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Zusammenfassung 

In den Jahren 1998 und 2000 wurde im Rahmen der Expeditionen 

„INVEMAR-Macrofauna I und II“ des INVEMAR die Bodenfauna der 

gesamten karibischen Küste Kolumbiens bis zu einer Tiefe von 500 m 

erfasst. Während der Expedition „INVEMAR-Macrofauna I“ wurden 

Individuen von 103 Decapodenarten gesammelt. Die Analyse der räumliche 

Verteilung ergab, dass die Decapodengemeinschaften zwei Hauptgruppen 

unterscheiden lassen, wobei die eine Gruppe die Proben aus 300 m Tiefe 

vereinigt und die zweite Gruppe die Proben aus 500 m Tiefe. Innerhalb 

dieser zwei Hauptgruppen lassen sich die Proben in zwei Untergruppen 

unterteilen. Diese Untergruppen vereinigen zum einen die Proben aus dem 

mittleren und dem nordöstlichen Küstenabschnitt, die zweite Untergruppe 

vereinigt alle Proben aus dem südwestlichen Küstenabschnitt. Die 

Beobachtung der Faunenunterschiede in den Küstenökosystemen und die 

Existenz von Ausbreitungsbarrieren, sowie in Voruntersuchungen 

festgestellte morphologische Variationen zwischen Populationen aus 

verschiedenen Bereichen des Kontinentalsockels warfen die Frage auf, 

inwieweit die Tiefenfauna des Kontinentalsockels durch ökologische 

Barrieren beeinflusst wird und inwieweit sich die in den oberen 

Küstenbereichen feststellbaren Barrieren auf die Struktur und den 

Zusammenhang der Tiefenpopulationen auswirken.   

In der vorliegende Arbeit werden unterschiedliche Populationen darauf hin 

untersucht, inwieweit sie genetisch voneinander isoliert sind. Um dieses Ziel 

zu erreichen, wurde der Grad der morphologischen und genetischen 

Ähnlichkeit der Individuen von drei Arten der Galatheidae, Munida flinti 

Benedict, 1902, Agononida longipes (Milne-Edwards, 1880) und Munidopsis 

riveroi Chace, 1939, verglichen. Die Individuen jeder Art wurden auf der 

Basis ihrer Präsenz innerhalb der Ökoregionen verschiedenen Populationen 

zugeordnet. Bei M. flinti wurden fünf Populationen ausgewählt: PALOMINO 

(24 Individuen), TAYRONA (18 Individuen), MAGDALENA (20 Individuen), 

ARCHIPIELAGOS (19 Individuen) und DARIEN (12 Individuen). Bei A. 

longipes ebenfalls fünf Populationen: GUAJIRA (27 Individuen), PALOMINO 
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(18 Individuen), TAYRONA (16 Individuen), MAGDALENA (13 Individuen) 

und  DARIEN (19 Individuen). Im Fall von M. riveoi wurden diejenigen drei 

Populationen ausgewählt, bei denen die Voruntersuchungen erkennbare 

Unterschiede gezeigt hatten: GUAJIRA (26 Individuen), MAGDALENA (4 

Individuen) und ARCHIPIELAGOS (32 Individuen). 

 

Die morphologische Analyse beruht auf der Vermessung von Distanzen 

zwischen Strukturen des Carapax und der Extremitäten und wurde für 

Munida flinti und Agononida longipes in einer früheren Arbeit durchgeführt 

und für Munidopsis riveroi hier vervollständigt. Für die morphometrische 

Bearbeitung wurde mittels 16 anatomischer Punkte auf dem Sternum 

(landmarks) jedes Tieres eine geometrisch - morphometrische Analyse 

durchgeführt und damit die Populationsstruktur untersucht. Zusätzlich 

wurden in einer molekularen Untersuchung AFLP-Marker verwendet. 

Die Ergebnisse zeigen für jede Art unterschiedliche Populationsmuster, 

wobei ein Zusammenhang zwischen der Trennung der Populationen und den 

jeweiligen ozeanographischen Bedingungen in jeder Tiefe erkannt werden 

kann. 

