuchten Datensatz nicht vorliegt (siehe 3.1.2) und möglicherweise die 
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Zuverlässigkeit des Tests beeinträchtigt. Die Verwendung komplexerer Modelle zur 

Sequenzevolution ist bislang nicht möglich. Für den Test sind sowohl Transitionen als auch 

Transversionen berücksichtigt worden. Als Außengruppentaxon wurde Astacus astacus 

verwendet. Der Test ergab, dass im Vergleich zu den limnischen Asellota für die marinen 

Taxa eine leicht erhöhte Substitutionsrate vorliegt. Besonders auffällige Sequenzen enthält der 

Datensatz allerdings nicht. Die vollständige Auflistung der Ergebnisse findet sich im Anhang 

(siehe 8.2.2).  

 

3.1.4 Analyse der Substitutionssättigung  

Für Alinierung 2 erfolgte eine Analyse der Substitutionssättigung (siehe 2.3.3.3). Abbildung 

3.3 ist die graphische Darstellung der Ergebnisse, wobei Transitionen und Transversionen 

gegen die korrigierte genetische Distanz aufgetragen wurden. Das zur Berechnung der 

genetischen Distanz verwendete Modell sowie die entsprechenden Parameter ermittelte ein 

„Likelihood Ratio“-Test (siehe 3.1.3.1). Eine Substitutionssättigung liegt bei dem 

verwendeten Datensatz nicht vor, da die Anzahl an Transversionen deutlich unter den 

ermittelten Transitionen liegt. Die Auflistung sämtlicher Einzelwerte kann dem Anhang 

entnommen werden (siehe 8.2.3).  
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Abb. 3.3:  Darstellung der Substituionssättigung der Alinierun g der 18S rDNA Sequenzen in Bezug zur korrigierten 
genetischen Distanz.  Hellblaue Dreiecke kennzeichnen Transitionen, schwarze Quadrate Transversionen. Eine Sättigung liegt 
noch nicht vor, da Transitionen gegenüber Transversionen überwiegen. 
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3.1.5 „Maximum Parsimony“ Stammbaumrekonstruktionen 

Für Alinierung 2 wurde gemäß dem Parsimonie Kriterium (siehe 2.3.2.3) eine heuristische 

Suche durchgeführt (siehe 2.3.2.4). Die Suche ergab 438 gleich kurze Bäume mit einer 

Baumlänge von 1817 Schritten. Aus diesen 438 Dendrogrammen wurde ein strikter 

Konsensusbaum berechnet (siehe Abb. 3.4). Die Topologien wurden mit dem 

Außengruppentaxon Astacus astacus gewurzelt.   

Der Konsensusbaum zeigt innerhalb der Acanthaspidiidae, Munnopsididae und 

Desmosomatidae keine vollständige dichotome Auflösung. Eine weitere Polytomie bilden die 

Macrostylidae, Ischnomesidae, Janirella sp. und ein Ast, der die Munnopsididae, 

Desmosomatidae und Nannoniscidae einschließt. Alle anderen Bereiche des Dendrogramms 

sind dichotom verzeigt. 

Sowohl die limnischen (Aselloidea) als auch marinen Asellota bilden Monophyla. Innerhalb 

der marinen Formen stellen die zwei Vertreter der Stenetriidae die basalste Gruppe. Auf diese 

beiden Taxa folgt am nächsten Ast Janira maculosa, ein Vertreter der „Janiridae“. Die 

übrigen Taxa teilen sich auf die beiden folgenden Äste auf. Am ersten Ast finden sich weitere 

Taxa der „Janiridae“, die jedoch nicht an einem gemeinsamen Ast gefunden werden. 

Beispielsweise steht Iais pubescens in einem Schwestergruppenverhältnis zu Dendromunna 

sp. (Dendrotiidae) und Thylakogaster sp. (Haplomunnidae). Diese drei Taxa bilden wiederum 

die Schwestergruppe der Haploniscidae. Die Janiridae sensu Wolff sind somit ein 

polyphyletisches Taxon. Dagegen bilden die Haploniscidae, Joeropsididae und 

Acanthaspidiidae monophyletische Gruppen. Innerhalb der Acanthaspidiidae sind die 

Gattungen Ianthopsis als auch Acanthaspidia polyphyletisch. Am zweiten Ast zweigt 

Mesosignum sp. als erstes Taxon ab. Die polytomische Schwestergruppe zu dem Vertreter der 

Mesosignidae bilden die Macrostylidae, Ischnomesidae, Janirella sp. und ein Ast, der die 

Munnopsididae, Desmosomatidae und Nannoniscidae einschließt. An diesem Ast bilden die 

Desmosomatidae die Schwestergruppe zu den nur partiell aufgelösten Munnopsididae. In der 

gleichen Gruppierung findet sich mit Austroniscus sp. auch der berücksichtigte Vertreter der 

Nannoniscidae. Die Monophylie der Gattung Eurycope wird nicht bestätigt. Die Vertreter der 

Macrostylidae, Ischnomesidae und Desmosomatidae sind monophyletisch. 
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Abb. 3.4. Strikter Konsensusbaum einer „Maximum Par simony“-Analyse der Alinierung 2.  Für die heuristische Suche 
galten folgende Parameter: „stepwise addition = closest“, „branchswapping = tbr“. Der Konsensusbaum wurde aus 438 Bäumen 
mit einer Länge von 1817 Schritten errechnet. Folgende Indices konnten ermittelt werden: CI = 0,5206, HI = 0,4794 und RI = 
0,7089. 

 

3.1.5.1 Überprüfung des MP-Dendrogramms mit einer „bootstrap“-Analyse 

Für Alinierung 2 wurde eine „bootstrap“-Analyse (siehe 2.3.3.4) unter dem „Maximum 

Parsimony“-Kriterium durchgeführt, wobei die verwendeten Suchparameter denen der 

heuristischen Suche (siehe 3.1.2) entsprachen. Der errechnete Konsensusbaum setzt sich 

lediglich aus solchen Verzweigungen zusammen, die in mindestens 50% der berechneten 

Iais pubescens                

Asellus aquaticus 
Stenasellus racovitzai 
Lirceus fontinalis 
Proasellus slavus 
Stenetrium sp. 
Tenupedunculus acutum 
Janira maculosa           
Neojaera antarctica 
Neojaera sp. 1 
Neojaera sp. 2 

Dendromunna                    
Thylakogaster sp.    
Antennuloniscus armatus 
Mastigoniscus sp. 
Haploniscus sp. 6 
Haploniscus sp. 1 
Haploniscus sp. 8 
Iathrippa trilobatus 
Iathrippa sarsi 
Joeropsis coralicola 
Joeropsis sp. 
Acanthaspidia rostratus 
Ianthopsis ruseri 
Acanthaspidia sp. 
Acanthaspidia bifurcatoides 
Acanthaspidia pleuronotus 
Ianthopsis multispinosa 
Acanthaspidia drygalskii 
Ianthopsis nasicornis 
Mesosignum sp.                   
Janirella sp.    
Macrostylis sp. 1 
Macrostylis sp. 2 
Ischnomesus sp. 
Stylomesus sp. 
Haplomesus sp. 1 
Haplomesus sp. 2 
Chelator sp. 
Eugerda sp. 
Eugerdella natator 
Mirabilicoxa sp. 
Austroniscus sp.                 
Acanthocope galathea 
Munnopsis typica 
Eurycope sarsi 
Coperonus sp. 
Betamorpha identifrons 
Storthyngurella triplospinosa 
Sursumura falcata 
Sursumura robustissima 
Eurycope inermis 
Eurycope sp. 1 
Eurycope sp. 2 
Ilyarachna antarctica 
Echinozone spinosa 
Echinozone sp. 

Astacus astacus 

 
Aselloidea 
 
 
Stenetriidae 
 

„Janiridae“ 
 
 

„Janiridae“ 
 
„Janiridae“ 
Dendrotiidae 
Haplomunnidae 
 
 
Haploniscidae 
 

 
„Janiridae“ 
 

Joeropsididae 
 
 

 
 

Acanthaspidiidae 
 
 

 
Mesosignidae 
Janirellidae 
 

Macrostylidae 
 

 
Ischnomesidae 
 
 
 
Desmosomatidae 
 
 
Nannoniscidae 
 
 
 
 
 
 
Munnopsididae 



3. ERGEBNISSE                                                                                                                                                     54 

Topologien gefunden wurden (50% „majority rule“). Die einzelnen „bootstrap“-Werte finden 

sich an den Knoten der Topologie wieder.  

 

 
Abb. 3.5: Ergebnisse der „Maximum Parsimony bootstr ap“-Analyse der Alinierung 2.  Für die heuristische Suche galten 
folgende Parameter: „stepwise addition = closest“, „branchswapping = tbr“. Der 50% „majority rule“ Konsensusbaum hat eine 
Länge von 1873 Schritten. Es wurden 1000 Replikationen berechnet, die einzelnen „bootstrap“-Werte finden sich an den 
jeweiligen Knoten wieder. Folgende Indices wurden ermittelt: CI = 0,5051, HI = 0,4949 und RI = 0,6902. 
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Die Ergebnisse unterstützten die Vorstellung der Monophylie der limnischen und marinen 

Asellota, wobei die Stenetriidae erneut als ursprünglichste marine Asellota anzusehen sind 

(99%). Im Gegensatz zu der heuristischen Suche ist die Auflösung innerhalb der Janiroidea 

deutlich geringer, da basale Verzweigungen nicht aufgelöst werden und eine Polytomie die 

Folge ist. Mit Ausnahme der „Janiridae“ sind alle weiteren Familien, die mit mehr als einem 

Taxon vertreten sind, monophyletisch. Sehr hohe „bootstrap“-Werte stützen die 

Haploniscidae (100%), Joeropsididae (99%), Ischnomesidae (99%) sowie den Neojaera-

Artenkomplex (100%). Geringere Werte finden sich für die zwei Taxa der Gattung Iathrippa 

(88%) sowie für die Acanthaspidiidae (84%), Desmosomatidae (80%), Macrostylidae (75%) 

und Munnopsididae (74%). Mit 100% wird das Schwestergruppenverhältnis von 

Dendromunna sp. (Dendrotiidae) und Thylakogaster sp. (Haplomunnidae) ebenfalls gut 

gestützt. Ein niedrigerer Wert (69%) ist für das Schwestergruppenverhältnis der Joeropsididae 

und Acanthaspidiidae zu beobachten. Beiden Familien stehen wiederum die zwei Iathrippa-

Arten als Schwestertaxon gegenüber (64%). Mit 96% unterstützt ein weiterer hoher 

„bootstrap“-Wert eine Gruppierung, die sich aus Janirella sp. (Janirellidae), Austroniscus sp. 

(Nannoniscidae), Mesosignum sp. (Mesosignidae), den Ischnomesidae, Desmosomatidae und 

Munnopsididae zusammensetzt. Im Gegensatz zu der heuritischen MP-Analyse liegt 

Austroniscus sp. (Nannoniscidae) außerhalb der Munnopsididae. 

 

3.1.6 „Maximum Likelihood“ Stammbaumrekonstruktionen 

3.1.6.1 „Maximum Likelihood“ Stammbaumrekonstruktio n 

Weitere Topologien sind mit dem „Maximum Likelihood“-Verfahren (siehe 2.3.2.2) 

berechnet worden. Mit Hilfe eines „Likelihood Ratio“-Tests (siehe 2.3.3.5) wurde folgendes 

Sequenzevolutionsmodell ausgewählt: TN (Tamura-Nei), 6 Substitutionstypen (A→C: 1,00; 

A→G: 2,08; A→T: 1,00; C→G: 1,00; C→T: 4,46; G→T: 1,00), eine Gamma-Verteilung der 

Substitutionsraten (0,4251) sowie ein Anteil an invarianten Positionen (0,4251). Die 

Ergebnisse werden in Abbildung 3.6 dargestellt.    
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Abb. 3.6: „Maximum Likelihood“ Stammbaum der Alinie rung 2.  Das Substitutionsmodell und seine Parameter wurden 
durch einen „Likelihood Ratio“-Test ermittelt (siehe 3.1.3.1). Für die heuristische Suche galten folgende Parameter: „stepwise 
addition = closest“, „branchswapping = tbr“. Die errechnete Likelihood beträgt –ln = 12044,95040. 
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Acanthaspidiidae. Innerhalb der Acanthaspidiidae ist weder die Gattung Ianthopsis noch 

Acanthaspidia monophyletisch. Alle übrigen Taxa finden sich in am dritten Ast, der sich 

wiederum aus zwei Gruppierungen zusammensetzt. Die erste Gruppe enthält die 

Haploniscidae, Iais pubescens („Janiridae“), Dendromunna sp. (Dendrotiidae) und 

Thylakogaster sp. (Haplomunnidae), wobei die beiden letztgenannten erneut Schwestertaxa 

sind. Die Schwestergruppe dieser beiden ist wie in den MP-Analysen Iais pubescens. Allen 

drei Taxa stehen die Haploniscidae gegenüber. In der zweiten Gruppe zweigen zuerst die drei 

Neojaera-Arten mit Janira maculosa, nun nicht mehr der ursprünglichste Vertreter der 

Janiroidea, ab. Der verbliebene Ast enthält mit Mesosignum sp. (Mesosignidae), Janirella sp. 

(Janirellidae), Austroniscus sp. (Nannonicidae), den Macrostylidae, Ischnomesidae, 

Desmosomatidae und Munnopsididae einen Taxakomplex, der bereits in den MP-Analysen 

identifiziert werden konnte. In diesem Komplex stellt Mesosignum sp. das basalste Taxon, 

dessen Schwestergruppe eine aus drei Ästen bestehende polytome Gruppe ist. Am ersten Ast 

befinden sich die Macrostylidae, am zweiten Janirella sp. und die Vertreter der 

Ischnomesidae. Der dritte Ast trägt die Desmosomatidae, Munnopsididae und Austroniscus 

sp. (Nannoniscidae). Die Munnopsididae stehen dabei in einem Schwestergruppenverhältnis 

zu dem Taxon der Nannoniscidae. Die Monophylie der Gattung Eurycope wird nicht 

bestätigt. Somit werden auch im Rahmen der ML-Analyse die Janiridae sensu Wolff als 

Polyphylum erkannt, während alle anderen Familien mit mehr als zwei Taxa weiterhin 

monophyletisch sind.  

Die Größe des Datensatzes erlaubte keine Überprüfung der ML-Berechnungen mittels eines 

„bootstrap“-Tests (vgl. 2.3.3.4), da die benötigte Rechenzeit mehrere Wochen in Anspruch 

genommen hätte. Eine Alternative ist die Verwendung des Bayesschen Theorems zur Analyse 

des Datensatzes (siehe 2.3.2.5).  

 

3.1.6.2 Bayessche Stammbaumrekonstruktion 

Neben der „klassischen“ ML-Analyse erfolgte für Alinierung 2 eine Topologierekonstruktion 

mit der Bayesschen Methode nach Huelsenbeck und Ronquist (2001) (siehe 2.3.2.5). Das 

gewählte Modell zur Sequenzevolution sowie dessen Parameter ist dasselbe, das bereits im 

Vorfeld mit dem „Likelihood Ratio“-Test optimiert wurde (siehe 3.1.3.1). Die Ergebnisse der 

Bayes Analyse stellt Abbildung 3.7 dar. 
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Abb. 3.7: 50 % „majority rule“ Konsensusbaum der Ba yes Analyse der Alinierung 2.  Das Substitutionsmodell und seine 
Parameter wurden durch einen „Likelihood Ratio“-Test ermittelt (siehe 3.1.3.1). Die Parameter der „Markov Chain Monte Carlo"-
Simulationen entsprachen den Grundeinstellungen, der „burnin value“ wurde auf 750 gesetzt. Die Zahlen geben die a-posteriori 
Wahrscheinlichkeiten des entsprechenden Knotens an.  
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aufgelöst werden. Diese drei Taxa gehören mit den Haploniscidae und allen anderen 

Janiroidea außer den Acanthaspidiidae, Joeropsididae und den zwei Iathrippa-Arten 

(Janiridae) einer Polytomie an. Dagegen stehen die zwei Iathrippa-Arten nun in einem wenn 

auch nur mäßig unterstütztem Schwestergruppenverhältnis zu den Joeropsididae und 

Acanthaspidiidae (0.69). Innerhalb der Munnopsididae liegt keine vollständig dichotome 

Auflösung vor. Die meisten Familien werden durch sehr hohe a-posteriori 

Wahrscheinlichkeiten gestützt, und auch für viele basale Knoten innerhalb der Janiroidea 

finden sich hohe Werte. 

 

3.2 Analyse der 16S rDNA Datensätze 

Es wurden für 61 Individuen der Asellota, von denen 36 den Acanthaspidiidae und 25 den 

Haploniscidae angehören, die partiellen 16S rDNA Sequenzen amplifiziert und 

doppelsträngig sequenziert (siehe Tab. 2.2). In den Datensatz der Acanthaspidiidae wurde 

zusätzlich die in der Genbank hinterlegte Sequenz von Joeropsis dubia als Außengruppe 

aufgenommen (siehe Tab. 2.3). Beide Alinierungen wurden mit dem Sekundärstrukturmodell 

des homologen Gens für Drosophila melanogaster („accession number“: X53506) verglichen 

(siehe Abb. 3.8). Für den 16S rDNA Datensatz der Haploniscidae konnten alle gepaarten 

Bereiche („stems“) der Sekundärstruktur identifiziert und homologisiert werden. Eine 

Ausnahme bildet ein hochvariabler, 39 Basen umfassender Bereich, der mit Hilfe des 

vorliegenden Sekundärstrukturmodells der Helix 75 zugeordnet werden. Der Abschnitt wurde 

aus der Alinierung entfernt. Eine erhöhte Variabilität dieser Helix ist auch bei Insekten (u. a. 

Flook & Rowell 1997, Buckley et al. 2000) und anderen Tiergruppen (z. B. Orti et al. 1996) 

zu beobachten. Neben der hochvariablen Helix 75 (43 bp) wurde zusätzlich ein 29 bp 

umfassender Abschnitt der Helix 63 aus dem Datensatz der Acanthaspidiidae entfernt und von 

den folgenden Analysen ausgeschlossen. 
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Abb. 3.8: Schematische Darstellung der 3’-Hälfte de r mitochondrialen 16S rRNA von Drosophila melanogaster. Der 
amplifizierte Abschnitt ist gelb gekennzeichnet. Blau ist die Lage des Primers 16a, grün die des Primers 16b markiert. Watson-
Crick-Basenpaare werden durch einen Strich (-) gekennzeichnet, G/U-Paare durch einen kleinen Punkt (·), G/A-Paare durch 
einen großen offenen Punkt (○) und U/U-Paare durch einen großen gefüllten Punkt (●). Die Helices sind gemäß ihrem 
Erscheinen innerhalb der bakteriellen 23S rRNA vom 5’-Terminus zum 3’-Terminus nummeriert, wobei die hochvariable Helix 75 
rot umrandet wurde. Schwarze Linien kennzeichnen Interaktionen von Nukleotiden in der Tertiärstruktur des Ribosoms 
(verändert nach de Rijk et al. 1997).  

 

3.2.1 Analyse der partiellen 16S rDNA Sequenzen der Acanthaspidiidae 

Zur Klärung der Fragestellung, ob Acanthaspidia drygalskii eine einzige, zirkumantarktisch 

verbreitete Spezies ist, wurde von 17 Exemplaren dieser Art, von denen 9 aus der westlichen 

und 8 aus der östlichen Weddell See stammen, die partielle 16S rDNA amplifiziert und 
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(Joeropsididae) ein Vertreter der Schwestergruppe der Acanthaspidiidae ausgewählt (siehe 

3.12, 3.13).  

 

3.2.1.1 Statistische Tests 

Die vollständige Alinierung der Sequenzen umfasst 437 bp, wobei die Gesamtlängen der  

Sequenzen zwischen 413 bp (Joeropsis dubia) und 425 bp (Ianthopsis multispinosa BAC12) 

liegt. Die durchschnittliche Sequenzlänge beträgt 419 bp. Der χ2 Test zur interspezifischen 

Homogenität der Basenzusammensetzung (siehe 2.3.3.1) ergab einen Wert von 39,068694 (df 

= 108). Dies entspricht einem Signifikanzniveau P = 1,00 und somit einer homogenen 

Basenzusammensetzung des Datensatzes. Von den 437 Positionen der Alinierung sind 222 

Positionen konstant, 38 nicht parsimonieinformativ und 177 Positionen parsimonieinformativ.  

Die Analyse der relativen Substitutionsraten (siehe 2.3.3.2) fand keine nennenswert erhöhten 

Substitutionsraten innerhalb der untersuchten Taxa. Ebenso ergab die Untersuchung der 

Substitutionssättigung (siehe 2.3.3.3) keine auffälligen Ergebnisse. Auf eine Darstellung der 

Daten wird verzichtet.  

 

3.2.1.2. Berechnung und Vergleich der p-Distanzen 

Im Rahmen der weiteren Datenanalyse erfolgte die Berechnung der p-Distanzen der 

untersuchten Sequenzen zur Ermittlung der zwischenartlichen Variabilität des untersuchten 

Gens. Tabelle 3.2 fasst die ermittelten p-Distanzen der Individuen einer Art zusammen, eine 

vollständige Liste aller Einzelwerte findet sich im Anhang (siehe 8.2.4). Die beobachtete 

zwischenartliche Variabilität des 16S rRNA Gens beträgt mindestens 4,5 Prozent. Innerhalb 

der untersuchten Individuen von Acanthaspidia drygalskii können drei unterschiedliche 

Gruppen von Haplotypen (A, B und C) festgestellt werden. Die Haplotypgruppen A und B 

treten sympatrisch innerhalb der untersuchten Populationen der westlichen Weddell See auf, 

wobei Haplotypgruppe B in lediglich 2 Individuen nachgewiesen werden konnte. 

Haplotypgruppe C liegt dagegen ausschließlich in den Individuen aus der östlichen Weddell 

See vor. 
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Tab. 3.2:  p-Distanzen der untersuchten Taxa der Acanthaspidiidae. In den hellgrau unterlegten diagonalen Feldern sind die 
Variationen der p-Distanzen innerhalb einer Art wiedergegeben, die Anzahl der untersuchten Individuen gibt n an. Die drei 
getrennten Haplotypgruppen der Art Acanthaspidia drygalskii sind dunkelgrau markiert, die Distanzwerte hervorgehoben: 
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0 – 4,6        

Ianthopsis 
multispinosa 
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Acanthaspidia 
bifurcatoides 

[n = 4] 
19,2 – 21,8 21,8 – 22,8 0 – 2,1      

Acanthaspidia 
pleuronotus 

[n = 2] 
18,5 – 19,7 19,8 – 20,9 4,5 – 5,0 0,2     

Acanthaspidia 
sp. 

[n = 4] 
21,5 – 22,8 22,3 – 23,3 17,7 – 17,9 17,8 – 18,0 0    
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drygalskii B 

[n = 2] 
20,0 – 22,2 23,1 – 23,7 19,0 – 20,2 18,2 – 18,5 23,7 – 24,0 7,4 – 8,0 0,2  

Acanthaspidia 
drygalskii C 
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3.2.1.3 Stammbaumrekonstruktionen 

Für den 16S rDNA Datensatz der Acanthaspidiidae wurde gemäß dem Parsimonie Kriterium 

(siehe 2.3.2.3) eine heuristische Suche sowie eine „bootstrap“-Analyse (siehe 2.3.3.4) 

durchgeführt. Die Ergebnisse dieser Analysen werden in Abbildung 3.9 zusammengefasst. 

Zusätzlich erfolgte eine Topologierekonstruktion mit der Bayesschen Methode nach 

Huelsenbeck und Ronquist (2001) (siehe 2.3.2.5), das berechnete Dendrogramm wird in 

Abbildung 3.10 dargestellt. Das verwendete Sequenzevolutionsmodell wurde mit einem 

„Likelihood Ratio“-Test ermittelt (siehe 2.3.3.5).   
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Abb. 3.9: Strikter Konsensusbaum einer „Maximum Par simony“-Analyse. Für die heuristische Suche galten folgende 
Parameter: „stepwise addition = closest“, „branchswapping = tbr“. Der Konsensusbaum wurde aus 48 Bäumen mit einer Länge 
von 443 Schritten errechnet. CI = 0,6817, HI = 0,3183 und RI = 0,9141. Die Zahlen geben die „bootstrap“-Unterstützung des 
jeweiligen Knotens an, die in einer separaten Analyse (1000 Replikationen, „stepwise addition = closest“, „branchswapping = 
tbr“) ermittelt wurden. 
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Abb. 3.10: 50 % „majority rule“ Konsensusbaum einer  Bayesschen Analyse der untersuchten partiellen 16S  rDNA 
Sequenzen der Acanthaspidiidae.  Das Substitutionsmodell und seine Parameter wurden durch einen „Likelihood Ratio“-Test 
ermittelt (siehe 3.2.1.3): TVM (Transversionsmodell), 6 Substitutionstypen (A→C: 1,71; A→G: 17,35; A→T: 3,07; C→G: 0,01; 
C→T: 17,35; G→T: 1,00) sowie eine Gamma-Verteilung der Substitutionsraten (0,3120). Die Parameter der „Markov Chain 
Monte Carlo"-Simulationen entsprachen den Grundeinstellungen, der „burnin value“ wurde auf 750 gesetzt. Die Zahlen geben 
die a-posteriori Wahrscheinlichkeiten des entsprechenden Knotens an.  
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Die Analysen des 16S rDNA Datensatzes der Acanthaspidiidae weisen eine Reihe gut 

gestützter Gruppen auf. Während alle untersuchten Arten als Monophyla erkannt und durch 

hohe a-posteriori Wahrscheinlichkeiten und „bootstrap“-Werte unterstützt werden, kann dies 

auf Gattungsebene nicht beobachtet werden: Weder die Gattung Acanthaspidia noch 

Ianthopsis ist monophyletisch. Dieses Ergebnis entspricht den Resultaten der Analysen des 

18S rDNA Datensatzes (siehe 3.1.5, 3.1.6). Die Rekonstruktion der verwandtschaftlichen 

Beziehungen der einzelnen Gruppen gelingt nur zum Teil, die Unterschiede zwischen den 

Topologien sind mitunter gravierend. Lediglich das Schwestergruppenverhältnis von 

Acanthaspidia pleuronotus zu Acanthaspidia bifurcatoides wird in beiden Topologien 

gestützt. Innerhalb des monophyletischen Acanthaspidia drygalskii-Komplexes können drei 

deutlich voneinander getrennte Gruppen unterschieden werden, die den bereits im Vergleich 

der p-Distanzen ermittelten Gruppen von Haplotypen entsprechen (siehe Tab. 3.2). Die 

Resultate der Stammbaumrekonstruktionen bestätigen somit die Monophylie aller 

untersuchten Spezies, eine Aufklärung ihrer Verwandtschaftsverhältnisse gelingt mit Hilfe 

des 16S rRNA Gens indes kaum.   

 

3.2.2 Analyse der partiellen 16S rDNA Sequenzen der Haploniscidae 

Im Rahmen der Analyse des Haploniscus sp. 1-Komplexes wurde von 19 Individuen dieses 

Taxons die partielle 16s rDNA amplifiziert und sequenziert. Tabelle 3.3 gibt Auskunft über 

Herkunft und Anzahl der untersuchten Individuen. Sechs weitere Sequenzen verschiedener 

Taxa der Haploniscidae vervollständigten den Datensatz (siehe Tab. 2.2). 

 
Tab. 3.3:  Herkunft und Anzahl der Individuen der Spezies Haploniscus sp. 1, die in der Analyse der partiellen 16S rDNA 
Sequenzen Verwendung fanden (vgl. Tab. 2.2): 
 

Stationsnummer und Tiefe Anzahl der untersuchten Individuen 
 des Haploniscus sp. 1-Komplexes 

Station 41, „Shackleton Fracture Zone“ 
 (2375 – 2372 m) 1 

Station 42, „Shackleton Fracture Zone“ 
 (3680 – 3685 m) 5 

Station 43, „Shackleton Fracture Zone“ 
 (3961 – 3962 m) 3 

Station 46, „South Scotia Ridge“ 
 (2893 – 2894 m) 6 

Station 133, westliche Weddell See 
 (1122 – 1119 m) 4 
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3.2.2.1 Statistische Tests 

Die verwendete Alinierung hat eine Länge von 493 bp. Innerhalb der Alinierung sind die 

Sequenzen der Individuen Haploniscus sp. 1 HA73, HA78 und HA79 mit 464 bp am kürzesten, 

Die längsten Sequenzen finden sich bei Antennuloniscus armatus HA55 und Mastigoniscus sp. 

1 HA57 (479 bp). Die durchschnittliche Sequenzlänge beträgt 473 bp. Der χ2 Test zur 

interspezifischen Homogenität der Basenzusammensetzung (siehe 2.3.3.1) ergab einen Wert 

von 17,293574 (df = 72). Das Signifikanzniveau P nimmt einen Wert von 1,00 ein, was einer 

homogenen Basenzusammensetzung entspricht. Von den 493 Positionen der Alinierung sind 

308 konstant, 43 nicht parsimonieinformativ und 142 Positionen parsimonieinformativ. Die 

Überprüfung der relativen Substitutionsraten (siehe 2.3.3.2) und Analyse der 

Substitutionssättigung (siehe 2.3.3.3) erbrachten keine auffälligen Resultate. 

 

3.2.2.2 Berechnung und Vergleich der p-Distanzen 

Tabelle 3.4 fasst die p-Distanzen der im Datensatz enthaltenen Individuen der Gattung 

Haploniscus zusammen. Eine vollständige Auflistung aller p-Distanzen (einschließlich der 

Exemplare von Antennuloniscus armatus (HA55) und Mastigoniscus sp. 1 (HA51, HA57), die 

hier aus Platzgründen nicht aufgeführt werden) ist im Anhang zu finden (siehe 8.2.5). Die 

beobachtete zwischenartliche Variabilität dieses Gens beträgt mindestens 6,6 Prozent. Es 

können vier deutlich unterschiedliche Gruppen von Haplotypen (A – D) innerhalb des 

Haploniscus sp. 1-Komplexes unterschieden werden. Diese verteilen sich wie folgt auf die 

untersuchten Individuen: 

 

• Haplotypgruppe A liegt in den untersuchten Individuen der Stationen 42 und 43 vor. 

• Haplotyp B wird für das Exemplar der Station 41 nachgewiesen. 

• Haplotypgruppe C findet sich in den Individuen von Station 133. 

• Haplotypgruppe D liegt in den 6 untersuchten Exemplaren der Station 46 vor.  
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Tab. 3.4: p-Distanzen der untersuchten Taxa der Haploniscidae. In den hellgrau unterlegten diagonalen Feldern sind die 
Variationen der p-Distanzen innerhalb einer Art wiedergegeben, die Anzahl der untersuchten Individuen gibt n an. Die vier 
unterschiedlichen Haplotypgruppen des Haploniscus sp. 1-Komplexes sind dunkelgrau unterlegt, die Distanzwerte 
hervorgehoben:  
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Haploniscus sp. 1A 
[n = 8] 

 

0,2 – 1,1       

 

Haploniscus sp. 1B 
[n = 1] 

 

11,7 – 12,3 0      

 

Haploniscus sp. 1C 
[n = 4] 

 

11,9 – 12,7 11,4 – 11,7 0 – 0,2     

 

Haploniscus sp. 1D 
[n = 6] 

 

11,9 – 12,9 10,6 – 11,0 7,3 – 8,0 0 – 0,7    

 

Haploniscus sp. 4 
[n = 1] 

 

16,1 – 16,7 16,3 18,1 – 18,4 16,9 – 17,4 0   

 

Haploniscus sp. 7 
[n = 1] 

 

9,1 – 9,8 11,3 12,6 – 12,8 11,9 – 12,4 15,1 0  

 

Haploniscus sp. 8 
[n = 1] 

 

7,0 – 7,6 9,3 10,6 – 10,8 9,8 – 10,2 16,1 6,6 0 

 

3.2.1.3 Stammbaumrekonstruktionen 

Wie auch für die Acanthaspidiidae wurde für den 16S rDNA Datensatz der Haploniscidae 

eine heuristische Suche unter dem „Maximum Parsimony“-Kriterium (siehe 2.3.2.3) sowie 

eine „bootstrap“-Analyse (siehe 2.3.3.4) durchgeführt. Abbildung 3.11 fasst die Resultate der 

Analysen zusammen. Ergänzend erfolgte eine Stammbaumrekonstruktion mit der Bayesschen 

Methode nach Huelsenbeck und Ronquist (2001) (siehe 2.3.2.5), das verwendete 

Sequenzevolutionsmodell wurde mit einem „Likelihood Ratio“-Test ermittelt (siehe 2.3.3.5). 

Die so berechnete Topologie wird in Abbildung 3.12 wiedergegeben. Mit Antennuloniscus 

armatus HA55 wurde ein Vertreter der ursprünglichen Gattung der Haploniscidae als 

Außengruppe gewählt (siehe 3.1.2, 3.1.3). 
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Abb. 3.11: Strikter Konsensusbaum einer „Maximum Pa rsimony“-Analyse. Für die heuristische Suche galten folgende 
Parameter: „stepwise addition = closest“, „branchswapping = tbr“. Der Konsensusbaum wurde aus 84 Bäumen mit einer Länge 
von 345 Schritten errechnet. CI = 0,6933, HI = 0,3067 und RI = 0,8729. Die Zahlen geben die „bootstrap“-Unterstützung des 
jeweiligen Knotens an, die in einer separaten Analyse (1000 Replikationen, „stepwise addition = closest“, „branchswapping = 
tbr“) ermittelt wurden. 
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Abb. 3.12: 50 % „majority rule“ Konsensusbaum einer  Bayesschen Analyse der untersuchten partiellen 16S  rDNA 
Sequenzen der Acanthaspidiidae.  Das Substitutionsmodell und seine Parameter wurden durch einen „Likelihood Ratio“-Test 
ermittelt (siehe 3.2.1.3): HKY (Hasegawa, Kishino, Yano 85), ein Transitions-/Transversionsverhältnis von 2,4322 als 
Substitutionsmodell und sowie eine Gamma-Verteilung der Substitutionsraten (0,2756). Die Parameter der „Markov Chain 
Monte Carlo"-Simulationen entsprachen den Grundeinstellungen, der „burnin value“ wurde auf 500 gesetzt. Die Zahlen geben 
die a-posteriori Wahrscheinlichkeiten des entsprechenden Knotens an.  
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Beide ermittelte Topologien sind weites gehend identisch. Der überwiegende Großteil der 

Verzweigungen wird durch hohe a-posteriori Wahrscheinlichkeiten und „bootstrap“-Werte 

gestützt. Beide Dendrogramme bestätigen die Monophylie der untersuchten Taxa der Gattung 

Haploniscus, wobei die ursprünglichste Form der untersuchten Vertreter Haploniscus sp. 4 

ist. Innerhalb der Gattung Haploniscus bilden die Haplotypgruppen B, C und D der Spezies 

Haploniscus sp. 1 ein Monophylum. Diesem Monophylum stehen Haploniscus sp. 7, 

Haploniscus sp. 8 und sowie der Haplotyp A-Komplex des Taxons Haploniscus sp. 1 als 

Schwestertaxon gegenüber. Die vorliegenden Ergebnisse bestätigen die Polyphylie des 

Taxons Haploniscus sp. 1. 
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4.1. Diskussion der Ergebnisse des 18S rDNA Datensatzes 

4.1.1 Auswahl der untersuchten Taxa 

Bislang sind rund 2200 verschiedene Arten der Asellota bekannt und beschrieben, von denen 

etwa 80% in marinen Habitaten vorkommen (Quelle: World list of marine, freshwater, and 

terrestrial isopod crustacean, http://www.nmnh.si.edu/iz/isopod/). Man kann allerdings davon 

ausgehen, dass insbesondere die Tiefsee noch zahlreiche unentdeckte Arten beherbergt und 

die Artenzahl in Zukunft noch stark ansteigen wird. Aus finanziellen Gründen und 

praktischen Erwägungen war es unmöglich, innerhalb der für diese Arbeit zur Verfügung 

stehenden Zeit Vertreter von jeder der 29 bekannten Familien zu berücksichtigen. Viele 

Arten, insbesondere die Tiefseebewohner, sind selten und nur von einem oder wenigen 

Fundorten bekannt, wie beispielsweise Storthyngura kussakini (Munnopsididae) (Brandt & 

Malyutina 2002), Abyssoniscus ovalis (Haploniscidae) (Birstein 1971) oder Vemathambema 

elongata (Echinothambematidae) (Malyutina et al. 2001). Zudem ist eine Verwendung von 

Museumsmaterial so gut wie ausgeschlossen. Eine erfolgreiche DNA-Extraktion bei Isopoden 

setzt eine Fixierung der Tiere in hochprozentigem Ethanol voraus. Dies ist allerdings bei 

Museumsmaterial in der Regel nicht der Fall, und eine Nutzung des Tiermaterials für 

molekulargenetische Analysen daher ausgeschlossen (siehe 2.2.1). Im Rahmen der ANDEEP-

Expeditionen wurden Tiefseeasseln erstmalig erfolgreich konserviert.   

Für die vorliegende Arbeit wurden 57 Arten aus 16 Familien berücksichtigt, von denen 12 

Familien als charakteristische Tiefseefamilien anzusehen sind. Zu den noch fehlenden Taxa 

gehören innerhalb der Flachwasserfamilien unter anderem die Pleurocopidae, Santiidae, 

Munnidae und Paramunnidae, während die Thambematidae, Echinothambematidae, 

Mictosomatidae und Katianiridae zu den fehlenden Tiefseefamilien zählen.  

Der vorhandene Datensatz bildet eine umfangreiche Grundlage für künftige Studien, die in 

Zukunft durch die Aufnahme fehlender Taxa kontinuierlich erweitert werden soll. 
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4.1.2  Längenvariationen der 18S rDNA und Homologisierung der  

 Sequenzpositionen  

Es konnten für die 45 in Tabelle 2.1 aufgeführten Taxa der Asellota die vollständigen 18s 

rRNA Gensequenzen mit Längen von 1776 bis 2529 bp ermittelt werden, wobei die 

durchschnittliche Länge etwa 2140 bp beträgt. Mit Ausnahme der kürzesten Sequenz 

(Acanthocope galathea) sind alle 18S rDNA Sequenzen der Asellota deutlich länger als die 

anderer Arthropoden (u. a. Spears et al. 1994, Black et al. 1997, Edgecombe et al. 2002, 

Giribet et al. 2002, Edgecombe & Giribet 2004, Svenson & Whiting 2004). 

Verursacht werden diese Längenvariationen durch auffällig lange Baseninsertionen in den 

sogenannten Expansionssegmenten. Diese Bezeichnungen charakterisieren Regionen in der 

Sekundärstruktur der 18S rRNA (siehe Abb. 3.1), in denen im Vergleich mit anderen 

Sequenzen eine hohe Variabilität in der Basenabfolge zu beobachten ist (Wuyts et al. 2002). 

Hierbei zeichnen sich vor allem die Expansionssegmente V4 und V7 durch eine hohe 

Variabilität aus. Expansionssegmente beschränken sich nicht nur auf die ribosomale DNA, sie 

kommen ebenfalls in der reifen RNA vor. Ihre Funktion konnte bislang nicht geklärt werden. 

Innerhalb der V4 Region sind es wiederum die Helices E23_1 und E23_2, die sich durch 

bemerkenswerte Längenunterschiede auszeichnen (Crease & Colbourne 1998, Crease & 

Taylor 1998, Choe et al. 1999). Dies kann auch bei den untersuchten Taxa der Asellota 

beobachtet werden: mit 13 bp ist diese Region bei Acanthocope galathea außergewöhnlich 

kurz, während bei Iathrippa sarsi die Helices E23_1 und E23_2 eine Länge von 476 bp haben 

(siehe Tab. 3.2). Die Längendifferenz für diese beiden Taxa beträgt somit 463 bp.   

Vergleichbare Längenvariationen dieser hypervariablen Bereiche wurden auch bei anderen 

Gruppen der Isopoden (Choe et al. 1999, Held 2000a, Dreyer & Wägele 2001), Amphipoden 

(Englisch 2001), einigen Branchiopoden (Crease & Colbourne 1998, Crease and Taylor 1998, 

Spears & Abele 2000) und verschiedenen Insektentaxa (Choe et al. 1999, Hancock & Vogler 

1998, Hancock & Vogler 2000) festgestellt.  

Eine mögliche Ursache der mitunter enormen Verlängerungen sind sogenannter „slippage“ 

Ereignisse, bei denen sich Motive von Tri- und Tetranukleotiden (z.B. GGTG) wiederholen 

(Hancock & Dover 1990, Hancock 1995). Diesbezügliche detaillierte Untersuchungen liegen 

für die Expansionssegmente der Isopoden noch nicht vor.  

Während in konservierten Sequenzabschnitten die Homologisierung der Basen keine 

Probleme bereitet, ist dies für die variablen Regionen nicht der Fall. Vor allem bei nicht sehr 

nahe verwandten Taxa ist die Homologie dieser Bereiche fraglich. Lediglich bei nah 
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verwandten Arten innerhalb von Familien findet man, sofern überhaupt vorhanden, 

alinierbare Muster in der Basenabfolge (siehe Abb. 3.1). Aus diesem Grund wurden die 

hochvariablen Bereiche E23_1 und E23_2 der V4-Region sowie das Expansionssegment V7 

aus der Alinierung 1 entfernt. 

 

4.1.3 Diskussion der „Maximum Parsimoy“-Methode 

Die Anwendung der MP-Methode setzt einige wichtige Annahmen voraus, die im Zuge der 

Suche nach dem „sparsamsten Baum“ nicht überprüft werden können. Wird eine dieser 

Voraussetzungen nicht erfüllt, entstehen verfälschte Topologien (Wägele 2000). So wird 

vorausgesetzt, dass es sich bei allen Merkmalen um Positionshomologien, in diesem Fall 

Positionen der Alinierung, handelt. Durch die Entfernung der hypervariablen Bereiche E23_1 

und E23_2 der V4-Region sowie des Expansionssegmentes V7 aus der Alinierung 1 wurde 

dieser Problematik Rechnung getragen. Weiterhin soll jedes Merkmal gemäß seiner 

Homologiewahrscheinlichkeit gewichtet werden. Werden keine Merkmalsgewichtungen 

vorgenommen, kann die Topologie eines Dendrogramms durch wenige bedeutungslose 

Merkmale drastisch verändert werden. Die Beurteilung von Merkmalen als „wertvoll“ oder 

„weniger wertvoll“ ist jedoch häufig subjektiv und daher kritisch zu beurteilen. Für DNA-

Sequenzen gestaltet sich eine Gewichtung von Alinierungspositionen in der Regel recht 

schwierig, entsprechend wurde in der vorliegenden Arbeit auf eine Gewichtung verzichtet. 

Allerdings ist festzuhalten, dass auch eine gleiche Bewertung aller Alinierungspositionen 

einer Gewichtung entspricht. 

Eine wichtige Annahme des MP-Verfahrens ist jedoch die Vorstellung, dass evolutionäre 

Veränderungen nur selten auftreten. Ist dies indes nicht der Fall, und Sequenzen erfahren 

häufig Substitutionen, können mögliche Apomorphien im Zuge multipler Substitutionen an 

einer Position wieder verloren gehen. Entsprechend können zufällige Übereinstimmungen 

zwischen nicht näher verwandten Taxa auftreten. Dieses Phänomen der molekularen Analogie 

und Konvergenz wird als „long branch“-Effekt bezeichnet (Hendy & Penny 1989). „Lange 

Äste“ sind Stammlinien, die eine große Zahl an Substitutionen aufweisen, so dass 

Apomorphien substituiert sind und mit größerer Wahrscheinlichkeit zufällige 

Übereinstimmungen zwischen zwei Taxa existieren, die nicht Schwestergruppen sind. Neben 

einer falschen Stützung von Gruppen durch „long branch“-Effekte können auch 

Plesiomorphien Ursache für die Postulierung unglaubhafter Hypothesen sein. Dieser Fall tritt 

ein, wenn eine falsche Gruppierung durch scheinbare Synapomorphien gestützt wird, die in 
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Wirklichkeit Symplesiomorphien sind und auf Grund multipler Substitutionen nicht als solche 

erkannt werden. Weitere Schwierigkeiten bereiten Homoplasien: Liegen inkompatible 

Merkmale vor, so gibt es mehrere dichotome Dendrogramme, die die Struktur des 

Datensatzes beschreiben. Im Gegensatz zu Distanzmethoden oder ML-Verfahren werden 

beim „Maximum Parsimony“-Verfahren keine besonderen Sequenzevolutionsmodelle 

benötigt, was ein bedeutender Vorteil dieses Konzeptes ist. 

 

4.1.4 Der „bootstrap“-Test 

Bei der Auswertung von „bootstrap“-Analysen ist es wichtig festzuhalten, dass ein 

„bootstrap“-Wert keine sichere Aussage zur Qualität des Datensatzes oder zur Verlässlichkeit 

der verwendeten Methode zur Rekonstruktion der Phylogenie ermöglicht. Der „bootstrap“-

Wert hängt vielmehr von den Eigenarten des Rekonstruktionsverfahrens und von der Zahl und 

Verteilung der Merkmale in der Datenmatrix ab. Es wird lediglich gezeigt, wie gut das 

resultierende Dendrogramm zum Datensatz passt. Hohe „bootstrap“-Werte entstehen immer 

dann, wenn eine Gruppierung durch eine Vielzahl an Apomorphien, Plesiomorphien aber 

auch Analogien gestützt wird. Alternativ kann auch eine durch wenige Apomorphien 

gestützte Gruppe hohe „bootstrap“-Werte aufweisen, wenn für alternative Gruppierungen 

keine Merkmale vorliegen (Wägele 2000).  

 

4.1.5 Diskussion der „Maximum Likelihood“-Methode 

Die Ergebnisse von ML-Methoden sind im hohen Maße vom verwendeten 

Sequenzevolutionsmodell abhängig. Ist das Modell fehlerhaft, finden sich diese Fehler in der 

phylogenetischen Rekonstruktion wieder. Sehr einfache Modelle tragen dem realen 

Evolutionsgeschehen oft nur ungenügend Rechnung. Dagegen können bei der Verwendung 

von komplexen Modellen Ungenauigkeiten bei der Anschätzung der Parameter auftreten, was 

zu artifiziellen Gruppierungen bei der Stammbaumrekonstruktion führt. 

Eine objektive Auswahl des Sequenzevolutionsmodells und entsprechender Parameter 

ermöglicht der von Goldman (Goldman 1993a, 1993b) entwickelte „Likelihood Ratio“-Test. 

Mit Hilfe dieses Tests kann überprüft werden, ob die Wahl zusätzlicher Modellparameter eine 

signifikante Verbesserung der Wahrscheinlichkeit für eine Topologie bewirkt. Ist die 

Verbesserung nicht signifikant, kann man das einfachere Modell beibehalten. Der „Likelihood 

Ratio“-Test ist ein recht strenges Kriterium, dessen Stärken notwendigerweise in der 

Zurückweisung von zu einfachen Modellen liegen. Er garantiert jedoch nicht die Wahl eines 
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Modells zur Sequenzänderung, das dem tatsächlichen Verlauf der evolutiven Geschichte der 

Sequenzen entspricht. Da von der Wahl des Evolutionsmodells auch die rekonstruierte 

Topologie abhängt, ist es allerdings sinnvoll, diese Wahl von einem objektivierbaren 

Kriterium bestimmen zu lassen. Aus diesem Grunde wurde das in dieser Arbeit für die 

„Maximum Likelihood“ und Bayesschen Analysen verwendete Modell zur Sequenzevolution 

sowie dessen Parameter unter Verwendung eines „Likelihood Ratio“-Tests ermittelt (siehe 

3.1.3.1). 

 

4.1.6 Diskussion des Bayesschen Verfahrens 

Im Grunde handelt es sich bei dem Bayesschen Verfahren um nichts anderes als eine 

Sonderform des „Maximum Likelihood“-Verfahrens. Dementsprechend ist es auch mit 

denselben Nachteilen behaftet (Wahl eines Sequenzevolutionsmodells, …). Weiterhin liegen 

Hinweise vor, dass die ermittelten a-posteriori Wahrscheinlichkeiten unter Umständen zu 

hoch liegen können und eine geringere Glaubwürdigkeit als „bootstrap“-Werte haben (Suzuki 

et al. 2002, Huelsenbeck et al. 2002). Grundlegende Untersuchungen diesbezüglich stehen 

allerdings noch aus. 