Munida flinti befindet sich in 150 m Tiefe, sie zeigt  keinen 

Sexualdimorphismus und nur geringe morphometrisch erkennbare 

Veränderung der Sternums zwischen den Populationen. Dagegen ergibt sich 

eine deutliche Trennung der Populationen auf Basis der morphologischen 

Variabeln. Die Populationen weisen Unterschiede bezüglich der Breite des 

Carapax, der Länge der Gastrikal- und Kardiakalregionen, der Größe der 

Abdominaltergiten, der Größe der Augen und des Basalglieds der Antennula 

auf.  Die genetische Analyse ergibt  ein mosaikartiges Muster innerhalb der 

Art ohne eine klare Reihenfolge der geographischen Regionen, wobei sich 

allerdings die Populationen von TAYRONA und ARCHIPIELAGOS von den 

restlichen Gebieten unterscheiden. Außerdem zeigen diese beiden 

Ökoregionen eine hohe genetische Diversität. 

Die verglichenen Populationen von Agononida longipes  stammen aus 300 m 

Tiefe. Sie weisen sowohl nach den Ergebnissen der geometrischen 
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Morphometrie als auch nach der genetischen Struktur Unterschiede 

zwischen den Populationen auf. Die  morphometrischen „landmarks“ 

Methode zeigt für A. longipes ein Einfluss des Geschlechts auf die Form des 

Sternums. Der Vergleich der Körperproportionen zeigte ebenfalls einen 

deutlichen Sexualdimorphismus. Auf der Basis der Größe der Uropoden, die 

Länge der Kardiakalregion des Carapax, die Länge der dritten Maxillipeden 

und die Größe der Augen erweisen sich GUAJIRA und DARIEN als die am 

besten differenzierten Populationen. Die molekulare Analyse ergibt klare 

Unterschiede zwischen den Populationen, wobei TAYRONA die höchste 

genetische Diversität aufweist. 

Muniopsis riveroi lebt in 500 m Tiefe. Auf Grund der geometrischen 

Morphometrie und der AFLP Methoden zeigt sich eine ausgeprägte 

Homogenität zwischen den  Populationen. Bei M. riveroi wird ein deutlicher 

Sexualdimorphismus, aber nur geringe morphometrische Veränderung des 

Sternums zwischen den Populationen gefunden. Dagegen weisen die 

morphologischen Variabeln geringfügige Unterschiede zwischen den 

Populationen auf. Die morphologische Unterschiede begründen sich in der 

Breite der Epibranchialregion, der Länge des Rostrums, der Länge des 

Basalglieds der Antennula und der Länge des Merus des zweiten 

Paraeopoden. Dieser Befund weist auf einen möglichen Einfluss der 

Unweltbedingungen auf den Phänotyp hin. 

Bei dieser Studie konnte keine klare Beziehung zwischen den 

geographischen Entfernungen und den genetischen Distanzen beobachtet 

werden. Dieser Befund wird dahingehend interpretiert, dass die 

Differenzierungen zwischen Populationen mehr durch unterschiedliche 

Strömungsmuster, durch unterschiedliche Temperaturen und die Salinität 

beeinflusst werden als durch die geographische Distanz zwischen den 

Populationen. 
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1. Einleitung 

Die Anzahl der Populationsuntersuchungen an marinen Tierarten stieg 

wegen der Bedeutung, die dem Wissen über die lokalen und regionalen 

Artbestände beigemessen wird, in den letzten Jahren an. Der Zustand der 

Populationen bestimmt ihre Produktivität und schließlich das Überleben der 

Arten. Die Mehrzahl der Populationsanalysen im marinen Bereich dient vor 

allem der Erhaltung der Fischereiressourcen (Estrella & Cadrin, 1995; López 

& Pfister, 2001). In den letzten Jahrzehnten wurden solche Studien jedoch 

zunehmend als Grundlage für den Schutz und die Erhaltung der 

Populationen und für das Umweltmonitoring verwendet (Nadig et al., 1998; 

Melville & Burchett, 2002; Ross et al., 2002) sowie zur Erfassung von 

Ausbreitungsmechanismen invasiver und eingeschleppter Arten 

herangezogen (Roughgarden et al., 1988; Botsford et al., 2001; Palumbi, 

2003). 

Wegen der Wirkungen unterschiedlicher Umweltfaktoren können die 

Populationsmuster bei Meerestieren komplexe Ursachen haben. Im marinen 

Bereich gibt die Dynamik und Dimension der Wassermassen den 

unterschiedlichen Stadien der Tierarten, Eiern, Larven und Adulten, viele 

Möglichkeiten der Ausbreitung in horizontaler und vertikaler Richtung. Trotz 

dieser vielfältigen Verbindungswege innerhalb des Verbreitungsgebietes der 

Arten ist die Aufteilung der Arten in Populationen bzw. Subpopulationen bei 

Meerestieren ein wohlbekanntes Phänomen.  

Im Allgemeine verbreiten sich benthische marine Wirbellose durch die 

Larvalstadien. Danach folgen juvenile und adulte benthontische Phasen mit 

geringer Ausbreitungsmöglichkeit (Thorson, 1950; Eckman, 1996). Dieser 

Entwicklungsgang erlaubt es den Arten, sich weit zu verbreiten und sich an 

Orten mit weniger Konkurrenz anzusiedeln. 

Die marinen Wirbellosen zeigen viele Strategien, um die Ausbreitung der 

Larven zu garantieren und gleichzeitig das Überleben der Larven zu 

erhöhen. Zum Beispiel können Larven durch die Verkürzung der Larvalphase 

an Orten siedeln, welche nahe an der Parental-Population gelegen sind und 
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ähnlich Lebensbedingungen bieten. Einige Larven von Wirbellosen können 

auch die Entwicklung in der planktontischen Phase und somit der 

Ausbreitung verlängern und sich erst in einem fortgeschrittenen 

Entwicklungsstadium ansiedeln. Jede dieser Strategien hat unterschiedliche 

Auswirkungen: eine verkürzte Larvalphase kann zu intraspezifischer 

Konkurrenz führen, wogegen eine Phasenverlängerung die Larven weit von 

dem Ort optimaler Lebensbedingungen wegführen kann. Außerdem erhöht 

sich dann Sterblichkeit der Larven auf Grund von physiologischem Stress, 

Prädation, Krankheiten und Parasitismus. Die Larven einiger Wirbelloser 

können die Ansiedlungsorte an denen die spätere Entwicklung zum 

Adultstadium abläuft durch physiologische Mechanismen auswählen 

(Woodin, 1986, 1991; Shanks et al., 2003). Durch unterschiedliche lokale 

Gegebenheiten ergibt sich, dass verschiedene Teilpopulationen 

(Subpopulationen) der gleichen Art entstehen, die untereinander einen 

eingeschränkten Genaustausch haben. Dieses komplexe Szenarium führt zu 

besonderen Populationsmustern für jede Art. 

Wenn es in einem Gebiet mehrere Subpopulationen der gleichen Art gibt, die 

miteinander in eingeschränktem Austausch stehen, kann sich eine 

Metapopulation herausbilden. Unter einer Metapopulation versteht man die 

Gesamtheit der Subpopulationen einer Art in einem bestimmten 

Verbreitungsgebiet. In der Literatur werden vier Metapopulationsmodelle 

diskutiert und angewendet: Das Festland-Inselmodell (MacArthur & Wilson, 

1967), das Trittstein-Modell (Stepping-Stone-Model) (Kimura, 1953), das 

Insel-Archipel-Modell (Forman, 1995) und das Modell ephemerer 

Habitatinseln (Wilson, 1992). In Populationsstudien an marinen Organismen 

wird normalerweise das Festland-Inselmodell verwendet, um das gefundene 

Muster zu erklären. Das Festland-Inselmodell postuliert, dass von einer 

großen Population Individuen zu kleinen Habitatinseln wandern. In diesem 

Modell hat die Entfernung zwischen Populationen einen großen Einfluss auf 

die Populationsstruktur. Je weiter Populationen voneinander entfernt sind, 

desto stärker ist die genetische Differenzierung (Wright, 1931; Palumbi, 

2003). 
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In einigen Fälle kann die Populationsisolierung durch geographische Distanz 