 

4.1.7 Die Stellung der Taxa 

4.1.7.1 Die Asellota  

Neben den Oniscidea oder Landasseln sind die Asellota die bekanntesten Isopoden. 

Insbesondere in der Tiefsee erreichen sie eine sehr hohe Artenzahl. Innerhalb der Isopoda 

zählen mit sie ihrer mutmaßlichen Schwestergruppe, den Calabozoidea, zu den basalen Taxa. 

Ihr Ursprung findet sich im oberen Sublitoral gemäßigter und warmer Ozeane (Wägele 1989). 

Mehrere komplexe Apomorphien kennzeichnen die Asellota als Monophylum, wie 

beispielsweise ein mit den Pleomeren 3 - 5 verwachsenes Pleotelson, einästige 2. Pleopoden 

bei den Weibchen und ein geknicktes Gonopodium. Die Monophylie der Asellota wurde 

bislang in morphologischen Analysen noch nie angezweifelt (Wägele 1989, Brusca & Wilson 

1991). Jüngste molekulargenetische Untersuchungen bestätigen indes die Monophylie der 

limnischen als auch marinen Formen, jedoch nicht der Asellota (Wägele et al. 2003). 
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4.1.7.2 Die Aselloidea 

Die Aselloidea setzen sich aus 4 Familien zusammen, zu denen die Asellidae, Stenasellidae, 

Atlantasellidae und Microcerberidae gezählt werden. Die rund 650 Arten sind weltweit 

verbreitet und überwiegend Süßwasserbewohner, von denen sehr viele in subterranen 

Gewässern auftreten (Gruner 1993). Die Aselloidea werden nur durch Symplesiomorphien 

charakterisiert (z. B. Pleopod 2 beim Weibchen nicht verwachsen, Pleopod 5 zweiästig).  

Die im Datensatz vorliegenden 4 Arten werden bei allen durchgeführten Analysen als 

Monophylum erkannt. 

 

4.1.7.3 Die Stenetriidae 

Die Stenetriidae sind nach morphologischen Vorstellungen eine relativ ursprüngliche marine 

Familie, die an der Basis der janiroiden Line der Asellota steht (Wilson 1987, Wägele 1989). 

Als Apomorphie ist der eingliedrige Exopodit des 2. männlichen Pleopoden zu nennen 

(Wägele 1989).  

Diese Hypothese wird durch die vorliegenden Ergebnisse unterstützt: in allen Analysen 

repräsentieren die untersuchten Taxa der Stenetriidae die monophyletische Schwestergruppe 

der Janiroidea. 

 

4.1.7.4 Die Acanthaspidiidae 

Die Acanthaspidiidae haben ihr Hauptverbreitungsgebiet in der südlichen Hemisphäre. Das 

Taxon wurde von Brandt im Jahre 1991 revidiert (Brandt 1991b), was dazu führte, das nur 

noch die Gattungen Acanthaspidia, Ianthopsis und seit kurzem Mexicope (Just 2001a) der 

Familie angehören. Ianthopsis und Mexicope sind augentragende Flachwasserbewohner, 

lediglich Ianthopsis multispinosa besitzt keine Augen mehr. Alle Tiere der Gattung 

Acanthaspidia sind dagegen blind und werden überwiegend in den Tiefseebecken der 

Südhalbkugel gefunden. Eine Ausnahme bildet Acanthaspidia drygalskii: Diese Spezies 

wurde in geringen Tiefen auf dem antarktischen Schelf nachgewiesen (Vanhöffen 1914, 

Brandt 1991b). Ein synapomorphes Merkmal der Acanthaspidiidae ist die Länge des 

Sympoditen des Uropoden. Auch die Beborstung des Exopoditen des dritten Pleopoden wird 

als Synapomorphie angesehen (Wägele 1989). Weiterhin zeichnen sich die Acanthaspidiidae 

durch einen besonderen Tergitaufbau aus, welcher ihnen einen charakteristischen 

Körperumriss verleiht: Die Peraeomere 2 - 4 besitzen paarige Fortsätze, die Peraeomere 1, 5, 

6 und 7 dagegen unpaare laterale Tergitlappen (siehe Abb. 4.1). Zusätzlich liegen die Coxae 

der mittleren Peraeopoden in einer flachen Einbuchtung der lateralen Tergitränder. 
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Vergleichbare Strukturen in unterschiedlich starker Ausprägung finden sich auch bei den 

Mesosignidae (siehe Abb. 1.3 D), Janirellidae (siehe 1.3 C) und einigen Gattungen der 

Janiridae sensu Wolff. Allerdings sprechen einige andere morphologische Merkmale gegen 

eine mögliche nähere Verwandtschaft dieser Taxa (Wägele 1989). Vorstellungen zur 

Verwandtschaft der Gattungen oder Arten der Acanthaspidiidae liegen kaum vor, da im 

speziellen die zahlreichen mangelhaften Artbeschreibungen ein großes Hindernis darstellen. 

Brandt konnte 1991 lediglich 4 „Artengruppen" unterscheiden: die „Ianthopsis ruseri 

Gruppe“, die „Ianthopsis multispinosa Gruppe“, die „Acanthaspidia typhlops Gruppe“ und 

die „Acanthaspidia acanthonotus Gruppe“ (Brandt 1991a). Besonders interessant ist Stellung 

der bereits erwähnten Spezies Acanthaspidia drygalskii: Da diese Art nicht die für die 

Gattung Acanthaspidia apomorphen Merkmale besitzt, wird sie bisher als incertae sedis 

innerhalb der Acanthaspidiidae angesehen. 

 

 
Abb. 4.1. Lateralansicht von Ianthopsis nasicornis Vanhöffen, 1914.  Die roten Pfeile die kennzeichnen die paarigen 
lateralen Tergitlappen der Peraeomere 2 - 4, hellblaue Pfeile die unpaaren Fortsätze der Peraeomere 1, 5, 6 und 7. 
 

Die molekularen Ergebnisse bestätigen die Familie Acanthaspidiidae als Monophylum in 

allen Topologien, eine dichotome Auflösung innerhalb der Gruppe gelingt jedoch in keiner 

Analyse. Zusätzlich wird die Monophylie der zwei untersuchten Gattungen, Acanthaspidia 

und Ianthopsis, nicht unterstützt. Als besonders inkongruent entpuppt sich die Stellung von 

Acanthaspidia drygalskii. Während sich diese Art in den Resultaten der ML- und Bayesschen 

Analysen als Schwestertaxon von Acanthaspidia rostratus und Ianthopsis nasicornis 

wiederfindet, liegt in den MP-Analysen ein Schwestergruppenverhältnis zu Ianthopsis ruseri 

vor. Dagegen unterstützen sämtliche Analysen ein Schwestergruppenverhältnis von 

Acanthaspidia pleuronotus und Acanthaspidia bifurcatoides. Beide Taxa gehören der von 

Brandt erkannten „Acanthaspidia acanthonotus Gruppe“ an (Brandt 1991a). Die molekularen 

1 mm 
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Daten deuten an, dass möglicherweise auch Acanthaspidia sp. zu dieser Artengruppe zählt, da 

sich dieses Taxon stets im Schwestergruppenverhältnis zu den beiden erwähnten Taxa 

befindet. Eine notwendige Identifizierung dieser Art steht allerdings noch aus. 

 

4.1.7.5 Die Desmosomatidae 

Die meisten Merkmale, die charakteristisch für die Desmosomatidae (siehe Abb. 1.3 F) sein 

sollen (Hessler 1970), kommen auch bei den Nannoniscidae und zum Teil bei den 

Munnopsididae vor. Beide Familien werden zu der näheren Verwandtschaft der 

Desmosomatidae gezählt. Nach einem genauen Vergleich verbleiben als Synapomorphien der 

Desmosomatidae folgende Merkmale: ein mit großen Dornen besetzter Carpus des ersten 

Peraeopoden, die auch am Carpus und Propodus des zweiten Peraeopoden auftreten, sowie 

ein langes zweites Grundglied der 2. Antenne, auf dem sich lediglich zwei große 

Fiederborsten gegenüberstehen (Wägele 1989). Innerhalb der Desmosomatidae werden mit 

den Desmosomatinae und Eugerdellatinae zwei Unterfamilien unterschieden (Hessler 1970). 

Der untersuchte Datensatz beinhaltet mit Eugerda sp. und Mirabilicoxa sp. sowohl 2 Taxa der 

Desmosomatinae als auch mit Chelator sp. und Eugerdella natator zwei Vertreter der 

Eugerdellatinae.  

Die Monophylie dieser Familie wird durch die 18S rDNA Daten gut unterstützt. Die 

molekularen Daten geben jedoch keinen Aufschluss über die Verwandtschaftsverhältnisse 

innerhalb der Desmosomatidae: Weder die Eugerdellatinae noch die Desmosomatinae stellen 

monophyletische Gruppen. Für eine sinnvolle Untersuchung der Verwandtschaft innerhalb 

der Desmosomatidae sind weitere Sequenzen dringend erforderlich. 

 

4.1.7.6 Die Haploniscidae 

Bei den Haploniscidae handelt es sich um eine typische Tiefseefamilie der Asellota (siehe 

Abb. 1.3 A, 1.4). Alle Vertreter der 7 bekannten Gattungen sind blind und unterscheiden sich 

nur in kleinen Details (Lincoln 1985). Als mögliche Apomorphien werden die lateral 

ausgezogenen Peraeomere und distal verbreitete Maxillipeden diskutiert (W. Brökeland, 

persönliche Mitteilung). Bislang haben morphologische Daten keinen Aufschluss über die 

Stellung der Haploniscidae innerhalb der Janiroidea geben können.  

Die Resultate der 18S rDNA Analysen unterstützen die Monophylie der Haploniscidae. 

Unabhängig von der zur Stammbaumrekonstruktion verwendeten Methode kann die Familie 

in jeder Topologie identifiziert werden. Innerhalb der Haploniscidae wird die Gattung 

Antennuloniscus als ursprünglichste Gattung erkannt. Die vorliegenden Resultate weisen 
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zusätzlich auf ein Schwestergruppenverhältnis der Haploniscidae zu einer Gruppe von Taxa 

hin, zu denen Iais pubescens („Janiridae“), Dendromunna sp. (Dendrotiidae) und 

Thylakogaster sp. (Haplomunnidae) gehören. 

 

4.1.7.7 Die Ischnomesidae 

Die Ischnomesidae zeichnen sich insbesondere durch ihre bemerkenswerte Körperform aus 

(siehe Abb. 1.3 E): Ihr Körper ist sehr langgestreckt, wobei insbesondere die Peraeomere 4 

und 5 deutlich länger als breit sind. Weiterhin ist der Cephalothorax vom ersten Peraeomer 

seitlich umfasst und mit diesem verschmolzen (Wolff 1962). Diese fragilen Tiefseetiere sind 

nur in seltenen Fällen vollständig erhalten, da Beine und Antennen leicht abbrechen. Nach 

morphologischen Aspekten wird die Gattung Ischnomesus als ursprünglichste Form 

angesehen.  

Das Taxon Ischnomesidae wird durch die molekularen Daten sehr gut gestützt. Weiterhin tritt 

der untersuchte Vertreter der Gattung Ischnomesus in allen Topologien als ursprünglichstes 

Taxon der Familie auf.  

 

4.1.7.8 Die „Janiridae“ 

Die morphologisch umstrittene Familie der Janiridae wurde 1899 von Sars begründet und war 

seitdem Gegenstand verschiedener phylogenetischer Untersuchungen (u. a. Wägele 1989, 

Wilson 1994, Wilson & Wägele 1994). Im Laufe der Zeit wurden zahlreiche Taxa aus den 

Janiridae anderen Familien zugeordnet bzw. zu eigenständigen Familien erhoben. Übrig blieb 

eine Artengruppe, bei denen eine systematische Zuordnung bislang nicht möglich war. Wolff 

fasste diese Taxa als Janiridae sensu Wolff (1962) zusammen. Die Definition der Familie 

enthält jedoch ausschließlich Plesiomorphien, wie zum Beispiel freie, nicht verwachsene 

Peraeomere oder einem carposubchelaten ersten Propodus.  

Die Janiridae erscheinen in keiner durchgeführten Stammbaumrekonstruktion als 

monophyletische Gruppierung. Diese Ergebnisse werden zusätzlich durch vergleichende 

morphologische Untersuchungen gestützt (Wägele 1989, Wilson 1994, Wilson & Wägele 

1994). Indes bestätigen die 18S rDNA Daten die Monophylie der Gattungen Neojaera und 

Iathrippa in allen berechneten Topologien.      
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4.1.7.9 Die Joeropsididae 

Innerhalb der Joeropsididae werden mit Joeropsis, Rugojoeropsis und Scaphojoeropsis 

lediglich 3 Gattungen unterschieden, von denen Rugojoeropsis und Scaphojoeropsis erst im 

Jahre 2001 beschrieben wurden (Just 2001b). Ursprünglich wurde die Gattung Joeropsis zu 

den Janiridae gezählt, doch zahlreiche Apomorphien, wie zum Beispiel kurze Uropoden mit 

winzigen Rami oder ein verschmälertes 3. Glied des Maxillipedenpalpus rechtfertigen die 

Familiendefinition (Nordenstam, 1933).  

Die 18S rDNA Daten bestätigen die Vorstellung der Monophylie der Joeropsididae in allen 

Analysen. Die Familie ist in allen Analysen das Schwestertaxon der Acanthaspidiidae.  

 

4.1.7.10 Die Macrostylidae 

Wie auch die Haploniscidae werden die Macrostylidae zu den blinden Tiefseeformen der 

Asellota gezählt. Zahlreiche komplexe Apomorphien deuten auf eine röhrenbewohnende 

Lebensweise hin (Wägele 1989). Hierzu zählen unter anderem einästige Uropoden mit sehr 

langen Sympoditen, verkürzte 1. Antennen sowie ein Statocystenpaar im Pleotelson. Die 

Monophylie der Macrostylidae ist daher sehr gut begründet. Bislang sind 47 Arten bekannt, 

die sich auf die zwei Gattungen Macrostylis und Desmostylis aufteilen (Brandt 2002).  

Der vorliegende molekulare Datensatz beinhaltet lediglich zwei Taxa der Gattung 

Macrostylis. Alle durchgeführten Analysen bestätigen die Monophylie dieser Familie. 

 

4.1.7.11 Die Munnopsididae 

Die Munnopsididae sind eine typische und artenreiche Tiefseefamilie der Asellota. Bei allen 

Gattungen und Arten sind die Augen vollständig reduziert. Ihre Verbreitung ist weltweit, die 

meisten Gattungen sind in allen Ozeanen vertreten. In Tiefseeproben stellen sie häufig das 

individuenreichste und somit dominierende Taxon innerhalb der Asellota (u. a. Wilson & 

Hessler 1980, Harrison 1988, Brandt 2004). Die Monophylie der Familie wird durch mehrere 

komplexe Synapomorphien sehr gut gestützt, wie die Modifizierung der Peraeopoden 5 – 7 zu 

kräftigen Schwimmbeinen, die Umbildung des Hinterkörpers zum sogenannten Natatosoma, 

die rinnenförmigen Klauen der Peraeopoden und eine deutliche Verbreiterung des ersten 

Gliedes der 1. Antenne (Wilson 1989). Die Familie enthält mehrere Unterfamilien sowie 

einige bislang wenig erforschte Gattungen, deren Beziehungen zu den Unterfamilien noch 

nicht geklärt werden konnten (Wilson 1989). 

Die 18S rDNA Daten bestätigen die Monophylie der Munnopsididae in den meisten 

Stammbaumrekonstruktionen. In der MP-Analyse ist lediglich die basale Aufspaltung 
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zwischen Austroniscus sp. (Nannoniscidae) und den Munnopsididae nicht rekonstruierbar. 

Eine Analyse der Verwandtschaftsverhältnisse innerhalb der Munnopsididae auf Gattung- und 

Artebene ermöglichen lediglich die ML- und Bayessche Analyse. Bemerkenswert ist die 

Stellung von Eurycope sarsi innerhalb der ermittelten Topologien. Nach jüngsten Studien 

gehört diese Art nicht der Gattung Eurycope an (M. Malyutina, persönliche Mitteilung), was 

die 18S rDNA Analysen bestätigen. Stattdessen haben zukünftige Untersuchungen die 

systematische Stellung dieser Art und ihre Gattungszugehörigkeit innerhalb der 

Munnopsididae zu klären. Sämtliche molekularen Resultate stützen indes die Monophylie 

verschiedener Unterfamilien. Hierbei handelt es sich um die Eurycopinae mit Eurycope sp. 1, 

Eurycope sp. 2 und Eurycope inermis, die Ilyarachninae mit Ilyarachna antarctica, 

Echinozone spinosa und Echinozone sp., sowie die Storthyngurinae mit den Arten 

Storthyngurella triplospinosa, Sursumura falcata und Sursumura robustissima. 

 

4.1.7.12 Die Dendrotiidae, Haplomunnidae, Janirellidae, Mesosignidae und 

     Nannoniscidae 

Der vorliegende 18S rDNA Datensatz enthält jeweils nur eine Sequenz der Familien 

Dendrotiidae, Haplomunnidae, Janirellidae, Mesosignidae und Nannoniscidae. Die Ursache 

hierfür liegt in der Seltenheit der Tiere: Vertreter dieser Taxa liegen typischerweise, wenn 

überhaupt vorhanden, nur in einer sehr geringen Zahl in den Fangproben vor (z. B. Wolff 

1962, Brandt 2004). Natürlich ist es nicht möglich, Aussagen über die Monophylie der 

einzelnen Familien zu treffen. Nichtsdestoweniger ermöglichen die untersuchten Sequenzen, 

wenn auch gering an Zahl, wichtige Einblicke in die Phylogenie der marinen Asellota: In 

allen ermittelten Topologien werden Thylakogaster sp. (Haplomunnidae) und Dendromunna 

sp. (Dendrotiidae) als Schwestertaxa identifiziert. Dieses Schwestergruppenverhältnis wird 

auch von morphologischer Seite her bestätigt, da sich beide Taxa durch eine besondere Form 

des Carpus auszeichnen (Wilson 1976, Wägele 1989). Für künftige Analysen sind Sequenzen 

weiterer Taxa dieser fünf Familien jedoch essentiell. 

 

4.1.8 Das Großgruppentaxon Janiroidea und die Besiedlung der Tiefsee 

Innerhalb der Janiroidea werden 22 Familien mit über 1500 Arten unterschieden. Es handelt 

sich fast ausschließlich um Meeresbewohner, nur sehr wenige Arten kommen in Brack- und 

Süßgewässern vor. Das Taxon beinhaltet neben verschiedenen augentragenden 

Flachwasserformen auch die typischen blinden Tiefseefamilien. Eine komplexe Apomorphie 
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des Taxons ist die aus der medianen Verwachsungsnaht der ersten männlichen Pleopoden 

gebildete Spermarinne, die im Endopoditen zu einem an beiden Enden offenen Rohr 

verwachsen ist (Wilson 1987, Wägele 1989). Die Monophylie der Janiroidea gilt daher als gut 

begründet. Jedoch geben morphologische Merkmale nur eingeschränkt Aufschluss über die 

Verwandtschaftsverhältnisse innerhalb der Janiroidea (siehe Abb. 4.2). 

 

 
 
Abb. 4.2:  Verwandtschaft der Familien der Janiroidea basieren d auf morphologischen Merkmalen.  In den punktierten 
Bereichen sind die Tiefseegruppen eingeschlossen. Sternchen (*) kennzeichnen Taxa, von denen 18S rDNA Sequenzen zur 
Rekonstruktion der Phylogenie ermittelt werden konnten (siehe Tab. 2.1). Die Kästchen kennzeichnen Synapomorphien, wobei 
wenig gewichtige Synapomorphien gestrichelt umrahmt sind. Das leere Kästchen symbolisiert die Synapomorphien der 
Janiroidea (siehe 4.1.7.4). 1: munnoider Habitus (schlanke Laufbeine, gestielte Augen, posterolateral inserierende Uropoden). 
2: Peraeopod 1 subchelat. 3: Dactylus sekundär verlängert, 3. Klaue reduziert, dorsale Klaue deutlich länger als ventrale Klaue. 
4: Augen reduziert. 5: Exopodit von Pleopod 3 stets schmaler als Endopodit (verändert nach Wägele 1989).  
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Die vorliegenden 18S rDNA Daten bestätigen die Monophylie der Janiroidea in allen 

ermittelten Topologien. Allerdings unterscheiden sich die Resultate der „Maximum 

Parsimony“-Analysen (siehe 3.1.2) deutlich von denen der „Maximum Likelihood“- und 

Bayes Untersuchungen (siehe 3.1.3), die sich wiederum nur durch geringfügige Unterschiede 

auszeichnen. Die größten Diskrepanzen treten in den basalen Verzweigungen der Janiroidea 

auf. Während die Topologien der ML- und Bayes Analyse eine Reihe basaler Verzweigungen 

aufweisen, die durch hohe a-posteriori Wahrscheinlichkeiten bestätigt werden, erfahren diese 

Verzweigungen innerhalb der „bootstrap“-Analyse im MP-Verfahren keine ausreichende 

Unterstützung. Besonders auffällig ist die variable Stellung von Janira maculosa innerhalb 

der berechneten Topologien. In den MP-Analysen entspricht diese Art dem ursprünglichsten 

Vertreter der Janiroidea, deren Stellung durch einen hohen „bootstrap“-Wert (100%) 

unterstützt wird. Dagegen findet sich Janira maculosa in den Topologien der ML und Bayes 

Analyse in einem Schwestergruppenverhältnis zu den drei Vertretern der Gattung Neojaera 

wieder. Diese Gruppierung wird in der Bayes Analyse durch eine hohe a-posteriori 

Wahrscheinlichkeit (0.99) bestätigt. Die Position von Janira maculosa innerhalb der MP-

Analysen wird möglicherweise durch einen „long branch“-Effekt verursacht (siehe 4.1.3). 

Besonders auffällig ist die schwächer werdende Unterstützung in den MP-Analysen für 

phylogenetisch ältere Verzweigungen innerhalb der Janiroidea. Eine Ursache hierfür könnte 

in der Existenz von Mehrfachsubstitutionen liegen. Die Herabgewichtung der Transitionen in 

Vergleich zu den selteneren Transversionen verbesserte die Auflösung nur unwesentlich 

(nicht dargestellt). Die bei einem Vergleich von Sequenzen zählbaren Unterschiede 

repräsentieren zwangsläufig nicht alle Substitutionen, die seit der Divergenz der 

dazugehörigen Ahnenserie eingetreten sind (Wägele 2000). Vielmehr nimmt die 

Wahrscheinlichkeit, dass multiple Substitutionen vorliegen, mit der Divergenzzeit zu, so dass 

insbesondere für ältere Verzweigungen das phylogenetische Signal „verrauscht“. Im 

Gegensatz zu „Maximum Parsimony“-Analysen ermöglichen „Maximum Likelihood“-

Verfahren in gewissen Grenzen eine Korrektur multipler Substitutionen, da ML-Verfahren 

Annahmen zur Natur einer Substitution erlauben (siehe 2.3.2.2). Allerdings ist die 

Zuverlässigkeit von ML-Analysen in einem hohen Maße von der Wahl des 

Sequenzevolutionsmodells abhängig (siehe 4.1.5). Eine objektive Auswahl des 

Evolutionsmodells kann jedoch durch einen „Likelihood Ratio“ Test getroffen werden (siehe 

2.3.3.5, 4.1.5). Zahlreiche Untersuchungen haben die Zuverlässigkeit und Robustheit der 

Ergebnisse von ML-Analysen bestätigt (z.B. Yang et al. 1994, Hillis et al. 1996, Huelsenbeck 

& Crandall 1997, Hülsenbeck & Rannala 1997, Cunningham et al. 1998, Zhang 1999). Daher 
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sind insbesondere für phylogenetisch ältere Verzweigungen die Resultate der ML-Verfahren 

glaubwürdiger und plausibler.  

Eine Besiedlung der Tiefsee fand unter Berücksichtigung dieser Gesichtspunkte in mindestens 

vier Gruppen unabhängig voneinander statt (siehe Abb. 4.3): Gruppe A beinhaltet die 

Acanthaspidiidae, Gruppe B die Haploniscidae, Gruppe C Dendromunna sp. (Dendrotiidae) 

und Thylakogaster sp. (Haplomunnidae), und zu Gruppe D zählen Mesosignum sp. 

(Mesosignidae), Janirella sp. (Janirellidae), Austroniscus sp. (Nannoniscidae), die 

Macrostylidae, Ischnomesidae, Desmosomatidae und Munnopsididae. Auf eine nahe 

Verwandtschaft der Munnopsididae, Nannoniscidae, Macrostylidae und Desmosomatidae 

weisen auch morphologische Merkmale hin, allerdings stimmen die Vorstellungen zur 

Verwandtschaft dieser 4 Familien nicht mit den molekularen Ergebnissen überein. Sämtliche 

18S rDNA Analysen bestätigen die Monophylie der Taxagruppe D, wenngleich eine 

Auflösung der Verwandtschaftsverhältnisse nur im Rahmen der ML- und Bayes Analysen 

gelingt (siehe Abb. 3.6, 3.7). Ein möglicher Grund für diesen Sachverhalt könnte eine zeitlich 

dicht aufeinander abfolgende Reihe von Aufspaltungsereignissen sein. Eine Überprüfung 

dieser Hypothese ist durch die Analyse anderer Genabschnitte möglich, da ein ähnliches 

Ergebnis auch dort zu erwarten ist. Tritt dieser Fall ein, deuten die Ergebnisse auf eine rasche 

Radiation der Arten in der Tiefsee hin. Dies würde auch im Einklang mit morphologischen 

Überlegungen stehen (Wägele 1989). Eine zeitliche Datierung eines solchen Ereignisses 

gestatten die molekularen Daten jedoch nicht. Auch ist der Nachweis der geographischen 

Herkunft dieser Taxa nicht mehr möglich, da für die meisten Familien und Gattungen eine 

weltweite Verbreitung vorliegt. Ein vergleichbares Vorkommen weisen auch die 

Haploniscidae (Taxagruppe B), Dendrotiidae und Haplomunnidae (Taxagruppe C) auf, deren 

geographische Herkunft ebenfalls unbekannt ist. 
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Abb. 4.3: Phylogenie der Familien der Janiroidea ba sierend auf 18S rDNA Daten (Bayes-Analyse).  Die dargestellte 
Topologie entspricht dem 50 % „majority rule“ Konsensusbaum der Bayes Analyse (siehe 3.7). An den Knoten sind die a-
posteriori Wahrscheinlichkeiten aufgelistet. Familien, deren Monophylie bestätigt wurde, werden durch ihren entsprechenden 
Familiennamen repräsentiert. Blinde Taxa werden durch schwarze Schrift, augentragende durch hellblaue gekennzeichnet. 
Innerhalb der Acanthaspidiidae finden sich sowohl augentragende als auch blinde Formen, jedoch ist ihre Phylogenie strittig 
(siehe 4.1.7.4). Die Familie wurde daher in dunkelblau gehalten. Die Buchstaben A – D kennzeichnen die Gruppen, in denen 
unabhängig voneinander die Besiedlung der Tiefsee stattfand. 

Iathrippa 
[“Janiridae”]  

Joeropsididae  

Haploniscidae  

Iais 
[“Janiridae”]  

Dendromunna 
[Dendrotiidae]  

Thylakogaster 
[Haplomunnidae]  

Janira, Neojaera 
[“Janiridae”]  

Mesosignum 
[Mesosignidae]  

Macrostylidae  

Janirella 
[Janirellidae]  

Ischnomesidae  

A 
 

 
B 
 
 
 
 
 

 
C 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
D 
 
 

Acanthaspidiidae  

Desmosomatidae  

0.84 

0.99 

0.79 

0.69 

0.99 

0.89 

1.00  

0.99 

0.78 

0.99 

0.69

0.95 

Austroniscus 
[Nannoniscid ae] 

Munnopsididae  



4. DISKUSSION                                                                                                                             86 

Etwas komplizierter stellt sich die Situation für die Acanthaspidiidae (Gruppe A) dar. Die 

Acanthaspidiidae haben wahrscheinlich ihre Radiation in der Antarktis erfahren, wo ein 

Grossteil der bekannten Arten endemisch vorkommt (Brandt 1991a). Nur wenige Arten 

kommen auch in der Nordhemisphäre, überwiegend im Atlantik, vor. Bislang wurde vermutet, 

dass sich die blinde Gattung Acanthaspidia phylogenetisch von der „primitiveren“ und 

augentragenden Gattung Ianthopsis ableitet (Brandt 1991a, 1991b). Diese Hypothese erfährt 

durch die Resultate der 18S rDNA und 16S rDNA Analysen keine Unterstützung, da keine 

der beiden Gattungen als Monophylum bestätigt wird und basale Verzweigungen innerhalb 

der Acanthaspidiidae nicht aufgelöst werden. Die verwendeten 18S rDNA Daten ermöglichen 

derzeit nur einen eingeschränkten Einblick in die Verwandtschaftsverhältnisse der 

untersuchten Acanthaspidiidae, weisen allerdings auf eine mehrfache und voneinander 

unabhängige Besiedlung der Tiefsee des Südpolarmeeres hin. Ein Ausgangspunkt für diese 

Entwicklung kann allein schon die in polaren Gewässern typische Eurybathie sein (Hessler & 

Wilson 1983). Eine umfassende morphologische Bearbeitung dieser Familie mit detaillierten 

Nachbeschreibungen der Arten ist dringend erforderlich. Auf Grund der mitunter 

mangelhaften Artbeschreibungen ist nicht auszuschließen, dass die Monophylie der 

Gattungen Ianthopsis und Acanthaspidia möglicherweise auch durch bislang noch nicht 

wahrgenommene morphologische Merkmale in Frage gestellt werden kann. Erste Hinweise 

hierfür finden sich in der zweifelhaften Gattungszugehörigkeit von Acanthaspidia drygalskii 

(Brandt 1991a), welche sich auch in den molekularen Ergebnissen wiederspiegelt. Für 

künftige 18S rDNA Studien könnte sich die Aufnahme weiterer Taxa in den Datensatz, 

insbesondere der Gattung Mexicope, die jüngst zu den Acanthaspidiidae gestellt wurde, als 

nützlich erweisen. Allerdings sollte auch die Verwendung anderer Gene zur Klärung der 

Phylogenie der Acanthaspidiidae in Betracht gezogen werden. 

Im Vergleich zu der morphologischen Verwandtschaftshypothese (siehe Abb. 4.2) weisen die 

molekularen Ergebnisse zahlreiche Diskrepanzen auf. Zweifellos hat die Polyphylie der 

Janiridae sensu Wolff erheblichen Anteil an dieser Inkongruenz. Trotz der vermuteten 

Polyphylie dieses Taxon, die bereits im Rahmen morphologischer Analysen bestätigt wurde 

(Wägele 1989, Wilson 1994, Wilson & Wägele 1994), sind die verwandtschaftlichen 

Beziehungen der einzelnen Gattungen der Janiridae gegenüber den anderen Taxa der 

Janiroidae bislang unbekannt. Dies spiegelt sich auch im morphologischen Stammbaum in 

Form der nicht weiter aufgelösten „Janiridae“- bzw. „Janiralata“-Komplexe wieder (siehe 

Abb. 4.2). Es ist daher nicht überraschend, Taxa der Janiridae sensu Wolff an verschiedenen 

Positionen innerhalb der in dieser Arbeit ermittelten Topologien wiederzufinden. Ein weiteres 
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diskussionswürdiges Merkmal ist die Ausbildung paariger und unpaarer Tergitlappen sowie 

die Verlagerung der Coxae (siehe 4.1.7.4). Der erste Eindruck impliziert eine nähere 

Verwandtschaft jener Tiere, die sich durch den Besitz dieses Merkmals auszeichnen. Sie ist 

jedoch kaum mit anderen Merkmalen zu belegen, da die meisten Arten äußerst unvollständig 

beschrieben wurden und die Merkmale mosaikartig verteilt sind. In dem von Wägele (1989) 

vorgestellten Phylogeniekonzept der Janiroidea (siehe Abb. 4.2) fand die Ausbildung der 

Tergitfortsätze in Kombination mit der Verlagerung der Coxae nur einmal statt und gilt somit 

als Apomorphie dieser Gruppe. Die vorliegenden molekularen Ergebnisse unterstützen 

allerdings eine mehrfach konvergente Entstehung der Tergitlappen, denn in keiner 

gefundenen Topologie bilden Mesosignum sp., Janirella sp. und die bearbeiteten 

Acanthaspidiidae ein Monophylum. Die Existenz vergleichbarer Tergitlappen bei Vertretern 

der Storthyngurinae (Munnopsididae) kann als weiterer Beleg gewertet werden, dass laterale 

Tergitfortsätze offensichtlich mehrfach und unabhängig voneinander innerhalb der Janiroidea 

entstanden sind  

 

4.2 Diskussion der Ergebnisse der 16s rDNA Datensätze 

4.2.1 Acanthaspidia drygalskii: eine zirkumantarktische Art? 

Die Spezies Acanthaspidia drygalskii zählt trotz ihrer geringen Größe von wenigen 

Millimetern zu den bekannteren antarktischen Asellota. Erste Exemplare dieser blinden Art 

wurden während der ersten deutschen Südpolar-Expedition in den Jahren 1901 - 1903 

gefangen und 1914 von Vanhöffen beschrieben. Seitdem wurden Vertreter dieser Art in der 

Bellinghausen See, der Weddell See und der antarktischen Region des Indischen Ozeans 

gefunden (Brandt 1991b). Diese Funde deuten auf eine zirkumantarktische Verbreitung der 

Spezies auf dem antarktischen Kontinentalsockel hin, wobei die Besiedlung des antarktischen 

Schelfs von der Tiefsee aus stattfand (polare Emergenz) (Brandt 1991a). Zur Überprüfung der 

innerartlichen Variabilität der Spezies Acanthaspidia drygalskii wurde von 17 verschiedenen 

Exemplaren, von denen 9 aus der westlichen und 8 aus der östlichen Weddell See stammen, 

die partielle 16S rDNA amplifiziert und sequenziert.   

Ähnlich wie bei morphologischen Merkmalen ist die Erwartung an die innerartliche 

Variabilität molekularer Daten nicht gleich Null. Die intraspezifischen Unterschiede sollten 

allerdings im Vergleich zu der Variabilität reproduktiv isolierter Arten klein sein. Innerhalb 

der Spezies Acanthaspidia drygalskii können drei verschiedene Gruppen von Haplotypen (A, 

B und C) unterschieden werden (siehe Tab. 3.2, Abb. 3.9, 3.10). Die Variabilität innerhalb der 
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Gruppen ist gering und liegt zwischen 0 und 1 Prozent. Auffallend höher sind die 

Unterschiede zwischen den gefundenen Gruppen: hier betragen die Differenzen in den p-

Distanzen mindestens 7,4 Prozent (siehe Abb. 4.4). Sie liegen damit deutlich über der  

beobachteten zwischenartlichen Variabilität dieses Gens, welche für die morphologisch 

unstrittigen Arten Acanthaspidia pleuronotus und Acanthaspidia bifurcatoides zwischen 4,5 

und 5,0 Prozent liegt. Fließende Übergänge zwischen ihnen existieren nicht. Erhöhte 

innerartliche Variationen sind auch bei den Spezies Ianthopsis ruseri (0 – 4,6 %), Ianthopsis 

multispinosa (1,9 – 2,9 %) und Acanthaspidia bifurcatoides (0 – 2,1 %) zu beobachten. Die 

geringe Anzahl untersuchter Exemplare erlaubt allerdings noch keine weiteren Aussagen. 

 

 
Abb. 4.4: Herkunft der innerhalb der Spezies Acanthaspidia drygalskii gefundenen Haplotypgruppen A, B und C des 
16S rRNA Gens sowie die Ergebnisse des p-Distanzver gleiches. Die Variabilität innerhalb der Gruppen der Haplotypen ist 
gering und liegt zwischen 0 und 0,5 Prozent. Auffallend höher sind die Unterschiede zwischen den drei gefundenen Haplotypen 
(> 9,2%). Sie liegen deutlich über die beobachtete zwischenartliche Variabilität dieses Gens (5,8 – 6,7 %). Die Karte wurde mit 
PanMap, Version 0.9.6 (1996, 1997), einem Bestandteil des PANGAEA-Programms (Diepenbroek et al. 2002), erstellt.    
 

Held (2000a, 2003, 2004) erarbeitete verschiedene Kriterien, die eine Identifizierung 

kryptischer Arten innerhalb antarktischer Serolidae und Valvifera erlaubten: a) eine bimodale 

Verteilung paarweiser Distanzwerte der studierten Individuen ohne fließende Übergänge, b) 

eine bekannte zwischenartliche Variabilität des analysierten Gens für unstrittige Arten, die in 

die nähere Verwandtschaft der untersuchten Art fallen, und c) die Koexistenz zweier 

genetisch voneinander differenzierter Formen in Sympatrie. Die für Acanthaspidia drygalskii 
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vorliegenden Daten erfüllen alle drei aufgestellten Kriterien und erhärten die Vorstellung der 

Existenz kryptischer Arten, wenngleich eine Koexistenz zweier unterschiedlicher 

Haplotypgruppen (A und B) lediglich der westlichen Weddell See zu beobachten ist. Es ist 

allerdings nicht auszuschließen, dass Gruppe A und auch B zusätzlich in der östlichen 

Weddell See vorliegen bzw. Gruppe C gleichermaßen in den Gewässern nahe der 

antarktischen Halbinsel auftritt. Die Bestätigung der Existenz kryptischer Arten kann 

ergänzend zu dem untersuchten mitochondrialen Marker eine noch ausstehende Analyse von 

Kerngenen erbringen. Zusätzlich sind morphologische Untersuchungen an den bearbeiteten 

Tieren durchzuführen.  

Weitere Aussagen können auf Grund der geringen Zahl der untersuchten Individuen bislang 

nicht getroffen werden. Im Gegensatz zu den von Held bearbeiten großen und auffälligen 

Isopoden, die in Trawlfängen mitunter in hohen Individuenzahlen vorliegen, werden die 

kleinen Vertreter der Asellota häufig übersehen oder wegen einer zu großen Maschenweite 

des Fangerätes gar nicht erst gefangen. Trotz der geringen Individuenzahl geben die 

molekularen Ergebnisse jedoch Hinweise auf die Existenz dreier reproduktiv isolierter 

Gruppen innerhalb des Taxons Acanthaspidia drygalskii.  

 

4.2.2 Genetische Variabilität innerhalb der Gattung Haploniscus 

Marine Arten können wie auch terrestrische Arten eine weite geographische Verbreitung 

haben. In vielen Fällen sind zwischen den sich im Raum ablösenden Populationen deutliche 

Merkmalsunterschiede ausgebildet. Dies bereitet insbesondere bei der morphologischen 

Klassifizierung von nah verwandten Tiefseeorganismen Probleme. Auf Grund der meist 

geringen Zahl an vorliegenden Individuen es schwierig, ein objektives Kriterium für die 

innerartliche Variabilität zu finden und die Grenze gegenüber anderen nah verwandten Arten 

zu ziehen. Stattdessen überwiegen häufig subjektive Eindrücke und Ansichten des 

Bearbeiters. Ein Beispiel innerhalb der Asellota ist die von Wolff (1962) beschriebene 

Spezies Storthyngura pulchra: Wolff unterscheidet drei Unterarten, um so den beobachteten 

morphologischen Variationen der 19 untersuchten Individuen aus dem östlichen Pazifik, der 

Karibischen See und dem Kermadecgraben Rechnung zu tragen. George und Menzies (1968) 

untersuchten die gleichen Individuen und erkannten drei verschiedene Arten. Vergleichbare 

Beispiele existieren auch für andere Tiergruppen der Tiefsee (z. B. Gebruck 1983). Von 

besonderem Interesse sind kontinuierliche Merkmalsgradienten entlang einer geographischen 

Achse, sogenannte Klinen. Eine Kline kann sich aus vielerlei Gründen bilden, unter anderem 
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auf Grund von Kreuzung zwischen zuvor isolierten Populationen oder einer geographischen 

Variation des Selektionsdrucks, der das Merkmal beeinflusst (Futuyma 1990). 

Merkmalsgradienten können sowohl in horizontaler als auch vertikaler Ebene vorliegen. Im 

Falle der Tiefseeasellota konnte Wilson (1983) für die Spezies Eurycope iphtima 

(Munnopsididae) für Individuen aus unterschiedlichen Tiefen klinale Variationen in Form und 

Länge des Rostrums feststellen, die offensichtlich mit der Körpergröße der Tiere korrelieren. 

Die möglichen Ursachen für diesen Merkmalsgradienten sind jedoch unbekannt, genetische 

Untersuchungen liegen nicht vor.   

Trotz großer morphologischer Ähnlichkeit unterscheiden sich die untersuchten Exemplare des 

Taxons Haploniscus sp. 1 genetisch deutlich voneinander. Es können vier Gruppen von  

Haplotypen (A, B, C und D) unterschieden werden (siehe Tab. 3.7, Abb. 3.11 und 4.5). Die 

Variabilität innerhalb der Gruppen ist sehr gering und liegt zwischen 0 und 1,1 Prozent. 

Dagegen liegen die Unterschiede zwischen den verschiedenen Haplotypgruppen zum Teil 

erheblich über der beobachteten zwischenartlichen Variabilität dieses Gens (siehe Tab. 3.7). 

Diese beträgt für Haploniscus sp. 7 HA402 und Haploniscus sp. 8 HA450 6,6 Prozent. Beide 

Taxa sind an Hand zahlreicher morphologischer Merkmale unzweifelhaft als unterschiedliche 

Arten zu betrachten (W. Brökeland, persönliche Mitteilung). Der ermittelte Wert liegt etwas 

höher als die beobachtete zwischenartliche Variabilität bei den Acanthaspidiidae (4,5 – 5 %) 

(siehe 4.2.1). 

Von hohem Interesse ist die Rekonstruktion der Phylogenie der bearbeiteten Taxa: Die 

analysierten partiellen 16S rDNA Sequenzen bestätigen die Polyphylie des Taxons 

Haploniscus sp. 1, da nur ein Monophylum besteht, wenn die beiden Arten Haploniscus sp. 7 

und Haploniscus sp. 8 eingeschlossen werden. Die vorliegenden Ergebnisse unterstützen die 

Vorstellung, dass es sich bei der beobachteten morphologischen Variabilität nicht um 

intraspezifische Variationen handelt. Stattdessen können vier nah verwandte Arten 

(Haploniscus sp. 1A – 1D) unterschieden werden, von denen Haploniscus sp. 1B, 

Haploniscus sp. 1C und Haploniscus sp. 1D ein Monophylum bilden (siehe Abb. 3.11). Diese 

drei Arten werden in Tiefen zwischen 1100 und 2900 m gefunden, Haploniscus sp. 1A wird 

dagegen lediglich in einer Wassertiefe unter 3600 m gefunden. Wenn diese Haplotypgruppen 

nicht auch anderswo in der Antarktis nachgewiesen werden, liegt hier ein Fall einer 

kleinräumigen Radiation vor. 
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Abb. 4.5: Fundstellen der untersuchten Individuen d es Haploniscus sp. 1–Komplexes (links) sowie die Darstellung 
verschiedener Rostrumformen (Haploniscus sp. 1A, 1C  und 1D).  Die Taxa Haploniscus 1B, 1C und 1D kommen in Tiefen 
von 1100 bis 2900 m vor, Haploniscus sp. 1A wird lediglich in Wassertiefen > 3600 m gefunden. Von Haploniscus sp. B liegt 
keine Zeichnung vor (mit freundlicher Genehmigung von Wiebke Brökeland). Die Karte wurde mit PanMap, Version 0.9.6 (1996, 
1997), einem Bestandteil des PANGAEA-Programms (Diepenbroek et al. 2002), erstellt. 

 

Wie auch im Falle der Acanthaspidiidae (siehe 4.2.1) setzt sich der untersuchte Datensatz aus 

verhältnismäßig wenigen Taxa zusammen. Auf Grund der Unzugänglichkeit der Tiefsee und 

der damit verbundenen Problematik der Probenentnahme ist die meist geringe Individuenzahl 

je Art ein grundlegendes Problem bei der Arbeit mit Tiefseeorganismen. Daher können zum 

jetzigen Zeitpunkt keine weiteren Aussagen zur Phylogenie dieser Taxa getroffen werden. 

Nichtsdestoweniger bestätigen die vorliegenden molekularen Ergebnisse eine hohe genetische 

Variabilität innerhalb morphologisch sehr ähnlicher Taxa. Die Hypothese einer 

tiefenabhängigen klinalen Variation der Rostrumform, wie Wilson (1983) sie für Eurycope 

iphtima nachweisen konnte, wird für Haploniscus nicht unterstützt. 
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Für 45 Taxa aus 14 Familien der Asellota konnten 18S rDNA Sequenzen amplifiziert, kloniert 

und doppelsträngig sequenziert werden. Zusätzlich wurden für 61 Individuen der 

Acanthaspidiidae und Haploniscidae 16S rDNA Sequenzen amplifiziert und doppelsträngig 

sequenziert. Die Sequenzpositionen wurden homologisiert (aliniert), hochvariable Positionen 

wurden mit Hilfe von Sekundärstrukturmodellen identifiziert und aus den Alinierungen 

entfernt. Die Alinierungen wurden neben verschiedenen statistischen Tests „Maximum 

Parsimony“-, „Maximum Likelihood“-, Bayes- sowie „bootstrap“-Analysen unterzogen.  

 

Dieser Arbeit lagen folgende Fragen zugrunde, die mit Hilfe der gewonnenen Daten 

beantwortet werden sollten: 

 

Welche Verwandtschaftshypothesen ergeben sich für die marinen Asellota, insbesondere der 

Janiroidea, bei der Analyse der 18S rDNA Sequenzen? 

• Die marinen Asellota werden in allen Topologien als monophyletische Gruppe 

erkannt. 

• In allen Topologien repräsentieren die untersuchten Taxa der Stenetriidae die 

monophyletische Schwestergruppe der Janiroidea. 

• Die vorliegenden Ergebnisse bestätigen die Monophylie der Janiroidea in allen 

ermittelten Topologien.   

• Die Monophylie der Acanthaspidiidae, Desmosomatidae, Haploniscidae, 

Ischnomesidae, Joeropsididae, Macrostylidae und Munnopsididae wird durch die 

molekularen Daten bestätigt. 

• Die „Janiridae“ erscheinen in keiner Topologie als Monophylum. 

• Die Joeropsididae stehen in allen Analysen in einem Schwestergruppenverhältnis zu 

den Acanthaspidiidae.  

• Innerhalb der Acanthaspidiidae wird die Monophylie der Gattungen Acanthaspidia 

und Ianthopsis nicht bestätigt. 

• In allen ermittelten Topologien werden Thylakogaster sp. (Haplomunnidae) und 

Dendromunna sp. (Dendrotiidae) als Schwestertaxa identifiziert. 

• Sämtliche 18S rDNA Analysen bestätigen die Monophylie einer Gruppierung, zu der 

die Mesosignidae, Janirellidae, Nannoniscidae, Macrostylidae, Ischnomesidae, 

Desmosomatidae und Munnopsididae zählen. 

5. Zusammenfassung 
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Sind die Ergebnisse der Analyse der 18S rDNA Sequenzen mit den Erkenntnissen 

morphologischer Analysen kompatibel? 

• Bereits bestehende morphologische Hypothesen zur Monophylie bzw. Polyphylie der 

untersuchten Familien werden durch die molekularen Daten unterstützt. Die bislang 

nur fragmentarisch bekannten Verwandtschaftshypothesen innerhalb der Janiroidea 

werden auf Grund der Polyphylie der „Janiridae“ nur eingeschränkt bestätigt.  

 

Welche Rückschlüsse können aus den molekulargenetischen Daten für die Besiedlung der 

Tiefsee durch die Asellota gezogen werden?  

• Eine Besiedlung der Tiefsee fand in mindestens vier Gruppen unabhängig voneinander 

statt: Gruppe A beinhaltet die Acanthaspidiidae, Gruppe B die Haploniscidae, Gruppe 

C die Dendrotiidae und Haplomunnidae, und Gruppe D die Mesosignidae, 

Janirellidae, Nannoniscidae, Macrostylidae, Ischnomesidae, Desmosomatidae und 

Munnopsididae. Eine mehrfach unabhängige Besiedlung der Tiefsee innerhalb der 

Acanthaspidiidae ist sehr wahrscheinlich. 

 

Repräsentiert die zirkumantarktisch verbreitete Art Acanthaspidia drygalskii wirklich eine Art 

oder setzt sie sich aus kryptischen Arten zusammen?   

• Die Ergebnisse der partiellen 16S rDNA Analysen geben Hinweise auf die Existenz 

dreier reproduktiv isolierter Haplotypgruppen innerhalb des Taxons Acanthaspidia 

drygalskii. Zwei Haplotypgruppen treten sympatrisch in der westlichen Weddell See 

auf, die dritte Gruppe liegt in der östlichen Weddell See vor. 

 

Kennzeichnen geringe morphologische Variationen innerhalb der Gattung Haploniscus 

tatsächlich verschiedene Arten oder handelt es sich um klinale Variationen von lokalen 

Populationen? 

• Die vorliegenden molekularen Ergebnisse bestätigen eine hohe genetische Variabilität 

innerhalb morphologisch sehr ähnlicher Taxa der Gattung Haploniscus. Es können 

vier unterschiedliche Gruppen von Haplotypen innerhalb des polyphyletischen 

Haploniscus sp. 1-Komplexes unterschieden werden. Die Hypothese einer 

tiefenabhängigen klinalen Variation der Rostrumform wird für die untersuchten 

Individuen nicht unterstützt. 
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>   größer als 

<   kleiner als 

&   und 

%   Prozent 

∞   unendlich 

°   Grad (topographisch) 

°C    Grad Celsius 

‘   Sekunde (topographisch) 

A    Adenin  

Abb.    Abbildung 

bp    Basenpaar(e) 

BPH   Bromphenolblau  (3´,3´´,5´,5´´-Tetrabromophenolsulfonphthalein) 

bzw.    beziehungsweise 

C    Cytosin  

cm    Zentimeter 

dATP    Desoxyadenosin-5´-triphosphat 

dCTP    Desoxycytidin-5´-triphosphat 

dest.    destilliert 

ddNTP    2´, 3´-Didesoxynukleotidtriphosphat 

dNTP    2´-Desoxynukleotidtriphosphat 

dGTP    Desoxyguanosin-5´-triphosphat 

DNA    Desoxyribonukleinsäure („desoxyribonucleid acid“) 

dTTP    Desoxythymidin-5´-triphosphat 

E. coli    Escherichia coli 

EDTA    Ethylendiamintetraessigsäure 

EthBr   Ethidiumbromid 

et al.    und weitere (et alii)  

F    „forward”  

g   Gramm 

G    Guanin  

h    Stunde („hour”) 

IPTG    Isopropyl-β-thiogalactopyranosid 

kbp   Kilobasenpaare 

l   Liter 

LB    Luria-Bertani 

7. Abkürzungen und Symbole 
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M    Mol  

min    Minute(n) 

ml    Milliliter 

mm    Millimeter 

mM    Millimolar 

mmol    Millimol 

ML   „maximum likelihood” 

MP   „maximum parsimony” 

N    Nukleotid oder Nord(en) (je nach Zusammenhang) 

ng    Nanogramm 

nm    Nanometer 

O   Ost(en) 

pH   pars Hydrogenium 

P    Phosphor 

PCR    Polymerase-Kettenreaktion („polymerase chain reaction“) 

pmol    Picomol 

R    „reverse“ 

RNA   Ribonukleinsäure („ribonucleic acid“) 

RT    Raumtemperatur 

s    Sekunde(n) 

S    Schwefel oder Svedberg-Einheit oder Süd(en) (je nach Zusammenhang) 

T    Thymin 

Tab.    Tabelle 

Taq    Thermuphilus aquaticus 

TAE    Tris/Natrium-Acetat-Puffer mit EDTA 

TBE    Tris/Borat-Puffer mit EDTA 

Ts   Transitionen 

Tv   Transversionen 

U    „unit“ oder Uracil (je nach Zusammenhang) 

u. ä.   und ähnliches 

u. a.    unter anderem 

UV    Ultraviolett 

vgl.   vergleiche 

W   West(en) 

X-Gal    5-Brom-4-chlor-3-indolyl-β-D-galacto-pyranosid 

z. B.   zum Beispiel 
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8.1 Material 

8.1.1 Chemikalien 

Agar       Serva, Heidelberg 

Agarose      Biozym, Hamburg 

Ammoniumpersulfat     Serva, Heidelberg 

Ampicillin     Serva, Heidelberg 

Borsäure      J.T. Baker, Griesheim 

Bromphenolblau    Serva, Heidelberg 

dNTPs       Promega, Mannheim 

EDTA       Merck, Darmstadt 

Ethanol      Riedel-de-Haën, Seelze 

Ethidiumbromid    Roth, Karlsruhe 

Glycerol      Serva, Heidelberg 

Hefe-Extrakt      Serva, Heidelberg 

IPTG      Roth, Karlsruhe 

Isopropanol      J.T. Baker, Griesheim 

NaCl      Serva, Heidelberg 

Natriumacetat      J.T. Baker, Griesheim 

SequagelTM XR 6%    National Diagnostics, Hess. Oldendorf 

SequagelTM Complete Buffer Reagent  National Diagnostics, Hess. Oldendorf 

Tris-Acetat      AppliChem, Darmstadt 

Tris-Base      Biomol, Hamburg 

Tryptone Pepton     DIFCO, Hamburg 

X-Gal      Roth, Karlsruhe 

 

8.1.2 Eingesetzte Lösungen und Puffer 

Ampicillin-Stammlösung (10%)  1,0 g in 10 ml H2O (reinst) 

Agarose-Gel (1%)     2,0 g Agarose in 200 ml TAE-Puffer (1x) 

APS-Lösung (10%)     0,5 g Ammoniumpersulfat in 5 ml H2O (reinst) 

DNA-Probenpuffer     100 mM EDTA  

43% (v/v) Glycerol 

0,05% (w/v) BPB 

 

8. Anhang 
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dNTP-Mix      2 mM dATP 

2 mM dCTP 

2 mM dGTP 

2 mM dTTP 

EthBr-Stammlösung (1%)   100 mg in 10 ml H2O (reinst) 

Polyacrylamid-Gel      24 ml SequagelTM XR 6% 

                                               6 ml SequagelTM Complete Buffer Reagent 

                                               250 µl Ammoniumpersulfat (10%) 

TAE-Puffer (50x, pH 8,3)    2 M Tris-Base 

0,5 M Na-Acetat 

50 mM EDTA in H2O (reinst) 

TBE-Puffer (10x, pH 8,3)    1340 mM Tris-Base 

45 mM Borsäure 

25 mM EDTA in H2O (reinst) 

 

8.1.3 Eingesetzte Bakterienstämme 
Tab. 8.1:  Übersicht der in dieser Arbeit verwendeten Bakterienstämme: 

Bakterienstamm Genotyp 

Escherichia coli TOP10F´ 

(Original TA Cloning Kit Version N) 

F´{ lacIq Tn10 (TetR)} mcrA ∆(mrr-hsdRMS-mcrBC) 

Φ80lacZ∆M15 ∆lacX74 recA1 araD139 ∆(ara-leu) 7697 galU 

galK rpsL (StrR) endA1 nupG 

 

8.1.4 Eingesetzte Plasmide 

pCR2.1 Vektor     Invitrogen BV De Schelp, NL 

 

8.1.5 Nährmedien 

LB-Medium      10 g/l Tryptone Pepton 

5 g/l Hefe-Extrakt 

5 g/l NaCl in 1 l H2O (reinst) gelöst und auto-klaviert; 

nach Ampicillinzugabe (100 µg/ml) bei +4°C im 

Kühlschrank gelagert 

LB-Agar-Ampicilin-Platten                      15 g/l Agar in LB-Medium mit 100 µg/ml Ampicillin, 

100 µg/ml IPTG und 100 µg/ml X-Gal steril 

gegossen, bei +4°C im Kühlschrank gelagert 
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8.1.6 DNA-Längenstandard 

DNA-Längenstandards VII (0,37-8,0 kbp) Roche Molecular Biochem., Mannheim 

DNA-Längenstandards VIII (0,019-1,11 kbp) Roche Molecular Biochem., Mannheim 

 

8.1.7 Enzyme 

Proteinase K       Sigma, München 

Taq DNA-Polymerase     Boehringer Mannheim; QIAGEN GmbH Hilden 

 

8.1.8 Kits 

Sämtliche verwendeten Kits enthielten Medien und Puffer, die einer firmeninternen Bezeichnung (zum 

Beispiel ATL-Puffer) unterlagen. 

 

FastPlasmidTM Mini Kit    Eppendorf AG, Hamburg 

NucleoSpin®-Extract Kit   Macherey-Nagel, Düren 

NucleoSpin®-Tissue Kit    Macherey-Nagel, Düren 

Original TA Cloning Kit Version N   Invitrogen BV De Schelp, NL 

Perfectprep® Gel Cleanup Kit    Eppendorf AG, Hamburg 

QIAquick PCR-Purification Kit    Qiagen GmbH, Hilden 

QIAamp Tissue Kit     Qiagen GmbH, Hilden 

Thermo-Sequenase fluorescent labelled        

primer cycle sequencing kit    Amersham Pharmacia Biotech, Freiburg 

 

8.1.9 Geräte 

Autoklaviergerät     SANO Claw, Wolf 

Brutschrank     GFL 3032, Gesellschaft für Labortechnik mbH 

DNA-Sequenziergerät   DNA-Sequenzierer 4000 und 4200, LI-COR Inc. 

Dokumentationssysteme    Gel Print 1000i, BioPhotonics Corporation 

Sony Black and White Monitor SSM-930 CE, Sony 

Feinwaage     FA-1500-2, Faust 

Pipetten (2, 10, 20, 200 und 1000 µl)  ABIMED, Langenfeld 

8-Kanal Pipette     Gel Loading Syringe, Hamilton Bonaduz AG 

Reinstwasseranlage  Reinstwasser-System clear plus, 

SG Wasseraufarbeitung und Regenerierstation GmbH

    

Spannungsregler     Power Pac 200, Bio-Rad Laboratories GmbH 
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Thermische Zykler     Primus96plus Thermocycler, MWG-Biotech AG 

Progene Thermocycler, Techne Ltd. 

PTC-200 Peltier Thermal Cycler, MJ Reserach 

UV-Leuchttisch     TFX-20.M UV-Leuchttisch, Vilber Lourmat 

Vortexer      Vortex Genie 2, Scientific Industries 

Wasserbad      Wasserbad Typ 1002,  

Gesellschaft für Labortechnik mbH 

Zentrifuge      Biofuge pico, Heraeus Instruments GmbH 

 

8.1.10 Verbrauchsmaterialien u. ä. 

Kunststoffwaren  

(Pipettenspitzen, Reaktionsgefäße, ...)  Biozym, Roth, Fischer Scientific 

Glaswaren     

(Bechergläser, Messzylinder, ...)  Schott, Hirschmann 

 

8.2 Sequenzdaten 

8.2.1 Noch nicht veröffentliche vollständige 18s rRNA-Gensequenzen: 
 
Tenupedunculus acutum (Vanhöffen, 1914); 2087 bp 
 
GTGATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACATACTAAACTAAAGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCATGATTCCTTAGATGTTTA
AGGAACTTTACTTGGATAACTGTGGAAAATCTAGAGCTAATACATGCAACTAAGCAACTCCTTCTATCTTTCGGGGTAAGGAGAAGCGCACTTATTAGACCAAAACC
GATCTGGCTTCGGTCAGTTTGACTTCTGGTGACTCCGGATAAGCTTCCGCAGAGCGCTAAGGCCTTTTAGAGCCGGCGCTATATCTTTCAAGTGTCTGCCTTATCAG
CTTTCGATTGTAGATTATACTCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCTAAGGAAGG
CAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCGGCACGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGTGAGACTCTTCCGAGGCCTTACAATCGGAATGAGTCCAATCTAAATC
CTTGAACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGCTGTTGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGA
CTTTAGACCTAACTCCGGTAGCCCTCTAGAAAAAAATAGGTACGTTGCGGGTTTCGTTCCTTATCTCCCGTCCTTCGTTCCGACGTTGGGTTCGCGGGTGGGTTTGG
TTCATCCCGTCTACTGCCTATCAAACGGAGGTTTACTACCGGTTATAAGGTCTATATAAAACGTCGACCCGCGATGGATTCTCTTTACCGAGTGTCCGGAGCGGTCG
ATACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGATCAAAGCGGGTAATCTTATCGATGCCCGAATGGTAGTGCATGGAATGAAGGAACAGGACCTCGGTTCTGTCCTTTTTA
TCGGTTTTCCTGAACCGAGGTAATGATTAACAGGAACAGCCGGGGGCATTAGTATTGCGGCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCGCAAGACTACCTACCGCGAA
AGCATTTGCCAAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCATAAACGATGCTAACTAACGATCCG
TCGGCGTCATTCCCACGACTCGACGGGCAGTACCTCGGGAAACCAAAGTCTTTGGGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAG
GGCACCACCAGGAGTGGCACTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACACTGGAAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTCAG
TGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGCGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCCACCCTGCTAACTAGTCGGCGAATCGTCTCCCTA
AAGGGCTACTCGGAGTTGAGGCGAGGGTCTCTCATTCTAGCGGCAGTCCTTACGGGGGCGTCTTCCGTTTCGGCGGAGTTTGGTCGTGCGAGTTGAGATGTGCTTCT
CGTTCTTTTTCTTCCGTAGATCCTAAAGGGGCGTTCGTCGTATATAATCTTCTTAGAGGGATTAGCGGCGTCTAGCCGACGAGATGGAGCAATAACAGGTCTGTGAT
GCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGAAAGGCGCAGCGTGCTGTCCCCCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCCGATGAAACCCTTTCCCGATTGGGATT
GGGGCTTGCAAATGTTTCCCATGAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAGTCATTAACTCGCGTTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTAC
CGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGATACCTTTTTTCTTTCTTCGTGATAGAGAGAGGTTCCTTCCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGA
ACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCT 

 
 
Ianthopsis multispinosa Vanhöffen, 1914; 2248 bp 
 
GTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGAATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCATAATTCCTTGGATAGTG
AAAAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCCGACCTCGGCGCGAGTCGAGGGAAGAGCGCATTTATTAGATTCAAAACTG
ACCGGCGTAATCTTTCGGGATGCGCCGCTTGTCAAACTTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTACGGTCTTGGTACCGGCGCCGTATCTTTCAAGTGTCTGC
CTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCT
AAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGTTCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGTGAGACTCTTCCGAGGCCTCACAATCGGAATGAGTCCAT
TCTAAACATTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGGTTAAAAAGCTCG
TAGTTGGATCTCCTAGATCCAATTCGTGGGCGGGTCGCTCGTTGTACGCGCGTTCTACGTCAGTTCCTCGGGGTCGTTCCTCTTTCGAGCTCTCTAAGGCGTGTCGC
GCGGCGTCGGCTTACGCAGCGCGTGTGTGTCGTACATTATCGGCGCAGTTTTCTTTAGGGGAGACTGTTCGTTCGGTACATGTGTCGCGCGCGCGTGTCTGTGTTTA
GTCGTTCGTCGTGTCGTTCGTTGTCTGAGATGTCTTCGTTAGGTTTCTTTCTCCCGGCGGGTACGGTAGAGCGTAGTCTCCGAGTATAGCCCGTTCGCGTTTGGTAC
AATTAAAATTTTGTCAGCTCACTCGGAGTGCTCTTTACCGAGTGTTCCAGGGTGGCTGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCCGAAATGTC
GCCTGAATGTTGTTGCATGGAATGAAGGAACAGGACCTCGGTTCTGTTCTTTTTGTCGGTTTTAATGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGAACAGACGGTGGCATTAG
TATTGAGTCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGACTCAAGACTGACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGA
AGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGTCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTT
GAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAATCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGACACCCACCAGGAGTGGACCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCT
CACCAGGCCCGGACATCAGAAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTCGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGA
TTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGGTGAGACCGAAGCGACTGCGTATTGAAAGTTCCGCGGCGTATCAAT
TTGCGCTCGTCTGTTTCATCTTCTTCTAGGAGGAGAGGTGCGTTCGTTGCGTCGTTTGCGTCGTGTCGAACCGATTGCGTGTCGTACAAGTTTCGCTTACTGGGGGC
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GTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCGTCTAGCCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCT
ACAATGTAGGGCTCAGCGTGCCTTCCCTCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCCGTTGAAACCCCTACCCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATGTTTCCCATAAACGAGGA
ATTCCCAGTAAGCGCGAGTCATTAGCTCGCGCTGATTAAGTCCCTGTCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACT
GGCGCCTTCGGTTGAAACATATCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGTGAACCTGCGGAAG
G 

 
 
Ianthopsis nasicornis Vanhöffen, 1914; 2149 bp 
 
GTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCTTTATTTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCATAATTCCTTGGATAGT
GAAAAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCATAAGAGCTCTGACCTTGGCGTGAGTTGAGGGAAGAGCGCATTTATTAGATTCAAAACT
GACCGGTGTAATCTTTCGGGATGCGCCGCTTGTCAAACTTGATGACTCCGGATAACTAAGCCGAGCGCTACGGTCTTTGTACCGGCGCCGTATCTTTCAAGTGTCTG
CCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATC
TAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGTTCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGTGAGACTCTTCCGAGGCCTCACAATCGGAATGAGTCCA
TTCTAAACATTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTTCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGGTTAAAAAGCTC
GTAGTTGGATCTCCTAGATCCAATTCATGGGCGGGTCGCTCGTTGTACGCGCGTTCTATGTCAGTTCCTCGGGGTTGTTCCTTCGAGCTTCTCTTACTCTTCTACTG
CTTGAGTGTTACTACTCCTTCATGGTGTGGTGGTGCTCTTGTGGTGGTTGTTGTTTTGAGAATGTCTTTGTGAGGTTTCTTTCTCCCGATGGGTACGGTAGAGCGTA
GTCTCTGAGTATAGCCCGTCTGTGTTTGGTACAATTAAAATTTTGTCAGCTCACTCGGAGTGCTCTTTACCGAGTGTTCCAGGGTGGCTGACACGTTCACTTTGAAA
AAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCCGAAATGTCGCCTGAATGTTGTTGCATGGAATGAAGGAACAGGACCTCGGTTCTGTTCTTTTCAGTCGGTTTTAATGAACCGAG
GTAATGATTAAAAGGAACAGACGGTGGCATTAGTATTGAGTCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGACTCAAGACTGACTACTGCGAAAGCATTTGCCAAGAATGTT
TTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGTCGGAGTCATTCCCACGAC
CCGACGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTATTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAATCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGTCACCACCAGGAGTGGAGC
TGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACATTAGAAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTAAATGGGTGGTGGTGCATGGCCG
TTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGGTGAGACTGAAGCG
TGAGTAACTGAAGGTTTCGGGGAGTAGTATCAATTTCGCTGGGTTCTCTATAGAGCTTTTGTGGGGTTTACTCAGTCTCGTCAAACTGAATGCTTATCGTGAAAGTT
TCGCTTACTGGGGGCGTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCGTCTAGCCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTG
GGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGGGCTTAGCGTGCCTTCCCCTCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCCCATGAAACCCCTACCCGATTGGGATTGGGGCTTGTAAATAT
TTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAGTCACTAGCTCGCGCTGATTAAGTCCCTGACCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCA
GTGAGGGCATCGGACTGGCGCTTCGGTTGAAACATATCCTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTA
GGTGAACCG 

 
 
Ianthopsis ruseri Vanhöffen, 1914; 2204 bp 
 
CCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCCCGATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCATAATT
CCTTGGATAGTGAAAAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCAGACCTTGACGTGAGTTGAGGGAAGAGCGCATTTATTA
GATTCAAAACTGACCGGCGTACTCTTTCGGGATGCGCCGCATGTCATAACTTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTACGGTCTTGGTACCGGCGCCGTATCT
TTCAAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAAC
GGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCTCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGTGAGACTCTTCCGAGGCCTCACAATC
GGAATGAGTTCATTCTAAACATTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCG
GTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTACTAGATCCAATGCGTGGGCGTGTCGCTCGTTGTACGCGCGTTCTATGCGGTCCCTCGGGGTCTTTCCTTTGGGCTCTTCATC
TGTGTCGGGTGAGTGTAGTGTTTCGTCGTTGTCGTTGTTGTGTCGTTTGCGCGGCTCAGTTTCGGCGCGCGGGCGCTAGTATCTCTCTTTGGCATTTTGAGGATGTC
TCATCGGTTTGTGTCTCCCGTGTGGGCGGTAGAGCGTAGTCTCTGAGTATAGCCCGTCCGCGTTTGGTACGAATACAAATTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTA
CCGAGTGTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCCGAAATGTCGCCTGAATGTTGTTGCATGGAATGAAGGAACAGGACC
TCGGTTCTGTTCTTTTTGTCGGTTTTAATGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGAACAGACGGTGGCATTAGTATTGAGTCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGACTC
AAGACTGACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACT
ATGCTAACTAGCGATCCGTCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTT
AAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACATCAGAAGGATTGACAGATTGAG
AGCTCTTTCTCGATTCGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGT
CGACGGATCGTAACCCTGAGATGGGTGGAACAGAAGGCGTTCGTTTTGAGGTGCAACTGCCGCGAAAATAGCTTTTGCGCACGGTCTTGAGTGTTTGAGCTCTTGAT
TCGTGTTGCTGGGTTACATCGTTGGTGTGTGGTACTGATTAGCGTTTCGTCCAAGTTTCGCTTACTGGGGGCGTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCG
GCGTCTAGCCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGGGCTCAGCGTGCCTTCCCTCTCCGAA
AGGAGCGGGTAACCCGTTGAAACCCCTACCCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATGTTTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAGTCATTAGCTCGCGCTGA
TTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTGCAACATACCTTAGGCTGACGG
AAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGTGAACC 

 
 
Neojaera sp. 1; 2229 bp 
 
CTGGTTGATCCTGCCAGTAGTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTC
CTAATTCCTTGGATAGTGAAAAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCCGACCTGGGCGCGAGCCTAGGGAAGAGCGCAA
TTATTAGATTCAAAACTGACCGACGTACTCCTCCGGGATGCGCCGCTTGTCATACTTGATGACTCCGGATAATTTAGCCGAGCGCTACGGTCTTCGTACCGGCGCCG
TATCTTTCAAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGA
GAAACGGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCTCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCCTCG
CAATCGGAATGAGTCCATTCTAAATCCTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTG
TTGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTCCTAGATCCAACTCATGGGCGGGTGTCTCGTTGTACGTGCGTTTTTGAGCAGTCGCTCGGAAGGTCGGAGTGCTTTTG
CGTTACGTTCCGAAAGGAGTCTCGAAAATCGTGTCTCTCGTCGCATTTCGGTGCGTTCGGGGCGTCGCGTTCTCGTGTTCTTCCGCCAGTCGTTTCGTTTAGAGTCC
CTTCTTGACGAGAAGGACGTCGATTACGTGGTCTTCGGGTATAAGCCCGTCCAAGTGTGGTACGAATACAAATTTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTATCGAGT
GTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCTGAGAAATCGCCTGAATGTTGTTGCATGGAATGAAGGAACAGGACCTCGATT
CTGTTATTTTTGTCGGTTTTAATGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGAACAGACGGTGGCATCAGTATTGCGACGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCGCAAGACT
AACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTA
ACTAGCGATCCGCCGGAGTCATTCCCACGACTCGGCGGGAAGCCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGG
AATTGAGGAGGGCACCACCAGGAGTGGAACTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACATTAGAAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTT
CTCGATTTAATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGAT
CGTAACCCTGAGATGGGAGGAAATCGAGGGACTTGTTGTTCTCTGGCGTTTTCGGGGCTTTCGCTCTCTCGCGTTGAAGGTAGTTGGTAGTGTTCTTTCGGGAGTGC
TTGCTTTCGCCCGGATCGGGGGTTTGTGGAGTTTCGTGAGACGTCGGCGGGGCGCTTGTTTTTTTCGATGACTCTTTACTAGGGGCGTCCGTCGCAATGTATCTTCT
TAGAGGGATCAGCGGCATCTAGCCGTACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGGAACCAGCGTGT
GTTTTCCCTCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCCGTTGAAACTCCTACGCGCTTGGGATTGGGGATTGCAAATGTTTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAAT
CATTAGTTCGCGCTGATTAAGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTGAAACA
CACCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTCCGTAGTGAACCKGCGGAAGGA 
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Neojaera sp. 2; 2208 bp 
 
GTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCCTAATTCCTTGGATAGTGA
AAAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCCGACCTGGGCGCGAGCCTAGGGAAGAGCGCAATTATTAGATTCAAAACTGA
CCGACGTACTCCTCCGGGATGCGCCGCTTGTCATACTTGATGACTCCGGATAATTTAGCCGAGCGCTACGGTCTTCGTACCGGCGCCGTATCTTTCAAGTGTCTGCC
TTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCTA
AGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCTCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCCTCGCAATCGGAATGAGTCCATT
CTAAATCCTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGTTGCGGTTAAAAAGCTCGT
AGTTGGATCTCCTAGATCCAACTCATGGGCGGGTGTCTCGTTGTACGTGCGTTTTTGAGCAGTCGCTCGGAAGGTCGGAGTGCTTTTGCGTTACGTTCCGAAAGGAG
TCTCGAATCGTGTCTCTCGTCGCATTTCGGTGCGTTCGGGGCGTCGCGTTCTCGTGTTCTTCCGCCAGTCGTTTCGTTTAGAGTCCCTTCTTGACGAGAAGGACGTC
GATTACGTGGTCTTCGGGTATAAGCCCGTCCAAGTGTGGTACGAATACAAATTTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTATCGAGTGTTCCAGGGTGGCCGACACGT
TCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCTGAGAAATCGCCTGAATGTTGTTGCATGGAATGAAGGAACAGGACCTCGATTCTGTTATTTTTGTCGGTTTTA
ATGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGAACAGACGGTGGCATCAGTATTGCGACGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCGCAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGC
CGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGCCGGAGTCA
TTCCCACGACTCGGCGGGAAGCCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCCACCAC
CAGGAGTGGAGCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACATTAGAAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTTAATGGGTGGT
GGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGGA
GGAAATCGAGGGACTTGTTGTTCTCCGGCGTTTTCGGGGCTTTCGCTCGCGTTGAAGGTAGTTGGTAGTGTTCTTTCGGGAGTGCTTGCTTTCGGCCGGATCGTGGG
TTGTGGAGTTTCGTGAGACGTCGGCGGGGCGCTTGTTTTTTTCGATGACTCTTTACTAGGGGCGTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCATCTAGC
CGTACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGGAACCAGCGTGTGTTTTCCCTCTCCGAAAGGAGCG
GGTAACCCGTTGAAACTCCTACGCGCTTGGGATTGGGGATTGCAAATGTTTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAATCATTAGTTCGCGCTGATTAAGTC
CCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTGAAACACACCTTAGGCTGACGGAAAGATG
TCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAAACCDGCGGAAGG 

 
 
Iathrippa sarsi (Pfeffer, 1887); 2546 bp 
 
GTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCGTAATCCCTTGGATAGTGA
AAAACCTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCGACTGAACTCCGACCTCGGCTCACGCTGAGGGAAGAGTGCATTTATTAGATTCAAAACTGA
CCGGTGTTGTGCTTTTCTATTCCTGCGGGGGTACGTTAACGCAATCGCCGCTTGTCAAACTTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTCCGGTCTTTTGTGCCG
GCGCCGTATCCTTCGAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGA
GCCTGAGAAACGGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGAGAGACTCTTCCGAG
GCCTCTCAATCGGAATGAGTCCATTCTAAATCCTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTA
AAGTTGCTGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTCCTGAATCCAATTCGCTGGCGGGTAGCTCTTTGTACACGCGTTTTATGCGGTCTCTTGGAGGTTTCCCATGA
CGTTCGGACCTTTATCCTTGCTCGGCTCCGAGGTTCGTTTAAGCGATTTGTCGATATTGCCCTTAGAGATGATTCGTTCGGTGTTAGAGTCTCGTGGTTCGATACAA
GGTTAGTCGCAATTCAAAGGGAGTCGAAAGGTTCTTCCGAGATGAAAGAGGAGTTTTATAAAGTTCGCCGACGCGTTCCTTGTGATCTTCACCCTGCTCTCGGTTTC
CCTATCTTCTCCTGCTTCTAATCCTTACGTTCCTATATCGAGATTTCTTTCATATTCCAAACGTTCGTTTCATTCCAAAGTCTCTTTGGGTTGCCGCCGACTTGTCG
TTCGTTCTCTCGTTCTTGTCGATGTCTCGTTGGAACGGATTCATTGGCGTTCTTCCTCGTTTAGACGGTAAGATGCAGTCTTTGAGTATAGCCCGTCTTGCGATTGG
TACAATTAAAAATTGGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTACCGAGTGTTCCGGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCCGAAAA
GTCGCCTGAATGTTGTTGCATGGAATGAAGGAACAGGACCTCGGTTCTGTTCTTTTTGTCGGTTTTAATGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGAACAGACGGTGGCAT
TAGTATTACGACGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCGTAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGAT
CGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGTCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTC
TTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTKACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGACTGCGGCTTAATTKACTCAACACGGGAAACCT
CACCAGGCCCGGACATCAAAAAGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTCGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGA
TTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGGAGAAACCGAAGCGTAGGTGGTTCGGGGGCGAGATTCTTTGTCTTT
AGCTCATGGTGCATTGGCTCTATTTTAGGCTATAGTGGCGTTTCTGTATTGCGTTTCTATTATCAGTTTACGCTGGTGGTGGGGGTGTTTCCGCAGGGTGTTTACGT
GGTCTCTAGGGGTCGGTGTATCCGTGTGGTTTTAGCTGGTTTCGTTTCCTCACTTATCGTCTAGGTGACTCTTTTACTGGGGGCGTCCGTCGCAATGCATCTTCTTA
GAGGGATCAGCGGCGTCTAGCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGGGCTCAGCGTGCTTT
CCCTCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCCTTTGAAACCCCTACGCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATGTTTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAGTCATTA
ACTCGCGCTGATTTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTTGGTGAAGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTGCAACATACC
TTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTGGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGGAACCTGCGGAAGG 

 
 
Iais pubescens (Dana, 1853); 2197 bp 
 
GTCATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCATAATTCCTTGGATAGTGA
TAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCCGACCTCGGCGCGAGTCGAGGGAAGAGCGCATTTATTAGATTCAAAACTGAC
CGGCGTCTTCCTTCGGGATTCGCCGCTCGTCATAATTGATGACTCGGGATAACTAAGCCGAGCGCTACGGTCTTCGTACCGGCGCCGTATCTTTCAAGTGTCTGCCT
TATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCTAA
GGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCGGCACGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCCTCGCAATCGGAATGAGTCCAATC
TAAATCCTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATGCAAGTTGCTGCGGTTAAAAAGCTCGTA
GTTGGATCTCCTAGATCCACTTCGCGGGCGGGTCGCTTCGTAGTACGAGCGCTCTTCGCGGTTCTTCTCGGGTTCTCGCTATTTAGCGAGTTTCGTGCGACGACCTC
GCGCGTCCGACTGTCGACAGGTGTTTTATCCTTAGACTATCGGCCGCGAACGACGTTTCGATTCCGCTTGTAGTGCTCCTCGTTTCGAACGGTCGAGCCGAGTCTCG
GAGTATAGCCCGTCCGCGTTTGGTACAATTACAAATTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTACCGAGTGTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTA
GAGTGCTTAAAGCGGGCTAAAATGTCGCCCGAATGTTGTTGCATGGAATGAAGGAACAGGACCTCGGTTCTGTTCTTTTTTGTCGGTTTTAATGAACCGAGGTAATG
ATTAAAAGGAACAGACGGTGGCATTAGTATTGCGACGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCGCAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTCATTA
ATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGTCGGAGTCATTCCCACGACCCGACGG
GAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGACCACCAGGAGTGGACTGCGGCTTA
ATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACATCAGAAGGACTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTCGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTT
GGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGGGGAAGTCTTATGGCGGCGCTCG
TTTAGTCCCGGCGTTTCCCCTGGCGTTCGTGCGAAGGGTGGGCGCGCGTGTGTGTCGTTCTTTCGGGTTCGGCATCGCGCGTGTTCTATCCCCGAGTGCGTGTCGTT
GGGAAGGAGCGTCGACGACGGCGATGGGTGTTGTCGAGGCGACTCTTACTGGGGGCGTCCGCCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCGTCTAGCCGCACGA
GAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGGGCTCAGCGTGCTTTCCCCCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCCG
TTGAAACCCCTACCCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATGTTTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAATCATTAATTCGCGCTGATTACGTCCCTGCCCTT
TGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCTTCGGTTGAAACATACCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTG
ATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGTGAACCTGCGGAAGGA 

 
 
Joeropsis sp.; 2329 bp  
 
GTTGATCCTGCCAGTAGTTATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCATA
ATTCAGTGGATAGTGAAAAAATTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCTAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTTCGACCTGAGGACGCAAGCCCGAAGGGAAGAGCGCA
TTTATTAGATTCAAAACTGACCGACTTTAACGAGTCGTTTGTCAAATTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTACGGCCATCGTGCCGGCGCCGTATCTTTCA
AGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCT
ACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGTGAGACTCTTCCGAGGCCTCACAATCGGAA
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TGAGTTCAATTTAAAACTTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGGTTA
AAAAGCTCGTAGTTGGATCTTCTAGATCCAATGTATGGGCGGGTAGCTTCTTGTTCGCGCACTTCTATGCGGTCCTTCTCGATGGCTCTTCCCTTTAAAAGAGGCTT
GATATCGCAGTTCTTTCCTTAGTGTTGTTGGCAATACAAGCGCCGCTCCGCTCTTGCAATTTACGTTTAGGCGTATTTGTTAATTGCGTTCTTGCGACGTTGTCGAT
ACATGCAGGGGGAGCTCTTCTTGCCTTTGGGTTGATTACTGAGCAAGGACGGTAGGAGTGTAGTCTCGAAGCATAGCCCGTTCGTACTTGGTACAATTAAAATTTTG
TCGGCGCGCTCGGAGTGCTCTTCATCGAGTGTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCCGAAAGTTATGCCTGAATGTTG
TTGCATGGAATGAAGGAAGAGGACCTCGGTTCTGTTCTTTTTGTCGGTTTTAATGGACCGAGGTAATGATTAAAAGGAACAGACGGTGGCATTAGTATTACGACGCT
AGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCGTAAGACTGACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGAT
ACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGTCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGTTCCGGGGG
AAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGG
ACATCAAAAGGATTGACAGATTGAGAGCTCTTTCTCGATTCGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGA
ACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGGAGGAAACCTGAAAGCCGATTTTGTCACGATTCTCTATTCGTTCTGACTGGTTCTCTC
GCATGTGTGTGTGGCTGCGTTGTGGTTCTCTCGCAGTGTAGTTCCTTTTCGTTTTGGTAACAATTCAGAGAGGCTACGAGTGGGTCGGATCACGCGTAGTTGCGTGC
GTGTGTGTGGGGTTCTTGTTTGGATCGTTGTTCGGAGTCGTTGGCTTAACGTGTCCGGAAGGCCACTCTTACTGGGGGCGTCCGTCGCATTGTATCTTCTTAGAGGG
ATCAGCGGCGTCTAGCCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGGGCTCAGCGTGCCTTAATC
CCCCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCACATGAAACCCCTACACGATTGGGATTGGGGATTGCAAATATTTCCCATGAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAGTCATTAG
CTCGCGTTGATTAAGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTGAAATACTACCT
TAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGA 

 
 
Betamorpha identifrons (Menzies, 1962); 2223 bp 
 
CCTGGTTGCCTGCCAGTAGTGATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCA
TAATTCCTTGGATAGTGAAAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCCGACCTCGGCGCGAGCCTTGGGAAGAGCGCATTT
ATTAGATTCAAAACTGACCGTCGTACTCTTCGGGATGCGACGTTTGTCTCAAGTTTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTACGGTCTTAGTACCGGCGCCGT
ATCTTTCAAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGTTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAG
AAACGGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCCTCGC
AATCGGAATGAGTCCATTTTAAATCCTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGC
TGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGACTTCCTAGATCCATTTCGCGAACGAGTCGCTCGTTGAGCTAGCGTTTCGCGTCAGTCGTTGGAAGAAGGCTCTGCCTGTCGT
CGTGTTGTCATTAGCGAGGTCGATCGATCTGCGTCTTTTCGTTTCCTTCGCGGGATTCGTTTCGATAGCGTCTTTCGCATCGAGCTTTTACTTCGCGTGCGTCGTTA
GGGTTCTAGACTCCTTCGGACGGCGGAGCGTTGTCTTCGAGTATTGCTCGTCCGCGTTTGGTACAATTAAAATTTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTACCGAGT
GTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCTTATACGTGGCCTGAATGTCTGTGCATGGAATGAAGTAACAGGACCTCGATT
CTGTTTTTTTTGTCGGTTTTATTGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGGACAGACGGTGGCATTAGTATTGCGACGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCGCAAGACT
AACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTA
ACTAGCGATCCGCCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGA
ATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACATCATAAGGATTGACAGGTTGAGAGCTCT
TTCTCGATTTGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGG
ATCGTAACCCTGAGATGGTTAGTTTGTGGAAGGGCGGTTTGTGGAGACGTTTGTCCGCGCTCTCTTCTTTTCTCCGCGGTCGGTCGGTTTCCTTCGGGGGATCGTTC
CTTCTCGTGCGAGGATGTTGAGGTGCGTTCGGGCTTCGTCGAAGCTTCCGTTCGACTACTGCTACACTGCTGGGGGCGTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGAT
CAGCGGCGTATAGCCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGAGACCAGCGTGCTTTCCCTCT
CCGAAAGGAGCGGGTAACCCGTTGAAACCCCTACCCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATATTTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAATCATTAATTCGC
GCTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTTAGTAACATAGACCTTA
GGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGG 

 
 
Coperonus sp.; 2146 bp 
 
CCTGGTTGATCCTGCCAGTCGTGATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGAATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAG
TCATAATTCCTTGGATAGTGATAAAATTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCGACTGAGCTCCGACCTCGGCGTGAGCCTTGGGAAGAGCGC
ATTTATTAGATTCAAAACTGACCGTGGTACTCTTCGGGATGCTACGTTTGTCGATTGTTTGATGACTCCGGATAACTAAGCCGAGCGCTAAGGACTTTGAGCCGGCG
CCGTATCTTTCAAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGTTTAAATGACTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCC
TGAGAAACGGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCTAGCCCAGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCC
TCGCAATCGGAATGAGTCCATTTTAAAACTTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAG
TTGCTGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGACTTCCTAGATCCATTTCGCGAGCGAGTCGCTCGTTGTCATGTTCGCCTCGCGCCAGTCACTGTGTCTTTACGTCTTTA
GCTGCAGTATTTCGATCGTATTCGTGCGAGAGATTTGTCTGTTAGCGTTTCCTCGGAGGACTACAGCGGACGGTGAGACGGTGTCTTCGAGTATTGCTCGTTCGCGT
CTGGTACAATTAAAATTTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTACCGAGTGTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCGC
AATATAGCCTAAATGTCTGTGCATGGAATGAAGTAACAGGACCTCGATTCTGTTTTTTTTGTCGGTTTTATTGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGGACAGACGGTGG
CATTAGTATTGCGGCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGCTGCAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAG
GATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGCCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAA
GTTTTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGCACCACCAGGAGTGGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAA
CCTCACCAGGCCCGGACATCATTAGGATTGACAGGTTGAGAGCTCTTTCTCGATTTGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGT
TGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGTTAGTTTGTTTCGAAGTTGGTGCCATCGAAGTTGTTCAATCTT
TGTCATTACGTTAGCGACTTTTCTCATTAATTTGGGTTTAGCCGCGCGTTTTGGGGATGTTGCGGGCTTCTAAGATCGCCTTCCGAGAGCTGCTACACTGCTGGGGG
CGTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCGTATAGCCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGC
TACAATGTAAGGACCAGCGTGCGTTCCCTATCCGAAAGGATCGGGTAACCCGTTGAAAGCCCTACTCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATATTTCCCATAAACGAGG
AATTCCCAGTAAGCGCGATTCATAAAATCGCGCTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGAC
TGGCGCCTTCGGTCTTGTCAAAGAGACCATTGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGTGAACCTGC
GGAAGG 

 
 
Eurycope sp. 1; 2190 bp 
 
CTGGTTGATCCTGCCAGTAGTGATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTC
ATAATTCCTTGGATAGTGATAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGTTCCGACCTCGGCGCGAGCCTTGGGAAGAACGCATT
TATTAGATCCAAAACTGACCGGCGTAATCCTCCGGGATGCGCCGATCGTCAAATGTTTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTACGGTCTTTAGTACCGGCGC
CGTATCTTTCAAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCT
GAGAAACGGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCCT
CGCAATCGGAATGAGTTCATTTTAAAATTTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGT
TGCTGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGACTACCTAGAGCCATTTCGCGAGCGGGTCGCTCGTTGAACTAATGTCTCGAGTAAGTCACTGGATAACGTCGTTTCGAGC
GTGGTCTTCTGGCGATCGTCTCTCTCTAGGGAGTTGGCGTTTCGTTTAGTTGGCTCGTTTATTCGCACGGAGTCTAGCGGACGTCGAGTCGTTGTCTTCGAGTATTG
CTCGTTCGCGTTTGGTACAATTAAAAATTTGTCGGCTCGTTCGGAGTGCTCTTCACCGAGTGTTCCAGGATGGCTGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTC
AAAGCAGGCTGATAACCAACGGCCGGAATGTCTGTGCATGGAATGAAGTAACAGGACCTCGATTCTGTTTTTTTTGTCGGTTTTAATGAACCGAGGTAATGATTAAA
AGGGACAGACGGTGGCATTAGTATTGCGGCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGCTGCAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAA
GAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGTCGGAGTCATTCCCACGACCCGACGGGAAGC
CTCAGGGAAACCAAAGTTTTTGAGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGATGCCTGCGCTTAAT
TTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGGCCCGGACATCATGAGGATTGACAGGTTGAGAGCTCTTTCTCGATTTGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGG
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TGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTGCTAACTAGTCGGCAGATCGTAACCCTGAGATGGTTAGTCGGTATAGGATGGTTTTGCC
TAGGCGTCGGTTTATGCCGCGTTCGACGTTATACGCGCGTCGGGTGTTTGAAGGTTTCGGCCGACAGCGCCCGTGCCGTGTTTGTGTAATTTCGGATGTTTGTGTGT
GACTGCGTCGAAGCTTCCGTTCGATTGCTACTACTACTGGGGGCGTCTGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCGTATAGCCGCACGAGAAAGAGCAATA
ACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCGCTACAATGTAGAGACCAGCGTGCTTTCCCCTTCCGAAAGGAACGGGTAACCAGTTGAAAGCCCTA
CCCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATATTTCCCATAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGTGAGTCATCAAGTCGCGCTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGC
CCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTTAGTAACATAGACCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTT
AGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGTGAACCTGCGGAAGGA 

 
 
Eurycope sp. 2; 2142 bp 
 
TAGTGATATGCTCTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTCATAATTCCTTGGATAG
TGATAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGTTCCGACCTCGGCGTGAGCCTTGGGAAGAACGCATTTATTAGATTCAAAACT
GACCGGCGTACTCCTCCGGGATGCGCCGTTCGTCAAATGTTTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTACGGTCTTTAGTACCGGCGCCGTATCTTTCAAGTGT
CTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCAC
ATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGCCCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCCTCGCAATCGGAATGAGT
TCATTTTAAAACTTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGGTTAAAAAG
CTCGTAGTTGGACTTCCTAGATCCATTTCGCGAGCGAGTCGCTCGTTGAGCTAGCGTTACGAGTCAGTCACTGGATGACGTTGGGTCGCGCGCGTTCAGCGTGAGTA
TTTCTCTTTCGGGAGTTTGCTTATCGTTGTTTCACGTCGGCACGTACGGAGTCTAGCGGACGTCGAATCGTTGTCTTCGAGTATTGCTCGTTCGCGTCTGGTACAAT
TAAAAATTTGTCGGCTCATTCGGAGTGCTCTTTACCGAGTGTTCCAGGATGGCTGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTCAAAGCGGGCTGAAACCAACGG
CCTGAATGTCTGTGCATGGAATGAAGTAACAGGACCTCGATTCTGTTTTTTTTGTCGGTTTTATTGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGGACAGACGGTGGCATTAGT
ATTGCGGCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGCTGCAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAA
GGCGATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGCCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTTTTTG
AGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTC
ACCAGGCCCGGACATCATAAGGATTGACAGGTTGAGAGCTCTTTCTCGATTTGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGAT
TCCGATAACGAACGAGACTCTACCCTGCTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGTTAGTTTGTATAGGATGGTTTTGCCGAGGTGTACGTTCATGCCGTTC
GTTATCGCGCGGCGGGTGTTTGTGGTTGGGATCTCCTGGCCCGCGCTCGTTCGTGTGGTAATCGGATGTGTGTGGCTATGTCGAAGCTTCCGTTTGATTACTGCTAC
TACTGGGGGCGTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCGTTTAGCCGCACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCG
CACGCGCGCTACAATGTAAGGACCAGCGTGCTTTCCCCTTCCGAAAGGAACGGGTAACCCGTTGAAAGCCCTACCCGATAGGGATTGGGGATTGCAAATATTTCCCA
TAAACGAGGAATTCCCAGTAAGCGTGAGTCACTAACTCGCGCTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGG
GCATCGGACTGGCGCCTTCGGTTTAGTAACATAGACCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAG
TG 

 
 
Sursumura robustissima (Monod, 1925); 2152 bp 
 
CCTGGTTGATCCTGCCAGTAGTGATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGT
CATAATTCCTTGGATAGTGAAAAACTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCCGACCTCGGCGCGAGCCTTGGGAAGAGCGCAT
TTATTAGATTCAAAACTGACCGGCGTACTCCTTCGGGATGCGTCGTTTGTCGAAAGTTTGATGACTCCGGATAACTTAGCCGAGCGCTCCGGTCCTTGAACCGGCGC
CGTATCTTTCAAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCT
GAGAAACGGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCCAGTTCGGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCCT
CGCAATCGGAATGAGTCCATTTTAAATCCTTGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGT
TGCTGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGACTTCCTAGATCCATTTCGCGAGCGAGTCGCTCGTTGAGCTAGCGTCTCGCGCCAGTCGCTCGATGACGACGCGGTGCGC
GGTTGGCTTCTCTCTTTCGGGAGGTCGTCTTCCCGCTCGCGCTCGGAATCTTGAGGACGGCGAGGAGTTGTCTTCGAGTATTGCTCGTTCGCGTTTGGTACAATTAA
AATTTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTCACCGAGTGTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCTTATACGTGGCCTGA
ATGTCTGTGCATGGAATGAAGTAACAGGACCTCGATTCTGTTTTTTTTGTCGGTTTTATTGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGGACAGACGGTGGCATTAGTATTGC
GGCGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGCTGCAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGCGA
TCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGCCGGAGTCAATCCCACGACTCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGTTC
CGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCACGGAGTGGACTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCAGG
CCCGGACATCATAAGGATTGACAGGTTGAGAGCTCTTTCTCGATTTGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCGAT
AACGAACGAGACTCTACCCTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGTTAGTTGACATAGGTAGGAATGTCCGAGGCGAGTTACTTTCGTCCGGGCGTGC
GCGCGCGCGTTCTTAGAGAATATTTCGGTATCGCTCGGGGATGTGTCGTGTCGCGCGTTCGGTTCGGGGTCGGCTCCGTCGAAGCTTCTCTCTGATTGTCGCTACTG
CTGGGGGCGTCCGTCGCAATGTATCTTCTTAGAGGGATCAGCGGCGTATAGCCGACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCAC
GCGCGCTACAATGTAGAGATCAGCGTGCTTTCCCCCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCCGTTGAAACCCCTACCCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATATTTCCCATAA
ACGAGGAATTCCCAGTAAGCGCGAATCATTAATTCGCGCTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCA
TCGGACTGGCGCCTTCGGTTTAGTAACATAGACCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTTGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGTGA
ACCTGCGGAAGG 

 
 
Austroniscus sp.; 2140 bp 
 
CTGGTTGATCCTGCCAGTAGTTATATGCTTGTCTCAAAGATTAAGCCATGCATGTCTGAGTACAGACCGATCTAAGGTGAAACCGCGAATGGCTCATTAAATCAGTC
ATAATTCCTTGGGTAGTGAAAAACTTTCCTCGGATAACTGTGGAAAATCCAGAGCTAATACGTGCAACTGAGCTCCGACCTCGGCGTCAGCTGTGGGAAGAGCGCAT
TTATTAGATTCAAAACTGACCGGTGTACTCCTTCGGGATATGCCGTTTGTCAAATGTTTGATGACTCCGGATAACTAAGCCGAGCGCTACGGTCTTTAGTACCGGCG
CCGTATCTTTCAAGTGTCTGCCTTATCAGCTTTCGATTGTAGGTTAAACGCCTACAATGGCTGTAACGGGTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCC
TGAGAAACGGCTACCACATCTAAGGAAGGCAGCAGGCACGCAAATTACCCACTCCTAGCCCAGGGAGGTAGTGACGAAAAATAACGATGCGAGACTCTTCCGAGGCC
TCGCAATCGGAATGAGTCTATTATAAATTTATGGACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAG
TTGCTGCGGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGACTTACTAGACCATTTCGTGGGCGAGTCGCTCTTTGTACTAACGTTTCGTGCGGTTCCTAGATGAAGTCGTGGTGCGTT
ATCTCTCTTTCGGTTTCTATCGATTGGGAGGTTTCCCCGCGCACAGAATCTTGTGAACGGCGATTCGTTGTCATAGGGTATAGCTTGTCCGCGTTTGGTACAATTAA
AATTTTGTCGGCTCGCTCGGAGTGCTCTTTACCGAGTGTTCCAGGGTGGCCGACACGTTCACTTTGAAAAAATTAGAGTGCTTAAAGCGGGCCTTGCAAAGGGCCGG
AATGTCTGTGCATGGAATGAAGTAACAGGACCTCGATTCTGTTGTTTTTTGTCGGTTTTAATGAACCGAGGTAATGATTAAAAGGGACAGACGGTGGCATTAGTATT
GAGACGCTAGAGGTGAAATTCTTGGACCGTCTCAAGACTAACTACTGCGAAAGCATTTGCCGAGAATGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTTAGAGGATCGAAGGC
GATCAGATACCGCCCTAGTTCTAACCCTAAACTATGCTAACTAGCGATCCGCCGGAGTCATTCCCACGACCCGGCGGGAAGCCCCAGGGAAACCAAAGTCTTTGAGT
TCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGACCTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCA
GGCCCGGACGTCATAAGGATTGACAGGTTGAGAGCTCTTTCTCGATTTGATGGGTGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTGGTGGAGTGATCTGTCTGGTTGATTCCG
ATAACGAACGAGACTCTACCTTACTAACTAGTCGGCGGATCGTAACCCTGAGATGGTTAGTTTGTATAGGAGAGTTTTGATTAGATATTGTTTTTTCTCGATCGATG
GGTGTTATCTGGGCTATATCCGTTTTAAAGCGGTGAATACAGTGGCGCCTTTTTGGTTGGGGGACTTTGTCGAAGCTGCTTTCTGATTACTACTACTACTGCTGGGG
GCGTCCGTCGCAATATATCTTCTTAGAAGGATCAACGGCGTATAGCCGTACGAGAAAGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCTGGGCCGCACGCGCG
CTACAATGTAAGGACCAACGTGCTTTCCCCCTCCGAAAGGAGCGGGTAACCAGTTGAAAGCCCTACCCGATTGGGATTGGGGATTGCAAATATTTCCCATAAACGAG
GAATTCCCAGTAAGCGTGAGTCAACAACTCGCGCTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACTACCGATTGAATGATTCAGTGAGGGCATCGGA
CTGGCGCCTTCGGTTTTGAAACATAGACCTTAGGCTGACGGAAAGATGTCCGAACTCGATCATTTAGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAAACC
TGCGGAAGGG 
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8.2.2 Ergebnisse des Tests der relativen Substitutionsraten 
 
Im nachfolgenden finden sich die Ergebnisse des Tests der relativen Substitutionsraten (siehe 
2.3.3.2) der Alinierung 2 (siehe 3.1.2, 3.1.3). Als Außengruppentaxon wurde die Sequenz des 
Decapoden Astacus astacus verwendet. Ist die Differenz d0A-d0B der Distanzen 1,96fach höher 
als ihre Standardabweichung SD, liegen signifikant unterschiedliche Substitutionsraten vor 
(siehe 2.3.3.2). Ein positiver Z-Wert weist auf eine höhere Evolutionsgeschwindigkeit bei 
Taxon A hin, während bei einem negativen Wert Taxon B gegenüber Taxon A eine höhere 
Substitutionsrate hat. Auf eine Auflistung der nach Kimura (1980) korrigierten Distanzwerte 
des Datensatzes wird verzichtet.  
 