und das Festland-Inselmodell die Populationsstruktur nicht erklären. Ein 

Beispiel ist die Schwarze Koralle Antipathes fiordensis, eine endemische Art 

aus dem Südwesten Neuseelands. Die Larven besitzen keine 

Schwebefortsätze, eine kurze Larvalphase  und eine geringe Mobilität. Somit 

kann man eine Isolierung durch Distanz vermuten. Trotzdem gibt es keinen 

Hinweis für einen Einfluss der geographischen Distanz auf die 

Populationsstruktur (Miller, 1997a). Indessen gibt es andere Arten mit einem 

großen Ausbreitungspotential, die aber eine ausgeprägten Populations-

struktur aufweisen, z.B. die Seespinnen Inachus dorsettensis und Hyas 

coarctatus (Weber et al., 2000).  

Durch das artspezifische Fortpflanzungsverhalten prägt sich somit ein jeweils 

eigenes Populationsmuster innerhalb des Verbreitungsgebietes aus. Die 

Populationsmuster von Meerestieren entstehen durch die Anwesenheit von 

geografischen, biologischen oder ökologischen Barrieren, die vor allem die 

Überlebensfähigkeit und den Zusammenhalt der Larven beeinflussen. 

Außerdem spielen lokale Faktoren wie Temperatur, Salzgehalt, Strömung, 

Sauerstoffkonzentration und Lichtdurchlässigkeit eine entscheidende Rolle in 

der Populationshomogenität. Hiervon ist die Temperatur vielleicht der 

wichtigste Faktor für die Populationsstruktur in marinen Lebensräumen 

(Hedgecock et al., 1982; Rumrill, 1990; Palumbi, 1994; Creasey & Rogers, 

1999; Fetzner & Crandall, 1999; Barki et al., 2000; Creasey et al., 2000; 

Riginos & Nachman, 2001; Douek et al., 2002; Baus et al., 2005). Die 

komplexen Kombinationen dieser Faktoren erzeugen unterschiedliche 

Strukturen in den Meerestierpopulationen. Die Temperatur beeinflusst den 

Phänotyp der Larven, sowie der juvenilen und adulten Stadien der Arten 

(Kunisch & Anger, 1984; Lárez et al., 2000; Barria et al., 2005; Cimmaruta et 

al., 2005). Außerdem kann sie den Entwicklungszyklus verändern 

(Christiansen & Anger, 1990; Giménez, 2006), die Nahrungsreserven der 

Larven beeinflussen (Boidron-Métarion, 1995; Hart & Strathmann, 1995; 

Torres et al., 2002; Phillips, 2006) und die Verbreitung der Kohorten erhöhen 

(Rivera & Mujica, 2004; Giménez, 2006). Unterschiedliche Temperaturen 

können bei den Arten die Fortpflanzungsmengen, die Reproduktionszeit, die 
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Häufigkeit der Eiproduktion pro Jahr sowie die Fruchtbarkeit innerhalb der 

Populationen beeinflussen (Haefner, 1981; Jablonski, 1986; Hartnoll et al., 

1992; Russo et al., 1994; Cadrin, 1995, 2000; Silva & Russo, 2000; 

Kronenberger & Türkay, 2003; Hohenlohe, 2004). Insgesamt können solche 

Unterschiede in der Populationsdynamik eine Populationstrennung in den 

Ausbreitungsgebieten der Arten hervorrufen. 