Die in der Tabelle aufgelisteten Kürzel entsprechen den folgenden Taxa:  
 
ST1 = Stenetrium sp., BST28 = Tenupedunculus acutum, AC4 = Acanthaspidia bifurcatoides, AC22 = A. drygalskii, AC7 = A. pleuronotus, 
AC25 = A. rostratus, AC21 = A. sp., BAC10 = Ianthopsis multispinosa, BAC27 = I. nasicornis, DN1 = Dendromunna sp., DE1 = Chelator 
sp., DE7 = Eugerda sp., DE5 = Eugerdella natator, DE2 = Mirabilicoxa sp., HM1 = Thylakogaster sp., HA55 = Antennuloniscus armatus, 
HA56 = Haploniscus sp. 1, HA311 = H. sp. 6, HA450 = H. sp. 8, HA57 = Mastigoniscus sp. 1, IS3 = Haplomesus sp. 1, IS4 = H. sp. 2, IS14 
= Ischnomesus sp., IS11 = Stylomesus sp., JL1 = Janirella sp., JA6BC = Iais pubescens, BJA32 = Iathrippa sarsi, JO3 = Neojaera 
antarctica, BJA9 18s = Neojaera sp. 1, BJA18 = N. sp. 2, BJO12 = Joeropsis sp., MA1 = Macrostylis sp. 1, MA2 = M. sp. 2, ME1 = 
Mesosignum sp., BMP55 = Betamorpha identifrons, BMP5 = Coperonus sp., MP1 = Eurycope sarsi, BMP38 = E. sp. 1, MP9 = E. sp. 2, 
MP12 = Echinozone sp., MP3 = Ilyarachna antarctica, MP5 = Storthyngurella triplospinosa, BMP42 = Sursumura robustissima, BJA14 = 
Austroniscus sp., Astacus = Astacus astacus, Asellus = Asellus aquaticus, Joerop = Joeropsis coralicola, Lirceus = Lirceus fontinalis, 
Munnops = Munnopsis typica, Sursumura = Sursumura falcata, Echino = Echinozone spinosa, Iathrip = Iathrippa trilobatus, Eurycope = 
Eurycope inermis, Acanth = Acanthocope galathea, Stenase = Stenasellus racovitzai, Janira = Janira maculosa und Proasell = Proasellus 
slavus. 
 
Tab. 8.2: Ergebnisse des Tests der relativen Substitutionsraten: 
 
Taxon 1 vs Taxon 2 d 0A – d0B SD Z-Wert  Taxon 1 vs Taxon 2 d 0A – d0B SD Z-Wert 
         
Asellus vs Lirceus 0.008415 0.005817 1.446.526  DE7 vs MA1 -0.005183 0.003729 -1.390.012 
Asellus vs Proasell 0.007019 0.005639 1.244.689  DE7 vs MA2 -0.002339 0.004068 -0.574829 
Asellus vs Stenase 0.007793 0.005979 1.303.357  DE7 vs ME1 0.004278 0.003550 1.205.028 
Asellus vs ST1 -0.025246 0.009282 -2.719.997  DE7 vs Acanth -0.010277 0.004181 -2.457.841 
Asellus vs BST28 -0.026007 0.009329 -2.787.743  DE7 vs BMP55 -0.000790 0.003186 -0.248033 
Asellus vs AC4 -0.022667 0.008904 -2.545.534  DE7 vs BMP5 -0.017549 0.005348 -3.281.525 
Asellus vs AC22 -0.033869 0.009218 -3.674.220  DE7 vs Echino -0.003803 0.004259 -0.893010 
Asellus vs AC7 -0.022715 0.008923 -2.545.564  DE7 vs MP12 -0.003049 0.004190 -0.727579 
Asellus vs AC25 -0.022082 0.008843 -2.497.246  DE7 vs Eurycope -0.008315 0.004693 -1.771.591 
Asellus vs AC21 -0.023487 0.008959 -2.621.694  DE7 vs MP1 -0.007326 0.003726 -1.966.282 
Asellus vs BAC10 -0.026585 0.008965 -2.965.271  DE7 vs BMP38 -0.012702 0.005133 -2.474.423 
Asellus vs BAC27 -0.035357 0.009345 -3.783.533  DE7 vs MP9 -0.010681 0.004604 -2.319.729 
Asellus vs BAC1 -0.019857 0.008703 -2.281.795  DE7 vs MP3 -0.005136 0.003539 -1.451.438 
Asellus vs DN1 -0.048024 0.009762 -4.919.487  DE7 vs Munnops -0.006834 0.004227 -1.616.810 
Asellus vs DE1 -0.022294 0.008947 -2.491.676  DE7 vs MP5 -0.002254 0.003955 -0.569860 
Asellus vs DE7 -0.022733 0.008858 -2.566.495  DE7 vs Sursumura -0.005944 0.004146 -1.433.537 
Asellus vs DE5 -0.022757 0.008738 -2.604.307  DE7 vs BMP42 -0.004477 0.004022 -1.113.135 
Asellus vs DE2 -0.025682 0.009049 -2.838.192  DE7 vs BJA14 -0.009647 0.005066 -1.904.134 
Asellus vs HM1 -0.043273 0.009666 -4.477.009  DE5 vs DE2 -0.002876 0.003939 -0.730201 
Asellus vs HA55 -0.024932 0.008883 -2.806.613  DE5 vs HM1 -0.019661 0.007254 -2.710.471 
Asellus vs HA56 -0.035325 0.009312 -3.793.407  DE5 vs HA55 -0.002760 0.005677 -0.486188 
Asellus vs HA311 -0.036065 0.009399 -3.837.102  DE5 vs HA56 -0.013174 0.005966 -2.208.036 
Asellus vs HA450 -0.033795 0.009314 -3.628.548  DE5 vs HA311 -0.013904 0.006057 -2.295.471 
Asellus vs HA57 -0.030211 0.009314 -3.243.548  DE5 vs HA450 -0.011677 0.005990 -1.949.323 
Asellus vs IS3 -0.034357 0.009255 -3.712.387  DE5 vs HA57 -0.008069 0.005959 -1.354.034 
Asellus vs IS4 -0.035205 0.009313 -3.780.260  DE5 vs IS3 -0.010741 0.005494 -1.954.953 
Asellus vs IS14 -0.027251 0.008950 -3.044.642  DE5 vs IS4 -0.011531 0.005561 -2.073.737 
Asellus vs IS11 -0.031669 0.009157 -3.458.571  DE5 vs IS14 -0.003716 0.004273 -0.869602 
Asellus vs JL1 -0.023408 0.008874 -2.637.715  DE5 vs IS11 -0.008837 0.004806 -1.838.613 
Asellus vs JA6BC_18s -0.017070 0.008405 -2.030.870  DE5 vs JL1 0.000121 0.004129 0.029302 
Asellus vs Iathrip -0.015483 0.008694 -1.780.932  DE5 vs JA6BC_18s 0.004400 0.005321 0.826914 
Asellus vs BJA32 -0.023721 0.008981 -2.641.237  DE5 vs Iathrip 0.006692 0.005482 1.220.702 
Asellus vs Janira -0.044788 0.010335 -4.333.677  DE5 vs BJA32 -0.002969 0.006072 -0.488970 
Asellus vs JO3 -0.023579 0.009101 -2.590.953  DE5 vs Janira -0.021965 0.008105 -2.710.049 
Asellus vs BJA9_18s -0.021439 0.008968 -2.390.496  DE5 vs JO3 -0.002203 0.005904 -0.373186 
Asellus vs JA18 -0.020647 0.008914 -2.316.214  DE5 vs BJA9_18s 0.000000 0.005688 0.000000 
Asellus vs Joerop -0.028998 0.009107 -3.184.026  DE5 vs JA18 0.000747 0.005625 0.132769 
Asellus vs BJO12 -0.026248 0.008824 -2.974.751  DE5 vs Joerop -0.007553 0.006477 -1.166.181 
Asellus vs MA1 -0.027929 0.008976 -3.111.456  DE5 vs BJO12 -0.004852 0.006105 -0.794753 
Asellus vs MA2 -0.025047 0.008942 -2.801.019  DE5 vs MA1 -0.004387 0.004338 -1.011.349 
Asellus vs ME1 -0.018474 0.008722 -2.117.984  DE5 vs MA2 -0.001544 0.004351 -0.354991 
Asellus vs Acanth -0.027428 0.008799 -3.117.241  DE5 vs ME1 0.005060 0.003797 1.332.758 
Asellus vs BMP55 -0.023484 0.008829 -2.659.881  DE5 vs Acanth -0.009471 0.004700 -2.014.872 
Asellus vs BMP5 -0.039572 0.009607 -4.119.001  DE5 vs BMP55 0.000041 0.004112 0.010038 
Asellus vs Echino -0.026537 0.009121 -2.909.563  DE5 vs BMP5 -0.016741 0.005800 -2.886.464 
Asellus vs MP12 -0.025832 0.009091 -2.841.573  DE5 vs Echino -0.002297 0.004885 -0.470240 
Asellus vs Eurycope -0.031047 0.009206 -3.372.427  DE5 vs MP12 -0.001546 0.004828 -0.320136 
Asellus vs MP1 -0.029401 0.009002 -3.266.180  DE5 vs Eurycope -0.007506 0.004942 -1.518.760 
Asellus vs BMP38 -0.035512 0.009195 -3.862.194  DE5 vs MP1 -0.005149 0.004328 -1.189.563 
Asellus vs MP9 -0.032749 0.009262 -3.535.849  DE5 vs BMP38 -0.011178 0.005143 -2.173.358 
Asellus vs MP3 -0.027198 0.009036 -3.009.970  DE5 vs MP9 -0.009161 0.005032 -1.820.432 
Asellus vs Munnops -0.029587 0.009066 -3.263.315  DE5 vs MP3 -0.002922 0.004343 -0.672831 
Asellus vs MP5 -0.025037 0.008938 -2.801.078  DE5 vs Munnops -0.005367 0.004542 -1.181.652 
Asellus vs Sursumura -0.029428 0.009023 -3.261.563  DE5 vs MP5 -0.000751 0.004504 -0.166687 
Asellus vs BMP42 -0.027290 0.009000 -3.032.062  DE5 vs Sursumura -0.005146 0.004568 -1.126.565 
Asellus vs BJA14 -0.032384 0.009372 -3.455.380  DE5 vs BMP42 -0.002971 0.004406 -0.674296 
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Lirceus vs Proasell -0.000712 0.003881 -0.183535  DE5 vs BJA14 -0.008845 0.005104 -1.732.851 
Lirceus vs Stenase -0.000577 0.004911 -0.117398  DE2 vs HM1 -0.017565 0.007255 -2.421.082 
Lirceus vs ST1 -0.032247 0.008933 -3.609.877  DE2 vs HA55 0.000116 0.005600 0.020734 
Lirceus vs BST28 -0.032977 0.008968 -3.677.180  DE2 vs HA56 -0.010306 0.006239 -1.651.820 
Lirceus vs AC4 -0.033249 0.008611 -3.861.386  DE2 vs HA311 -0.011034 0.006227 -1.772.047 
Lirceus vs AC22 -0.044453 0.008927 -4.979.772  DE2 vs HA450 -0.008811 0.006261 -1.407.363 
Lirceus vs AC7 -0.033296 0.008623 -3.861.433  DE2 vs HA57 -0.005908 0.005845 -1.010.776 
Lirceus vs AC25 -0.032682 0.008546 -3.824.153  DE2 vs IS3 -0.007865 0.005978 -1.315.648 
Lirceus vs AC21 -0.034061 0.008659 -3.933.485  DE2 vs IS4 -0.008650 0.006044 -1.431.068 
Lirceus vs BAC10 -0.037162 0.008606 -4.318.265  DE2 vs IS14 -0.000838 0.004642 -0.180581 
Lirceus vs BAC27 -0.045931 0.008998 -5.104.447  DE2 vs IS11 -0.005964 0.005414 -1.101.646 
Lirceus vs BAC1 -0.030444 0.008403 -3.623.014  DE2 vs JL1 0.003001 0.004137 0.725361 
Lirceus vs DN1 -0.056492 0.009621 -5.871.710  DE2 vs JA6BC_18s 0.007292 0.005101 1.429.418 
Lirceus vs DE1 -0.031525 0.008657 -3.641.421  DE2 vs Iathrip 0.008866 0.005445 1.628.364 
Lirceus vs DE7 -0.030502 0.008517 -3.581.222  DE2 vs BJA32 -0.000084 0.006079 -0.013749 
Lirceus vs DE5 -0.030543 0.008485 -3.599.551  DE2 vs Janira -0.019104 0.008114 -2.354.454 
Lirceus vs DE2 -0.034190 0.008679 -3.939.251  DE2 vs JO3 0.000668 0.005929 0.112585 
Lirceus vs HM1 -0.051694 0.009301 -5.557.638  DE2 vs BJA9_18s 0.002881 0.005713 0.504262 
Lirceus vs HA55 -0.035465 0.008589 -4.129.302  DE2 vs JA18 0.003622 0.005651 0.640990 
Lirceus vs HA56 -0.045868 0.009066 -5.059.527  DE2 vs Joerop -0.004676 0.006667 -0.701320 
Lirceus vs HA311 -0.046648 0.009218 -5.060.359  DE2 vs BJO12 -0.001978 0.006431 -0.307595 
Lirceus vs HA450 -0.044353 0.009044 -4.903.934  DE2 vs MA1 -0.001508 0.004299 -0.350849 
Lirceus vs HA57 -0.040777 0.008955 -4.553.465  DE2 vs MA2 0.001335 0.004714 0.283230 
Lirceus vs IS3 -0.042084 0.009094 -4.627.810  DE2 vs ME1 0.007942 0.003825 2.076.589 
Lirceus vs IS4 -0.042892 0.009139 -4.693.119  DE2 vs Acanth -0.006635 0.004790 -1.385.256 
Lirceus vs IS14 -0.034949 0.008714 -4.010.820  DE2 vs BMP55 0.002920 0.004138 0.705636 
Lirceus vs IS11 -0.040108 0.008990 -4.461.345  DE2 vs BMP5 -0.013865 0.005803 -2.389.476 
Lirceus vs JL1 -0.031127 0.008643 -3.601.590  DE2 vs Echino -0.000129 0.004610 -0.027897 
Lirceus vs JA6BC_18s -0.026881 0.008182 -3.285.506  DE2 vs MP12 0.001336 0.004601 0.290369 
Lirceus vs Iathrip -0.026064 0.008461 -3.080.579  DE2 vs Eurycope -0.005341 0.005186 -1.029.899 
Lirceus vs BJA32 -0.034299 0.008764 -3.913.468  DE2 vs MP1 -0.002224 0.004341 -0.512378 
Lirceus vs Janira -0.054663 0.009800 -5.577.565  DE2 vs BMP38 -0.008305 0.005543 -1.498.315 
Lirceus vs JO3 -0.034076 0.008815 -3.865.553  DE2 vs MP9 -0.006290 0.005213 -1.206.594 
Lirceus vs BJA9_18s -0.031190 0.008636 -3.611.790  DE2 vs MP3 -0.000042 0.004245 -0.009956 
Lirceus vs JA18 -0.031124 0.008617 -3.611.730  DE2 vs Munnops -0.003155 0.004620 -0.682838 
Lirceus vs Joerop -0.038863 0.008754 -4.439.506  DE2 vs MP5 0.002132 0.004365 0.488332 
Lirceus vs BJO12 -0.036084 0.008682 -4.156.317  DE2 vs Sursumura -0.002977 0.004498 -0.661896 
Lirceus vs MA1 -0.035657 0.008746 -4.076.808  DE2 vs BMP42 -0.000798 0.004333 -0.184119 
Lirceus vs MA2 -0.032838 0.008694 -3.777.198  DE2 vs BJA14 -0.005969 0.005335 -1.118.808 
Lirceus vs ME1 -0.026206 0.008493 -3.085.773  HM1 vs HA55 0.016196 0.006996 2.315.174 
Lirceus vs Acanth -0.036672 0.008422 -4.354.323  HM1 vs HA56 0.005797 0.007475 0.775452 
Lirceus vs BMP55 -0.031223 0.008610 -3.626.469  HM1 vs HA311 0.004308 0.007537 0.571646 
Lirceus vs BMP5 -0.047328 0.009396 -5.036.925  HM1 vs HA450 0.007271 0.007453 0.975605 
Lirceus vs Echino -0.033597 0.008906 -3.772.525  HM1 vs HA57 0.010917 0.007301 1.495.318 
Lirceus vs MP12 -0.032814 0.008918 -3.679.459  HM1 vs IS3 0.008931 0.007760 1.150.851 
Lirceus vs Eurycope -0.038804 0.008875 -4.372.067  HM1 vs IS4 0.008958 0.007783 1.150.953 
Lirceus vs MP1 -0.036415 0.008723 -4.174.688  HM1 vs IS14 0.015943 0.007058 2.259.004 
Lirceus vs BMP38 -0.042557 0.008979 -4.739.792  HM1 vs IS11 0.011534 0.007341 1.571.229 
Lirceus vs MP9 -0.039789 0.008906 -4.467.688  HM1 vs JL1 0.019776 0.006971 2.837.019 
Lirceus vs MP3 -0.034203 0.008788 -3.891.945  HM1 vs JA6BC_18s 0.024162 0.006259 3.860.239 
Lirceus vs Munnops -0.036617 0.008765 -4.177.436  HM1 vs Iathrip 0.026453 0.006963 3.799.294 
Lirceus vs MP5 -0.032043 0.008650 -3.704.306  HM1 vs BJA32 0.017553 0.007460 2.353.021 
Lirceus vs Sursumura -0.036464 0.008773 -4.156.354  HM1 vs Janira -0.001549 0.008971 -0.172711 
Lirceus vs BMP42 -0.034283 0.008677 -3.951.210  HM1 vs JO3 0.018152 0.007227 2.511.642 
Lirceus vs BJA14 -0.040115 0.009170 -4.374.434  HM1 vs BJA9_18s 0.021152 0.007083 2.986.157 
Proasell vs Stenase 0.000101 0.005181 0.019537  HM1 vs JA18 0.021852 0.007026 3.110.042 
Proasell vs ST1 -0.032231 0.009061 -3.557.253  HM1 vs Joerop 0.012113 0.007437 1.628.744 
Proasell vs BST28 -0.033008 0.009108 -3.623.876  HM1 vs BJO12 0.014754 0.007123 2.071.300 
Proasell vs AC4 -0.032540 0.008701 -3.739.781  HM1 vs MA1 0.015290 0.006958 2.197.450 
Proasell vs AC22 -0.043765 0.009022 -4.851.035  HM1 vs MA2 0.017379 0.007102 2.447.203 
Proasell vs AC7 -0.032586 0.008713 -3.739.823  HM1 vs ME1 0.023962 0.006900 3.472.796 
Proasell vs AC25 -0.031972 0.008638 -3.701.508  HM1 vs Acanth 0.010191 0.007090 1.437.269 
Proasell vs AC21 -0.033374 0.008756 -3.811.793  HM1 vs BMP55 0.019661 0.006863 2.864.647 
Proasell vs BAC10 -0.036476 0.008794 -4.147.918  HM1 vs BMP5 0.003761 0.007631 0.492874 
Proasell vs BAC27 -0.045244 0.009180 -4.928.593  HM1 vs Echino 0.017415 0.007466 2.332.386 
Proasell vs BAC1 -0.029737 0.008495 -3.500.284  HM1 vs MP12 0.018120 0.007426 2.440.097 
Proasell vs DN1 -0.056477 0.009590 -5.889.476  HM1 vs Eurycope 0.012878 0.007498 1.717.570 
Proasell vs DE1 -0.031532 0.008670 -3.636.753  HM1 vs MP1 0.014573 0.007283 2.000.988 
Proasell vs DE7 -0.030532 0.008505 -3.589.682  HM1 vs BMP38 0.008483 0.007619 1.113.325 
Proasell vs DE5 -0.030551 0.008344 -3.661.529  HM1 vs MP9 0.010521 0.007631 1.378.615 
Proasell vs DE2 -0.034194 0.008722 -3.920.561  HM1 vs MP3 0.017510 0.006917 2.531.641 
Proasell vs HM1 -0.052433 0.009381 -5.589.482  HM1 vs Munnops 0.014341 0.007444 1.926.573 
Proasell vs HA55 -0.034812 0.008733 -3.986.387  HM1 vs MP5 0.018207 0.007206 2.526.487 
Proasell vs HA56 -0.045214 0.009096 -4.970.818  HM1 vs Sursumura 0.014577 0.007321 1.991.255 
Proasell vs HA311 -0.045960 0.009220 -4.984.821  HM1 vs BMP42 0.016769 0.007216 2.323.900 
Proasell vs HA450 -0.043668 0.009068 -4.815.570  HM1 vs BJA14 0.010826 0.007568 1.430.616 
Proasell vs HA57 -0.040095 0.009089 -4.411.457  HA55 vs HA56 -0.009683 0.004125 -2.347.538 
Proasell vs IS3 -0.042796 0.009007 -4.751.206  HA55 vs HA311 -0.011133 0.003997 -2.785.337 
Proasell vs IS4 -0.043666 0.009066 -4.816.487  HA55 vs HA450 -0.008906 0.004115 -2.164.302 
Proasell vs IS14 -0.035004 0.008671 -4.036.885  HA55 vs HA57 -0.005287 0.003568 -1.481.814 
Proasell vs IS11 -0.040109 0.008906 -4.503.325  HA55 vs IS3 -0.007989 0.006500 -1.229.114 
Proasell vs JL1 -0.031156 0.008563 -3.638.619  HA55 vs IS4 -0.008764 0.006557 -1.336.553 
Proasell vs JA6BC_18s -0.026962 0.008249 -3.268.659  HA55 vs IS14 -0.000200 0.005997 -0.033304 
Proasell vs Iathrip -0.025360 0.008461 -2.997.276  HA55 vs IS11 -0.005322 0.006283 -0.847030 
Proasell vs BJA32 -0.033636 0.008837 -3.806.277  HA55 vs JL1 0.003624 0.005559 0.651842 
Proasell vs Janira -0.054630 0.009875 -5.531.896  HA55 vs JA6BC_18s 0.007954 0.004785 1.662.129 
Proasell vs JO3 -0.034114 0.008858 -3.851.125  HA55 vs Iathrip 0.009475 0.005162 1.835.394 
Proasell vs BJA9_18s -0.032002 0.008722 -3.669.039  HA55 vs BJA32 0.000549 0.005805 0.094623 
Proasell vs JA18 -0.031187 0.008668 -3.598.088  HA55 vs Janira -0.018375 0.007948 -2.311.823 
Proasell vs Joerop -0.038897 0.008869 -4.385.813  HA55 vs JO3 0.001301 0.005816 0.223777 
Proasell vs BJO12 -0.036832 0.008643 -4.261.528  HA55 vs BJA9_18s 0.004265 0.005636 0.756810 
Proasell vs MA1 -0.035686 0.008758 -4.074.880  HA55 vs JA18 0.005003 0.005573 0.897597 
Proasell vs MA2 -0.032845 0.008691 -3.779.101  HA55 vs Joerop -0.004797 0.006474 -0.741031 
Proasell vs ME1 -0.026218 0.008436 -3.107.707  HA55 vs BJO12 -0.002137 0.006360 -0.335959 
Proasell vs Acanth -0.036646 0.008542 -4.290.221  HA55 vs MA1 -0.000161 0.005519 -0.029094 
Proasell vs BMP55 -0.031231 0.008546 -3.654.322  HA55 vs MA2 0.001218 0.005784 0.210678 
Proasell vs BMP5 -0.047320 0.009335 -5.068.840  HA55 vs ME1 0.008566 0.005168 1.657.467 
Proasell vs Echino -0.033602 0.008873 -3.786.997  HA55 vs Acanth -0.003102 0.005795 -0.535302 
Proasell vs MP12 -0.033583 0.008895 -3.775.461  HA55 vs BMP55 0.002840 0.005151 0.551209 
Proasell vs Eurycope -0.038806 0.008813 -4.403.242  HA55 vs BMP5 -0.013907 0.006391 -2.176.018 
Proasell vs MP1 -0.037133 0.008717 -4.259.911  HA55 vs Echino 0.001259 0.005887 0.213846 
Proasell vs BMP38 -0.043271 0.008974 -4.821.997  HA55 vs MP12 0.001970 0.005794 0.340075 
Proasell vs MP9 -0.040506 0.008961 -4.520.423  HA55 vs Eurycope -0.003985 0.006169 -0.645898 
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Proasell vs MP3 -0.034947 0.008728 -4.003.811  HA55 vs MP1 -0.001585 0.005620 -0.282070 
Proasell vs Munnops -0.037336 0.008760 -4.262.052  HA55 vs BMP38 -0.007655 0.006635 -1.153.618 
Proasell vs MP5 -0.032788 0.008651 -3.790.320  HA55 vs MP9 -0.005597 0.006117 -0.915034 
Proasell vs Sursumura -0.037183 0.008767 -4.241.013  HA55 vs MP3 0.000593 0.005736 0.103380 
Proasell vs BMP42 -0.035054 0.008683 -4.036.947  HA55 vs Munnops -0.001800 0.005717 -0.314925 
Proasell vs BJA14 -0.040144 0.009174 -4.375.932  HA55 vs MP5 0.002053 0.005602 0.366522 
Stenase vs ST1 -0.033016 0.009144 -3.610.755  HA55 vs Sursumura -0.001586 0.005561 -0.285201 
Stenase vs BST28 -0.033794 0.009191 -3.676.749  HA55 vs BMP42 0.000593 0.005524 0.107269 
Stenase vs AC4 -0.031910 0.008485 -3.760.916  HA55 vs BJA14 -0.005326 0.006143 -0.866970 
Stenase vs AC22 -0.043127 0.008787 -4.908.266  HA56 vs HA311 -0.000722 0.003234 -0.223242 
Stenase vs AC7 -0.031978 0.008502 -3.761.014  HA56 vs HA450 0.001482 0.001742 0.850540 
Stenase vs AC25 -0.031339 0.008442 -3.712.124  HA56 vs HA57 0.005117 0.003682 1.389.625 
Stenase vs AC21 -0.032743 0.008539 -3.834.337  HA56 vs IS3 0.002446 0.006761 0.361856 
Stenase vs BAC10 -0.035841 0.008600 -4.167.523  HA56 vs IS4 0.001687 0.006812 0.247686 
Stenase vs BAC27 -0.044603 0.008992 -4.960.355  HA56 vs IS14 0.010185 0.006397 1.592.177 
Stenase vs BAC1 -0.029107 0.008298 -3.507.589  HA56 vs IS11 0.005827 0.006425 0.906884 
Stenase vs DN1 -0.056603 0.009601 -5.895.562  HA56 vs JL1 0.014017 0.005988 2.340.976 
Stenase vs DE1 -0.032375 0.008710 -3.717.076  HA56 vs JA6BC_18s 0.018362 0.005574 3.294.276 
Stenase vs DE7 -0.031375 0.008523 -3.681.225  HA56 vs Iathrip 0.019886 0.005494 3.619.724 
Stenase vs DE5 -0.032073 0.008488 -3.778.836  HA56 vs BJA32 0.010976 0.006072 1.807.544 
Stenase vs DE2 -0.035032 0.008739 -4.008.589  HA56 vs Janira -0.007267 0.008495 -0.855437 
Stenase vs HM1 -0.052554 0.009285 -5.659.829  HA56 vs JO3 0.011692 0.006461 1.809.582 
Stenase vs HA55 -0.034146 0.008398 -4.065.847  HA56 vs BJA9_18s 0.015438 0.006258 2.466.837 
Stenase vs HA56 -0.044541 0.009022 -4.936.701  HA56 vs JA18 0.015404 0.006245 2.466.740 
Stenase vs HA311 -0.045287 0.009081 -4.986.725  HA56 vs Joerop 0.006372 0.006678 0.954163 
Stenase vs HA450 -0.042997 0.008995 -4.780.150  HA56 vs BJO12 0.009003 0.006512 1.382.591 
Stenase vs HA57 -0.039425 0.008883 -4.438.107  HA56 vs MA1 0.009519 0.006009 1.584.029 
Stenase vs IS3 -0.043632 0.009032 -4.830.952  HA56 vs MA2 0.011617 0.006048 1.920.718 
Stenase vs IS4 -0.044503 0.009090 -4.895.526  HA56 vs ME1 0.018957 0.005749 3.297.149 
Stenase vs IS14 -0.035131 0.008759 -4.011.068  HA56 vs Acanth 0.006652 0.006183 1.075.879 
Stenase vs IS11 -0.040238 0.008984 -4.478.836  HA56 vs BMP55 0.013219 0.005680 2.327.176 
Stenase vs JL1 -0.031285 0.008651 -3.616.455  HA56 vs BMP5 -0.003489 0.006580 -0.530268 
Stenase vs JA6BC_18s -0.026298 0.008027 -3.276.002  HA56 vs Echino 0.011654 0.006365 1.831.020 
Stenase vs Iathrip -0.024732 0.008233 -3.004.109  HA56 vs MP12 0.012369 0.006325 1.955.509 
Stenase vs BJA32 -0.033002 0.008590 -3.841.789  HA56 vs Eurycope 0.006409 0.006628 0.966961 
Stenase vs Janira -0.054778 0.009884 -5.541.992  HA56 vs MP1 0.008103 0.006087 1.331.355 
Stenase vs JO3 -0.033450 0.008673 -3.856.812  HA56 vs BMP38 0.002744 0.007113 0.385700 
Stenase vs BJA9_18s -0.031338 0.008564 -3.659.076  HA56 vs MP9 0.004792 0.006583 0.728041 
Stenase vs JA18 -0.030524 0.008510 -3.586.966  HA56 vs MP3 0.010273 0.006194 1.658.440 
Stenase vs Joerop -0.038273 0.008666 -4.416.641  HA56 vs Munnops 0.008598 0.006253 1.375.089 
Stenase vs BJO12 -0.035499 0.008451 -4.200.604  HA56 vs MP5 0.012460 0.006119 2.036.280 
Stenase vs MA1 -0.035815 0.008725 -4.104.978  HA56 vs Sursumura 0.008820 0.006167 1.430.194 
Stenase vs MA2 -0.032975 0.008748 -3.769.291  HA56 vs BMP42 0.011006 0.006044 1.821.060 
Stenase vs ME1 -0.026349 0.008525 -3.090.624  HA56 vs BJA14 0.005068 0.006463 0.784267 
Stenase vs Acanth -0.034596 0.008245 -4.195.971  HA311 vs HA450 0.002204 0.003065 0.719036 
Stenase vs BMP55 -0.030681 0.008465 -3.624.290  HA311 vs HA57 0.005842 0.003623 1.612.728 
Stenase vs BMP5 -0.048194 0.009365 -5.146.224  HA311 vs IS3 0.003170 0.006924 0.457838 
Stenase vs Echino -0.034412 0.008731 -3.941.377  HA311 vs IS4 0.002415 0.006985 0.345771 
Stenase vs MP12 -0.033711 0.008729 -3.861.906  HA311 vs IS14 0.010922 0.006402 1.705.902 
Stenase vs Eurycope -0.038935 0.008856 -4.396.484  HA311 vs IS11 0.005793 0.006670 0.868589 
Stenase vs MP1 -0.037288 0.008668 -4.301.913  HA311 vs JL1 0.014748 0.006033 2.444.554 
Stenase vs BMP38 -0.043398 0.009024 -4.809.026  HA311 vs JA6BC_18s 0.019099 0.005657 3.376.266 
Stenase vs MP9 -0.041347 0.009001 -4.593.793  HA311 vs Iathrip 0.020623 0.005721 3.604.687 
Stenase vs MP3 -0.035073 0.008771 -3.998.887  HA311 vs BJA32 0.011716 0.006362 1.841.586 
Stenase vs Munnops -0.037464 0.008713 -4.299.837  HA311 vs Janira -0.007277 0.008439 -0.862323 
Stenase vs MP5 -0.032916 0.008512 -3.867.190  HA311 vs JO3 0.012422 0.006450 1.925.925 
Stenase vs Sursumura -0.037310 0.008622 -4.327.419  HA311 vs BJA9_18s 0.015424 0.006293 2.451.062 
Stenase vs BMP42 -0.035182 0.008597 -4.092.128  HA311 vs JA18 0.016138 0.006233 2.588.981 
Stenase vs BJA14 -0.040272 0.009193 -4.380.929  HA311 vs Joerop 0.006337 0.006917 0.916132 
ST1 vs BST28 -0.000704 0.000665 -1.058.461  HA311 vs BJO12 0.008979 0.006711 1.337.834 
ST1 vs AC4 -0.000295 0.009223 -0.031951  HA311 vs MA1 0.010255 0.006032 1.699.938 
ST1 vs AC22 -0.011462 0.009472 -1.210.098  HA311 vs MA2 0.012347 0.006183 1.996.863 
ST1 vs AC7 -0.000294 0.009243 -0.031855  HA311 vs ME1 0.019692 0.005654 3.482.706 
ST1 vs AC25 0.000333 0.009162 0.036321  HA311 vs Acanth 0.007382 0.006273 1.176.709 
ST1 vs AC21 -0.001082 0.009246 -0.116983  HA311 vs BMP55 0.013960 0.005684 2.456.045 
ST1 vs BAC10 -0.004886 0.009374 -0.521221  HA311 vs BMP5 -0.002774 0.006758 -0.410458 
ST1 vs BAC27 -0.012978 0.009590 -1.353.265  HA311 vs Echino 0.012393 0.006283 1.972.537 
ST1 vs BAC1 0.002537 0.009084 0.279259  HA311 vs MP12 0.013109 0.006243 2.099.930 
ST1 vs DN1 -0.024240 0.009775 -2.479.676  HA311 vs Eurycope 0.007140 0.006758 1.056.514 
ST1 vs DE1 0.001596 0.009350 0.170669  HA311 vs MP1 0.009554 0.006127 1.559.241 
ST1 vs DE7 0.001759 0.009373 0.187694  HA311 vs BMP38 0.003467 0.007075 0.490050 
ST1 vs DE5 0.001716 0.009416 0.182247  HA311 vs MP9 0.005517 0.006667 0.827449 
ST1 vs DE2 -0.001957 0.009465 -0.206790  HA311 vs MP3 0.011725 0.006146 1.907.606 
ST1 vs HM1 -0.018683 0.009761 -1.914.030  HA311 vs Munnops 0.009326 0.006163 1.513.093 
ST1 vs HA55 -0.002505 0.009405 -0.266391  HA311 vs MP5 0.013192 0.006106 2.160.367 
ST1 vs HA56 -0.012897 0.009718 -1.327.204  HA311 vs Sursumura 0.009549 0.006064 1.574.786 
ST1 vs HA311 -0.013628 0.009895 -1.377.255  HA311 vs BMP42 0.011746 0.006035 1.946.351 
ST1 vs HA450 -0.011398 0.009670 -1.178.756  HA311 vs BJA14 0.005798 0.006595 0.879039 
ST1 vs HA57 -0.007785 0.009608 -0.810244  HA450 vs HA57 0.003627 0.003454 1.050.105 
ST1 vs IS3 -0.009065 0.009483 -0.955920  HA450 vs IS3 0.000962 0.006739 0.142690 
ST1 vs IS4 -0.009853 0.009541 -1.032.727  HA450 vs IS4 0.000203 0.006800 0.029796 
ST1 vs IS14 -0.002706 0.009349 -0.289404  HA450 vs IS14 0.008697 0.006423 1.354.202 
ST1 vs IS11 -0.007870 0.009586 -0.821002  HA450 vs IS11 0.003581 0.006449 0.555249 
ST1 vs JL1 0.001088 0.009162 0.118731  HA450 vs JL1 0.012516 0.006011 2.082.170 
ST1 vs JA6BC_18s 0.006856 0.008741 0.784321  HA450 vs JA6BC_18s 0.016865 0.005521 3.054.661 
ST1 vs Iathrip 0.007714 0.009221 0.836565  HA450 vs Iathrip 0.018374 0.005521 3.328.284 
ST1 vs BJA32 -0.001247 0.009327 -0.133653  HA450 vs BJA32 0.009482 0.006100 1.554.399 
ST1 vs Janira -0.021031 0.010366 -2.028.957  HA450 vs Janira -0.009458 0.008445 -1.119.918 
ST1 vs JO3 -0.001949 0.009350 -0.208479  HA450 vs JO3 0.010195 0.006439 1.583.306 
ST1 vs BJA9_18s 0.000255 0.009339 0.027255  HA450 vs BJA9_18s 0.013184 0.006282 2.098.625 
ST1 vs JA18 0.001000 0.009285 0.107670  HA450 vs JA18 0.013901 0.006223 2.233.904 
ST1 vs Joerop -0.007339 0.009627 -0.762279  HA450 vs Joerop 0.004120 0.006701 0.614744 
ST1 vs BJO12 -0.003932 0.009286 -0.423387  HA450 vs BJO12 0.006760 0.006576 1.027.919 
ST1 vs MA1 -0.003419 0.009426 -0.362718  HA450 vs MA1 0.008031 0.006069 1.323.146 
ST1 vs MA2 -0.000576 0.009356 -0.061554  HA450 vs MA2 0.010119 0.006072 1.666.561 
ST1 vs ME1 0.006029 0.009105 0.662149  HA450 vs ME1 0.017449 0.005774 3.021.930 
ST1 vs Acanth -0.006340 0.008951 -0.708281  HA450 vs Acanth 0.005156 0.006207 0.830793 
ST1 vs BMP55 0.001010 0.009277 0.108830  HA450 vs BMP55 0.011730 0.005711 2.053.998 
ST1 vs BMP5 -0.015778 0.009874 -1.597.908  HA450 vs BMP5 -0.004972 0.006695 -0.742727 
ST1 vs Echino -0.001284 0.009472 -0.135573  HA450 vs Echino 0.010164 0.006390 1.590.521 
ST1 vs MP12 -0.000576 0.009471 -0.060836  HA450 vs MP12 0.010877 0.006351 1.712.800 
ST1 vs Eurycope -0.005778 0.009729 -0.593938  HA450 vs Eurycope 0.004923 0.006611 0.744736 
ST1 vs MP1 -0.004224 0.009477 -0.445684  HA450 vs MP1 0.007329 0.006150 1.191.574 
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ST1 vs BMP38 -0.010962 0.009904 -1.106.786  HA450 vs BMP38 0.001259 0.007130 0.176529 
ST1 vs MP9 -0.008947 0.009776 -0.915232  HA450 vs MP9 0.003306 0.006603 0.500708 
ST1 vs MP3 -0.001957 0.009513 -0.205695  HA450 vs MP3 0.009496 0.006257 1.517.841 
ST1 vs Munnops -0.004399 0.009466 -0.464703  HA450 vs Munnops 0.007104 0.006244 1.137.755 
ST1 vs MP5 0.000218 0.009418 0.023197  HA450 vs MP5 0.010960 0.006097 1.797.505 
ST1 vs Sursumura -0.004931 0.009521 -0.517912  HA450 vs Sursumura 0.007325 0.006145 1.191.916 
ST1 vs BMP42 -0.002000 0.009478 -0.211006  HA450 vs BMP42 0.009514 0.006026 1.578.658 
ST1 vs BJA14 -0.007878 0.009747 -0.808186  HA450 vs BJA14 0.003584 0.006488 0.552311 
BST28 vs AC4 0.000414 0.009271 0.044688  HA57 vs IS3 -0.002668 0.006726 -0.396622 
BST28 vs AC22 -0.010049 0.009455 -1.062.808  HA57 vs IS4 -0.003437 0.006787 -0.506474 
BST28 vs AC7 0.000415 0.009284 0.044751  HA57 vs IS14 0.005079 0.006113 0.830805 
BST28 vs AC25 0.001045 0.009210 0.113417  HA57 vs IS11 -0.000043 0.006494 -0.006617 
BST28 vs AC21 -0.000374 0.009288 -0.040214  HA57 vs JL1 0.008905 0.005915 1.505.439 
BST28 vs BAC10 -0.004184 0.009416 -0.444331  HA57 vs JA6BC_18s 0.013251 0.005056 2.620.987 
BST28 vs BAC27 -0.012288 0.009631 -1.275.835  HA57 vs Iathrip 0.014755 0.005326 2.770.181 
BST28 vs BAC1 0.003253 0.009133 0.356158  HA57 vs BJA32 0.005853 0.006096 0.960026 
BST28 vs DN1 -0.023584 0.009824 -2.400.698  HA57 vs Janira -0.013100 0.008251 -1.587.662 
BST28 vs DE1 0.002312 0.009399 0.246024  HA57 vs JO3 0.007331 0.006066 1.208.580 
BST28 vs DE7 0.002472 0.009414 0.262603  HA57 vs BJA9_18s 0.010312 0.005852 1.762.144 
BST28 vs DE5 0.002430 0.009464 0.256744  HA57 vs JA18 0.011035 0.005790 1.905.711 
BST28 vs DE2 -0.000539 0.009485 -0.056848  HA57 vs Joerop 0.000490 0.006628 0.073926 
BST28 vs HM1 -0.018001 0.009802 -1.836.423  HA57 vs BJO12 0.003858 0.006539 0.589975 
BST28 vs HA55 -0.001800 0.009447 -0.190504  HA57 vs MA1 0.004411 0.005916 0.745594 
BST28 vs HA56 -0.012207 0.009759 -1.250.847  HA57 vs MA2 0.006502 0.005945 1.093.688 
BST28 vs HA311 -0.012948 0.009943 -1.302.109  HA57 vs ME1 0.013845 0.005446 2.542.289 
BST28 vs HA450 -0.010714 0.009718 -1.102.526  HA57 vs Acanth 0.002197 0.006036 0.363952 
BST28 vs HA57 -0.007087 0.009649 -0.734449  HA57 vs BMP55 0.008119 0.005463 1.486.099 
BST28 vs IS3 -0.008373 0.009531 -0.878521  HA57 vs BMP5 -0.008616 0.006652 -1.295.161 
BST28 vs IS4 -0.009149 0.009576 -0.955414  HA57 vs Echino 0.006541 0.006194 1.055.968 
BST28 vs IS14 -0.001999 0.009384 -0.212996  HA57 vs MP12 0.007259 0.006158 1.178.658 
BST28 vs IS11 -0.007177 0.009634 -0.745031  HA57 vs Eurycope 0.001298 0.006447 0.201256 
BST28 vs JL1 0.001799 0.009204 0.195458  HA57 vs MP1 0.003703 0.005906 0.627070 
BST28 vs JA6BC_18s 0.007572 0.008777 0.862694  HA57 vs BMP38 -0.002372 0.007022 -0.337755 
BST28 vs Iathrip 0.008436 0.009263 0.910695  HA57 vs MP9 -0.000318 0.006529 -0.048685 
BST28 vs BJA32 -0.000537 0.009362 -0.057321  HA57 vs MP3 0.005877 0.006030 0.974522 
BST28 vs Janira -0.020370 0.010387 -1.961.152  HA57 vs Munnops 0.003480 0.005906 0.589272 
BST28 vs JO3 -0.000496 0.009364 -0.052951  HA57 vs MP5 0.007342 0.005898 1.244.814 
BST28 vs BJA9_18s 0.002461 0.009312 0.264263  HA57 vs Sursumura 0.003698 0.005943 0.622291 
BST28 vs JA18 0.002455 0.009292 0.264191  HA57 vs BMP42 0.005884 0.005820 1.010.984 
BST28 vs Joerop -0.006640 0.009640 -0.688856  HA57 vs BJA14 0.000716 0.006293 0.113734 
BST28 vs BJO12 -0.003231 0.009305 -0.347185  IS3 vs IS4 -0.000762 0.000740 -1.030.567 
BST28 vs MA1 -0.002714 0.009468 -0.286688  IS3 vs IS14 0.007033 0.004756 1.478.841 
BST28 vs MA2 0.000133 0.009404 0.014161  IS3 vs IS11 0.002611 0.004519 0.577848 
BST28 vs ME1 0.006752 0.009153 0.737676  IS3 vs JL1 0.010873 0.005303 2.050.466 
BST28 vs Acanth -0.005641 0.008946 -0.630552  IS3 vs JA6BC_18s 0.015177 0.006480 2.342.241 
BST28 vs BMP55 0.001722 0.009275 0.185639  IS3 vs Iathrip 0.016715 0.006541 2.555.501 
BST28 vs BMP5 -0.015090 0.009867 -1.529.448  IS3 vs BJA32 0.007811 0.006865 1.137.743 
BST28 vs Echino -0.000576 0.009464 -0.060892  IS3 vs Janira -0.010553 0.008646 -1.220.550 
BST28 vs MP12 0.000133 0.009456 0.014063  IS3 vs JO3 0.009223 0.006500 1.418.816 
BST28 vs Eurycope -0.005077 0.009721 -0.522284  IS3 vs BJA9_18s 0.011460 0.006348 1.805.349 
BST28 vs MP1 -0.003519 0.009468 -0.371694  IS3 vs JA18 0.012183 0.006288 1.937.314 
BST28 vs BMP38 -0.010277 0.009904 -1.037.614  IS3 vs Joerop 0.003235 0.007216 0.448346 
BST28 vs MP9 -0.008258 0.009775 -0.844834  IS3 vs BJO12 0.005882 0.006895 0.853201 
BST28 vs MP3 -0.001249 0.009504 -0.131449  IS3 vs MA1 0.006363 0.005607 1.134.966 
BST28 vs Munnops -0.003696 0.009457 -0.390791  IS3 vs MA2 0.009209 0.005840 1.576.760 
BST28 vs MP5 0.000929 0.009409 0.098742  IS3 vs ME1 0.015819 0.005355 2.954.158 
BST28 vs Sursumura -0.004228 0.009562 -0.442209  IS3 vs Acanth 0.001234 0.005943 0.207715 
BST28 vs BMP42 -0.001290 0.009456 -0.136420  IS3 vs BMP55 0.011497 0.005348 2.149.776 
BST28 vs BJA14 -0.006418 0.009726 -0.659948  IS3 vs BMP5 -0.005227 0.006453 -0.809879 
AC4 vs AC22 -0.011165 0.004965 -2.248.723  IS3 vs Echino 0.008492 0.005947 1.427.915 
AC4 vs AC7 0.000000 0.000000 Not deter.  IS3 vs MP12 0.009209 0.005952 1.547.243 
AC4 vs AC25 0.000671 0.003139 0.213780  IS3 vs Eurycope 0.003950 0.006131 0.644251 
AC4 vs AC21 -0.000788 0.001232 -0.639542  IS3 vs MP1 0.005652 0.005798 0.974810 
AC4 vs BAC10 -0.004593 0.003629 -1.265.660  IS3 vs BMP38 -0.000442 0.006466 -0.068409 
AC4 vs BAC27 -0.012676 0.004874 -2.600.786  IS3 vs MP9 0.001565 0.006119 0.255726 
AC4 vs BAC1 0.002869 0.002971 0.965591  IS3 vs MP3 0.007831 0.005690 1.376.248 
AC4 vs DN1 -0.023979 0.006976 -3.437.183  IS3 vs Munnops 0.005420 0.005852 0.926154 
AC4 vs DE1 0.001182 0.005664 0.208667  IS3 vs MP5 0.009296 0.005743 1.618.696 
AC4 vs DE7 0.002048 0.005452 0.375686  IS3 vs Sursumura 0.004931 0.005751 0.857405 
AC4 vs DE5 0.001260 0.005551 0.226969  IS3 vs BMP42 0.007842 0.005666 1.384.017 
AC4 vs DE2 -0.001615 0.005859 -0.275616  IS3 vs BJA14 0.001897 0.006564 0.288927 
AC4 vs HM1 -0.019149 0.006830 -2.803.495  IS4 vs IS14 0.007805 0.004821 1.619.006 
AC4 vs HA55 -0.001498 0.005694 -0.263112  IS4 vs IS11 0.004145 0.004530 0.915041 
AC4 vs HA56 -0.011886 0.006131 -1.938.855  IS4 vs JL1 0.011656 0.005367 2.171.773 
AC4 vs HA311 -0.012616 0.006380 -1.977.292  IS4 vs JA6BC_18s 0.015960 0.006535 2.442.327 
AC4 vs HA450 -0.010389 0.006109 -1.700.668  IS4 vs Iathrip 0.017519 0.006603 2.653.252 
AC4 vs HA57 -0.006777 0.005799 -1.168.667  IS4 vs BJA32 0.008585 0.006916 1.241.241 
AC4 vs IS3 -0.010190 0.006624 -1.538.234  IS4 vs Janira -0.009084 0.008674 -1.047.304 
AC4 vs IS4 -0.010977 0.006686 -1.641.679  IS4 vs JO3 0.010008 0.006562 1.525.095 
AC4 vs IS14 -0.002450 0.005833 -0.420052  IS4 vs BJA9_18s 0.012995 0.006360 2.043.025 
AC4 vs IS11 -0.007568 0.006240 -1.212.874  IS4 vs JA18 0.012966 0.006347 2.042.981 
AC4 vs JL1 0.001378 0.005671 0.242982  IS4 vs Joerop 0.004770 0.007228 0.659975 
AC4 vs JA6BC_18s 0.005739 0.004455 1.288.414  IS4 vs BJO12 0.007410 0.006913 1.071.934 
AC4 vs Iathrip 0.007956 0.004675 1.701.772  IS4 vs MA1 0.007140 0.005669 1.259.487 
AC4 vs BJA32 -0.000956 0.005182 -0.184444  IS4 vs MA2 0.009998 0.005905 1.693.100 
AC4 vs Janira -0.019858 0.008180 -2.427.441  IS4 vs ME1 0.016623 0.005422 3.065.738 
AC4 vs JO3 0.000551 0.005592 0.098538  IS4 vs Acanth 0.002000 0.006007 0.332983 
AC4 vs BJA9_18s 0.002761 0.005362 0.514906  IS4 vs BMP55 0.012282 0.005412 2.269.405 
AC4 vs JA18 0.003502 0.005298 0.660955  IS4 vs BMP5 -0.004470 0.006507 -0.686916 
AC4 vs Joerop -0.005589 0.005679 -0.984265  IS4 vs Echino 0.009273 0.006008 1.543.543 
AC4 vs BJO12 -0.002883 0.005643 -0.510857  IS4 vs MP12 0.009984 0.006008 1.661.875 
AC4 vs MA1 -0.003122 0.005565 -0.561057  IS4 vs Eurycope 0.004723 0.006190 0.763120 
AC4 vs MA2 -0.000283 0.005688 -0.049779  IS4 vs MP1 0.006427 0.005859 1.097.008 
AC4 vs ME1 0.005566 0.005439 1.023.337  IS4 vs BMP38 0.000323 0.006528 0.049412 
AC4 vs Acanth -0.004608 0.005558 -0.828993  IS4 vs MP9 0.002335 0.006182 0.377732 
AC4 vs BMP55 0.000553 0.005350 0.103314  IS4 vs MP3 0.008610 0.005754 1.496.447 
AC4 vs BMP5 -0.016145 0.006452 -2.502.421  IS4 vs Munnops 0.006200 0.005917 1.047.865 
AC4 vs Echino -0.001705 0.005957 -0.286160  IS4 vs MP5 0.010077 0.005804 1.736.272 
AC4 vs MP12 -0.000993 0.005869 -0.169212  IS4 vs Sursumura 0.005707 0.005816 0.981350 
AC4 vs Eurycope -0.006236 0.005854 -1.065.237  IS4 vs BMP42 0.008616 0.005724 1.505.276 
AC4 vs MP1 -0.004550 0.005656 -0.804486  IS4 vs BJA14 0.002665 0.006621 0.402524 
AC4 vs BMP38 -0.010613 0.006431 -1.650.289  IS14 vs IS11 -0.005126 0.004094 -1.251.855 
AC4 vs MP9 -0.008557 0.006156 -1.390.140  IS14 vs JL1 0.003837 0.003766 1.018.685 



8. ANHANG                                                                                                                               122 

AC4 vs MP3 -0.002367 0.005608 -0.422010  IS14 vs JA6BC_18s 0.008112 0.005326 1.522.990 
AC4 vs Munnops -0.004763 0.005930 -0.803206  IS14 vs Iathrip 0.010413 0.005594 1.861.605 
AC4 vs MP5 -0.000909 0.005659 -0.160529  IS14 vs BJA32 0.000755 0.006059 0.124569 
AC4 vs Sursumura -0.004546 0.005839 -0.778618  IS14 vs Janira -0.018266 0.008337 -2.190.957 
AC4 vs BMP42 -0.002374 0.005713 -0.415455  IS14 vs JO3 0.001503 0.005617 0.267499 
AC4 vs BJA14 -0.007574 0.006023 -1.257.447  IS14 vs BJA9_18s 0.004464 0.005381 0.829660 
AC22 vs AC7 0.010470 0.004927 2.125.137  IS14 vs JA18 0.004455 0.005370 0.829594 
AC22 vs AC25 0.011847 0.004739 2.499.599  IS14 vs Joerop -0.003834 0.006759 -0.567261 
AC22 vs AC21 0.009673 0.004878 1.983.109  IS14 vs BJO12 -0.001184 0.006320 -0.187400 
AC22 vs BAC10 0.007284 0.004831 1.507.552  IS14 vs MA1 -0.000668 0.004295 -0.155634 
AC22 vs BAC27 -0.000763 0.005266 -0.144964  IS14 vs MA2 0.002175 0.004598 0.473137 
AC22 vs BAC1 0.014036 0.004624 3.035.303  IS14 vs ME1 0.008782 0.004094 2.145.227 
AC22 vs DN1 -0.012830 0.007426 -1.727.765  IS14 vs Acanth -0.005718 0.005019 -1.139.169 
AC22 vs DE1 0.013169 0.006692 1.967.731  IS14 vs BMP55 0.003759 0.004352 0.863843 
AC22 vs DE7 0.013989 0.006541 2.138.632  IS14 vs BMP5 -0.013020 0.005849 -2.225.829 
AC22 vs DE5 0.013184 0.006430 2.050.560  IS14 vs Echino 0.001466 0.005086 0.288227 
AC22 vs DE2 0.011066 0.006782 1.631.707  IS14 vs MP12 0.002174 0.004977 0.436771 
AC22 vs HM1 -0.008003 0.007560 -1.058.508  IS14 vs Eurycope -0.003791 0.005285 -0.717294 
AC22 vs HA55 0.009714 0.006615 1.468.475  IS14 vs MP1 -0.001382 0.004563 -0.302919 
AC22 vs HA56 0.000043 0.006855 0.006274  IS14 vs BMP38 -0.007466 0.005544 -1.346.707 
AC22 vs HA311 -0.000678 0.007234 -0.093713  IS14 vs MP9 -0.005452 0.005318 -1.025.153 
AC22 vs HA450 0.001523 0.006826 0.223140  IS14 vs MP3 0.000796 0.004431 0.179716 
AC22 vs HA57 0.004435 0.006789 0.653275  IS14 vs Munnops -0.001604 0.004975 -0.322381 
AC22 vs IS3 0.001734 0.007244 0.239339  IS14 vs MP5 0.002970 0.004781 0.621340 
AC22 vs IS4 0.000973 0.007299 0.133346  IS14 vs Sursumura -0.001426 0.004955 -0.287749 
AC22 vs IS14 0.009471 0.006634 1.427.616  IS14 vs BMP42 0.000755 0.004799 0.157383 
AC22 vs IS11 0.004350 0.006724 0.646974  IS14 vs BJA14 -0.005127 0.005503 -0.931661 
AC22 vs JL1 0.013310 0.006524 2.040.016  IS11 vs JL1 0.008965 0.004741 1.890.995 
AC22 vs JA6BC_18s 0.017692 0.005740 3.082.261  IS11 vs JA6BC_18s 0.012537 0.005826 2.151.821 
AC22 vs Iathrip 0.018431 0.005931 3.107.780  IS11 vs Iathrip 0.015538 0.006093 2.550.147 
AC22 vs BJA32 0.010250 0.006002 1.707.711  IS11 vs BJA32 0.005895 0.006484 0.909151 
AC22 vs Janira -0.008720 0.008677 -1.004.973  IS11 vs Janira -0.013143 0.008285 -1.586.388 
AC22 vs JO3 0.010964 0.006220 1.762.765  IS11 vs JO3 0.006614 0.006102 1.083.997 
AC22 vs BJA9_18s 0.013957 0.006147 2.270.747  IS11 vs BJA9_18s 0.008845 0.005892 1.501.252 
AC22 vs JA18 0.013927 0.006133 2.270.639  IS11 vs JA18 0.009573 0.005830 1.641.943 
AC22 vs Joerop 0.004080 0.006233 0.654658  IS11 vs Joerop 0.000532 0.006891 0.077240 
AC22 vs BJO12 0.006770 0.006066 1.116.083  IS11 vs BJO12 0.003223 0.006465 0.498502 
AC22 vs MA1 0.008805 0.006353 1.386.092  IS11 vs MA1 0.004460 0.005195 0.858474 
AC22 vs MA2 0.011655 0.006454 1.805.828  IS11 vs MA2 0.007302 0.005227 1.396.964 
AC22 vs ME1 0.017487 0.006474 2.700.987  IS11 vs ME1 0.013903 0.004744 2.930.580 
AC22 vs Acanth 0.003725 0.006423 0.579893  IS11 vs Acanth -0.000630 0.005545 -0.113662 
AC22 vs BMP55 0.012520 0.006438 1.944.825  IS11 vs BMP55 0.008123 0.004818 1.686.014 
AC22 vs BMP5 -0.004210 0.007160 -0.588049  IS11 vs BMP5 -0.008604 0.005915 -1.454.581 
AC22 vs Echino 0.009510 0.006865 1.385.219  IS11 vs Echino 0.005074 0.005688 0.892082 
AC22 vs MP12 0.010935 0.006847 1.597.031  IS11 vs MP12 0.006591 0.005691 1.158.289 
AC22 vs Eurycope 0.004973 0.006884 0.722448  IS11 vs Eurycope 0.000576 0.005666 0.101737 
AC22 vs MP1 0.006669 0.006672 0.999611  IS11 vs MP1 0.003037 0.005430 0.559389 
AC22 vs BMP38 0.001300 0.007169 0.181370  IS11 vs BMP38 -0.003051 0.006043 -0.504895 
AC22 vs MP9 0.003349 0.007064 0.474088  IS11 vs MP9 -0.001046 0.005835 -0.179355 
AC22 vs MP3 0.008841 0.006628 1.333.840  IS11 vs MP3 0.005211 0.005105 1.020.767 
AC22 vs Munnops 0.006439 0.006675 0.964653  IS11 vs Munnops 0.002807 0.005537 0.506955 
AC22 vs MP5 0.011028 0.006574 1.677.437  IS11 vs MP5 0.006678 0.005337 1.251.215 
AC22 vs Sursumura 0.006665 0.006625 1.006.109  IS11 vs Sursumura 0.003035 0.005390 0.563089 
AC22 vs BMP42 0.008851 0.006467 1.368.702  IS11 vs BMP42 0.005222 0.005254 0.994027 
AC22 vs BJA14 0.004350 0.006695 0.649752  IS11 vs BJA14 0.000000 0.005878 0.000000 
AC7 vs AC25 0.000672 0.003146 0.213757  JL1 vs JA6BC_18s 0.004282 0.004892 0.875458 
AC7 vs AC21 -0.000788 0.001233 -0.639584  JL1 vs Iathrip 0.006578 0.005225 1.258.894 
AC7 vs BAC10 -0.004604 0.003637 -1.265.836  JL1 vs BJA32 -0.003090 0.005739 -0.538352 
AC7 vs BAC27 -0.012695 0.004881 -2.600.937  JL1 vs Janira -0.022102 0.008019 -2.756.076 
AC7 vs BAC1 0.002875 0.002978 0.965630  JL1 vs JO3 -0.002325 0.005134 -0.452902 
AC7 vs DN1 -0.024033 0.006992 -3.437.393  JL1 vs BJA9_18s -0.000121 0.004932 -0.024533 
AC7 vs DE1 0.001184 0.005676 0.208576  JL1 vs JA18 0.000626 0.004865 0.128757 
AC7 vs DE7 0.002761 0.005420 0.509438  JL1 vs Joerop -0.007674 0.006507 -1.179.441 
AC7 vs DE5 0.001262 0.005563 0.226909  JL1 vs BJO12 -0.005010 0.006175 -0.811311 
AC7 vs DE2 -0.001619 0.005871 -0.275688  JL1 vs MA1 -0.004511 0.003450 -1.307.562 
AC7 vs HM1 -0.019177 0.006840 -2.803.585  JL1 vs MA2 -0.001669 0.003815 -0.437477 
AC7 vs HA55 -0.001499 0.005698 -0.263122  JL1 vs ME1 0.004940 0.003362 1.469.194 
AC7 vs HA56 -0.011192 0.006103 -1.833.738  JL1 vs Acanth -0.009553 0.004488 -2.128.646 
AC7 vs HA311 -0.012644 0.006394 -1.977.435  JL1 vs BMP55 -0.000081 0.003669 -0.022185 
AC7 vs HA450 -0.010412 0.006122 -1.700.806  JL1 vs BMP5 -0.016867 0.005551 -3.038.563 
AC7 vs HA57 -0.006793 0.005812 -1.168.803  JL1 vs Echino -0.002382 0.004506 -0.528502 
AC7 vs IS3 -0.010212 0.006638 -1.538.316  JL1 vs MP12 -0.001669 0.004389 -0.380206 
AC7 vs IS4 -0.010993 0.006696 -1.641.741  JL1 vs Eurycope -0.007634 0.004896 -1.559.240 
AC7 vs IS14 -0.002454 0.005841 -0.420129  JL1 vs MP1 -0.005227 0.004046 -1.291.963 
AC7 vs IS11 -0.007586 0.006254 -1.213.018  JL1 vs BMP38 -0.011307 0.005188 -2.179.548 
AC7 vs JL1 0.001380 0.005679 0.242973  JL1 vs MP9 -0.009290 0.004821 -1.926.833 
AC7 vs JA6BC_18s 0.005748 0.004461 1.288.439  JL1 vs MP3 -0.003043 0.003901 -0.779985 
AC7 vs Iathrip 0.007973 0.004685 1.701.848  JL1 vs Munnops -0.005448 0.004503 -1.209.793 
AC7 vs BJA32 -0.000958 0.005190 -0.184509  JL1 vs MP5 -0.000873 0.004098 -0.213141 
AC7 vs Janira -0.019903 0.008198 -2.427.706  JL1 vs Sursumura -0.005271 0.004296 -1.226.983 
AC7 vs JO3 0.000552 0.005604 0.098477  JL1 vs BMP42 -0.003093 0.004120 -0.750758 
AC7 vs BJA9_18s 0.002765 0.005370 0.514882  JL1 vs BJA14 -0.008972 0.004934 -1.818.532 
AC7 vs JA18 0.003507 0.005306 0.660941  JA6BC_18s vs Iathrip 0.001522 0.004241 0.358845 
AC7 vs Joerop -0.005598 0.005687 -0.984403  JA6BC_18s vs BJA32 -0.008178 0.004845 -1.687.844 
AC7 vs BJO12 -0.002889 0.005655 -0.510875  JA6BC_18s vs Janira -0.026424 0.007780 -3.396.389 
AC7 vs MA1 -0.002417 0.005533 -0.436820  JA6BC_18s vs JO3 -0.005232 0.005093 -1.027.245 
AC7 vs MA2 -0.000284 0.005700 -0.049884  JA6BC_18s vs BJA9_18s -0.002280 0.004775 -0.477582 
AC7 vs ME1 0.005577 0.005450 1.023.307  JA6BC_18s vs JA18 -0.002275 0.004765 -0.477522 
AC7 vs Acanth -0.004618 0.005570 -0.829116  JA6BC_18s vs Joerop -0.011304 0.005851 -1.932.110 
AC7 vs BMP55 0.000554 0.005361 0.103253  JA6BC_18s vs BJO12 -0.008598 0.005734 -1.499.529 
AC7 vs BMP5 -0.016169 0.006461 -2.502.528  JA6BC_18s vs MA1 -0.008793 0.005142 -1.710.187 
AC7 vs Echino -0.001709 0.005969 -0.286261  JA6BC_18s vs MA2 -0.005950 0.005175 -1.149.870 
AC7 vs MP12 -0.000995 0.005878 -0.169280  JA6BC_18s vs ME1 -0.000077 0.004699 -0.016349 
AC7 vs Eurycope -0.006251 0.005867 -1.065.428  JA6BC_18s vs Acanth -0.011059 0.005232 -2.113.861 
AC7 vs MP1 -0.004550 0.005656 -0.804486  JA6BC_18s vs BMP55 -0.003691 0.004785 -0.771482 
AC7 vs BMP38 -0.010637 0.006445 -1.650.473  JA6BC_18s vs BMP5 -0.021133 0.006256 -3.377.892 
AC7 vs MP9 -0.008577 0.006169 -1.390.361  JA6BC_18s vs Echino -0.006661 0.005508 -1.209.310 
AC7 vs MP3 -0.002369 0.005612 -0.422040  JA6BC_18s vs MP12 -0.005941 0.005406 -1.099.053 
AC7 vs Munnops -0.004774 0.005943 -0.803381  JA6BC_18s vs Eurycope -0.011204 0.005593 -2.003.037 
AC7 vs MP5 -0.000910 0.005668 -0.160578  JA6BC_18s vs MP1 -0.009513 0.005214 -1.824.410 
AC7 vs Sursumura -0.004557 0.005852 -0.778719  JA6BC_18s vs BMP38 -0.015586 0.006015 -2.591.306 
AC7 vs BMP42 -0.002377 0.005721 -0.415514  JA6BC_18s vs MP9 -0.013517 0.005861 -2.306.449 
AC7 vs BJA14 -0.007591 0.006036 -1.257.603  JA6BC_18s vs MP3 -0.007327 0.005166 -1.418.302 
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AC25 vs AC21 -0.001461 0.003073 -0.475383  JA6BC_18s vs Munnops -0.009722 0.005343 -1.819.610 
AC25 vs BAC10 -0.004515 0.002944 -1.533.588  JA6BC_18s vs MP5 -0.005863 0.005168 -1.134.486 
AC25 vs BAC27 -0.012611 0.004323 -2.916.833  JA6BC_18s vs Sursumur -0.009514 0.005367 -1.772.842 
AC25 vs BAC1 0.002202 0.001429 1.540.822  JA6BC_18s vs BMP42 -0.007332 0.005221 -1.404.297 
AC25 vs DN1 -0.023894 0.006495 -3.679.054  JA6BC_18s vs BJA14 -0.013254 0.005728 -2.313.816 
AC25 vs DE1 0.000549 0.005403 0.101615  Iathrip vs BJA32 -0.008939 0.004243 -2.106.637 
AC25 vs DE7 0.001420 0.005320 0.266894  Iathrip vs Janira -0.027848 0.008031 -3.467.678 
AC25 vs DE5 0.000631 0.005435 0.116023  Iathrip vs JO3 -0.006666 0.005276 -1.263.459 
AC25 vs DE2 -0.001500 0.005558 -0.269963  Iathrip vs BJA9_18s -0.003726 0.005132 -0.726027 
AC25 vs HM1 -0.019855 0.006608 -3.004.571  Iathrip vs JA18 -0.002972 0.005066 -0.586669 
AC25 vs HA55 -0.001423 0.005388 -0.264006  Iathrip vs Joerop -0.013581 0.005597 -2.426.626 
AC25 vs HA56 -0.012564 0.005795 -2.168.069  Iathrip vs BJO12 -0.010896 0.005403 -2.016.637 
AC25 vs HA311 -0.012537 0.006145 -2.039.991  Iathrip vs MA1 -0.011090 0.005366 -2.066.800 
AC25 vs HA450 -0.010317 0.005823 -1.771.985  Iathrip vs MA2 -0.008992 0.005345 -1.682.346 
AC25 vs HA57 -0.006702 0.005594 -1.197.929  Iathrip vs ME1 -0.002372 0.005078 -0.467109 
AC25 vs IS3 -0.010844 0.006571 -1.650.259  Iathrip vs Acanth -0.011839 0.005212 -2.271.435 
AC25 vs IS4 -0.012389 0.006591 -1.879.561  Iathrip vs BMP55 -0.007365 0.005069 -1.452.717 
AC25 vs IS14 -0.003086 0.005722 -0.539259  Iathrip vs BMP5 -0.024150 0.006343 -3.807.081 
AC25 vs IS11 -0.008213 0.006049 -1.357.788  Iathrip vs Echino -0.008955 0.005713 -1.567.537 
AC25 vs JL1 0.000748 0.005313 0.140788  Iathrip vs MP12 -0.008252 0.005673 -1.454.422 
AC25 vs JA6BC_18s 0.005077 0.004234 1.198.950  Iathrip vs Eurycope -0.014198 0.005804 -2.446.372 
AC25 vs Iathrip 0.007297 0.004364 1.672.141  Iathrip vs MP1 -0.011820 0.005405 -2.186.726 
AC25 vs BJA32 -0.001629 0.004788 -0.340228  Iathrip vs BMP38 -0.017882 0.006496 -2.752.928 
AC25 vs Janira -0.020575 0.008139 -2.527.980  Iathrip vs MP9 -0.015815 0.006017 -2.628.478 
AC25 vs JO3 -0.000120 0.005437 -0.022104  Iathrip vs MP3 -0.009625 0.005537 -1.738.474 
AC25 vs BJA9_18s 0.002093 0.005199 0.402606  Iathrip vs Munnops -0.012013 0.005654 -2.124.630 
AC25 vs JA18 0.002837 0.005133 0.552648  Iathrip vs MP5 -0.008168 0.005539 -1.474.431 
AC25 vs Joerop -0.006229 0.005260 -1.184.148  Iathrip vs Sursumura -0.010378 0.005552 -1.869.066 
AC25 vs BJO12 -0.003523 0.005381 -0.654681  Iathrip vs BMP42 -0.009639 0.005556 -1.734.785 
AC25 vs MA1 -0.003759 0.005298 -0.709600  Iathrip vs BJA14 -0.014790 0.005946 -2.487.266 
AC25 vs MA2 -0.000914 0.005427 -0.168326  BJA32 vs Janira -0.018997 0.008522 -2.229.060 
AC25 vs ME1 0.004945 0.005168 0.956866  BJA32 vs JO3 0.001507 0.005757 0.261794 
AC25 vs Acanth -0.007468 0.005376 -1.389.193  BJA32 vs BJA9_18s 0.004478 0.005574 0.803467 
AC25 vs BMP55 -0.000079 0.005211 -0.015084  BJA32 vs JA18 0.004468 0.005562 0.803413 
AC25 vs BMP5 -0.017562 0.006327 -2.775.986  BJA32 vs Joerop -0.004653 0.006008 -0.774571 
AC25 vs Echino -0.003085 0.005740 -0.537440  BJA32 vs BJO12 -0.001939 0.005879 -0.329809 
AC25 vs MP12 -0.001625 0.005699 -0.285052  BJA32 vs MA1 -0.001426 0.005695 -0.250429 
AC25 vs Eurycope -0.007626 0.005680 -1.342.507  BJA32 vs MA2 0.001423 0.005802 0.245296 
AC25 vs MP1 -0.005190 0.005527 -0.938915  BJA32 vs ME1 0.007292 0.005607 1.300.458 
AC25 vs BMP38 -0.011262 0.006276 -1.794.429  BJA32 vs Acanth -0.005147 0.005822 -0.883988 
AC25 vs MP9 -0.009199 0.005992 -1.535.057  BJA32 vs BMP55 0.002302 0.005679 0.405313 
AC25 vs MP3 -0.003005 0.005481 -0.548310  BJA32 vs BMP5 -0.014493 0.006772 -2.140.113 
AC25 vs Munnops -0.005400 0.005822 -0.927530  BJA32 vs Echino 0.000713 0.006321 0.112719 
AC25 vs MP5 -0.001541 0.005567 -0.276843  BJA32 vs MP12 0.001423 0.006228 0.228510 
AC25 vs Sursumura -0.005186 0.005716 -0.907399  BJA32 vs Eurycope -0.004556 0.006273 -0.726292 
AC25 vs BMP42 -0.003010 0.005587 -0.538758  BJA32 vs MP1 -0.002143 0.006030 -0.355318 
AC25 vs BJA14 -0.008219 0.005696 -1.442.911  BJA32 vs BMP38 -0.008239 0.006859 -1.201.293 
AC21 vs BAC10 -0.003811 0.003572 -1.066.908  BJA32 vs MP9 -0.006176 0.006555 -0.942185 
AC21 vs BAC27 -0.011898 0.004717 -2.522.494  BJA32 vs MP3 0.000042 0.006106 0.006904 
AC21 vs BAC1 0.003662 0.002901 1.262.257  BJA32 vs Munnops -0.002364 0.006309 -0.374683 
AC21 vs DN1 -0.023227 0.006875 -3.378.492  BJA32 vs MP5 0.001509 0.006033 0.250194 
AC21 vs DE1 0.001974 0.005731 0.344458  BJA32 vs Sursumura -0.001428 0.006093 -0.234391 
AC21 vs DE7 0.003548 0.005476 0.647847  BJA32 vs BMP42 0.000043 0.006049 0.007063 
AC21 vs DE5 0.002048 0.005617 0.364538  BJA32 vs BJA14 -0.005895 0.006372 -0.925047 
AC21 vs DE2 -0.000830 0.005923 -0.140196  Janira vs JO3 0.018897 0.007857 2.405.086 
AC21 vs HM1 -0.018375 0.006885 -2.668.948  Janira vs BJA9_18s 0.021166 0.007806 2.711.379 
AC21 vs HA55 -0.000711 0.005751 -0.123576  Janira vs JA18 0.021865 0.007751 2.821.147 
AC21 vs HA56 -0.011145 0.006106 -1.825.179  Janira vs Joerop 0.012841 0.008535 1.504.402 
AC21 vs HA311 -0.011846 0.006442 -1.838.772  Janira vs BJO12 0.015503 0.008301 1.867.577 
AC21 vs HA450 -0.009617 0.006172 -1.558.274  Janira vs MA1 0.017611 0.008112 2.171.075 
AC21 vs HA57 -0.005999 0.005864 -1.022.995  Janira vs MA2 0.021204 0.008124 2.610.048 
AC21 vs IS3 -0.009416 0.006684 -1.408.738  Janira vs ME1 0.027001 0.007721 3.496.998 
AC21 vs IS4 -0.010946 0.006698 -1.634.358  Janira vs Acanth 0.016791 0.007824 2.146.071 
AC21 vs IS14 -0.001666 0.005893 -0.282654  Janira vs BMP55 0.021989 0.007917 2.777.415 
AC21 vs IS11 -0.006793 0.006215 -1.092.860  Janira vs BMP5 0.004593 0.008471 0.542278 
AC21 vs JL1 0.002166 0.005733 0.377774  Janira vs Echino 0.019003 0.008251 2.303.200 
AC21 vs JA6BC_18s 0.006532 0.004529 1.442.133  Janira vs MP12 0.020495 0.008339 2.457.687 
AC21 vs Iathrip 0.008756 0.004751 1.843.183  Janira vs Eurycope 0.014526 0.008231 1.764.680 
AC21 vs BJA32 -0.000166 0.005145 -0.032221  Janira vs MP1 0.016955 0.008248 2.055.689 
AC21 vs Janira -0.019101 0.008201 -2.328.985  Janira vs BMP38 0.010858 0.008614 1.260.584 
AC21 vs JO3 0.001340 0.005659 0.236721  Janira vs MP9 0.012842 0.008240 1.558.497 
AC21 vs BJA9_18s 0.003553 0.005428 0.654607  Janira vs MP3 0.019062 0.008168 2.333.833 
AC21 vs JA18 0.004292 0.005363 0.800276  Janira vs Munnops 0.016708 0.008247 2.026.003 
AC21 vs Joerop -0.004804 0.005645 -0.851012  Janira vs MP5 0.020579 0.008200 2.509.778 
AC21 vs BJO12 -0.002098 0.005614 -0.373730  Janira vs Sursumura 0.016941 0.008229 2.058.654 
AC21 vs MA1 -0.001627 0.005589 -0.291168  Janira vs BMP42 0.019147 0.008176 2.341.782 
AC21 vs MA2 0.000504 0.005753 0.087615  Janira vs BJA14 0.013153 0.008496 1.548.218 
AC21 vs ME1 0.006359 0.005506 1.154.947  JO3 vs BJA9_18s 0.002208 0.002048 1.078.474 
AC21 vs Acanth -0.004577 0.005574 -0.821146  JO3 vs JA18 0.002950 0.001908 1.545.930 
AC21 vs BMP55 0.000591 0.005365 0.110169  JO3 vs Joerop -0.006089 0.006533 -0.932049 
AC21 vs BMP5 -0.016130 0.006468 -2.493.916  JO3 vs BJO12 -0.003434 0.006107 -0.562256 
AC21 vs Echino -0.001668 0.005973 -0.279327  JO3 vs MA1 -0.002171 0.005424 -0.400227 
AC21 vs MP12 -0.000206 0.005930 -0.034818  JO3 vs MA2 0.000665 0.005418 0.122807 
AC21 vs Eurycope -0.006208 0.005870 -1.057.465  JO3 vs ME1 0.006504 0.005247 1.239.738 
AC21 vs MP1 -0.003762 0.005714 -0.658457  JO3 vs Acanth -0.004952 0.005785 -0.856057 
AC21 vs BMP38 -0.009841 0.006492 -1.515.843  JO3 vs BMP55 0.002246 0.005240 0.428569 
AC21 vs MP9 -0.007783 0.006219 -1.251.602  JO3 vs BMP5 -0.014373 0.006432 -2.234.585 
AC21 vs MP3 -0.001581 0.005666 -0.278981  JO3 vs Echino -0.001502 0.005902 -0.254416 
AC21 vs Munnops -0.003983 0.005994 -0.664483  JO3 vs MP12 -0.000043 0.005863 -0.007309 
AC21 vs MP5 -0.000122 0.005721 -0.021268  JO3 vs Eurycope -0.006033 0.006130 -0.984140 
AC21 vs Sursumura -0.003765 0.005904 -0.637735  JO3 vs MP1 -0.003594 0.005744 -0.625777 
AC21 vs BMP42 -0.001587 0.005775 -0.274743  JO3 vs BMP38 -0.009655 0.006565 -1.470.808 
AC21 vs BJA14 -0.006798 0.006087 -1.116.770  JO3 vs MP9 -0.007602 0.006208 -1.224.539 
BAC10 vs BAC27 -0.008817 0.003774 -2.336.385  JO3 vs MP3 -0.001418 0.005823 -0.243506 
BAC10 vs BAC1 0.006714 0.002766 2.427.252  JO3 vs Munnops -0.004560 0.005795 -0.786935 
BAC10 vs DN1 -0.020175 0.006739 -2.993.541  JO3 vs MP5 0.000042 0.005686 0.007408 
BAC10 vs DE1 0.005796 0.005625 1.030.305  JO3 vs Sursumura -0.004343 0.005688 -0.763437 
BAC10 vs DE7 0.006645 0.005492 1.209.987  JO3 vs BMP42 -0.002171 0.005656 -0.383907 
BAC10 vs DE5 0.005849 0.005622 1.040.310  JO3 vs BJA14 -0.006575 0.006230 -1.055.383 
BAC10 vs DE2 0.002974 0.005728 0.519183  BJA9_18s vs JA18 0.000748 0.000729 1.025.694 
BAC10 vs HM1 -0.014581 0.006843 -2.130.777  BJA9_18s vs Joerop -0.008315 0.006289 -1.322.021 
BAC10 vs HA55 0.003099 0.005574 0.555947  BJA9_18s vs BJO12 -0.004902 0.006125 -0.800367 
BAC10 vs HA56 -0.008770 0.006001 -1.461.532  BJA9_18s vs MA1 -0.005140 0.005183 -0.991691 
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BAC10 vs HA311 -0.008032 0.006317 -1.271.540  BJA9_18s vs MA2 -0.001546 0.005333 -0.289839 
BAC10 vs HA450 -0.005766 0.005983 -0.963755  BJA9_18s vs ME1 0.004315 0.005053 0.853846 
BAC10 vs HA57 -0.002188 0.005853 -0.373856  BJA9_18s vs Acanth -0.007189 0.005558 -1.293.461 
BAC10 vs IS3 -0.005608 0.006731 -0.833225  BJA9_18s vs BMP55 0.000041 0.004992 0.008281 
BAC10 vs IS4 -0.007139 0.006743 -1.058.734  BJA9_18s vs BMP5 -0.017381 0.006362 -2.732.115 
BAC10 vs IS14 0.002136 0.005976 0.357382  BJA9_18s vs Echino -0.003715 0.005684 -0.653617 
BAC10 vs IS11 -0.002988 0.006221 -0.480319  BJA9_18s vs MP12 -0.003003 0.005588 -0.537381 
BAC10 vs JL1 0.005972 0.005634 1.059.941  BJA9_18s vs Eurycope -0.008261 0.005968 -1.384.404 
BAC10 vs JA6BC_18s 0.010342 0.004515 2.290.792  BJA9_18s vs MP1 -0.005814 0.005515 -1.054.347 
BAC10 vs Iathrip 0.012567 0.004740 2.651.235  BJA9_18s vs BMP38 -0.011895 0.006413 -1.854.710 
BAC10 vs BJA32 0.003654 0.005238 0.697637  BJA9_18s vs MP9 -0.009834 0.006047 -1.626.262 
BAC10 vs Janira -0.015296 0.008245 -1.855.154  BJA9_18s vs MP3 -0.003631 0.005598 -0.648569 
BAC10 vs JO3 0.004391 0.005531 0.794013  BJA9_18s vs Munnops -0.006782 0.005573 -1.216.951 
BAC10 vs BJA9_18s 0.007366 0.005243 1.404.895  BJA9_18s vs MP5 -0.002169 0.005456 -0.397488 
BAC10 vs JA18 0.007349 0.005231 1.404.841  BJA9_18s vs Sursumura -0.006565 0.005462 -1.201.969 
BAC10 vs Joerop -0.001746 0.004974 -0.351084  BJA9_18s vs BMP42 -0.005136 0.005371 -0.956365 
BAC10 vs BJO12 0.000956 0.005382 0.177649  BJA9_18s vs BJA14 -0.009557 0.006022 -1.587.033 
BAC10 vs MA1 0.001467 0.005617 0.261255  JA18 vs Joerop -0.009043 0.006229 -1.451.787 
BAC10 vs MA2 0.004312 0.005744 0.750634  JA18 vs BJO12 -0.005639 0.006065 -0.929830 
BAC10 vs ME1 0.010157 0.005497 1.847.664  JA18 vs MA1 -0.005128 0.005172 -0.991636 
BAC10 vs Acanth -0.002949 0.005653 -0.521628  JA18 vs MA2 -0.002290 0.005268 -0.434720 
BAC10 vs BMP55 0.004428 0.005482 0.807832  JA18 vs ME1 0.003559 0.004987 0.713757 
BAC10 vs BMP5 -0.013069 0.006467 -2.020.852  JA18 vs Acanth -0.007926 0.005494 -1.442.666 
BAC10 vs Echino 0.002134 0.005905 0.361358  JA18 vs BMP55 -0.000706 0.004925 -0.143400 
BAC10 vs MP12 0.003598 0.005861 0.613917  JA18 vs BMP5 -0.017343 0.006348 -2.732.041 
BAC10 vs Eurycope -0.002406 0.005844 -0.411754  JA18 vs Echino -0.004454 0.005622 -0.792275 
BAC10 vs MP1 0.000043 0.005697 0.007550  JA18 vs MP12 -0.002996 0.005576 -0.537324 
BAC10 vs BMP38 -0.006036 0.006386 -0.945238  JA18 vs Eurycope -0.008990 0.005906 -1.522.070 
BAC10 vs MP9 -0.003981 0.006015 -0.661793  JA18 vs MP1 -0.006550 0.005451 -1.201.569 
BAC10 vs MP3 0.002221 0.005650 0.393127  JA18 vs BMP38 -0.012616 0.006354 -1.985.556 
BAC10 vs Munnops -0.000178 0.005892 -0.030208  JA18 vs MP9 -0.010558 0.005986 -1.763.909 
BAC10 vs MP5 0.003686 0.005641 0.653463  JA18 vs MP3 -0.004370 0.005535 -0.789467 
BAC10 vs Sursumura 0.000043 0.005787 0.007383  JA18 vs Munnops -0.007513 0.005510 -1.363.559 
BAC10 vs BMP42 0.002224 0.005656 0.393196  JA18 vs MP5 -0.002911 0.005392 -0.539953 
BAC10 vs BJA14 -0.002988 0.006132 -0.487275  JA18 vs Sursumura -0.007297 0.005398 -1.351.877 
BAC27 vs BAC1 0.014792 0.004198 3.523.623  JA18 vs BMP42 -0.005125 0.005359 -0.956312 
BAC27 vs DN1 -0.012060 0.007138 -1.689.457  JA18 vs BJA14 -0.009536 0.006009 -1.586.955 
BAC27 vs DE1 0.013927 0.006482 2.148.585  Joerop vs BJO12 0.002700 0.004817 0.560538 
BAC27 vs DE7 0.014747 0.006361 2.318.352  Joerop vs MA1 0.003171 0.006506 0.487440 
BAC27 vs DE5 0.013932 0.006469 2.153.601  Joerop vs MA2 0.006771 0.006525 1.037.605 
BAC27 vs DE2 0.011071 0.006495 1.704.626  Joerop vs ME1 0.011865 0.006128 1.936.218 
BAC27 vs HM1 -0.007233 0.007134 -1.013.935  Joerop vs Acanth -0.001218 0.006322 -0.192692 
BAC27 vs HA55 0.011190 0.006480 1.726.856  Joerop vs BMP55 0.008296 0.006243 1.328.893 
BAC27 vs HA56 0.000043 0.006679 0.006449  Joerop vs BMP5 -0.009911 0.007090 -1.397.948 
BAC27 vs HA311 0.000087 0.006999 0.012452  Joerop vs Echino 0.004589 0.006763 0.678559 
BAC27 vs HA450 0.002287 0.006703 0.341139  Joerop vs MP12 0.006056 0.006724 0.900636 
BAC27 vs HA57 0.005919 0.006649 0.890309  Joerop vs Eurycope 0.000046 0.006388 0.007259 
BAC27 vs IS3 0.002492 0.007041 0.353979  Joerop vs MP1 0.002502 0.006609 0.378642 
BAC27 vs IS4 0.000972 0.007055 0.137817  Joerop vs BMP38 -0.005108 0.006803 -0.750783 
BAC27 vs IS14 0.010224 0.006390 1.599.905  Joerop vs MP9 -0.003051 0.006582 -0.463589 
BAC27 vs IS11 0.005109 0.006422 0.795670  Joerop vs MP3 0.004631 0.006517 0.710618 
BAC27 vs JL1 0.014046 0.006475 2.169.181  Joerop vs Munnops 0.003037 0.006573 0.462102 
BAC27 vs JA6BC_18s 0.018444 0.005493 3.357.979  Joerop vs MP5 0.006140 0.006343 0.968065 
BAC27 vs Iathrip 0.020655 0.005852 3.529.888  Joerop vs Sursumura 0.002501 0.006396 0.391090 
BAC27 vs BJA32 0.011770 0.006063 1.941.262  Joerop vs BMP42 0.004685 0.006276 0.746455 
BAC27 vs Janira -0.006414 0.008700 -0.737231  Joerop vs BJA14 -0.001294 0.006791 -0.190489 
BAC27 vs JO3 0.012476 0.006303 1.979.387  BJO12 vs MA1 0.000513 0.006004 0.085381 
BAC27 vs BJA9_18s 0.014712 0.006096 2.413.214  BJO12 vs MA2 0.004104 0.006190 0.663028 
BAC27 vs JA18 0.015425 0.006036 2.555.542  BJO12 vs ME1 0.009947 0.005782 1.720.408 
BAC27 vs Joerop 0.006367 0.005972 1.066.085  BJO12 vs Acanth -0.002383 0.006072 -0.392378 
BAC27 vs BJO12 0.009047 0.006243 1.449.081  BJO12 vs BMP55 0.005593 0.005984 0.934576 
BAC27 vs MA1 0.009566 0.006470 1.478.434  BJO12 vs BMP5 -0.012540 0.006615 -1.895.613 
BAC27 vs MA2 0.012407 0.006578 1.886.081  BJO12 vs Echino 0.001888 0.006336 0.297906 
BAC27 vs ME1 0.018230 0.006284 2.900.919  BJO12 vs MP12 0.003351 0.006342 0.528395 
BAC27 vs Acanth 0.004398 0.006461 0.680788  BJO12 vs Eurycope -0.002593 0.006301 -0.411505 
BAC27 vs BMP55 0.012505 0.006345 1.970.788  BJO12 vs MP1 -0.000202 0.006363 -0.031748 
BAC27 vs BMP5 -0.004932 0.007173 -0.687484  BJO12 vs BMP38 -0.007740 0.006699 -1.155.409 
BAC27 vs Echino 0.010218 0.006773 1.508.647  BJO12 vs MP9 -0.005686 0.006506 -0.873917 
BAC27 vs MP12 0.011687 0.006763 1.728.037  BJO12 vs MP3 0.001935 0.006313 0.306534 
BAC27 vs Eurycope 0.005689 0.006708 0.848023  BJO12 vs Munnops 0.000337 0.006365 0.052936 
BAC27 vs MP1 0.008139 0.006618 1.229.767  BJO12 vs MP5 0.003435 0.006222 0.552140 
BAC27 vs BMP38 0.002064 0.007114 0.290171  BJO12 vs Sursumura -0.000201 0.006271 -0.031983 
BAC27 vs MP9 0.004112 0.006778 0.606668  BJO12 vs BMP42 0.001977 0.006155 0.321283 
BAC27 vs MP3 0.010310 0.006577 1.567.450  BJO12 vs BJA14 -0.003940 0.006579 -0.598939 
BAC27 vs Munnops 0.007916 0.006792 1.165.604  MA1 vs MA2 0.002843 0.003556 0.799381 
BAC27 vs MP5 0.011771 0.006567 1.792.423  MA1 vs ME1 0.008743 0.003619 2.415.743 
BAC27 vs Sursumura 0.008140 0.006701 1.214.824  MA1 vs Acanth -0.005049 0.004562 -1.106.802 
BAC27 vs BMP42 0.010325 0.006587 1.567.508  MA1 vs BMP55 0.004430 0.004098 1.080.864 
BAC27 vs BJA14 0.005113 0.006738 0.758889  MA1 vs BMP5 -0.012309 0.005634 -2.184.994 
BAC1 vs DN1 -0.026849 0.006538 -4.106.310  MA1 vs Echino 0.002135 0.004757 0.448776 
BAC1 vs DE1 -0.001663 0.005396 -0.308109  MA1 vs MP12 0.002845 0.004645 0.612455 
BAC1 vs DE7 -0.000786 0.005314 -0.147957  MA1 vs Eurycope -0.003125 0.004834 -0.646444 
BAC1 vs DE5 -0.001571 0.005429 -0.289337  MA1 vs MP1 -0.001427 0.004393 -0.324768 
BAC1 vs DE2 -0.003699 0.005550 -0.666583  MA1 vs BMP38 -0.006801 0.005114 -1.329.943 
BAC1 vs HM1 -0.022034 0.006601 -3.337.790  MA1 vs MP9 -0.004746 0.004805 -0.987570 
BAC1 vs HA55 -0.003624 0.005283 -0.685949  MA1 vs MP3 0.000755 0.003994 0.188940 
BAC1 vs HA56 -0.014751 0.005696 -2.589.782  MA1 vs Munnops -0.000938 0.004867 -0.192658 
BAC1 vs HA311 -0.014737 0.006055 -2.434.120  MA1 vs MP5 0.003643 0.004329 0.841628 
BAC1 vs HA450 -0.012507 0.005724 -2.185.070  MA1 vs Sursumura -0.000757 0.004392 -0.172359 
BAC1 vs HA57 -0.008899 0.005492 -1.620.239  MA1 vs BMP42 0.001426 0.004347 0.327974 
BAC1 vs IS3 -0.013033 0.006563 -1.985.971  MA1 vs BJA14 -0.004461 0.005038 -0.885414 
BAC1 vs IS4 -0.014575 0.006581 -2.214.806  MA2 vs ME1 0.005903 0.003828 1.542.015 
BAC1 vs IS14 -0.005286 0.005717 -0.924630  MA2 vs Acanth -0.007937 0.004294 -1.848.226 
BAC1 vs IS11 -0.010407 0.006043 -1.722.203  MA2 vs BMP55 0.001588 0.003912 0.405993 
BAC1 vs JL1 -0.001453 0.005307 -0.273887  MA2 vs BMP5 -0.015210 0.005785 -2.629.318 
BAC1 vs JA6BC_18s 0.002867 0.004106 0.698227  MA2 vs Echino -0.000754 0.004777 -0.157885 
BAC1 vs Iathrip 0.005087 0.004238 1.200.493  MA2 vs MP12 0.000000 0.004718 0.000000 
BAC1 vs BJA32 -0.003838 0.004672 -0.821460  MA2 vs Eurycope -0.005970 0.004773 -1.250.751 
BAC1 vs Janira -0.022760 0.008128 -2.800.054  MA2 vs MP1 -0.003561 0.004400 -0.809503 
BAC1 vs JO3 -0.002324 0.005332 -0.435831  MA2 vs BMP38 -0.009646 0.005073 -1.901.378 
BAC1 vs BJA9_18s -0.000119 0.005089 -0.023413  MA2 vs MP9 -0.007631 0.004960 -1.538.627 
BAC1 vs JA18 0.000629 0.005023 0.125180  MA2 vs MP3 -0.001379 0.004326 -0.318730 
BAC1 vs Joerop -0.008434 0.005046 -1.671.423  MA2 vs Munnops -0.003782 0.004709 -0.803230 
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BAC1 vs BJO12 -0.005722 0.005173 -1.106.098  MA2 vs MP5 0.000797 0.004385 0.181657 
BAC1 vs MA1 -0.005959 0.005294 -1.125.676  MA2 vs Sursumura -0.002890 0.004518 -0.639789 
BAC1 vs MA2 -0.003117 0.005422 -0.574846  MA2 vs BMP42 -0.001424 0.004407 -0.323058 
BAC1 vs ME1 0.002741 0.005163 0.530892  MA2 vs BJA14 -0.007308 0.004889 -1.494.972 
BAC1 vs Acanth -0.008921 0.005374 -1.659.946  ME1 vs Acanth -0.013128 0.004519 -2.904.949 
BAC1 vs BMP55 -0.002277 0.005206 -0.437419  ME1 vs BMP55 -0.005020 0.003548 -1.414.916 
BAC1 vs BMP5 -0.019745 0.006363 -3.102.867  ME1 vs BMP5 -0.021817 0.005483 -3.979.070 
BAC1 vs Echino -0.005282 0.005734 -0.921219  ME1 vs Echino -0.007325 0.004585 -1.597.771 
BAC1 vs MP12 -0.003827 0.005693 -0.672165  ME1 vs MP12 -0.006617 0.004532 -1.460.035 
BAC1 vs Eurycope -0.009820 0.005580 -1.760.004  ME1 vs Eurycope -0.011864 0.004811 -2.466.148 
BAC1 vs MP1 -0.007389 0.005522 -1.337.906  ME1 vs MP1 -0.010180 0.004139 -2.459.257 
BAC1 vs BMP38 -0.013453 0.006226 -2.160.665  ME1 vs BMP38 -0.015534 0.005144 -3.019.933 
BAC1 vs MP9 -0.011392 0.005942 -1.917.140  ME1 vs MP9 -0.014229 0.004842 -2.938.818 
BAC1 vs MP3 -0.005202 0.005474 -0.950307  ME1 vs MP3 -0.007991 0.004062 -1.967.237 
BAC1 vs Munnops -0.007598 0.005723 -1.327.615  ME1 vs Munnops -0.010391 0.004404 -2.359.558 
BAC1 vs MP5 -0.003743 0.005561 -0.673034  ME1 vs MP5 -0.005821 0.004057 -1.434.594 
BAC1 vs Sursumura -0.007384 0.005710 -1.293.159  ME1 vs Sursumura -0.010218 0.004128 -2.475.530 
BAC1 vs BMP42 -0.005213 0.005581 -0.934068  ME1 vs BMP42 -0.008049 0.003947 -2.039.265 
BAC1 vs BJA14 -0.010415 0.005739 -1.814.719  ME1 vs BJA14 -0.013915 0.004825 -2.883.974 
DN1 vs DE1 0.025961 0.007177 3.617.453  Acanth vs BMP55 0.009514 0.003618 2.629.302 
DN1 vs DE7 0.026771 0.006973 3.839.259  Acanth vs BMP5 -0.006459 0.004718 -1.369.149 
DN1 vs DE5 0.025930 0.007385 3.511.178  Acanth vs Echino 0.005803 0.003885 1.493.718 
DN1 vs DE2 0.023822 0.007224 3.297.831  Acanth vs MP12 0.006514 0.003751 1.736.554 
DN1 vs HM1 0.005514 0.005885 0.937017  Acanth vs Eurycope 0.001974 0.003998 0.493692 
DN1 vs HA55 0.023240 0.007156 3.247.463  Acanth vs MP1 0.004422 0.003451 1.281.434 
DN1 vs HA56 0.012090 0.007474 1.617.634  Acanth vs BMP38 -0.001609 0.004692 -0.342993 
DN1 vs HA311 0.011378 0.007614 1.494.305  Acanth vs MP9 0.000405 0.004276 0.094705 
DN1 vs HA450 0.014326 0.007533 1.901.889  Acanth vs MP3 0.005883 0.003782 1.555.325 
DN1 vs HA57 0.017973 0.007318 2.456.089  Acanth vs Munnops 0.003443 0.003791 0.908362 
DN1 vs IS3 0.014498 0.007793 1.860.322  Acanth vs MP5 0.008060 0.003401 2.369.686 
DN1 vs IS4 0.012989 0.007811 1.662.916  Acanth vs Sursumura 0.004377 0.003742 1.169.629 
DN1 vs IS14 0.022231 0.007074 3.142.780  Acanth vs BMP42 0.006566 0.003487 1.882.650 
DN1 vs IS11 0.017100 0.007360 2.323.454  Acanth vs BJA14 0.000631 0.005025 0.125646 
DN1 vs JL1 0.026064 0.006898 3.778.403  BMP55 vs BMP5 -0.016729 0.004690 -3.567.013 
DN1 vs JA6BC_18s 0.029006 0.006188 4.687.184  BMP55 vs Echino -0.003715 0.003513 -1.057.457 
DN1 vs Iathrip 0.031908 0.006794 4.696.468  BMP55 vs MP12 -0.003008 0.003369 -0.892575 
DN1 vs BJA32 0.023802 0.007021 3.389.936  BMP55 vs Eurycope -0.007501 0.004351 -1.723.688 
DN1 vs Janira 0.003227 0.009168 0.351995  BMP55 vs MP1 -0.005858 0.002951 -1.985.158 
DN1 vs JO3 0.023721 0.007200 3.294.770  BMP55 vs BMP38 -0.011886 0.004879 -2.436.217 
DN1 vs BJA9_18s 0.026002 0.007024 3.701.824  BMP55 vs MP9 -0.009868 0.004445 -2.219.970 
DN1 vs JA18 0.026691 0.006967 3.831.150  BMP55 vs MP3 -0.003631 0.003159 -1.149.310 
DN1 vs Joerop 0.016960 0.007428 2.283.205  BMP55 vs Munnops -0.006075 0.003282 -1.851.066 
DN1 vs BJO12 0.019618 0.007501 2.615.334  BMP55 vs MP5 -0.002211 0.003158 -0.700160 
DN1 vs MA1 0.021573 0.007049 3.060.211  BMP55 vs Sursumura -0.005898 0.003520 -1.675.313 
DN1 vs MA2 0.024414 0.007151 3.414.238  BMP55 vs BMP42 -0.003724 0.003167 -1.175.856 
DN1 vs ME1 0.030967 0.006954 4.452.992  BMP55 vs BJA14 -0.008890 0.004845 -1.834.758 
DN1 vs Acanth 0.015606 0.007070 2.207.241  BMP5 vs Echino 0.013724 0.005167 2.656.168 
DN1 vs BMP55 0.025222 0.006815 3.701.162  BMP5 vs MP12 0.014485 0.005113 2.833.157 
DN1 vs BMP5 0.008556 0.007792 1.098.052  BMP5 vs Eurycope 0.009228 0.005079 1.816.795 
DN1 vs Echino 0.022203 0.007371 3.012.398  BMP5 vs MP1 0.010927 0.004930 2.216.404 
DN1 vs MP12 0.023701 0.007379 3.211.847  BMP5 vs BMP38 0.004829 0.005561 0.868337 
DN1 vs Eurycope 0.017669 0.007699 2.294.994  BMP5 vs MP9 0.006831 0.005050 1.352.760 
DN1 vs MP1 0.020156 0.007244 2.782.496  BMP5 vs MP3 0.013111 0.004960 2.643.336 
DN1 vs BMP38 0.014046 0.007801 1.800.532  BMP5 vs Munnops 0.010700 0.005318 2.011.926 
DN1 vs MP9 0.016080 0.007764 2.071.186  BMP5 vs MP5 0.015292 0.005030 3.040.056 
DN1 vs MP3 0.022314 0.007136 3.126.822  BMP5 vs Sursumura 0.010887 0.005212 2.088.741 
DN1 vs Munnops 0.019904 0.007439 2.675.645  BMP5 vs BMP42 0.013081 0.004974 2.629.764 
DN1 vs MP5 0.023788 0.007208 3.300.244  BMP5 vs BJA14 0.007126 0.005722 1.245.267 
DN1 vs Sursumura 0.020144 0.007315 2.753.678  Echino vs MP12 0.000710 0.001378 0.515266 
DN1 vs BMP42 0.022357 0.007255 3.081.548  Echino vs Eurycope -0.004542 0.004752 -0.955814 
DN1 vs BJA14 0.017873 0.007578 2.358.654  Echino vs MP1 -0.002849 0.003277 -0.869345 
DE1 vs DE7 0.000881 0.002902 0.303424  Echino vs BMP38 -0.008934 0.005299 -1.686.110 
DE1 vs DE5 0.000085 0.003600 0.023578  Echino vs MP9 -0.006923 0.004954 -1.397.489 
DE1 vs DE2 -0.002805 0.003450 -0.812983  Echino vs MP3 -0.000668 0.003481 -0.191765 
DE1 vs HM1 -0.019677 0.007128 -2.760.358  Echino vs Munnops -0.003070 0.003824 -0.802962 
DE1 vs HA55 -0.001940 0.005692 -0.340829  Echino vs MP5 0.001507 0.003531 0.426794 
DE1 vs HA56 -0.012395 0.006163 -2.011.250  Echino vs Sursumura -0.002890 0.003986 -0.724954 
DE1 vs HA311 -0.013128 0.006163 -2.130.004  Echino vs BMP42 -0.000711 0.003677 -0.193451 
DE1 vs HA450 -0.010893 0.006185 -1.761.061  Echino vs BJA14 -0.005839 0.005518 -1.058.340 
DE1 vs HA57 -0.007269 0.005895 -1.232.965  MP12 vs Eurycope -0.005259 0.004649 -1.131.236 
DE1 vs IS3 -0.010706 0.005658 -1.892.194  MP12 vs MP1 -0.003559 0.003117 -1.141.632 
DE1 vs IS4 -0.011502 0.005726 -2.008.722  MP12 vs BMP38 -0.009646 0.005199 -1.855.165 
DE1 vs IS14 -0.003650 0.004104 -0.889434  MP12 vs MP9 -0.007631 0.004848 -1.574.110 
DE1 vs IS11 -0.008796 0.005093 -1.726.980  MP12 vs MP3 -0.001378 0.003331 -0.413722 
DE1 vs JL1 0.000210 0.003522 0.059513  MP12 vs Munnops -0.003782 0.003836 -0.985928 
DE1 vs JA6BC_18s 0.004508 0.004932 0.913940  MP12 vs MP5 0.000796 0.003383 0.235272 
DE1 vs Iathrip 0.007516 0.005271 1.425.791  MP12 vs Sursumura -0.003604 0.003860 -0.933683 
DE1 vs BJA32 -0.002185 0.005883 -0.371437  MP12 vs BMP42 -0.001422 0.003534 -0.402298 
DE1 vs Janira -0.021214 0.007918 -2.679.239  MP12 vs BJA14 -0.007308 0.005473 -1.335.482 
DE1 vs JO3 -0.002131 0.005705 -0.373578  Eurycope vs MP1 0.001702 0.004365 0.389883 
DE1 vs BJA9_18s 0.000084 0.005477 0.015380  Eurycope vs BMP38 -0.004390 0.004205 -1.043.976 
DE1 vs JA18 0.000835 0.005413 0.154203  Eurycope vs MP9 -0.002383 0.003612 -0.659685 
DE1 vs Joerop -0.007509 0.006585 -1.140.342  Eurycope vs MP3 0.003877 0.004183 0.926816 
DE1 vs BJO12 -0.004791 0.006302 -0.760327  Eurycope vs Munnops 0.001472 0.004674 0.315014 
DE1 vs MA1 -0.004322 0.003831 -1.128.245  Eurycope vs MP5 0.006056 0.004246 1.426.195 
DE1 vs MA2 -0.001467 0.004186 -0.350458  Eurycope vs Sursumura 0.001655 0.004514 0.366541 
DE1 vs ME1 0.005917 0.003448 1.715.912  Eurycope vs BMP42 0.003841 0.004307 0.891608 
DE1 vs Acanth -0.009432 0.004489 -2.101.409  Eurycope vs BJA14 -0.000578 0.005638 -0.102455 
DE1 vs BMP55 0.000129 0.003649 0.035241  MP1 vs BMP38 -0.006093 0.004984 -1.222.396 
DE1 vs BMP5 -0.016692 0.005545 -3.010.225  MP1 vs MP9 -0.004081 0.004454 -0.916315 
DE1 vs Echino -0.002224 0.004447 -0.500190  MP1 vs MP3 0.002179 0.003379 0.644772 
DE1 vs MP12 -0.001468 0.004384 -0.334924  MP1 vs Munnops -0.000226 0.003095 -0.073046 
DE1 vs Eurycope -0.007459 0.004858 -1.535.407  MP1 vs MP5 0.004356 0.002888 1.508.016 
DE1 vs MP1 -0.005043 0.003945 -1.278.298  MP1 vs Sursumura -0.000044 0.003295 -0.013298 
DE1 vs BMP38 -0.011149 0.005156 -2.162.167  MP1 vs BMP42 0.002141 0.002910 0.735573 
DE1 vs MP9 -0.009126 0.004722 -1.932.559  MP1 vs BJA14 -0.003756 0.005292 -0.709864 
DE1 vs MP3 -0.002852 0.003889 -0.733215  BMP38 vs MP9 0.002000 0.003299 0.606164 
DE1 vs Munnops -0.005264 0.004373 -1.203.721  BMP38 vs MP3 0.008263 0.004609 1.792.717 
DE1 vs MP5 -0.001381 0.004034 -0.342391  BMP38 vs Munnops 0.005859 0.005225 1.121.360 
DE1 vs Sursumura -0.005041 0.004231 -1.191.468  BMP38 vs MP5 0.010442 0.004896 2.132.635 
DE1 vs BMP42 -0.002856 0.004054 -0.704418  BMP38 vs Sursumura 0.006045 0.005082 1.189.500 
DE1 vs BJA14 -0.008039 0.005059 -1.588.831  BMP38 vs BMP42 0.008237 0.004955 1.662.392 
DE7 vs DE5 -0.000790 0.003623 -0.217970  BMP38 vs BJA14 0.002337 0.005460 0.428130 
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DE7 vs DE2 -0.003671 0.003500 -1.048.968  MP9 vs MP3 0.006247 0.004463 1.399.677 
DE7 vs HM1 -0.021196 0.007018 -3.020.175  MP9 vs Munnops 0.003852 0.004817 0.799592 
DE7 vs HA55 -0.004259 0.005326 -0.799631  MP9 vs MP5 0.008425 0.004583 1.838.227 
DE7 vs HA56 -0.013976 0.005778 -2.419.050  MP9 vs Sursumura 0.004034 0.004779 0.844068 
DE7 vs HA311 -0.014719 0.005862 -2.511.000  MP9 vs BMP42 0.006221 0.004644 1.339.512 
DE7 vs HA450 -0.012485 0.005886 -2.121.024  MP9 vs BJA14 -0.000430 0.005180 -0.083083 
DE7 vs HA57 -0.008873 0.005583 -1.589.147  MP3 vs Munnops -0.002401 0.003939 -0.609574 
DE7 vs IS3 -0.012258 0.005534 -2.215.012  MP3 vs MP5 0.002173 0.003420 0.635359 
DE7 vs IS4 -0.013044 0.005597 -2.330.722  MP3 vs Sursumura -0.002224 0.003822 -0.581817 
DE7 vs IS14 -0.004511 0.004118 -1.095.487  MP3 vs BMP42 -0.000043 0.003496 -0.012252 
DE7 vs IS11 -0.009646 0.004899 -1.968.985  MP3 vs BJA14 -0.005932 0.004921 -1.205.427 
DE7 vs JL1 -0.000668 0.003694 -0.180963  Munnops vs MP5 0.004578 0.003421 1.338.158 
DE7 vs JA6BC_18s 0.002908 0.004794 0.606589  Munnops vs Sursumura 0.000181 0.003620 0.049983 
DE7 vs Iathrip 0.005913 0.005074 1.165.161  Munnops vs BMP42 0.002363 0.003277 0.721095 
DE7 vs BJA32 -0.003762 0.005776 -0.651357  Munnops vs BJA14 -0.002765 0.005465 -0.505996 
DE7 vs Janira -0.022804 0.007911 -2.882.512  MP5 vs Sursumura -0.003687 0.001856 -1.986.475 
DE7 vs JO3 -0.002996 0.005528 -0.541984  MP5 vs BMP42 -0.002218 0.001239 -1.791.037 
DE7 vs BJA9_18s -0.000041 0.005241 -0.007761  MP5 vs BJA14 -0.008104 0.005341 -1.517.394 
DE7 vs JA18 -0.000040 0.005229 -0.007744  Sursumura vs BMP42 0.001470 0.001382 1.063.265 
DE7 vs Joerop -0.008362 0.006350 -1.316.717  Sursumura vs BJA14 -0.003662 0.005453 -0.671535 
DE7 vs BJO12 -0.005647 0.006223 -0.907371  BMP42 vs BJA14 -0.005130 0.005304 -0.967265 

 
 
8.2.3 Ergebnisse der Analyse der Substitutionssättigung 

Die verwendeten Kürzel entsprechen den Artkennungen, die bereits für die Auflistung der 
Ergebnisse des Tests der realtiven Substitutionsraten verwendet wurden (siehe 8.2.2). Die 
Resultate der Anaylse sind mit zunehmender d-Distanz aufgelistet. 
 
Tab. 8.3: Ergebnisse der Analyse der Substitutionssättigung: 
 
Taxon 1 Taxon 2 d-Distanz Transversionen Transitionen  Taxon 1 Taxon 2 d-Distanz Transversionen Transitionen 
           
AC7 AC4 0 0 0  MA1 HA311 0,05150648 0,0214956 0,02794029 
JA18 BJA9 18s 0,00057806 0 0,0005767  Acanth Joerop 0,05151401 0,01555202 0,03404793 
IS4 IS3 0,00057876 0 0,00057537  JL1 HA311 0,05153902 0,02438473 0,02501998 
BST28 ST1 0,00114559 0,00057368 0,00057078  MP1 BJA32 0,05154205 0,02151115 0,02796692 
BMP42 Sursumura 0,0023178 0,00173919 0,0005798  Sursumura HA311 0,05162534 0,02325513 0,02632008 
BMP42 MP5 0,00289534 0,00115636 0,00173452  MP9 IS3 0,0517292 0,01849854 0,03126517 
BAC1 AC25 0,00290012 0,00057842 0,00232281  MP9 AC4 0,05183165 0,01910193 0,03070234 
AC21 AC4 0,00347836 0,00058034 0,00289277  JO3 DE5 0,05183879 0,01856414 0,03127234 
AC21 AC7 0,00348042 0,00058078 0,00289566  MP9 AC7 0,05192648 0,01912191 0,03079826 
JA18 JO3 0,00405079 0,00057637 0,00346706  Iathrip IS11 0,05196397 0,01974198 0,03020492 
HA450 HA56 0,00406702 0,00173804 0,00231475  MP5 BJA32 0,05200698 0,0197541 0,03026356 
BJA9 18s JO3 0,00463892 0,00057794 0,00404857  JA18 AC22 0,05205936 0,02321587 0,02677336 
MP12 Echino 0,00464913 0,00232116 0,00231585  MP5 HA56 0,05208544 0,02035551 0,029733 
Sursumura MP5 0,00522387 0,0028973 0,00231881  Sursumura HA56 0,05208697 0,02034379 0,02976316 
BMP42 BMP55 0,01168675 0,00520432 0,00637714  BJA14 HA55 0,05210224 0,02263051 0,02735376 
BMP42 MP1 0,01169829 0,0057905 0,00579495  MP12 HA57 0,05214114 0,0209631 0,02913607 
MP1 BMP55 0,01229387 0,00752357 0,00462943  BJA9 18s AC22 0,05215351 0,02326451 0,02681682 
MP5 BMP55 0,012853 0,00578271 0,00695223  MA2 BJO12 0,05217404 0,02042306 0,0296602 
MP5 MP1 0,01287034 0,00694619 0,00578636  BMP42 BJO12 0,05230149 0,02045664 0,02979654 
DE7 DE1 0,01291155 0,00641061 0,00641249  BJA14 JA18 0,05249482 0,01970476 0,03074483 
MP3 BMP55 0,01345829 0,00579477 0,00753941  MP9 IS4 0,05250683 0,0185605 0,03198785 
Munnops MP1 0,01345983 0,00694054 0,0063635  HA450 AC4 0,05257756 0,02373926 0,02662454 
MP9 BMP38 0,01397447 0,00517955 0,00864543  BJA14 BJA9 18s 0,05258945 0,01973704 0,03079546 
Munnops BMP55 0,01401777 0,00520073 0,00866843  BJA14 AC21 0,05259213 0,0214449 0,02901799 
BMP42 Munnops 0,01402221 0,00577439 0,00808988  HA450 AC7 0,05267404 0,02376249 0,0266994 
MP3 MP12 0,0140322 0,00578308 0,00809647  BJO12 IS14 0,05269182 0,01634323 0,03433994 
BAC1 BAC10 0,01405209 0,00579147 0,00811903  HA56 AC7 0,05269679 0,02262028 0,0278711 
HA450 HA311 0,01406967 0,00463811 0,00928591  JO3 AC22 0,05269956 0,0237968 0,0267685 
Sursumura BMP55 0,0146361 0,00750898 0,00695786  BJO12 JL1 0,05274574 0,01983678 0,0308362 
Sursumura MP1 0,0146592 0,00810444 0,00638498  Eurycope HA55 0,05276058 0,02265672 0,02798374 
MP1 MP12 0,01465989 0,00809468 0,00636206  Acanth AC22 0,05276276 0,0231803 0,02734625 
HA311 HA56 0,01468277 0,00522215 0,00929439  MP3 HA56 0,05277667 0,02039498 0,03031443 
MP1 Echino 0,01469663 0,0092746 0,0052236  BJO12 BAC27 0,05285021 0,01984541 0,03089462 
MP5 Acanth 0,01501198 0,00769781 0,0071253  Acanth HA311 0,05286938 0,02265179 0,02808648 
BMP42 Acanth 0,01502476 0,00711769 0,00773194  MP5 HA311 0,05287416 0,02327566 0,02746082 
MP12 BMP55 0,01523081 0,00693932 0,00809841  MP1 HA311 0,05288332 0,02155436 0,02921022 
MP1 Acanth 0,01563974 0,00889986 0,00652197  MP3 HA311 0,05292224 0,02273043 0,02805286 
MA1 JL1 0,01579253 0,00692874 0,0086615  BJO12 AC22 0,05299028 0,02393721 0,02681289 
BMP42 MP3 0,01582777 0,00578706 0,00987133  JO3 IS11 0,05319015 0,0225902 0,02838763 
BAC1 AC4 0,01582872 0,00809397 0,00752545  MA1 AC22 0,05319959 0,02087758 0,03015393 
BAC1 AC7 0,01585696 0,00811061 0,00754347  BJA32 DE5 0,05323953 0,01916279 0,03197392 
BAC10 AC25 0,01585739 0,00638042 0,00929707  HA56 AC4 0,05324312 0,02317739 0,02781081 
DE2 DE1 0,01587096 0,00754717 0,00812751  IS14 BAC27 0,05324342 0,02202211 0,0289801 
BMP55 Acanth 0,01620526 0,00769251 0,00829254  HA450 DE5 0,05326034 0,02263325 0,02843525 
MP5 Munnops 0,01638221 0,00692768 0,00924312  HA56 AC21 0,0532673 0,02204873 0,0290213 
MP5 MP3 0,0163996 0,00578219 0,01043339  HA56 DE5 0,05330298 0,02207202 0,02904806 
MP5 MP12 0,01640196 0,00692975 0,00925161  Eurycope BJA32 0,05334974 0,02150453 0,02970653 
BMP42 MP12 0,01641206 0,00693712 0,00927236  MA2 HA450 0,05334975 0,0243641 0,02670428 
MP3 MP1 0,01642478 0,00809666 0,00809337  BMP55 AC22 0,05336446 0,02381431 0,02730905 
MP5 Echino 0,01643064 0,00695221 0,00928974  MP3 HA450 0,05337902 0,02153503 0,02970287 
MP3 Echino 0,01643285 0,00695313 0,00928328  BMP42 AC22 0,05338576 0,02268872 0,02851515 
Echino BMP55 0,01643458 0,00810614 0,00810839  MA2 HA56 0,05339254 0,02380977 0,02731551 
AC25 AC4 0,01645518 0,00869731 0,00753525  BJO12 DE5 0,05342824 0,02044187 0,03081657 
AC25 AC7 0,01648449 0,00871528 0,00755188  Eurycope BJO12 0,05347522 0,02101982 0,03029929 
MP12 Acanth 0,01685395 0,00890401 0,00771726  MP9 AC21 0,05373906 0,01853417 0,0330999 
ME1 JL1 0,01696835 0,00750875 0,00923876  BMP38 BAC1 0,05379665 0,0214534 0,03018257 
Sursumura Munnops 0,01697561 0,00808081 0,00866202  JO3 BAC27 0,05380265 0,01975545 0,03202901 
DE5 DE1 0,01702156 0,0040643 0,01278735  IS11 AC4 0,05380853 0,02315166 0,02834484 
BAC1 AC21 0,01702606 0,00752437 0,00928219  IS11 AC21 0,05385443 0,02259653 0,02897689 
ME1 DE1 0,01707333 0,00813597 0,00871338  HA450 AC21 0,05386831 0,02318112 0,02842421 
Sursumura Acanth 0,0174572 0,00947166 0,00773191  IS11 AC7 0,0539073 0,02318531 0,02842661 
MP3 Acanth 0,017459 0,00771709 0,00951412  BJA32 DE2 0,05393101 0,02034532 0,03141297 
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BMP42 Echino 0,01763983 0,00811186 0,00928966  BJA14 HA57 0,05395126 0,02207006 0,02966696 
AC21 AC25 0,01765626 0,00812557 0,00929057  MP12 BJA32 0,05397559 0,02146702 0,0302476 
JL1 DE1 0,01766454 0,0086982 0,00871569  ME1 Joerop 0,05399704 0,01863556 0,03320598 
DE2 DE7 0,01820704 0,0092432 0,00867449  HA311 BAC1 0,05401734 0,02491036 0,02675235 
MA2 MA1 0,0187432 0,00749849 0,01095778  JA6BC 18s DN1 0,05404531 0,02155227 0,03023437 
BAC10 AC4 0,01878979 0,00694162 0,01156986  Echino HA450 0,05407972 0,02271365 0,02914805 
BAC10 AC21 0,01880501 0,00636636 0,01217607  Echino HA56 0,05409007 0,02214023 0,0297383 
Sursumura MP3 0,01880562 0,00810136 0,01046899  MP5 BJO12 0,0541539 0,02159358 0,03034539 
BMP55 DE7 0,01881763 0,00982391 0,00870256  Sursumura BJO12 0,05415713 0,02160434 0,03035451 
BAC10 AC7 0,01882323 0,00695558 0,01160522  MP3 BJO12 0,05418275 0,0204573 0,03151705 
HA57 HA55 0,01883964 0,00752882 0,01102913  Echino HA311 0,05425157 0,02392077 0,02807318 
HA57 HA450 0,01884644 0,00984878 0,00869322  BMP38 JA18 0,05431776 0,01854797 0,03361651 
Munnops Acanth 0,01925593 0,00829335 0,01066714  Joerop JA18 0,05446649 0,01342628 0,03908413 
Echino Acanth 0,01930181 0,01008935 0,00891437  Munnops HA450 0,05452776 0,02149736 0,03079484 
ME1 MA1 0,01932805 0,00692736 0,01210539  HA311 BAC10 0,05459978 0,02262281 0,0296503 
Sursumura MP12 0,01940266 0,00924169 0,00986292  BMP55 BAC27 0,05461402 0,02380884 0,02855124 
DE5 DE7 0,01993234 0,00749581 0,01211694  HA311 DE5 0,05467898 0,02384018 0,02851078 
MP9 Eurycope 0,01994253 0,00692841 0,01272589  Acanth BAC27 0,05468235 0,02317516 0,02918673 
BMP55 JL1 0,01998715 0,01040087 0,00924989  BJA32 HA311 0,054685 0,02206228 0,03033035 
BAC27 BAC10 0,02000386 0,00810559 0,01161481  Munnops HA311 0,0547443 0,02385602 0,0285767 
BMP55 DE1 0,02009602 0,00990731 0,00986419  HA450 DE1 0,05474922 0,02332055 0,02916933 
Eurycope Acanth 0,02047683 0,00770289 0,01249978  MP12 HA311 0,05477222 0,02271884 0,02976792 
Proasell Lirceus 0,0205074 0,00519606 0,01503213  HA56 DE1 0,05479329 0,02275218 0,02978223 
JL1 IS14 0,02051365 0,00692113 0,01325641  BJO12 DE7 0,05480124 0,02276945 0,0296709 
ME1 DE5 0,02054784 0,00866427 0,01155284  BJO12 DE1 0,05492263 0,02106212 0,03161288 
BMP55 ME1 0,02056197 0,00982495 0,01039246  Echino BJO12 0,05495171 0,02337146 0,02922511 
Munnops MP12 0,02056467 0,00808723 0,0121386  BJA14 JO3 0,05500016 0,02028745 0,03247389 
Munnops Echino 0,02059187 0,00924875 0,0109927  BMP38 BJA9 18s 0,0550385 0,01858051 0,03425206 
Sursumura Echino 0,02061912 0,01041635 0,00986956  ME1 BAC27 0,05508766 0,02144915 0,03135881 
MP3 DE7 0,02062399 0,00868209 0,01160065  MA1 BAC27 0,05514499 0,02203469 0,0307819 
MA1 DE1 0,02066636 0,00870245 0,01163  Eurycope HA57 0,05516042 0,02091422 0,03199866 
HA57 HA311 0,02069652 0,01102321 0,0092957  HA450 DE2 0,05516058 0,02263665 0,03019407 
ME1 MA2 0,02111233 0,0075025 0,01326923  BMP38 AC25 0,05516244 0,02207027 0,03081707 
DE2 DE5 0,02114743 0,0080874 0,01270883  Joerop BJA9 18s 0,05518949 0,01344881 0,03973024 
Munnops MP3 0,02115577 0,00694275 0,0138963  HA56 DE2 0,0552048 0,02207743 0,0308138 
JL1 DE7 0,02118333 0,01153858 0,00924011  MP12 HA450 0,05522396 0,021517 0,03141623 
ME1 DE7 0,02118725 0,01099057 0,00982534  MP12 HA56 0,05523415 0,02094531 0,03203673 
MP3 JL1 0,0212017 0,01040501 0,01042082  Munnops HA56 0,05523956 0,02209859 0,03083945 
HA311 HA55 0,02125649 0,00812264 0,01279309  MP3 AC22 0,05531906 0,02325916 0,02966405 
HA57 HA56 0,0212623 0,01044382 0,01043958  Eurycope Joerop 0,05534405 0,01749888 0,03563132 
MP3 DE1 0,0213098 0,00931916 0,01164448  MA2 HA311 0,05535503 0,0244025 0,02852278 
MA2 JL1 0,02173403 0,00866158 0,0127025  BMP55 Joerop 0,05538516 0,01868094 0,03447146 
MA1 DE7 0,02177523 0,01039976 0,01098045  Echino BJA32 0,05540401 0,02267816 0,03035625 
MP3 MA1 0,02180365 0,0098337 0,01157544  BMP42 Joerop 0,05542993 0,0181189 0,03509825 
ME1 DE2 0,02238862 0,01098303 0,01098658  Joerop AC22 0,0555486 0,02220041 0,03099293 
HA450 HA55 0,02239931 0,00810805 0,01391871  HA311 DE1 0,05555281 0,02454648 0,02867195 
MP9 Acanth 0,02291041 0,00828625 0,01422773  BMP5 JA6BC 18s 0,05562238 0,02911762 0,0239023 
BMP55 MA1 0,02296468 0,01039156 0,01213001  BMP38 Iathrip 0,05566525 0,01799827 0,03549601 
HA56 HA55 0,02302312 0,00812301 0,01450865  IS11 BAC27 0,05572759 0,02261725 0,03074087 
BMP42 DE1 0,02310313 0,00815825 0,01459411  JA18 HA450 0,05574395 0,02260559 0,03079148 
MP1 DE1 0,02314748 0,01109734 0,01164209  JL1 AC22 0,05576441 0,02375633 0,029565 
BMP42 ME1 0,02356102 0,00867851 0,01448072  IS14 HA450 0,05584988 0,02437253 0,02903121 
BMP42 JL1 0,02356876 0,00925553 0,01390695  IS14 HA56 0,05586021 0,02380389 0,02963375 
BMP55 MA2 0,02356896 0,01097647 0,01213822  Sursumura AC22 0,05589703 0,02383015 0,02966541 
MP1 DE7 0,02365162 0,01156722 0,01160643  MP3 BAC27 0,05590009 0,02381457 0,02965559 
MP5 DE1 0,02369169 0,00930719 0,0139854  DE7 BAC27 0,05590615 0,02549233 0,0278551 
JL1 DE5 0,02411268 0,00923134 0,01442561  IS14 HA311 0,05598361 0,02440259 0,02910951 
MP5 JL1 0,02415409 0,01040378 0,01330741  HA311 AC25 0,0559852 0,02552985 0,02793893 
MP3 Eurycope 0,02415824 0,00866258 0,0150704  HA311 DE2 0,05600635 0,02500692 0,02853811 
MP3 ME1 0,02417658 0,00983974 0,01389133  MP12 BJO12 0,05610038 0,02217509 0,03148628 
JL1 DE2 0,02419247 0,01270584 0,0109744  BMP5 BAC10 0,05612618 0,02905688 0,02440348 
MP9 BMP55 0,02470716 0,00750331 0,01677327  MP1 BJO12 0,05613316 0,02220263 0,03151308 
MP3 MP9 0,02471821 0,00634867 0,01797015  MP9 HA57 0,05628068 0,01739997 0,03664998 
BMP42 MA1 0,02474603 0,00809489 0,01622425  JL1 BAC27 0,05633345 0,02316557 0,03071739 
MP5 Eurycope 0,0247532 0,00868415 0,01565587  BJA14 BJA32 0,05641451 0,0226435 0,03131845 
IS11 IS14 0,0247676 0,0109662 0,01326544  JA18 HA56 0,05641488 0,02204981 0,03198731 
BMP42 Eurycope 0,02476806 0,00869 0,01565558  Munnops BJA32 0,05643978 0,02148185 0,03255873 
MP1 JL1 0,02478334 0,01041537 0,01389325  BJA9 18s HA450 0,05647061 0,02265707 0,03141978 
BMP55 DE2 0,02483454 0,01271884 0,01158244  BJA9 18s HA56 0,0565171 0,02210424 0,03204487 
Sursumura DE1 0,02489321 0,00930718 0,0151655  IS11 HA55 0,05654353 0,02609606 0,02790689 
ME1 IS14 0,02530445 0,00751024 0,01732334  MP5 AC22 0,05654386 0,02440703 0,02966223 
Eurycope BMP55 0,02532206 0,00867449 0,01620492  JA18 HA311 0,05654674 0,02379081 0,03029343 
BMP38 Eurycope 0,02534024 0,00979722 0,0150413  Munnops BJO12 0,05663307 0,02156926 0,03261029 
MP5 ME1 0,02534045 0,00982532 0,0150391  MP5 Joerop 0,05665855 0,01925507 0,03505752 
Sursumura ME1 0,02534116 0,00982209 0,01505009  Joerop HA55 0,05667832 0,01869217 0,0356865 
MP5 MA1 0,02534636 0,00924302 0,01562092  BMP5 AC4 0,05669073 0,02901938 0,02494941 
Sursumura MA1 0,02534708 0,0092401 0,01563411  BMP5 AC7 0,05676045 0,0290411 0,02500453 
Sursumura JL1 0,02536452 0,01040615 0,01449908  BMP5 Iathrip 0,05678056 0,02734802 0,02678162 
MP5 DE7 0,02538933 0,00983668 0,01508304  BMP38 JO3 0,05682673 0,01913686 0,03534382 
IS14 DE7 0,02539457 0,01268824 0,01211655  BMP5 HA55 0,05688146 0,0296673 0,02447983 
BMP42 DE7 0,02540512 0,00984559 0,01510395  BMP38 IS3 0,0568848 0,02369668 0,03065126 
MA2 DE1 0,02546366 0,00929899 0,01566638  BMP38 AC4 0,05693244 0,02257743 0,03186446 
IS14 DE1 0,02547647 0,00985349 0,01511225  BMP38 AC7 0,05703713 0,0226068 0,03196226 
MP5 MP9 0,02589859 0,00750644 0,01794396  HA311 AC4 0,05716353 0,02609348 0,02843465 
MA1 IS14 0,02591261 0,00807954 0,0173212  JA18 IS3 0,05718635 0,02839828 0,02607759 
MP9 MP1 0,02595058 0,00866988 0,01679734  MA1 Joerop 0,05719363 0,01748766 0,0373465 
BMP55 DE5 0,02596596 0,01040465 0,01503906  HA311 AC7 0,05726911 0,0261097 0,02851845 
MA1 DE2 0,02599934 0,01156436 0,01387443  BJA9 18s HA311 0,05727768 0,0238456 0,03092506 
Acanth MA2 0,02600915 0,01066465 0,01481395  Sursumura Joerop 0,05732549 0,01927747 0,03568838 
BMP42 DE2 0,02603059 0,00985375 0,01568051  BJO12 HA55 0,05735675 0,02222498 0,03266716 
MP3 DE2 0,02603723 0,01099994 0,01449431  BMP5 AC21 0,05736774 0,02845648 0,02615372 
JA6BC 18s BAC1 0,02609657 0,01158828 0,01391993  JA6BC 18s IS3 0,05737534 0,02904513 0,02557225 
BMP42 MP9 0,02652775 0,0075085 0,01855914  BMP5 AC25 0,05753699 0,03142095 0,02327431 
MA1 DE5 0,02653004 0,00923507 0,01674911  MP9 BJA32 0,05755971 0,01800035 0,03724897 
IS14 DE5 0,02653209 0,00923105 0,01673381  BMP38 AC21 0,05760584 0,02200648 0,03309977 
MA2 DE7 0,02656119 0,01096881 0,01501867  DE5 BAC27 0,05761726 0,02202518 0,03307462 
MP12 JL1 0,02658418 0,01155082 0,01446016  DE5 AC22 0,0576357 0,02261808 0,03246522 
Sursumura DE7 0,02659801 0,0103981 0,01566546  HA55 BAC27 0,05765592 0,02319814 0,03196646 
BJA32 Iathrip 0,02664237 0,0081418 0,01806182  ME1 AC22 0,05767326 0,02378171 0,03130972 
Acanth MA1 0,02664384 0,01183774 0,01422141  BJA32 IS11 0,05768422 0,02207807 0,03308452 
Acanth DE7 0,02664791 0,01010064 0,01605486  BMP38 IS4 0,05768498 0,02376312 0,0313761 
Munnops DE1 0,02669207 0,00990581 0,01627859  BMP42 BAC27 0,05779259 0,02327082 0,03206177 
MP12 DE1 0,02673608 0,01047694 0,01572296  BJA14 HA450 0,05779377 0,02610277 0,0290416 
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MP3 BMP38 0,02715666 0,00921402 0,01740036  BJA14 HA56 0,05780447 0,02553492 0,02964482 
MP1 ME1 0,02716935 0,00984171 0,01678316  Eurycope BAC27 0,05781204 0,02554235 0,02967253 
Sursumura Eurycope 0,02717057 0,01098839 0,01565242  MP1 AC22 0,05787406 0,02444202 0,03081731 
MP3 DE5 0,02718249 0,00867526 0,01797468  DE1 BAC27 0,05788041 0,02385765 0,03150883 
MP1 MA1 0,02718634 0,00983002 0,01678181  BJA9 18s IS3 0,05791912 0,02845794 0,02669518 
MP1 Eurycope 0,02720055 0,00983458 0,01681887  MP3 Joerop 0,05794819 0,01812584 0,03741378 
MP12 DE7 0,02720083 0,0104125 0,01622042  JA18 IS4 0,05795625 0,02847419 0,02674374 
MP3 MA2 0,02720571 0,01100645 0,01564839  BJO12 HA57 0,05798107 0,02222956 0,03324511 
MP5 DE2 0,02722824 0,01158147 0,01508517  Joerop DE7 0,05799464 0,02100345 0,034443 
Acanth JL1 0,02725718 0,01184576 0,01481651  BMP5 JA18 0,05799476 0,02964566 0,02556812 
BAC1 BAC27 0,02725758 0,01334111 0,0133647  BMP5 BAC1 0,05804214 0,03078247 0,02440322 
MP1 DE2 0,02730396 0,01390334 0,01276797  BJO12 HA56 0,05805167 0,0239717 0,03150094 
JA6BC 18s BAC10 0,02731846 0,01160474 0,01509673  BJA9 18s IS4 0,0580619 0,02853869 0,02678314 
Iathrip JA6BC 18s 0,02736632 0,01105609 0,01574771  JA6BC 18s IS4 0,05807636 0,02911674 0,02623785 
Acanth DE1 0,02739906 0,01073352 0,01609194  BMP5 BJA9 18s 0,05810055 0,02971129 0,0256135 
MA2 DE5 0,02773591 0,00981463 0,01733237  MP9 HA450 0,05819932 0,02029181 0,03544228 
BMP42 MA2 0,02778354 0,00983068 0,01738899  MP9 HA56 0,05824656 0,01972909 0,03606204 
Munnops DE7 0,02779285 0,01097375 0,01621714  Joerop JO3 0,05824803 0,01343043 0,04260322 
Sursumura DE2 0,02780411 0,01098801 0,01623648  JO3 HA450 0,05826529 0,02319269 0,03251982 
MP3 IS14 0,02783422 0,0115727 0,01564826  IS11 HA450 0,05826728 0,02376802 0,03190561 
BMP38 Acanth 0,02783776 0,01003961 0,01720069  IS14 AC22 0,05830519 0,02376632 0,03188573 
IS11 IS3 0,02784478 0,01560529 0,0115452  IS11 HA56 0,05831404 0,02320736 0,03252826 
BAC27 AC25 0,02790235 0,01393707 0,01335901  MA2 AC22 0,05838203 0,02494165 0,03074656 
IS11 IS4 0,02792758 0,01562901 0,01158187  DN1 AC25 0,05838465 0,02381393 0,03193306 
JA6BC 18s AC25 0,02793057 0,01219048 0,01508319  Munnops AC22 0,05839337 0,02439567 0,03133572 
Echino DE1 0,02798564 0,01108051 0,01634109  Iathrip IS3 0,05846329 0,02556362 0,03025157 
Sursumura MP9 0,02833217 0,0098113 0,01796758  HA311 AC21 0,05846948 0,02552545 0,03024833 
MP5 MA2 0,02837013 0,01098055 0,01678558  JA6BC 18s HM1 0,05847892 0,0227051 0,03319369 
MP12 MA1 0,02838552 0,01155203 0,01619644  BJO12 IS11 0,05851893 0,02333312 0,03256829 
BMP42 DE5 0,02839157 0,00926091 0,01857529  BJO12 DE2 0,05856659 0,02276748 0,03319789 
MP1 MA2 0,02840679 0,0109925 0,01680422  DN1 BAC1 0,05888318 0,02319174 0,03305117 
MP1 DE5 0,02842438 0,01100277 0,01682764  BJA14 AC22 0,0589014 0,02320308 0,03306354 
Echino JL1 0,02845539 0,01273549 0,01508069  JO3 HA56 0,05894027 0,02263532 0,03371196 
Iathrip BAC1 0,02846912 0,01158106 0,01622627  MP9 BJO12 0,05894057 0,01809414 0,03838355 
Munnops ME1 0,02891648 0,00982367 0,01848711  DE2 BAC27 0,05895618 0,02435843 0,03190112 
BMP38 BMP55 0,02894262 0,01036824 0,01792847  DE7 AC22 0,05898347 0,02492596 0,03131739 
Munnops JL1 0,02894404 0,01040113 0,01793066  Eurycope HA450 0,05899719 0,02380596 0,03256457 
Eurycope MP12 0,02895137 0,00982027 0,01851873  MP9 Joerop 0,05901828 0,01691076 0,03967312 
Sursumura MA2 0,02896063 0,01038977 0,01795679  MP5 BAC27 0,05902078 0,02440925 0,03202841 
BMP55 IS14 0,02900273 0,01155822 0,01678262  HA55 AC22 0,05903338 0,02552235 0,03079168 
Echino DE7 0,02905867 0,01158465 0,01681791  Joerop JL1 0,05904713 0,01864505 0,03789529 
Acanth ME1 0,02906411 0,01065598 0,01776183  IS11 HA57 0,05907413 0,02668598 0,02961906 
MP9 MP12 0,02952934 0,00866048 0,02025848  JO3 HA311 0,05907831 0,02438437 0,0320179 
MA2 IS14 0,02953039 0,00866582 0,02022804  BJA14 BJO12 0,05912985 0,02217605 0,03435499 
MP12 ME1 0,02957497 0,01098812 0,01792752  BMP5 IS3 0,05916664 0,02956476 0,02665627 
BMP42 BMP38 0,02957659 0,01039212 0,01854781  BMP5 JO3 0,05924167 0,03021718 0,02611147 
Munnops DE2 0,02963012 0,01214456 0,01679211  Iathrip IS4 0,05927391 0,02564744 0,03101065 
Echino DE2 0,02968117 0,01101486 0,01800458  Eurycope HA56 0,05963786 0,02323638 0,0337405 
BAC27 AC21 0,02968247 0,01390106 0,01506956  BMP38 HA55 0,05965428 0,02377098 0,03318377 
BMP5 Acanth 0,02987404 0,01720832 0,01187652  Sursumura BAC27 0,05968692 0,02442586 0,03267356 
Munnops MP9 0,03009243 0,00866135 0,02081051  MP12 AC22 0,05971491 0,02497554 0,03196289 
Munnops Eurycope 0,03013216 0,0098319 0,0196494  MP12 BAC27 0,05971652 0,02497635 0,0319801 
MP5 BMP38 0,03014145 0,01038481 0,01909873  JO3 IS3 0,05972051 0,02899452 0,02781153 
Munnops DE5 0,03015316 0,00983475 0,01967812  IS3 BAC1 0,05972175 0,02898038 0,02785319 
MP5 DE5 0,03018088 0,01041037 0,01912711  IS3 BAC10 0,0597329 0,02726335 0,02958784 
Sursumura DE5 0,03018172 0,01040716 0,01914758  MP1 BAC27 0,05975014 0,02501776 0,03201336 
MP12 DE2 0,03024976 0,01098729 0,01854788  Joerop DE5 0,05979913 0,01984351 0,03735126 
Echino MA1 0,0302652 0,01273444 0,01680688  Echino AC22 0,05980188 0,02445186 0,03259258 
Iathrip BAC10 0,03027671 0,01043901 0,01915039  MA2 Joerop 0,05981807 0,02039778 0,03675541 
BAC27 AC4 0,03027921 0,01447514 0,01506336  IS4 BAC10 0,05987851 0,02732902 0,02970861 
BMP5 BMP55 0,03029415 0,01619546 0,01329927  BJO12 HA450 0,05989856 0,02453751 0,03262459 
BAC27 AC7 0,03031561 0,0144991 0,01508895  IS4 BAC1 0,05990453 0,02906376 0,02798364 
Iathrip AC25 0,03034315 0,01219981 0,01743287  BMP5 IS4 0,05990689 0,02959866 0,02732333 
JA6BC 18s AC4 0,03036703 0,01391965 0,01565261  Joerop HA56 0,05992962 0,02045245 0,03690183 
JA6BC 18s AC7 0,03040364 0,01393791 0,01568311  BJA14 IS3 0,060079 0,0254334 0,03180745 
MP9 Echino 0,03078968 0,00983656 0,02029317  HA57 BAC27 0,06022071 0,02379116 0,03371449 
Echino ME1 0,03083704 0,01215794 0,01795703  IS11 AC22 0,06026863 0,0266656 0,03070164 
BAC1 AC22 0,03084374 0,01273699 0,01738808  MP9 HA311 0,0602692 0,02147803 0,03612363 
MP1 IS14 0,03084508 0,01157775 0,01853971  Joerop IS14 0,06033226 0,0174843 0,04024819 
JA6BC 18s AC21 0,03097964 0,01334908 0,01683867  IS3 AC4 0,06043055 0,03070618 0,02664072 
MP9 MA1 0,03128443 0,00807781 0,02252321  BJA14 HA311 0,06045314 0,02614071 0,0314513 
Eurycope MA1 0,03132678 0,00925135 0,02137512  MP12 Joerop 0,06045713 0,01868356 0,03912111 
Eurycope Echino 0,03137865 0,010989 0,01966907  DE1 AC22 0,06045787 0,02444925 0,03324629 
Sursumura BMP38 0,03139098 0,01269994 0,0179576  IS3 AC25 0,06048508 0,02962657 0,02788132 
MP12 MA2 0,0314224 0,01213761 0,01852653  Joerop HA57 0,06050988 0,01928403 0,0386224 
Eurycope DE7 0,03142475 0,01213755 0,01851994  IS3 HA55 0,06052956 0,0296158 0,02794151 
BJA14 MP3 0,03145245 0,01384828 0,01678951  JO3 IS4 0,06053611 0,02908251 0,028512 
Echino MA2 0,03147081 0,01272518 0,01799318  IS3 AC7 0,06054261 0,03074805 0,02670587 
BAC10 AC22 0,03148415 0,01447316 0,01622574  BMP5 HA56 0,06062381 0,03023674 0,02733318 
Acanth DE5 0,03158001 0,01126664 0,01957105  IS4 AC25 0,06063325 0,02970013 0,02798005 
MP9 JL1 0,03191717 0,00981714 0,02141142  BMP5 HA57 0,06064636 0,02909654 0,02853657 
Munnops MA1 0,03195103 0,01039992 0,02079844  HA450 BAC27 0,06076588 0,02433383 0,03364244 
BJA14 ME1 0,031969 0,0132631 0,01788612  HA56 BAC27 0,06081469 0,02377686 0,03426631 
BJA14 JL1 0,0319761 0,01269968 0,01848111  BJA14 BAC27 0,06082636 0,02320748 0,03486582 
BMP38 MP1 0,03203389 0,01271203 0,01853001  MP9 BAC27 0,06084928 0,02379796 0,03432224 
BJA14 BMP55 0,03204262 0,01501588 0,01617679  BJA14 IS4 0,06085467 0,02549819 0,03252055 
IS14 DE2 0,03206202 0,01386171 0,01732815  HA57 AC22 0,06089488 0,02495784 0,03307439 
IS14 IS3 0,03210706 0,01675759 0,01444351  MA2 BAC27 0,06089582 0,02494161 0,03311912 
MP9 DE1 0,03213881 0,01163092 0,01979226  BJA14 Joerop 0,06100604 0,01868253 0,03969587 
BJA14 Acanth 0,03220972 0,01303106 0,01837376  Munnops Joerop 0,06106871 0,01926761 0,03910316 
Acanth DE2 0,032273 0,01305532 0,01839639  Echino BAC27 0,06108789 0,02503414 0,03325839 
JL1 IS11 0,03255477 0,01212086 0,01960381  IS3 AC21 0,06111349 0,03015337 0,02784043 
Munnops MA2 0,03256387 0,01098476 0,02081685  Joerop HA450 0,06114488 0,02101059 0,0374465 
MP9 DE7 0,03259937 0,0115527 0,02026329  MP1 Joerop 0,06117072 0,01985726 0,03857922 
Iathrip AC4 0,03270518 0,01275608 0,01911735  IS4 AC4 0,06124996 0,03078243 0,02735471 
AC25 AC22 0,0327254 0,01333484 0,01856965  IS4 AC21 0,06126324 0,03022322 0,02793286 
Iathrip AC7 0,03276418 0,01277227 0,01916371  IS4 HA55 0,06131272 0,02968742 0,02863174 
IS14 IS4 0,03279084 0,01680058 0,01505496  IS4 AC7 0,061326 0,03081502 0,02739386 
MP3 BMP5 0,03284049 0,01853372 0,01333709  Joerop DE1 0,06133457 0,02048179 0,03815021 
Stenase Lirceus 0,03313977 0,01211336 0,02023082  BMP38 BJA32 0,06145726 0,02150593 0,03724367 
Eurycope MA2 0,03316649 0,01097573 0,02140541  BMP5 BJO12 0,06150721 0,03043418 0,02801961 
Eurycope JL1 0,03317801 0,01155158 0,02083475  DN1 BAC10 0,06151941 0,02438832 0,03422982 
BJA14 MA1 0,03318845 0,01384364 0,01846363  DE2 AC22 0,06152802 0,02495182 0,03366353 
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BMP42 IS14 0,0332147 0,01040743 0,02202232  BMP38 BJO12 0,06154411 0,02041294 0,03838218 
MP12 DE5 0,03323061 0,01097678 0,02142186  Eurycope AC22 0,06156439 0,02496233 0,03367579 
MA2 DE2 0,03325479 0,01329524 0,0190911  Eurycope HA311 0,06170995 0,02500719 0,03383343 
Iathrip AC21 0,03333815 0,01218836 0,02032332  IS3 HA57 0,06174233 0,02846735 0,03025 
MP9 BMP5 0,03335422 0,01793272 0,01446522  Echino Joerop 0,06188122 0,01987533 0,03925078 
MP5 BMP5 0,03338109 0,01737656 0,0150564  BMP5 HA450 0,06191675 0,03082291 0,02791661 
BMP42 BMP5 0,03340207 0,01738464 0,01507862  BJO12 HA311 0,06199076 0,02574864 0,03328526 
BJA32 JA6BC 18s 0,03344624 0,01339275 0,01922254  IS4 HA57 0,06256738 0,0285546 0,03097541 
BMP55 JA6BC 18s 0,03354497 0,01804245 0,01458577  MP9 AC22 0,06273746 0,02380114 0,03598303 
Eurycope ME1 0,03373758 0,01039346 0,02252732  HA450 AC22 0,06277344 0,02721827 0,03244885 
ME1 IS11 0,03379081 0,01270619 0,02019208  Iathrip DN1 0,06280984 0,0226879 0,03719295 
MP5 IS14 0,03382272 0,01155081 0,02141294  Munnops BAC27 0,06282511 0,02497733 0,03488832 
BJA14 MA2 0,03382356 0,01442041 0,01846549  IS11 HA311 0,06291243 0,02612078 0,03373757 
BMP55 IS11 0,03386939 0,01445316 0,01850999  IS3 HA450 0,06296099 0,02902819 0,03078778 
AC7 AC22 0,03399245 0,01565487 0,017397  Joerop HA311 0,06324434 0,02221688 0,03811426 
Eurycope DE1 0,03400492 0,01280662 0,020363  HA56 AC22 0,0633676 0,02549537 0,03480668 
MP9 ME1 0,03429341 0,00923708 0,02426239  HM1 BAC1 0,06354029 0,0267175 0,03371724 
BMP38 MA1 0,03434083 0,01038856 0,02309958  IS3 HA56 0,0636463 0,02846757 0,03198207 
Munnops BMP38 0,03436282 0,01153468 0,02196094  HM1 AC25 0,06368015 0,02735868 0,03318622 
BMP38 MP12 0,03440579 0,0115305 0,02199127  Joerop DE2 0,06372412 0,022187 0,03854346 
MP12 IS14 0,03445721 0,01270717 0,02082472  IS4 HA450 0,06379018 0,02911113 0,03151483 
IS11 DE7 0,03446088 0,01442131 0,01901715  BMP38 HA57 0,06399038 0,02205371 0,03897712 
AC22 AC4 0,03455079 0,01620352 0,01735961  BMP5 HA311 0,06402531 0,03202999 0,02857952 
AC21 AC22 0,03456633 0,01506413 0,01854044  DN1 AC21 0,06411936 0,0261537 0,03481578 
BJO12 Joerop 0,03457493 0,01390991 0,01972824  BMP38 Joerop 0,06420064 0,02041605 0,04082745 
BJA14 DE1 0,03462926 0,01450528 0,01919114  IS4 HA56 0,06439874 0,02853001 0,0326779 
JA18 JA6BC 18s 0,03464291 0,01452079 0,01918617  BMP55 DN1 0,06470787 0,02615747 0,03541563 
ME1 JA6BC 18s 0,03468465 0,01628665 0,01747369  BJA32 IS3 0,06503266 0,03022991 0,03138341 
MP1 BMP5 0,03469718 0,02084755 0,01274564  BJO12 IS3 0,06512497 0,02920046 0,03261657 
BJA9 18s JA6BC 18s 0,03470467 0,01456253 0,01922597  BJO12 IS4 0,06532595 0,02928587 0,03273812 
Acanth IS14 0,03473436 0,01303608 0,02076966  BMP38 AC22 0,06535976 0,02610682 0,03598545 
JA6BC 18s DE7 0,03474292 0,01860709 0,01513614  DE7 DN1 0,06536374 0,02730175 0,03475143 
IS11 DE5 0,03499208 0,01211548 0,02190038  BJA32 IS4 0,06579014 0,03030993 0,03208923 
BJA14 MP9 0,03500515 0,01325901 0,02081733  BMP5 BJA32 0,06587291 0,03314496 0,02909457 
Eurycope DE5 0,0350519 0,01329566 0,02082182  BMP38 BAC27 0,06599357 0,02609906 0,03663692 
Sursumura IS14 0,03505446 0,01156494 0,02262364  IS3 BAC27 0,06618698 0,03018007 0,03250021 
Echino DE5 0,03507852 0,01155637 0,02260844  Joerop IS11 0,06626208 0,02390744 0,03910705 
Echino IS14 0,03517289 0,01390204 0,02031389  IS4 BAC27 0,06630857 0,03022094 0,03254435 
BMP55 JA18 0,03522915 0,01681877 0,01738166  BMP38 HA450 0,06657113 0,02493252 0,03835345 
MP12 BMP5 0,03523367 0,01853403 0,01563641  DN1 AC4 0,06659596 0,0267107 0,03649063 
BMP38 JL1 0,03557193 0,01154114 0,02313161  BMP38 HA56 0,06662484 0,02437774 0,03897627 
MP9 DE5 0,03558252 0,01097938 0,02373734  JL1 DN1 0,06664132 0,02957228 0,03358764 
BMP38 Echino 0,03568438 0,01270575 0,02203466  DN1 AC7 0,06671957 0,0267401 0,03658785 
Iathrip HA57 0,03579167 0,01334371 0,02146995  HA311 BAC27 0,06673747 0,02669942 0,03668055 
BJA32 BAC1 0,03581791 0,01509079 0,01972424  HM1 AC4 0,06675439 0,02844754 0,03479406 
BMP55 Iathrip 0,03587703 0,01511495 0,01978309  HM1 BAC10 0,06675633 0,02673485 0,03661893 
Echino BMP5 0,03589918 0,01914902 0,01564507  HM1 AC21 0,06677025 0,02789657 0,03540829 
BMP55 BJA9 18s 0,03590184 0,01685374 0,01799318  HM1 AC7 0,06683727 0,02848298 0,0348527 
JA6BC 18s JL1 0,03590242 0,01799299 0,01685617  IS3 HA311 0,06697843 0,03023701 0,03320265 
MP9 MA2 0,03615068 0,01038844 0,024836  BMP38 HA311 0,0674193 0,02612289 0,03787489 
BMP38 DE5 0,03619915 0,01155622 0,02371299  Iathrip HM1 0,0674334 0,02618093 0,03781004 
BJA14 DE5 0,03625295 0,01387393 0,02138286  Acanth DN1 0,06767298 0,02504381 0,03918377 
BMP38 DE1 0,03642821 0,01335143 0,0221141  IS4 HA311 0,06782593 0,03031729 0,03394102 
Sursumura BMP5 0,03647762 0,019682 0,01564893  BMP5 AC22 0,067826 0,03658703 0,02729711 
BJA32 AC25 0,03650562 0,01572468 0,01974716  BJA32 DN1 0,06807929 0,02682448 0,03777782 
JA6BC 18s HA55 0,03656504 0,01742976 0,018068  ME1 DN1 0,06845237 0,02670547 0,03822812 
Joerop BAC10 0,03666723 0,01401791 0,02163689  MA1 DN1 0,0685756 0,02848522 0,03649972 
JA6BC 18s DE1 0,03669747 0,01865853 0,01691115  BMP5 Joerop 0,06859402 0,02866481 0,03627203 
Acanth Iathrip 0,03672452 0,01311664 0,02265483  JA18 DN1 0,06865269 0,02845895 0,03660791 
BMP38 MA2 0,03676862 0,01095819 0,02483705  BMP55 HM1 0,06872991 0,02904508 0,03603778 
Munnops IS14 0,03682956 0,01156122 0,02430253  HM1 DE7 0,06875265 0,03020976 0,03478258 
BJA14 BMP42 0,036858 0,01384369 0,02197903  BJO12 HM1 0,06900724 0,0263463 0,03909385 
BJA14 DE7 0,0369465 0,01731861 0,01850413  IS14 DN1 0,06927005 0,02960615 0,03593561 
MP3 IS11 0,03698203 0,01506475 0,02085441  BJA9 18s DN1 0,06941594 0,02851048 0,0372529 
JA18 BAC1 0,0369882 0,01507886 0,02092622  BMP5 BAC27 0,06970818 0,03485179 0,03085722 
JA18 Iathrip 0,03701377 0,01277028 0,02326297  Acanth HM1 0,0698509 0,02800844 0,03814999 
Iathrip HA55 0,03704742 0,01392403 0,02208329  ME1 HM1 0,06986029 0,02789247 0,03826506 
Eurycope BMP5 0,03705028 0,01910829 0,01676882  IS14 HM1 0,06995193 0,02960005 0,03655135 
BMP38 ME1 0,03736569 0,01153882 0,02481624  DN1 BAC27 0,06995291 0,02961317 0,03660155 
Stenase Proasell 0,03739336 0,01328776 0,02308332  MA1 HM1 0,06998918 0,02964277 0,03654736 
Eurycope IS14 0,03748505 0,01272398 0,02372199  MP3 DN1 0,06999186 0,02792875 0,03836859 
MP9 DE2 0,03752416 0,01445165 0,0220183  MP3 HM1 0,07003432 0,02963035 0,03659669 
BAC27 AC22 0,0375833 0,01563211 0,02083993  HA311 AC22 0,07005516 0,02959956 0,0366444 
JA18 BAC10 0,03758733 0,01277474 0,02383355  DE1 DN1 0,0707224 0,0291018 0,03780562 
BJA14 MP1 0,03758838 0,01619261 0,0202659  HA55 HM1 0,07079486 0,03139478 0,0354872 
JA18 JL1 0,03759835 0,01677752 0,0196794  IS3 AC22 0,07083385 0,03424456 0,03246483 
BJA9 18s BAC10 0,03765429 0,01280046 0,02387699  JL1 HM1 0,07113332 0,02957112 0,03766418 
BJA9 18s BAC1 0,03766403 0,01510871 0,02153643  JA18 HM1 0,07124285 0,02847875 0,03894412 
BJA9 18s Iathrip 0,03769008 0,01279691 0,02388384  Joerop IS3 0,07155082 0,02683863 0,0408815 
MP9 IS14 0,03799969 0,00981609 0,02721015  IS4 AC22 0,0716518 0,03431474 0,03319395 
MA1 IS11 0,03803794 0,01211976 0,02480846  Joerop IS4 0,07172778 0,02691228 0,04098945 
BJA14 MP5 0,03807663 0,01498251 0,02194611  DE2 DN1 0,0718214 0,02959858 0,03825144 
BMP38 DE7 0,03811452 0,01442673 0,02255096  MP5 DN1 0,07184141 0,02850783 0,0395035 
BMP42 IS11 0,03812623 0,01216587 0,02492635  JO3 DN1 0,07186341 0,02905104 0,0389222 
IS11 DE1 0,03823607 0,01389479 0,02323171  BMP42 DN1 0,07193083 0,02856646 0,0395411 
BJA32 BAC10 0,03825914 0,0150916 0,02205332  HM1 BAC27 0,07196734 0,03078685 0,03721707 
BJA9 18s JL1 0,0382757 0,01681405 0,02028923  BJA9 18s HM1 0,07201321 0,0285351 0,03959259 
JO3 JA6BC 18s 0,03833807 0,01511031 0,02211955  HM1 DE1 0,07218949 0,03030258 0,0378869 
Iathrip DE7 0,0383447 0,01684838 0,02036267  MP1 DN1 0,07266196 0,03027257 0,03836533 
JA6BC 18s DE2 0,03836557 0,01686389 0,02036056  IS11 DN1 0,07303782 0,03014888 0,0388124 
JA6BC 18s HA57 0,03843645 0,01802335 0,01922281  HM1 DE5 0,07308753 0,02847429 0,04059493 
BMP42 JA6BC 18s 0,03845024 0,01865067 0,01870113  Sursumura DN1 0,0731767 0,02969457 0,0395205 
MP3 JA6BC 18s 0,03846861 0,01921358 0,01807566  HA57 DN1 0,07330124 0,03023628 0,03895065 
BJA14 BMP38 0,03862438 0,01269108 0,02484616  HA55 DN1 0,07333281 0,03081601 0,03840541 
BJA14 Sursumura 0,0386944 0,01442437 0,02313956  DE5 DN1 0,07358047 0,02730467 0,0422684 
BJA14 MP12 0,03873732 0,01615876 0,02139476  MA2 DN1 0,07381607 0,03137428 0,03825115 
Eurycope DE2 0,03878015 0,0150458 0,02257274  JO3 HM1 0,07387128 0,02907026 0,04071085 
BJA14 DE2 0,03878322 0,01618976 0,02139985  MA2 HM1 0,07390908 0,03135924 0,03832046 
ME1 JA18 0,03879679 0,01504442 0,02258503  HA57 HM1 0,07412931 0,03315201 0,03667085 
BMP55 JO3 0,03887808 0,01738681 0,02026256  HM1 DE2 0,07452621 0,03079896 0,03947192 
JA18 AC25 0,03890032 0,01568876 0,02213044  BMP42 HM1 0,07463768 0,03143164 0,0389571 
BMP55 BAC10 0,03893546 0,01683667 0,02091317  DN1 AC22 0,07515677 0,03135484 0,03943364 
MA1 JA6BC 18s 0,03897635 0,01685873 0,02095897  MP5 HM1 0,07515699 0,03080259 0,04006434 
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MP1 Iathrip 0,03901675 0,01572235 0,02217374  MP12 DN1 0,07518025 0,03026464 0,04063818 
MP5 JA6BC 18s 0,03903988 0,0186224 0,01925428  MP1 HM1 0,07537653 0,03315195 0,03779849 
BMP55 HA55 0,03905681 0,01975114 0,01806236  Munnops DN1 0,07572588 0,0302409 0,04118682 
Acanth JA6BC 18s 0,03939373 0,01788236 0,02029381  Echino DN1 0,07597442 0,03145932 0,04013436 
BJA14 Echino 0,03944576 0,0173479 0,02085739  Joerop DN1 0,07607234 0,02516425 0,04676365 
ME1 Iathrip 0,03946283 0,01394223 0,02442008  IS11 HM1 0,07642595 0,03189494 0,04004127 
JO3 Iathrip 0,03946778 0,01335501 0,02499217  Sursumura HM1 0,07657898 0,03257407 0,03954365 
ME1 BJA9 18s 0,03947714 0,01508163 0,0231995  BJO12 DN1 0,07670779 0,02808475 0,04429127 
BJA32 AC21 0,03952733 0,0168277 0,02144763  Eurycope DN1 0,07826326 0,02965378 0,04411659 
Munnops BMP5 0,03953785 0,02082185 0,01735951  BJA32 HM1 0,07845669 0,02858005 0,04539799 
BJA9 18s AC25 0,03958233 0,01572033 0,02274234  Eurycope HM1 0,07846884 0,03252686 0,04120992 
Iathrip DE1 0,03966436 0,01457716 0,0239145  HA56 DN1 0,07856926 0,0325848 0,04127735 
Joerop BAC1 0,0397616 0,01690168 0,02164303  Joerop HM1 0,07888471 0,02868325 0,04562015 
Sursumura IS11 0,03993445 0,01331891 0,02549117  Munnops HM1 0,07914256 0,03311453 0,0412376 
JL1 IS3 0,04001126 0,0179083 0,02079617  Echino HM1 0,07926883 0,03258706 0,04186978 
JO3 BAC1 0,04003504 0,01506178 0,02380928  HA450 HM1 0,07929076 0,03488112 0,03955072 
MA1 JA18 0,04005846 0,0156336 0,0231714  HA56 HM1 0,07935803 0,03433967 0,04016425 
JO3 JL1 0,04007553 0,01737495 0,02143183  MP12 HM1 0,07973508 0,0319494 0,04293485 
Iathrip JL1 0,04008928 0,01451821 0,02441835  HA450 DN1 0,07979676 0,03312287 0,04181827 
MA1 BJA9 18s 0,04012997 0,01567321 0,02321102  MP9 DN1 0,08005357 0,02786122 0,04755988 
BJA32 AC4 0,04013041 0,01739028 0,02144079  Acanth Janira 0,08036689 0,02918669 0,0463219 
BMP55 BAC1 0,04013907 0,01799574 0,02089057  HM1 AC22 0,08064109 0,03489916 0,04070384 
BMP42 JA18 0,04015696 0,01684209 0,02207519  BJA14 DN1 0,08092039 0,03191622 0,04407493 
BJA32 AC7 0,0401791 0,01740907 0,02146921  BMP38 HM1 0,08096838 0,03191917 0,04411712 
JA6BC 18s IS14 0,04021016 0,01799847 0,02091258  BMP5 HM1 0,08139017 0,03495885 0,04129497 
BMP42 BJA9 18s 0,04022883 0,01688236 0,02211725  HA311 DN1 0,0814188 0,03550514 0,04074858 
BJO12 BAC10 0,04031926 0,015752 0,02332212  MP9 HM1 0,08148805 0,02957947 0,04704238 
Sursumura JA6BC 18s 0,04032314 0,01980441 0,0193043  HA311 HM1 0,08149783 0,0360969 0,04021532 
BJO12 Iathrip 0,04033837 0,01405243 0,02514141  JA18 Janira 0,08152324 0,03072934 0,04585679 
MP1 JA6BC 18s 0,04036626 0,02039472 0,01865962  BMP38 DN1 0,08159251 0,03251682 0,04406349 
BJA14 Munnops 0,04050066 0,0155769 0,02366333  BMP5 DN1 0,08183338 0,03318981 0,04357405 
BJA14 IS14 0,04052834 0,01558145 0,0236847  BJA9 18s Janira 0,08232049 0,03078979 0,04651041 
MP5 IS11 0,04054327 0,01330903 0,02607105  IS3 DN1 0,08248214 0,03657422 0,04057383 
JO3 BAC10 0,04063535 0,01276034 0,02672476  IS4 DN1 0,08273925 0,0367108 0,04068984 
BMP55 IS3 0,04070977 0,01851567 0,02082765  BJA14 HM1 0,0830058 0,03367225 0,04412005 
JL1 IS4 0,0407197 0,01795988 0,02144502  JO3 Janira 0,08349197 0,03131208 0,04699518 
BMP55 AC4 0,04073408 0,01796071 0,02146236  ME1 Janira 0,08356702 0,03419829 0,0439746 
BMP55 AC21 0,0407673 0,01739223 0,02209834  Janira JA6BC 18s 0,08472437 0,03438425 0,04484405 
Sursumura JA18 0,04077514 0,01799831 0,02149814  BMP55 Janira 0,08488742 0,03192309 0,04754487 
BMP42 BAC10 0,04080584 0,01627856 0,02329669  IS3 HM1 0,08525005 0,03941504 0,04001727 
BMP55 AC7 0,04080813 0,01797522 0,02152915  IS4 HM1 0,08546285 0,03953736 0,04009487 
BMP55 AC25 0,0408401 0,01861657 0,02092783  Janira DE1 0,08746015 0,0372871 0,04425658 
Acanth JA18 0,04107201 0,01724637 0,02248016  Janira HA55 0,08849783 0,03429833 0,04832172 
MP1 IS11 0,04122116 0,01391967 0,02606942  Janira JL1 0,08961278 0,03653786 0,0469055 
BMP38 DE2 0,04125414 0,01735109 0,02258157  BMP42 Janira 0,08974604 0,03428841 0,04943927 
MA1 Iathrip 0,04130991 0,01336111 0,02673271  MP3 Janira 0,0897503 0,03431293 0,04941195 
JA18 AC4 0,04131539 0,01795376 0,02203699  Janira Iathrip 0,09028871 0,03367029 0,05055009 
Sursumura Iathrip 0,04132352 0,01394596 0,0262271  Janira DE7 0,09039555 0,036589 0,04750397 
BMP38 BMP5 0,04134239 0,01966832 0,020253  Janira BAC1 0,09042656 0,03655199 0,04766446 
MP5 JA18 0,04136418 0,01797642 0,02204402  MP9 Janira 0,0907555 0,03305532 0,05161334 
JA18 AC7 0,04136549 0,01797824 0,02207391  MP5 Janira 0,09094134 0,03424643 0,05053169 
Iathrip HA56 0,04137258 0,01568139 0,02440392  Echino Janira 0,09101181 0,03258659 0,05233037 
BMP42 Iathrip 0,04139742 0,01397801 0,02626606  Sursumura Janira 0,09101436 0,03540787 0,04939591 
BMP55 IS4 0,0414219 0,01854993 0,02149777  Janira AC25 0,09128869 0,03721756 0,04773407 
ME1 HA55 0,04143211 0,01857064 0,02151143  MA1 Janira 0,09163508 0,03653851 0,04863793 
BMP5 JL1 0,04143861 0,02314091 0,0167752  Janira BAC10 0,09163992 0,03313663 0,05233901 
BMP5 DE7 0,04143891 0,02200416 0,01795407  Janira DE5 0,09164155 0,03656187 0,0486402 
MP3 BAC10 0,04146187 0,01684606 0,02327811  MP1 Janira 0,09168247 0,03370853 0,05170675 
Sursumura BJA9 18s 0,04146287 0,01803839 0,02211059  Janira DE2 0,09169427 0,03657037 0,04868705 
DE7 AC25 0,04148264 0,02032583 0,01976331  Eurycope Janira 0,09208947 0,03250571 0,05333895 
BMP55 HA57 0,04149779 0,01918808 0,02095605  Munnops Janira 0,09214042 0,03422344 0,05156835 
Munnops JA6BC 18s 0,04151438 0,0192037 0,02096821  MA2 Janira 0,09224459 0,0359518 0,0498165 
MA2 JA6BC 18s 0,04153027 0,01977584 0,0203824  Janira AC4 0,09313736 0,03774569 0,04876228 
BMP5 DE1 0,04168452 0,02331976 0,01689654  Janira AC7 0,09331446 0,03781246 0,04889705 
BMP38 IS14 0,04172083 0,01269876 0,02776208  MP12 Janira 0,09359654 0,03370516 0,05338876 
MA2 IS11 0,04176216 0,01501528 0,02540233  Janira AC21 0,09387681 0,03721841 0,05002418 
Acanth BAC10 0,04177024 0,01605088 0,02435879  Janira HA57 0,09589989 0,03720706 0,05175927 
Acanth AC4 0,04177454 0,01897513 0,0213641  Janira IS14 0,09619555 0,03596973 0,05327573 
Acanth BJA9 18s 0,04177534 0,0172732 0,02311848  Janira IS11 0,09636649 0,03941169 0,04981508 
IS11 DE2 0,04180556 0,01560067 0,02480646  BJO12 Janira 0,09671295 0,03787906 0,05181099 
Acanth AC7 0,04185243 0,0189988 0,02142579  Janira HA450 0,09722383 0,0389135 0,05112885 
ME1 JO3 0,04186447 0,01562731 0,02489736  BMP5 Janira 0,09744468 0,04128045 0,04875503 
Acanth AC25 0,04187011 0,01902919 0,02143069  Acanth Stenase 0,09745157 0,04269964 0,04761951 
JA18 AC21 0,04193801 0,01738339 0,02321814  Janira HA311 0,0974685 0,03898937 0,05127243 
Iathrip HA450 0,04195179 0,01623801 0,02436479  Joerop Janira 0,09800816 0,03445053 0,05662893 
JO3 AC25 0,04195983 0,0156729 0,02501762  Janira HA56 0,09800948 0,03895833 0,05173546 
MA2 Iathrip 0,04197465 0,01624843 0,02439565  JA6BC 18s Stenase 0,09827613 0,04422222 0,04679533 
BMP5 ME1 0,04199564 0,02199339 0,01850898  BJA14 Janira 0,09887715 0,03767019 0,05385293 
BJA9 18s AC4 0,04200286 0,01799344 0,02264791  BMP38 Janira 0,09889525 0,03711655 0,05448077 
DE7 BAC1 0,04200658 0,0196945 0,02090136  JA6BC 18s Lirceus 0,09961864 0,04309352 0,04908838 
JL1 AC25 0,04200883 0,01914113 0,02148317  Acanth Lirceus 0,10019293 0,0396953 0,05303478 
MA1 AC7 0,04201001 0,01796585 0,02262698  Janira AC22 0,10073004 0,04067957 0,05233342 
ME1 AC25 0,04201585 0,01858997 0,02207632  Iathrip Stenase 0,10127358 0,04235102 0,05122491 
DE7 BAC10 0,04201939 0,01911446 0,02146758  Janira IS3 0,10165116 0,03826943 0,0556336 
MP5 BAC10 0,04203953 0,01743039 0,0232625  JA6BC 18s Proasell 0,10181077 0,04377764 0,05028262 
MP3 AC7 0,0420524 0,01856588 0,02204701  Janira IS4 0,10193228 0,03782284 0,05639494 
MP5 BJA9 18s 0,04205257 0,01801508 0,02265945  Janira BAC27 0,10247895 0,03723539 0,05762614 
BJA9 18s AC7 0,04205433 0,01801798 0,02268649  BAC1 Stenase 0,10260132 0,04462802 0,05000778 
MP3 Iathrip 0,04205547 0,01455146 0,02626222  HA55 Stenase 0,10283679 0,04410926 0,05077854 
DE7 AC7 0,04208986 0,01971202 0,02089928  JA6BC 18s Asellus 0,10304316 0,04307713 0,05202118 
MP12 JA6BC 18s 0,04213521 0,01920629 0,02157404  DE5 Proasell 0,10305039 0,04121693 0,05404287 
MP3 AC25 0,04213608 0,01920484 0,02151992  BAC1 Lirceus 0,10340186 0,04350027 0,05176966 
BJO12 BAC1 0,04222262 0,01980435 0,02101081  ME1 Proasell 0,10352237 0,03942733 0,0563967 
Joerop AC25 0,04231895 0,01752881 0,02341626  Acanth Proasell 0,1036061 0,04029343 0,05537016 
Acanth BAC1 0,04240723 0,01840437 0,02257787  Iathrip Lirceus 0,10401017 0,04005247 0,05599684 
Acanth AC21 0,04243942 0,01840437 0,022601  ME1 Lirceus 0,10427929 0,04056227 0,05585397 
ME1 IS3 0,04249401 0,01849948 0,02254781  Iathrip Proasell 0,10468529 0,04009487 0,05657329 
MA1 JO3 0,04252008 0,01621805 0,02490512  Janira BJA32 0,10500646 0,0406011 0,05620125 
JL1 BAC1 0,04253086 0,01851715 0,02261622  AC25 Stenase 0,10554484 0,04532473 0,05192702 
MA1 BAC10 0,04253173 0,01565128 0,02552314  DE7 Proasell 0,10573905 0,04001017 0,05765306 
JL1 BAC10 0,04253764 0,01678465 0,02435324  DE7 Lirceus 0,10584132 0,04232794 0,05531613 
ME1 BAC1 0,04253838 0,01795823 0,02320816  DE5 Lirceus 0,10591385 0,04354726 0,05408781 
ME1 BAC10 0,04254641 0,01622077 0,02494938  BJO12 Stenase 0,10597067 0,04472059 0,05288126 
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MA1 AC4 0,04256306 0,0185278 0,02257818  BAC1 Proasell 0,10610371 0,04355832 0,0541189 
Munnops JA18 0,04257645 0,01739519 0,02377749  AC25 Lirceus 0,10635302 0,04420443 0,05367197 
MA1 AC21 0,04258229 0,017378 0,02377119  JL1 Proasell 0,10647438 0,04292512 0,05519569 
Iathrip DE2 0,04258349 0,0151024 0,02616534  BAC10 Lirceus 0,10679478 0,04353448 0,05476484 
ME1 AC21 0,04258694 0,01852486 0,02262769  HA55 Lirceus 0,10695578 0,04298497 0,05544608 
JA6BC 18s BAC27 0,04262708 0,01740624 0,02382124  BMP55 Stenase 0,10711721 0,04509972 0,05339408 
BJA9 18s AC21 0,04262719 0,01742244 0,02383158  MP5 Stenase 0,10712862 0,04453826 0,05397579 
MP5 Iathrip 0,04263104 0,01512257 0,0262388  BMP55 Proasell 0,10714497 0,04170121 0,05693101 
JA18 DE7 0,04263254 0,01912148 0,02202668  Joerop Stenase 0,10728781 0,04116917 0,05771105 
MP3 AC4 0,04264078 0,01854942 0,02263426  AC4 Stenase 0,10742684 0,04581271 0,05298669 
MA1 AC25 0,04264219 0,01801485 0,02323428  AC7 Stenase 0,10763595 0,04588264 0,05310445 
DE7 AC4 0,04264387 0,02027907 0,02085302  ME1 Stenase 0,10766545 0,0445831 0,05461411 
Sursumura BAC10 0,04265489 0,01742866 0,02386635  BMP55 Lirceus 0,10782402 0,04166732 0,05756563 
DE7 AC21 0,04266318 0,0191244 0,02203888  JL1 Lirceus 0,10784372 0,0440513 0,05518653 
MP3 BAC1 0,04268526 0,01858765 0,02267911  MP5 Lirceus 0,10785405 0,04226448 0,0569698 
JA6BC 18s DE5 0,04269508 0,01801435 0,02326882  Iathrip Asellus 0,10811356 0,04177029 0,05769382 
BJA9 18s DE7 0,04270897 0,01917556 0,022064  ME1 Asellus 0,10823863 0,04054273 0,0593082 
Acanth IS11 0,04286956 0,01480209 0,02664233  AC4 Lirceus 0,10828355 0,04530471 0,05411712 
Munnops IS11 0,04300831 0,01503962 0,02658867  AC7 Lirceus 0,10842434 0,04535193 0,05419328 
JA18 IS14 0,04311876 0,01562337 0,02606745  MA2 Lirceus 0,10843415 0,04112647 0,05878619 
MA2 JA18 0,04313165 0,01620712 0,02548967  DE1 Lirceus 0,10846039 0,04257829 0,05727003 
MA1 BAC1 0,0431639 0,01739482 0,02435745  Acanth Asellus 0,10849365 0,04204281 0,05774918 
ME1 AC4 0,0431648 0,01909951 0,02257563  BMP42 Lirceus 0,10855997 0,04170122 0,05820848 
IS3 DE7 0,04318172 0,02078411 0,02078572  IS14 Proasell 0,10856134 0,04177999 0,05821952 
BJA9 18s IS14 0,04319587 0,01566285 0,02610562  DE5 Stenase 0,10859434 0,04697308 0,05289579 
Munnops Iathrip 0,04321189 0,01570033 0,02617403  MP5 Proasell 0,10859887 0,04233412 0,0575476 
BMP5 MA1 0,0432271 0,02198214 0,01965425  DE7 Stenase 0,10863532 0,04636368 0,05355044 
MP3 JA18 0,04322935 0,0168312 0,02496778  BJO12 Lirceus 0,1087583 0,04188235 0,05822335 
HA55 BAC10 0,0432355 0,01796415 0,0238172  BAC1 Asellus 0,10877181 0,04406558 0,05587829 
DE5 AC25 0,04323675 0,0180019 0,02381452  BJO12 Proasell 0,10883859 0,04315122 0,0570426 
ME1 IS4 0,04323695 0,01855783 0,02323505  BAC10 Stenase 0,10885341 0,04584303 0,05418985 
ME1 AC7 0,04324335 0,01911093 0,02264328  AC21 Stenase 0,10888183 0,04531112 0,05489349 
Munnops BJA9 18s 0,04326763 0,01742771 0,02439664  DE1 Proasell 0,10896607 0,04024076 0,0602004 
HA55 BAC1 0,04326961 0,02025482 0,02150406  BJA32 Stenase 0,10896976 0,04531519 0,05491503 
MP1 JA18 0,0432776 0,01858396 0,02321556  Munnops Lirceus 0,10903469 0,03990225 0,06048345 
MP1 BAC10 0,04334182 0,01803022 0,02384869  AC25 Proasell 0,10906927 0,04426954 0,05602241 
DE1 BAC10 0,0433707 0,01745537 0,02447683  MA2 Proasell 0,10911217 0,04115931 0,0593277 
BMP42 HA55 0,0434139 0,01978098 0,02219769  IS14 Lirceus 0,10918716 0,04288823 0,0575966 
DE1 AC25 0,04343178 0,01980003 0,02216487  JA18 Lirceus 0,10927994 0,04228568 0,05820707 
HA55 DE7 0,04349153 0,02498478 0,01687424  MP1 Lirceus 0,10931298 0,04170491 0,05882369 
Echino JA6BC 18s 0,04350634 0,0204279 0,02164601  MP3 Proasell 0,10934068 0,04116271 0,05942735 
BJO12 AC21 0,04350761 0,02041492 0,02156116  BMP42 Proasell 0,10937692 0,0417813 0,05879932 
Proasell Asellus 0,04355675 0,01562166 0,0265646  JA18 Stenase 0,10938714 0,04577358 0,05469789 
BJA14 Eurycope 0,04362403 0,01732266 0,02486213  BMP42 Stenase 0,10939584 0,04576285 0,05464618 
DE5 BAC1 0,04375686 0,01738311 0,02494444  DE2 Lirceus 0,10948037 0,04409559 0,05648359 
MA2 BJA9 18s 0,04382326 0,01624391 0,02611463  BJA9 18s Lirceus 0,10948899 0,04239168 0,05832146 
ME1 HA57 0,0438408 0,0168503 0,02555801  AC21 Lirceus 0,10967165 0,04478476 0,05595134 
DE5 AC21 0,0438479 0,01854216 0,02377905  Munnops Proasell 0,10970914 0,0399383 0,06102223 
Iathrip IS14 0,04385462 0,01569263 0,02676082  MP3 Lirceus 0,10995126 0,04111756 0,06002507 
BMP42 JO3 0,04385471 0,01742464 0,024976  MP1 Proasell 0,10998902 0,0417416 0,05937659 
HA57 BAC1 0,04386709 0,01968024 0,02265183  Sursumura Stenase 0,11002194 0,04688957 0,05401214 
MP3 AC21 0,04388162 0,01798591 0,02437997  Joerop Lirceus 0,11023307 0,04124241 0,06012078 
IS4 DE7 0,04390165 0,02084866 0,02145581  BJA9 18s Stenase 0,11027651 0,0458672 0,05538512 
BJA14 BMP5 0,04391925 0,02487628 0,01734963  Munnops Stenase 0,11031734 0,04275637 0,05860704 
MP3 BJA9 18s 0,04392276 0,01686499 0,02559049  Acanth BST28 0,11035538 0,04508966 0,05614487 
MP1 BAC1 0,04395122 0,01976618 0,02268389  DE5 Asellus 0,11061358 0,04412164 0,05756692 
MA1 HA55 0,04395367 0,01973742 0,02267606  MA1 Lirceus 0,11063196 0,04404469 0,05755306 
JA18 DE1 0,0439586 0,01742535 0,02504179  DE2 Proasell 0,1106619 0,04178018 0,05997578 
Echino Iathrip 0,04396947 0,01688673 0,02567443  Sursumura Lirceus 0,11068501 0,04287084 0,05882838 
MP1 BJA9 18s 0,04397189 0,018624 0,02383663  BJO12 Asellus 0,11069714 0,04184971 0,06002596 
JA6BC 18s HA450 0,04397331 0,01974942 0,02268795  MP1 Stenase 0,11075864 0,04576005 0,05581386 
DE1 BAC1 0,04398052 0,01917948 0,02331706  Eurycope Proasell 0,1107714 0,04409713 0,05760928 
Eurycope JA6BC 18s 0,0440239 0,01979672 0,02276022  Acanth ST1 0,11087935 0,04560223 0,056026 
Sursumura HA55 0,04403782 0,0209149 0,02162548  AC4 Proasell 0,11100265 0,04535936 0,05646769 
Joerop AC4 0,04409328 0,01806257 0,02450145  AC7 Proasell 0,11114694 0,04538438 0,05656909 
Lirceus Asellus 0,0441354 0,01442511 0,02831307  HA55 Proasell 0,11124357 0,04479633 0,05725189 
Joerop AC7 0,04414724 0,01808638 0,02452966  MA1 Proasell 0,11129273 0,04292667 0,05930652 
Eurycope IS11 0,04428025 0,016768 0,02601465  JL1 Stenase 0,11132429 0,04806103 0,05400852 
IS3 DE5 0,04436398 0,02022108 0,02252387  Sursumura Proasell 0,11136233 0,04291568 0,05934628 
MA1 IS3 0,04438042 0,01907584 0,02370253  Eurycope Lirceus 0,11145469 0,04406455 0,05824589 
JO3 AC4 0,0443805 0,01794113 0,02492494  JA18 Proasell 0,11151642 0,04415759 0,05820419 
JL1 AC4 0,04439478 0,01909248 0,02372353  Echino Stenase 0,11151685 0,04577809 0,0565013 
MP5 AC4 0,04440746 0,01681707 0,02611704  BAC10 Proasell 0,11161757 0,04359175 0,05888603 
DE5 AC4 0,04442593 0,01911334 0,02372721  AC25 Asellus 0,11175065 0,04476586 0,05779552 
BMP42 IS3 0,04444059 0,01853431 0,02435829  MP9 Lirceus 0,11179976 0,04337677 0,05924936 
JL1 AC7 0,04444874 0,01910551 0,02376475  BMP55 Asellus 0,11188693 0,04283663 0,05984177 
Sursumura JO3 0,04444919 0,01857188 0,02437522  JL1 Asellus 0,11189467 0,04403415 0,05871462 
JO3 AC7 0,04446128 0,01797148 0,02498856  MP3 Stenase 0,11198489 0,04400079 0,05879393 
MP5 AC7 0,04446145 0,01682904 0,02616169  MP12 Stenase 0,11205401 0,0457193 0,05700784 
MP12 JA18 0,0444684 0,0179878 0,0249229  AC22 Stenase 0,11233677 0,04754964 0,05532191 
DE5 AC7 0,04450689 0,01913054 0,0237982  BJA9 18s Proasell 0,11241229 0,0442473 0,05890066 
BMP42 BAC1 0,04451522 0,01801646 0,02505269  AC21 Proasell 0,11246845 0,04485448 0,05834902 
Eurycope BAC1 0,04451877 0,0208771 0,02207929  HA55 Asellus 0,11247032 0,04411382 0,05899566 
Eurycope BAC10 0,04452585 0,0191482 0,02383119  MA2 Stenase 0,11261321 0,04629586 0,0569407 
MP12 Iathrip 0,04452639 0,01570288 0,02740236  DE1 Stenase 0,11266755 0,04776157 0,05543603 
MP12 BJA9 18s 0,04454819 0,0180339 0,02497031  DE7 Asellus 0,11273723 0,04410677 0,05941058 
BJA9 18s DE1 0,04465562 0,01746546 0,02566098  IS14 Stenase 0,11274108 0,04693208 0,05640419 
MP1 AC25 0,04466539 0,0203981 0,02271554  JO3 Stenase 0,11275738 0,04633884 0,05698792 
Joerop Iathrip 0,0446776 0,0117116 0,03165301  MA1 Stenase 0,11276003 0,04805731 0,055156 
BJO12 AC4 0,04470848 0,02097883 0,02210488  Echino Proasell 0,11295426 0,04296415 0,06065398 
HA57 DE7 0,0447101 0,02441188 0,01860524  Echino Lirceus 0,11295604 0,04291318 0,06073702 
Joerop AC21 0,0447225 0,01749559 0,02567628  MA2 Asellus 0,11313759 0,04169052 0,06222027 
BJO12 AC7 0,04479045 0,02102007 0,02216348  BJA32 Lirceus 0,11313869 0,04534001 0,05835558 
BJO12 AC25 0,0447923 0,02043446 0,02278007  Janira HM1 0,11328043 0,04652903 0,05705755 
Acanth JO3 0,0448287 0,01781301 0,02542451  HA57 Lirceus 0,11329206 0,04481419 0,05901746 
MP12 IS11 0,04493587 0,01620125 0,02718799  IS14 Asellus 0,11331683 0,04287847 0,0611495 
MA2 JO3 0,04498883 0,01678881 0,02664934  JO3 Lirceus 0,11339914 0,04287722 0,06113788 
DE5 BAC10 0,04499226 0,01565038 0,02783336  Eurycope Stenase 0,11342432 0,04690608 0,05700555 
Acanth BJA32 0,04499526 0,01665458 0,02683126  DE2 Stenase 0,11359098 0,04810908 0,05583519 
Echino IS11 0,04500636 0,01683061 0,02666312  BAC10 Asellus 0,11362165 0,0440761 0,06008949 
JL1 AC21 0,04501992 0,01852044 0,02490448  AC4 Asellus 0,11368621 0,04582978 0,05827002 
MP5 AC21 0,04503276 0,0162477 0,02730717  JA6BC 18s ST1 0,11370455 0,05017643 0,05376654 
JO3 AC21 0,04503305 0,01738537 0,02613041  Joerop Proasell 0,11372711 0,04247353 0,06186023 
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Iathrip DE5 0,04506074 0,015694 0,02791373  JA6BC 18s BST28 0,11382749 0,05079852 0,05323784 
MP5 JO3 0,04506554 0,01855578 0,02494134  DE1 Asellus 0,1138301 0,04254976 0,06196211 
IS14 AC4 0,04509996 0,02026867 0,02316447  MP9 Proasell 0,11383471 0,0434311 0,06093067 
MA1 IS4 0,04510361 0,01913707 0,02440382  AC7 Asellus 0,11390854 0,04590007 0,05839247 
BMP42 AC4 0,04511211 0,01799567 0,02557665  MP12 Lirceus 0,11402585 0,04282528 0,06172421 
IS4 DE5 0,04511448 0,02027543 0,02321444  MP12 Proasell 0,11417229 0,04290503 0,06173994 
DE2 BAC10 0,04511738 0,01914418 0,02437173  BAC27 Lirceus 0,11453161 0,04652091 0,05838813 
BMP42 IS4 0,04513803 0,01857331 0,02504032  HA57 Stenase 0,11461942 0,04705936 0,05785385 
MP12 BAC10 0,04513944 0,01800538 0,02557299  MP5 Asellus 0,11462109 0,04227968 0,06282698 
IS14 AC25 0,04514121 0,01915163 0,02440272  AC22 Lirceus 0,11464675 0,04875936 0,05586563 
IS14 AC7 0,04515489 0,02028774 0,02320554  MA1 Asellus 0,1146974 0,04404193 0,0610573 
JA6BC 18s IS11 0,04516652 0,01916592 0,0244005  BMP42 Asellus 0,11472792 0,04172631 0,06349446 
BMP42 AC7 0,04516708 0,01800989 0,02561827  MP3 Asellus 0,114785 0,04230274 0,06293812 
Echino JA18 0,04519947 0,01919757 0,02441739  MP1 Asellus 0,11482573 0,04290075 0,06231194 
HA55 AC25 0,04521589 0,02089151 0,02271231  IS11 Proasell 0,11484791 0,04471852 0,06049736 
BMP42 AC25 0,0452302 0,01864385 0,0250871  Munnops Asellus 0,11514088 0,04107135 0,06452648 
MP1 HA55 0,0452332 0,02034654 0,02327227  AC21 Asellus 0,11515798 0,04530953 0,0601571 
Eurycope AC25 0,04523383 0,02150445 0,02210848  ST1 Lirceus 0,11525343 0,03956602 0,06634282 
DE1 AC4 0,04523949 0,01978451 0,02386786  BJA32 Proasell 0,11534245 0,04541909 0,06018556 
MP5 HA55 0,0452458 0,02092062 0,02274244  Sursumura Asellus 0,1153546 0,04286307 0,06284679 
JA6BC 18s HA56 0,04525138 0,02034873 0,02330339  BST28 Lirceus 0,11537558 0,04017373 0,06582373 
DE1 AC7 0,04532232 0,01980515 0,02393298  JA18 Asellus 0,11542021 0,0428945 0,06292656 
MP9 IS11 0,04541184 0,01444577 0,02950558  BMP38 Lirceus 0,11547922 0,04692719 0,05864576 
JO3 IS14 0,04561708 0,01621721 0,02782939  JO3 Proasell 0,11557812 0,04472784 0,06109276 
Sursumura IS3 0,04563355 0,01910405 0,02491641  BMP38 Proasell 0,11615998 0,04698528 0,0591738 
IS14 BAC1 0,04565899 0,01852831 0,02553573  IS11 Lirceus 0,1163132 0,04583742 0,06053725 
Eurycope Iathrip 0,04567472 0,0156874 0,02852268  BJA9 18s Asellus 0,11632544 0,04297996 0,06362949 
Munnops BAC1 0,04568408 0,01857458 0,02553238  Janira DN1 0,11637284 0,04474856 0,06160166 
MA1 BJA32 0,0456964 0,01684287 0,02729624  Proasell Astacus 0,11643703 0,04123265 0,06538953 
Acanth HA55 0,04570851 0,01965704 0,02447608  MP9 Stenase 0,11648335 0,04620356 0,06029118 
HA57 BAC10 0,04571204 0,0185458 0,0255359  Lirceus Astacus 0,11651013 0,04125131 0,06548432 
Munnops BAC10 0,04572461 0,01800182 0,02612426  BJA32 Asellus 0,11666704 0,0459246 0,06074028 
JO3 DE7 0,04572513 0,01971404 0,02434596  MP12 Asellus 0,11681082 0,04287975 0,06406558 
MP5 BAC1 0,04572697 0,01915487 0,0250057  Echino Asellus 0,1169342 0,0435058 0,06354018 
Eurycope AC4 0,04573363 0,02085611 0,02319315  DE2 Asellus 0,11693702 0,0446873 0,06234225 
BMP42 AC21 0,04573973 0,01742806 0,02676142  BAC27 Stenase 0,11729857 0,04885517 0,05849511 
MP1 AC7 0,04575552 0,0197251 0,02435434  HA56 Lirceus 0,11746212 0,04709673 0,06013634 
Eurycope AC21 0,04577111 0,02029551 0,02382355  AC22 Proasell 0,11746634 0,04882977 0,05824223 
MP1 AC4 0,04578326 0,01973282 0,02437481  HA56 Stenase 0,11749206 0,04938953 0,05780003 
ME1 BJO12 0,04579752 0,01810103 0,02613737  HA57 Proasell 0,11755099 0,04661156 0,0607757 
HA57 AC25 0,04581513 0,02031725 0,02385534  Joerop Asellus 0,11776581 0,04185056 0,06604314 
BMP55 HA450 0,04581514 0,02090578 0,0232451  ST1 Proasell 0,11800354 0,04017397 0,06803846 
Iathrip HA311 0,04581651 0,01858393 0,02559696  IS3 Proasell 0,11803823 0,04993797 0,0574631 
Eurycope AC7 0,04581716 0,02088143 0,02326023  HA450 Stenase 0,11807878 0,04991819 0,05772723 
JL1 HA55 0,04582368 0,02319385 0,02090832  HA450 Lirceus 0,118126 0,04765331 0,06007538 
BMP55 HA56 0,04582389 0,02033425 0,02383024  BST28 Proasell 0,11828117 0,04082515 0,06759579 
MP3 HA55 0,0458508 0,02036827 0,02386227  HA311 Stenase 0,11837941 0,05000662 0,05787183 
JA6BC 18s AC22 0,04586221 0,0209152 0,02327472  Stenase Astacus 0,11853626 0,04471305 0,06356651 
BMP42 HA57 0,04586788 0,0192194 0,0250902  BMP38 Stenase 0,11872008 0,04856896 0,05973929 
BMP5 DE2 0,04586834 0,02432794 0,01969557  IS11 Asellus 0,11890863 0,04522648 0,06347143 
Echino BAC10 0,04587392 0,01920903 0,02504092  HA56 Proasell 0,11896649 0,04771937 0,06074335 
MP12 AC25 0,04587723 0,02036845 0,02385522  Eurycope Asellus 0,11896995 0,04521376 0,06348003 
DE1 AC21 0,04589637 0,01921703 0,025085  BJA14 Lirceus 0,11904669 0,04704629 0,0616747 
Echino BJA9 18s 0,0458997 0,01923825 0,0250365  IS4 Proasell 0,11911417 0,05009851 0,05831912 
Eurycope JA18 0,04623242 0,01622456 0,02842794  IS11 Stenase 0,11916989 0,05101291 0,05752585 
Munnops JO3 0,04625383 0,0179642 0,0266456  ME1 ST1 0,11934847 0,04574658 0,06320599 
JA18 BJA32 0,04631639 0,01628874 0,02849217  BMP38 Asellus 0,11949079 0,04687938 0,06209449 
MP3 IS3 0,04633453 0,02084651 0,02374428  JO3 Asellus 0,11949138 0,04345627 0,06581395 
DE2 BAC1 0,04634455 0,02086185 0,02379056  IS3 Lirceus 0,11951674 0,0510732 0,05753079 
Sursumura BAC1 0,04634475 0,01916085 0,02561725  HA450 Proasell 0,11955336 0,04826361 0,06066855 
BJA32 HA55 0,04635789 0,01739228 0,02735528  ME1 BST28 0,11963256 0,04639676 0,06275504 
HA55 AC4 0,04636425 0,02142445 0,02318828  BJA14 Proasell 0,11980893 0,04711114 0,06225453 
HA55 AC7 0,04636454 0,0214348 0,02317618  ST1 Stenase 0,12008312 0,04360245 0,06629389 
MP12 AC4 0,04637464 0,01972206 0,02492901  BAC27 Proasell 0,1201001 0,04660314 0,06314674 
Sursumura IS4 0,04638994 0,01915871 0,02563565  AC22 Asellus 0,12017303 0,04936106 0,06005911 
MP12 BAC1 0,04639518 0,01973808 0,02498545  BST28 Stenase 0,12036615 0,04426233 0,0658604 
BJA9 18s BJA32 0,04639967 0,01632658 0,02854614  JL1 ST1 0,12038628 0,04980993 0,05968935 
MA2 AC25 0,04642375 0,02091953 0,02380933  IS4 Lirceus 0,1204415 0,0511928 0,05832291 
MP12 AC7 0,04643123 0,01973234 0,02496897  HA311 Lirceus 0,12049471 0,04775506 0,06199278 
BMP5 DE5 0,04643233 0,02431086 0,02025456  JL1 BST28 0,12059505 0,05044642 0,05917759 
IS3 DE1 0,04643939 0,0208924 0,02385553  MP9 Asellus 0,12066445 0,04452715 0,06560074 
MP5 AC25 0,04644514 0,01978304 0,0250457  IS3 Stenase 0,12090834 0,05505802 0,05448091 
BMP55 BJA32 0,0464909 0,0208955 0,02385673  HA57 Asellus 0,12094834 0,04708177 0,06312415 
HA55 DE2 0,04649622 0,02206888 0,02269738  BAC1 ST1 0,12095609 0,0523096 0,05759638 
MP1 HA57 0,04657127 0,02096492 0,02391992  HA311 Proasell 0,12113788 0,04717406 0,06317439 
BMP55 HA311 0,04658009 0,02210262 0,02273964  BAC1 BST28 0,12124643 0,05297064 0,05713728 
BJO12 JA6BC 18s 0,04663109 0,01697684 0,02805252  BAC27 Asellus 0,12143135 0,04710742 0,06377633 
MP5 IS3 0,0468828 0,01967254 0,02550217  BJA14 Stenase 0,12169026 0,04871558 0,06221125 
HM1 DN1 0,04689869 0,01741227 0,02787663  IS4 Stenase 0,12199752 0,05524425 0,05536228 
Eurycope BJA9 18s 0,04693223 0,01625974 0,02905255  IS3 Asellus 0,12212069 0,05048988 0,0604277 
MA2 BAC1 0,04694006 0,02028856 0,02493013  BJA14 Asellus 0,12236203 0,0458428 0,06576979 
MP3 JO3 0,04694079 0,01740465 0,02786476  HA56 Asellus 0,12246832 0,04941867 0,06190361 
Sursumura AC4 0,04694177 0,01913311 0,02614284  IS14 ST1 0,12251556 0,04867873 0,06268848 
MA2 BAC10 0,04694887 0,01855824 0,02668905  AC25 ST1 0,1226262 0,05303615 0,05827586 
IS14 AC21 0,04696162 0,01969928 0,02549881  IS14 BST28 0,12264802 0,04929388 0,06215201 
MP1 IS3 0,04696215 0,02028663 0,02492346  AC25 BST28 0,12292153 0,05369379 0,05781731 
BJA32 JL1 0,04696966 0,01917925 0,02612319  IS4 Asellus 0,12321346 0,05063153 0,06129789 
MP9 JA6BC 18s 0,04697128 0,0168387 0,02851718  AC4 ST1 0,12329571 0,05528589 0,05636385 
BMP5 MA2 0,04698377 0,02313788 0,02199041  HM1 Lirceus 0,12331138 0,05116637 0,0607259 
MP1 JO3 0,04699333 0,01916188 0,02611485  AC7 ST1 0,12353948 0,05536557 0,05648669 
MA2 AC21 0,04699434 0,02085461 0,02437783  AC4 BST28 0,12359273 0,05594499 0,05589865 
JA18 HA55 0,04699747 0,02028135 0,02501433  AC7 BST28 0,12367439 0,05597644 0,05593188 
MP1 AC21 0,0470024 0,01915918 0,02610731  HA450 Asellus 0,12374995 0,04996489 0,06243196 
Sursumura AC7 0,04702798 0,01915765 0,02622197  BMP5 Proasell 0,12389832 0,05237449 0,05996474 
DE2 AC25 0,04703597 0,02148495 0,02379898  BJO12 BST28 0,1239218 0,05178507 0,06056846 
MP3 IS4 0,04703734 0,02088596 0,02439592  HA311 Asellus 0,12405801 0,05004271 0,06255594 
BMP5 IS14 0,04705026 0,02428883 0,02084118  AC21 ST1 0,12410118 0,05478014 0,05762755 
Sursumura AC25 0,04706474 0,01979245 0,0256528  Asellus Astacus 0,12421858 0,0442458 0,06895861 
Echino BAC1 0,04710518 0,02094424 0,02444789  BMP55 BST28 0,12429287 0,05049271 0,06228577 
MP12 HA55 0,04712045 0,02036436 0,02505224  AC21 BST28 0,12431852 0,05541094 0,05712125 
IS4 DE1 0,04717271 0,02094068 0,02453232  BJO12 ST1 0,12431973 0,05111562 0,06161776 
Echino HA55 0,04724165 0,02156563 0,02397206  ST1 Asellus 0,12448452 0,04485476 0,0686098 
BJA14 IS11 0,04739417 0,01906072 0,02657887  BMP5 Lirceus 0,1245963 0,05234923 0,06058822 
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IS14 BAC10 0,04752304 0,01795613 0,02783874  HM1 Stenase 0,12466532 0,05287958 0,06001369 
MP9 BAC10 0,04753039 0,01740205 0,02844835  BST28 Asellus 0,12477947 0,04550666 0,06816778 
Iathrip BAC27 0,04753398 0,01684222 0,0290882  BMP55 ST1 0,12548435 0,05098666 0,06273752 
Iathrip AC22 0,04755122 0,01740383 0,02843474  Iathrip ST1 0,12571928 0,0488347 0,06534627 
MA2 AC4 0,04757253 0,02142429 0,02431936  Iathrip BST28 0,12593889 0,04947335 0,06485156 
HA57 AC4 0,04757992 0,02085369 0,02491003  Munnops BST28 0,12596452 0,04695328 0,06750152 
ME1 BJA32 0,04759823 0,01858824 0,02731474  BJA32 ST1 0,12605204 0,05299128 0,06113251 
Sursumura AC21 0,04759961 0,01857352 0,02736522  MA1 ST1 0,12608525 0,0510138 0,06324366 
MP5 IS4 0,04761484 0,01971416 0,02619384  DE1 ST1 0,12611406 0,05133112 0,06300234 
MA1 HA57 0,04762347 0,01858834 0,02730938  BJA32 BST28 0,12618947 0,05360947 0,06060494 
Munnops AC25 0,04763856 0,01919258 0,0267333  HM1 Proasell 0,12622191 0,05185279 0,06246478 
JL1 HA57 0,04765234 0,02147162 0,02439234  MA1 BST28 0,12630486 0,05166135 0,06276462 
MA2 AC7 0,04765949 0,02144465 0,02439052  DE1 BST28 0,12641847 0,05199761 0,06254704 
HA57 AC7 0,0476669 0,02087365 0,02498566  MP12 BST28 0,12648095 0,05169465 0,06291835 
Echino AC4 0,04766784 0,01975678 0,02613802  JA18 BST28 0,12653081 0,05166191 0,06289078 
JO3 DE1 0,0476827 0,01801193 0,0279492  Joerop BST28 0,12656295 0,04828205 0,06654911 
ME1 HA311 0,0476875 0,01977115 0,02617957  BAC10 ST1 0,12667502 0,05234989 0,06235202 
Munnops HA57 0,04769412 0,02093871 0,02500185  BJA9 18s BST28 0,12677677 0,05178212 0,06299736 
MP1 IS4 0,04769567 0,02032327 0,02560487  MA2 ST1 0,1268259 0,05158727 0,0632318 
BJA9 18s HA55 0,04770138 0,02033048 0,02563574  HA55 ST1 0,12684622 0,05242262 0,0624571 
Sursumura HA57 0,04770415 0,02035019 0,02566124  BMP5 Stenase 0,12689042 0,05753061 0,05697212 
HA57 DE2 0,04771397 0,02150975 0,02441155  BAC10 BST28 0,12689674 0,0529958 0,06188044 
MP5 HA57 0,04773128 0,02036144 0,02566508  HA55 BST28 0,12698486 0,05303922 0,06189844 
Munnops HA55 0,04774315 0,02151325 0,02446798  JA18 ST1 0,12700678 0,05102846 0,06398735 
Echino AC7 0,04775515 0,01977096 0,02621491  Joerop ST1 0,12703896 0,04764525 0,06763931 
BJO12 BJA32 0,04782193 0,01584609 0,03039194  MP5 BST28 0,12705271 0,05053842 0,06466193 
Echino AC25 0,04782954 0,02157814 0,0244828  AC22 BST28 0,1270946 0,05590362 0,05883406 
HA450 BAC10 0,04817107 0,02083487 0,02549586  MA2 BST28 0,12713063 0,05225531 0,06277721 
MP12 JO3 0,04818596 0,01856558 0,02781944  Munnops ST1 0,12723514 0,04748539 0,06799932 
HA55 AC21 0,0482007 0,02085778 0,02551116  JO3 BST28 0,12735969 0,05228908 0,06293041 
JA18 HA57 0,04820479 0,01856246 0,02792066  DE5 ST1 0,12745577 0,05156995 0,06378921 
JA18 DE2 0,04820931 0,02029592 0,0260945  Echino BST28 0,12753344 0,05295411 0,06244596 
JO3 BJA32 0,04821394 0,01688738 0,0296847  BMP42 BST28 0,12764342 0,04938014 0,0664314 
BJA32 HA56 0,04822847 0,01799403 0,02852743  DE7 ST1 0,12768364 0,05220536 0,06328005 
HA57 AC21 0,04823855 0,020289 0,02613039  JO3 ST1 0,1277512 0,05162413 0,06397606 
MP12 AC21 0,04824078 0,01915329 0,0272757  DE5 BST28 0,127762 0,0522336 0,0633446 
BJA14 AC25 0,04825986 0,02033477 0,02615214  MP1 BST28 0,12783518 0,05059947 0,06526171 
BMP38 JA6BC 18s 0,04831523 0,02032163 0,02619413  MP3 BST28 0,12784016 0,05055567 0,06525944 
BJA14 JA6BC 18s 0,04831779 0,0203196 0,02619214  MP12 ST1 0,12784104 0,05223678 0,06344319 
MA1 BJO12 0,048348 0,0175015 0,02909455  DE7 BST28 0,12790664 0,05285326 0,06280599 
JA6BC 18s HA311 0,04850107 0,02324778 0,02333521  DE2 BST28 0,12794739 0,05172243 0,06406035 
BMP38 IS11 0,04857138 0,01732976 0,02946688  BJA9 18s ST1 0,12794848 0,05113276 0,06467745 
HA55 DE1 0,04857863 0,02391602 0,02279606  AC22 ST1 0,12832466 0,05581793 0,05991579 
MP9 JA18 0,04863162 0,01505914 0,03187878  MP5 ST1 0,12832774 0,05106051 0,06516326 
MP9 Iathrip 0,04868443 0,01334799 0,03372971  DE2 ST1 0,12838936 0,05162575 0,06452576 
Eurycope JO3 0,04871483 0,01681422 0,03015443  Echino ST1 0,1288133 0,05348111 0,06294888 
MP9 BAC1 0,04872199 0,01797154 0,02902414  BMP42 ST1 0,12908734 0,04994821 0,06701279 
Munnops IS3 0,04872524 0,0202392 0,02659974  MP1 ST1 0,12919635 0,05115046 0,06581939 
JA18 DE5 0,0487282 0,01797369 0,02896199  MP3 ST1 0,1292014 0,05111052 0,06581628 
MA2 IS3 0,04874435 0,02081248 0,02603228  DN1 Proasell 0,12974267 0,05298675 0,06423149 
BJA32 IS14 0,04878395 0,0168476 0,03019525  DN1 Lirceus 0,129746 0,05294473 0,06426483 
HA56 BAC10 0,04879918 0,02026835 0,02668772  BMP5 Asellus 0,13025285 0,05352222 0,06411467 
ME1 HA450 0,04881154 0,01972956 0,02726842  Sursumura ST1 0,13041478 0,05107411 0,06694905 
BJA32 HA450 0,04883746 0,01855877 0,02850203  Sursumura BST28 0,13064303 0,05171343 0,0664506 
ME1 HA56 0,04885047 0,01916519 0,02788137  IS3 ST1 0,13087295 0,05744334 0,0603061 
Echino JO3 0,04889983 0,01976327 0,02729394  HM1 Asellus 0,13088356 0,05060011 0,06773291 
BJA9 18s HA57 0,04891131 0,01860655 0,02854641  BAC27 ST1 0,13111918 0,05589302 0,06235765 
BJA9 18s DE2 0,04891591 0,02034169 0,02671331  IS3 BST28 0,13118957 0,05811227 0,05984322 
Echino AC21 0,04894756 0,01918918 0,02794942  BAC27 BST28 0,13134995 0,05652032 0,06185513 
BJA32 DE7 0,04897461 0,02260295 0,02439025  DN1 Stenase 0,13164106 0,05461462 0,06412656 
HA56 DE7 0,04898889 0,02323107 0,02383017  IS4 ST1 0,13200663 0,05757867 0,06113121 
Acanth BJO12 0,04902765 0,01973676 0,02740767  IS4 BST28 0,1321516 0,05820578 0,0605974 
Joerop BJA32 0,04904143 0,01285107 0,03451645  Iathrip Astacus 0,13218158 0,04993933 0,06957278 
HA57 DE1 0,04916196 0,02276051 0,02454183  HA57 ST1 0,13259195 0,05422194 0,06538102 
Joerop BAC27 0,04919302 0,02043811 0,02685695  IS11 ST1 0,13268399 0,05454434 0,06497926 
MP9 BJA9 18s 0,04933636 0,01509057 0,03251028  HA57 BST28 0,13282563 0,05486637 0,06487872 
BJA14 BAC1 0,04939243 0,01971318 0,02786053  BJA14 BST28 0,1328851 0,05516302 0,06450442 
BJA9 18s DE5 0,04943469 0,01801323 0,02958618  IS11 BST28 0,1330047 0,05520665 0,06452376 
Acanth IS3 0,04945271 0,02193341 0,02550529  HA450 ST1 0,13319179 0,05471571 0,06531148 
HA450 BAC1 0,04945942 0,02256875 0,02494581  JA6BC 18s Astacus 0,13319431 0,04940386 0,07115531 
DE2 AC4 0,04946179 0,02144907 0,02606385  DN1 Asellus 0,13329108 0,05469993 0,06533215 
Munnops IS4 0,04949302 0,02029197 0,02732192  Eurycope BST28 0,13335563 0,05169204 0,06876577 
HA56 BAC1 0,0494989 0,02201527 0,02555429  HA450 BST28 0,13351499 0,05539048 0,06486835 
MA2 IS4 0,04951249 0,02088088 0,02674016  MP9 BST28 0,13369074 0,05041099 0,07034879 
JO3 HA55 0,04952006 0,02087341 0,02676833  BJA14 ST1 0,13405658 0,05449774 0,06616679 
Echino IS3 0,04953058 0,02319 0,02432073  Eurycope ST1 0,13463424 0,05221783 0,06926391 
MA2 BJA32 0,04953208 0,02087821 0,0267644  HA56 ST1 0,13482763 0,05533976 0,06597615 
DE2 AC7 0,04955237 0,02147172 0,02613789  MP9 ST1 0,13487753 0,05090263 0,07078177 
Acanth HA57 0,04955263 0,02083529 0,02680977  Janira Lirceus 0,13499631 0,05389461 0,06743722 
BMP42 HA450 0,04958037 0,01977868 0,02798945  HA56 BST28 0,13506573 0,05599922 0,06551112 
HA55 DE5 0,04960643 0,02321942 0,02441737  DN1 ST1 0,13574636 0,06061279 0,06099427 
MP3 HA57 0,04963987 0,01980951 0,02801061  DN1 BST28 0,13607734 0,06129284 0,06051793 
Stenase Asellus 0,04977224 0,02019328 0,02767976  BMP5 BST28 0,13633499 0,05874845 0,06351006 
IS11 BAC1 0,04997759 0,020255 0,02783545  Acanth Astacus 0,13646279 0,04882823 0,07439917 
MA1 HA56 0,05003413 0,01741366 0,03079411  HM1 ST1 0,13664117 0,06060791 0,06178777 
Munnops AC4 0,0500607 0,02086981 0,02721808  HM1 BST28 0,13688356 0,06125759 0,06127709 
MP9 AC25 0,05006656 0,01859196 0,02965482  HA311 ST1 0,13700895 0,05426309 0,06898822 
JA18 IS11 0,05006821 0,02200432 0,02607856  ME1 Astacus 0,13706224 0,04903691 0,07474247 
BJA14 Iathrip 0,05007031 0,01800595 0,0302427  Janira Proasell 0,13713047 0,05337002 0,06980081 
DE2 AC21 0,05012365 0,02088219 0,02727961  HA311 BST28 0,13734289 0,05494066 0,06854913 
Munnops AC7 0,05015237 0,02089015 0,0272928  BMP5 ST1 0,13762318 0,05925443 0,0639796 
BMP5 IS11 0,0501888 0,02547435 0,02257997  JA18 Astacus 0,13762778 0,05038314 0,07376508 
MA2 HA57 0,05019401 0,02148304 0,02673428  BAC1 Astacus 0,13782963 0,05161153 0,07258889 
BMP42 HA56 0,05021184 0,01920114 0,02919226  Janira Stenase 0,13786595 0,05731443 0,06614012 
Acanth IS4 0,05024428 0,02201195 0,02625629  BMP38 BST28 0,1382335 0,05386372 0,0703226 
MA2 HA55 0,05025346 0,023211 0,02500844  BJA9 18s Astacus 0,13861917 0,05049205 0,07449728 
HA450 DE7 0,0502618 0,02495817 0,02323184  BMP38 ST1 0,13942225 0,05434858 0,07075574 
IS14 HA55 0,0502636 0,02437454 0,02382873  AC25 Astacus 0,13960312 0,05236366 0,07333878 
Echino IS4 0,05027362 0,02323664 0,0250135  AC4 Astacus 0,14017056 0,05349551 0,07255994 
BJA32 DE1 0,05033278 0,01922999 0,02919227  DE1 Astacus 0,14020216 0,04940217 0,07695971 
BMP55 BJO12 0,05035376 0,02101867 0,02738548  AC7 Astacus 0,14045581 0,05356709 0,07271059 
Joerop JA6BC 18s 0,05041593 0,0163877 0,03218883  JO3 Astacus 0,14046015 0,05096767 0,07547525 
Eurycope IS3 0,05061814 0,0213922 0,02715017  BJA32 Astacus 0,14098954 0,05057833 0,07624282 
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IS11 BAC10 0,05064436 0,01969844 0,02897825  AC21 Astacus 0,14102601 0,05301716 0,07389971 
JA18 BAC27 0,05064803 0,01915934 0,0296786  BMP55 Astacus 0,14106627 0,05146566 0,07537387 
MP12 IS3 0,0506724 0,02198035 0,02660196  DE5 Astacus 0,1410781 0,0515045 0,07541716 
MA1 HA450 0,05068387 0,01914235 0,02960201  DE7 Astacus 0,14124195 0,05209303 0,07489339 
BJA14 AC4 0,05068509 0,02201519 0,02664563  HA55 Astacus 0,1412749 0,05353217 0,07345565 
IS3 DE2 0,05069883 0,02371526 0,02485757  JL1 Astacus 0,14186826 0,05324641 0,0741576 
BJO12 JA18 0,05069922 0,01458594 0,03436567  MP5 Astacus 0,14258732 0,05151493 0,07661091 
IS11 AC25 0,05070709 0,02088983 0,02786302  Echino Astacus 0,1426741 0,0504205 0,07792873 
Munnops AC21 0,05072321 0,02030515 0,02843568  MA2 Astacus 0,14315075 0,05091679 0,07776295 
BJA32 BAC27 0,05072699 0,02032274 0,02844122  MP12 Astacus 0,14325865 0,05092063 0,07784634 
MP9 HA55 0,05074096 0,01912206 0,02968728  DE2 Astacus 0,143537 0,05264277 0,07606437 
BMP42 BJA32 0,05075658 0,0186193 0,03029063  BJO12 Astacus 0,14401734 0,05604682 0,07315263 
BJA32 AC22 0,05076657 0,02142857 0,02729197  MP3 Astacus 0,14426599 0,05267883 0,07668608 
BJA32 HA57 0,05077474 0,01917925 0,02969576  BAC10 Astacus 0,14448255 0,05223255 0,07748967 
BJA14 AC7 0,05077794 0,0220453 0,02671411  IS14 Astacus 0,14482684 0,0521649 0,07788178 
BJA9 18s IS11 0,05077952 0,0220538 0,02669897  BMP42 Astacus 0,145015 0,05214454 0,07793865 
Acanth HA56 0,05084861 0,02143842 0,02743174  Joerop Astacus 0,14587106 0,04998994 0,08116073 
IS14 HA57 0,0508563 0,02264524 0,02615829  MA1 Astacus 0,14629683 0,05322115 0,07780281 
MP1 HA56 0,0508684 0,01921182 0,02972088  HA57 Astacus 0,14633699 0,05361135 0,07760125 
Echino HA57 0,05096283 0,02215441 0,02683557  MP1 Astacus 0,14659487 0,05343687 0,07795381 
BMP42 HA311 0,05102463 0,02213066 0,02692326  Munnops Astacus 0,14676179 0,0508904 0,08071437 
HA311 DE7 0,05104592 0,02617722 0,0227157  Sursumura Astacus 0,14711384 0,05327841 0,07847383 
MP9 JO3 0,05111793 0,01564761 0,03360816  Janira Asellus 0,1487021 0,05684697 0,07567061 
BJA14 BAC10 0,05122879 0,01797995 0,03134669  Eurycope Astacus 0,14905724 0,05206661 0,08143188 
BMP38 BAC10 0,05131646 0,01971994 0,02960604  ST1 Astacus 0,14988472 0,05180148 0,08240352 
JO3 HA57 0,05132092 0,01914546 0,03023699  IS11 Astacus 0,14999802 0,05389161 0,08023235 
JO3 DE2 0,05132424 0,02088118 0,02840889  Janira BST28 0,15016271 0,06029003 0,0732901 
Eurycope IS4 0,0513327 0,02143366 0,0278173  Janira ST1 0,15051225 0,05961064 0,07428741 
BJO12 JO3 0,05133811 0,01516941 0,03435204  HA450 Astacus 0,15074037 0,0564751 0,07808288 
BJA9 18s BAC27 0,05136026 0,01919999 0,03030121  BJA14 Astacus 0,15075406 0,0544954 0,08018254 
JL1 HA450 0,05137662 0,02319196 0,02610689  BST28 Astacus 0,15096554 0,05246022 0,08257744 
MP12 IS4 0,05138599 0,02202519 0,02729535  MP9 Astacus 0,15153237 0,05078018 0,08487539 
Sursumura BJA32 0,05139806 0,01920128 0,03029543  AC22 Astacus 0,15222654 0,05646608 0,07927606 
BJO12 BJA9 18s 0,05141225 0,01461341 0,03500231  HA56 Astacus 0,15247238 0,05710324 0,07875608 
JL1 HA56 0,05141772 0,02263267 0,02671727  HA311 Astacus 0,15268043 0,05719801 0,0788622 
MP5 HA450 0,05142006 0,02091899 0,02852906  BAC27 Astacus 0,15295024 0,05654477 0,07999717 
Sursumura HA450 0,05142158 0,02090625 0,02855309  IS3 Astacus 0,15351623 0,05926928 0,07721518 
HA450 AC25 0,05143275 0,02321051 0,02615085  IS4 Astacus 0,15403722 0,05946878 0,07749597 
Acanth HA450 0,05144347 0,02200324 0,02739985  BMP38 Astacus 0,15482813 0,05436993 0,08365062 
IS4 DE2 0,05144453 0,02378002 0,02553774  BMP5 Astacus 0,15923274 0,0617935 0,07909371 
HA57 DE5 0,05146921 0,02324407 0,02614289  HM1 Astacus 0,16078508 0,06183081 0,08040176 
MP1 HA450 0,05146981 0,02035632 0,02911549  Janira Astacus 0,16376799 0,05422223 0,0907989 
HA56 AC25 0,05147394 0,02265056 0,02676629  DN1 Astacus 0,16572297 0,0605455 0,08573624 
MP3 BJA32 0,05150196 0,02034018 0,02911237       
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                    1       2       3       4       5       6       7       8       9      10      11      12      13      14      15      16      17      18      19 
   
1 Joeropsis       - 
  2 BAC5 Ir    0.3002       - 
  3 BAC54 Ir   0.2977  0.0023       - 
  4 BAC37 Ir   0.2953  0.0047  0.0023       - 
  5 BAC51 Ir   0.2904  0.0118  0.0095  0.0071       - 
  6 BAC52 Ir   0.2904  0.0118  0.0095  0.0071  0.0000       - 
  7 BAC1 Ir    0.2983  0.0434  0.0459  0.0434  0.0458  0.0458       - 
  8 BAC10 Im   0.2860  0.2403  0.2380  0.2356  0.2332  0.2332  0.2503       - 
  9 BAC11 Im   0.2892  0.2475  0.2451  0.2427  0.2403  0.2403  0.2542  0.0189       - 
 10 BAC12 Im   0.2874  0.2390  0.2366  0.2342  0.2318  0.2318  0.2441  0.0286  0.0263       - 
 11 AC1 Ab     0.3016  0.2083  0.2060  0.2036  0.2036  0.2036  0.2183  0.2183  0.2232  0.2193       - 
 12 AC3 Ab     0.3016  0.2083  0.2060  0.2036  0.2036  0.2036  0.2183  0.2183  0.2232  0.2193  0.0000       - 
 13 AC4 Ab     0.3064  0.1964  0.1940  0.1916  0.1965  0.1965  0.2112  0.2231  0.2279  0.2192  0.0214  0.0214       - 
 14 AC6 Ab     0.3039  0.2012  0.1988  0.1964  0.1965  0.1965  0.2159  0.2231  0.2279  0.2192  0.0190  0.0190  0.0071       - 
 15 AC7 Ap     0.2900  0.1896  0.1872  0.1848  0.1849  0.1849  0.1948  0.2020  0.2069  0.1981  0.0453  0.0453  0.0501  0.0501       - 
 16 AC9 Ap     0.2917  0.1915  0.1891  0.1867  0.1868  0.1868  0.1967  0.2038  0.2088  0.2000  0.0452  0.0452  0.0500  0.0500  0.0024       - 
 17 AC13 As    0.3240  0.2201  0.2177  0.2153  0.2153  0.2153  0.2280  0.2231  0.2329  0.2289  0.1769  0.1769  0.1793  0.1793  0.1798  0.1794       -  
 18 AC18 As    0.3240  0.2201  0.2177  0.2153  0.2153  0.2153  0.2280  0.2231  0.2329  0.2289  0.1769  0.1769  0.1793  0.1793  0.1798  0.1794  0.0000       - 
 19 AC21 As    0.3240  0.2201  0.2177  0.2153  0.2153  0.2153  0.2280  0.2231  0.2329  0.2289  0.1769  0.1769  0.1793  0.1793  0.1798  0.1794  0.0000  0.0000       -  
 20 AC23 As    0.3240  0.2201  0.2177  0.2153  0.2153  0.2153  0.2280  0.2231  0.2329  0.2289  0.1769  0.1769  0.1793  0.1793  0.1798  0.1794  0.0000  0.0000  0.0000 
 21 AC17 Ad1   0.2755  0.2160  0.2137  0.2112  0.2161  0.2161  0.2261  0.2260  0.2308  0.2319  0.1842  0.1842  0.1890  0.1914  0.1725  0.1722  0.2464  0.2464  0.2464 
 22 AC22 Ad1   0.2755  0.2160  0.2137  0.2112  0.2161  0.2161  0.2261  0.2260  0.2308  0.2319  0.1842  0.1842  0.1890  0.1914  0.1725  0.1722  0.2464  0.2464  0.2464 
 23 AC27 Ad1   0.2789  0.2189  0.2165  0.2141  0.2189  0.2189  0.2291  0.2289  0.2338  0.2299  0.1871  0.1871  0.1870  0.1894  0.1753  0.1749  0.2494  0.2494  0.2495 
 24 AC10 Ad1   0.2779  0.2185  0.2161  0.2137  0.2185  0.2185  0.2285  0.2284  0.2332  0.2343  0.1866  0.1866  0.1914  0.1938  0.1750  0.1746  0.2487  0.2487  0.2487 
 25 AC24 Ad1   0.2779  0.2185  0.2161  0.2137  0.2185  0.2185  0.2285  0.2284  0.2332  0.2343  0.1866  0.1866  0.1914  0.1938  0.1750  0.1746  0.2487  0.2487  0.2487 
 26 AC12 Ad1   0.2779  0.2185  0.2161  0.2137  0.2185  0.2185  0.2285  0.2308  0.2357  0.2318  0.1890  0.1890  0.1890  0.1914  0.1774  0.1769  0.2511  0.2511  0.2511 
 27 AC14 Ad1   0.2754  0.2209  0.2185  0.2161  0.2209  0.2209  0.2309  0.2308  0.2356  0.2366  0.1890  0.1890  0.1938  0.1962  0.1774  0.1769  0.2511  0.2511  0.2511 
 28 AC15 Ad2   0.2613  0.2067  0.2043  0.2019  0.2019  0.2019  0.2217  0.2338  0.2362  0.2372  0.1919  0.1919  0.2015  0.2015  0.1850  0.1846  0.2397  0.2397  0.2397 
 29 AC19 Ad2   0.2637  0.2042  0.2018  0.1994  0.1995  0.1995  0.2193  0.2314  0.2338  0.2348  0.1895  0.1895  0.1990  0.1991  0.1826  0.1822  0.2373  0.2373  0.2373 
 30 BAC17Ad3   0.2614  0.2063  0.2039  0.2015  0.2039  0.2039  0.2285  0.2405  0.2477  0.2439  0.2106  0.2106  0.2129  0.2154  0.2013  0.2009  0.2441  0.2441  0.2441 
 31 BAC20Ad3   0.2623  0.2067  0.2043  0.2019  0.2043  0.2043  0.2292  0.2411  0.2484  0.2446  0.2111  0.2111  0.2135  0.2159  0.2018  0.2014  0.2448  0.2448  0.2448 
 32 BAC46Ad3   0.2614  0.2063  0.2039  0.2015  0.2039  0.2039  0.2285  0.2405  0.2477  0.2439  0.2106  0.2106  0.2129  0.2154  0.2013  0.2009  0.2441  0.2441  0.2441 
 33 BAC19Ad3   0.2614  0.2063  0.2039  0.2015  0.2039  0.2039  0.2285  0.2405  0.2477  0.2439  0.2106  0.2106  0.2129  0.2154  0.2013  0.2009  0.2441  0.2441  0.2441 
 34 BAC18Ad3   0.2614  0.2063  0.2039  0.2015  0.2039  0.2039  0.2285  0.2405  0.2477  0.2439  0.2106  0.2106  0.2129  0.2154  0.2013  0.2009  0.2441  0.2441  0.2441 
 35 BAC45Ad3   0.2639  0.2087  0.2063  0.2039  0.2063  0.2063  0.2310  0.2429  0.2501  0.2464  0.2130  0.2130  0.2153  0.2178  0.2037  0.2033  0.2417  0.2417  0.2417 
 36 BAC21Ad3   0.2590  0.2039  0.2015  0.1991  0.2015  0.2015  0.2261  0.2381  0.2453  0.2415  0.2082  0.2082  0.2105  0.2130  0.1989  0.1985  0.2417  0.2417  0.2417 
 37 BAC24Ad3   0.2590  0.2039  0.2015  0.1991  0.2015  0.2015  0.2261  0.2381  0.2453  0.2415  0.2082  0.2082  0.2105  0.2130  0.1989  0.1985  0.2417  0.2417  0.2417 
 
 
                  20      21      22      23      24      25      26      27      28      29      30      31      32       33      34      35      36      37 
 
 20 AC23 As        - 
 21 AC17 Ad1  0.2464       - 
 22 AC22 Ad1  0.2464  0.0000       - 
 23 AC27 Ad1  0.2495  0.0047  0.0047       - 
 24 AC10 Ad1  0.2487  0.0023  0.0023  0.0071       - 
 25 AC24 Ad1  0.2487  0.0023  0.0023  0.0071  0.0000       - 
 26 AC12 Ad1  0.2511  0.0047  0.0047  0.0047  0.0023  0.0023       - 
 27 AC14 Ad1  0.2511  0.0047  0.0047  0.0095  0.0023  0.0023  0.0047       - 
 28 AC15 Ad2  0.2397  0.0766  0.0766  0.0793  0.0790  0.0790  0.0790  0.0766       - 
 29 AC19 Ad2  0.2373  0.0743  0.0743  0.0769  0.0766  0.0766  0.0766  0.0743  0.0024       - 
 30 BAC17Ad3  0.2441  0.0815  0.0815  0.0842  0.0791  0.0791  0.0791  0.0767  0.0888  0.0864       - 
 31 BAC20Ad3  0.2448  0.0818  0.0818  0.0845  0.0794  0.0794  0.0794  0.0770  0.0890  0.0866  0.0000       - 
 32 BAC46Ad3  0.2441  0.0815  0.0815  0.0842  0.0791  0.0791  0.0791  0.0767  0.0888  0.0864  0.0000  0.0000       - 
 33 BAC19Ad3  0.2441  0.0815  0.0815  0.0842  0.0791  0.0791  0.0791  0.0767  0.0888  0.0864  0.0000  0.0000  0.0000       - 
 34 BAC18Ad3  0.2441  0.0815  0.0815  0.0842  0.0791  0.0791  0.0791  0.0767  0.0888  0.0864  0.0000  0.0000  0.0000  0.0000       - 
 35 BAC45Ad3  0.2417  0.0840  0.0840  0.0866  0.0815  0.0815  0.0815  0.0791  0.0912  0.0888  0.0023  0.0023  0.0023  0.0023  0.0023       - 
 36 BAC21Ad3  0.2417  0.0791  0.0791  0.0818  0.0815  0.0815  0.0815  0.0791  0.0864  0.0840  0.0023  0.0023  0.0023  0.0023  0.0023  0.0047       - 
 37 BAC24Ad3  0.2417  0.0791  0.0791  0.0818  0.0815  0.0815  0.0815  0.0791  0.0864  0.0840  0.0023  0.0023  0.0023  0.0023  0.0023  0.0047  0.0000       - 
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                1       2       3       4       5       6       7        8        9      10      11      12      13      14      15      16      17      18      19 
  1 HA55        - 
  2 HA51   0.1959       - 
  3 HA57   0.2020  0.0042       - 
  4 HA402  0.2252  0.2078  0.2078       - 
  5 HA403  0.2071  0.1798  0.1793  0.1506       - 
  6 HA450  0.1951  0.2059  0.2054  0.0660  0.1611       - 
  7 HA24   0.2093  0.2154  0.2150  0.0955  0.1627  0.0719       - 
  8 HA26   0.2050  0.2117  0.2113  0.0955  0.1627  0.0720  0.0042        - 
  9 HA27   0.2094  0.2160  0.2156  0.0977  0.1649  0.0742  0.0064  0.00432        - 
 10 HA28   0.2097  0.2164  0.2160  0.0979  0.1651  0.0743  0.0063  0.00422  0.00426       - 
 11 HA56   0.2072  0.2138  0.2134  0.0934  0.1606  0.0699  0.0021  0.00211  0.00432  0.0042       - 
 12 HA39   0.2093  0.2159  0.2155  0.0913  0.1627  0.0720  0.0042  0.00423  0.00643  0.0063  0.0021       - 
 13 HA68   0.2115  0.2181  0.2177  0.0934  0.1647  0.0741  0.0063  0.00635  0.00860  0.0084  0.0042  0.0021       - 
 14 HA70   0.2135  0.2202  0.2198  0.0955  0.1669  0.0762  0.0084  0.00847  0.01071  0.0105  0.0063  0.0042  0.0021       - 
 15 HA63   0.1986  0.1986  0.1981  0.1128  0.1626  0.0933  0.1186  0.11874  0.12087  0.1210  0.1165  0.1186  0.1204  0.1229       - 
 16 HA2    0.2014  0.2206  0.2201  0.1192  0.1693  0.0976  0.1206  0.12086  0.12280  0.1230  0.1187  0.1208  0.1225  0.1250  0.1057       - 
 17 HA34   0.2035  0.2227  0.2222  0.1214  0.1714  0.0998  0.1228  0.12298  0.12491  0.1252  0.1208  0.1229  0.1247  0.1271  0.1078  0.0021       -  
 18 HA35   0.2011  0.2202  0.2197  0.1233  0.1732  0.1017  0.1247  0.12066  0.12473  0.1250  0.1227  0.1248  0.1265  0.1290  0.1078  0.0021  0.0042       - 
 19 HA36   0.2011  0.2202  0.2197  0.1233  0.1732  0.1017  0.1247  0.12066  0.12473  0.1250  0.1227  0.1248  0.1265  0.1290  0.1078  0.0021  0.0042  0.0000       - 
 20 HA37   0.2057  0.2227  0.2222  0.1235  0.1735  0.1019  0.1249  0.12509  0.12702  0.1273  0.1229  0.1250  0.1268  0.1292  0.1099  0.0042  0.0063  0.0064  0.0064 
 21 HA38   0.2057  0.2227  0.2222  0.1235  0.1735  0.1019  0.1249  0.12510  0.12702  0.1273  0.1229  0.1250  0.1268  0.1293  0.1099  0.0042  0.0021  0.0064  0.0064 
 22 HA73   0.2010  0.2205  0.2221  0.1257  0.1812  0.1060  0.1187  0.12094  0.12086  0.1231  0.1187  0.1209  0.1250  0.1230  0.1142  0.0730  0.0751  0.0752  0.0752 
 23 HA78   0.2010  0.2205  0.2221  0.1257  0.1812  0.1060  0.1187  0.12094  0.12086  0.1231  0.1187  0.1209  0.1250  0.1230  0.1142  0.0730  0.0751  0.0752  0.0752 
 24 HA79   0.2010  0.2205  0.2221  0.1257  0.1812  0.1060  0.1187  0.12094  0.12086  0.1231  0.1187  0.1209  0.1250  0.1230  0.1142  0.0730  0.0751  0.0752  0.0752 
 25 HA80   0.2033  0.2228  0.2244  0.1279  0.1835  0.1084  0.1210  0.12324  0.12314  0.1254  0.1210  0.1232  0.1273  0.1253  0.1165  0.0751  0.0752  0.0774  0.0774 
 
 
               20      21      22      23      24      25 
  
 20 HA37        - 
 21 HA38   0.0042       - 
 22 HA73   0.0773  0.0773       - 
 23 HA78   0.0773  0.0773  0.0000       - 
 24 HA79   0.0773  0.0773  0.0000  0.0000       - 
 25 HA80   0.0795  0.0773  0.0021  0.0021  0.0021       - 
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