Veränderungen der Temperatur und der Salinität beeinflussen bei 

Decapoden die Eibiomasse, das Schlüpfen der Larven und die 

Metamorphose der Larve zum juvenilen Stadium. Es gibt Belege dafür, dass 

die Wirkung der Umweltbedingungen während der ersten Phase des 

Lebenszyklus latent bleibt. Danach kann sich der Effekt dieser Faktoren in 

der Morphologie der juvenilen Tiere oder im Zeitpunkt der Geschlechtsreife 

manifestieren (Giménez, 2006). Ein weiteres Beispiel für die Wirkung der 

Temperatur beobachtet man bei der Seespinne Hyas araneus. Bei hohen 

Temperaturen während der Embryogenese zeigt diese Art niedrige 

Entwicklungsraten und geringe Körpergrößen während der Metamorphose 

(Kunisch & Anger, 1984). Niedrige Temperatur dagegen vergrößert beim 

Taschenkrebs Cancer magister die Eibiomasse und verändert die Brutdauer 

und die Morphologie der Larven (Shirley et al., 1987). Eine Veränderung der 

Morphologie der Larven wurde auf Grund von unterschiedlichen 

Temperaturen auch bei der Krabbe Acanthocyclus hassleri beobachtet 

(Barria et al., 2005). Unterschiede von 5 °C verursachen Veränderungen in 

der Larvalmorphologie, der Anzahl der Larvalphasen und der Dauer der 

planktontischen Phase bei Arten der Galatheidae (Lebour, 1930; Boyd & 

Johnson, 1963; Fagetti & Campodonico, 1971; Gore, 1979; Christiansen & 

Anger, 1990). Die Wirkungen von niedrigem Salzgehalt zeigen sich bei 

verschiedenen Crustacea durch eine Verringerung der Biomasse während 

der Embryogenese und eine Beeinträchtigung der Biomasse der Larven 

(Giménez & Anger, 2003). Dies verringert das Überleben der Larven und die 

Individuendichte in den Regionen und kann die Populationstrennung der 

Arten beeinflussen.  

Temperatur und Salzhalt sind im kolumbianischen karibischen Meer 

jahreszeitlich unterschiedlich, weshalb es denkbar ist, dass diese Faktoren 
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einen Einfluss auf die Populationsstrukturen der Meerestiere haben. 

Jahreszeitliche Unterschiede beobachtet man dort auch in der Richtung und 

der Geschwindigkeit der Meeresströmungen. Die vorherrschenden 

Oberflächenströmungen an der karibischen Küste Kolumbiens sind die 

Nordäquatorialströmung, die Karibische Strömung und der stationäre Wirbel 

Panama-Kolumbien (Abb. 1). Die Karibische Strömung entsteht 

hauptsächlich aus den warmen Wassern des atlantischen 

Südäquatorialstroms und Teilen des Nordäquatorialstroms. Sie passiert die 

Nordküste Südamerikas bei Venezuela und Kolumbien in Richtung 

Nordwesten bis zum Golf von Mexiko, dreht dann nordwärts durch die 

Yucatánstraße und weiter in Richtung Osten. Der stationäre Wirbel Panama-

Kolumbien fließt an der karibischen Küste Panamas und Kolumbiens in west-

östlicher Richtung. Er wird durch den Passatwind und durch südöstliche 

Winde beeinflusst. 

 

Abb. 1 Oberflächenströmungen des tropischen westlichen Atlantiks (Andrade-Amaya, 2000). 
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Aus der Dynamik der Meeresströmungen ergeben sich verschiedenartige 

Strömungsmuster. Dies erhöht die Habitatdiversität in der Region, und es 

bilden sich verschiedene Unterregionen aus. Diese sind voneinander 

getrennt und ihre Populationen weisen einen unterschiedlichen Grad der 

genetischen Verbindung auf (Cowen et al., 2006). Aufgrund der besonderen 

Strömungsbedingungen im Karibisches Meer wird vermutet, dass es eine 

Populationsisolierung in der südwestlichen Region des Karibischen Meeres 

gibt. Als Beispiel soll hier das Modell für Fische, das Cowen et al. (2006) 

erarbeitet haben, dargestellt werden. Diese Autoren entwickelten ein Modell 

aufgrund des Verhaltensmusters von Fischlarven, welches sie mit 

morphologischen und genetischen Daten in Beziehung brachten. 

Die Ergebnisse zeigen in allen Fällen ein vergleichbares Muster. Die Analyse 

weist zwei Regionen mit einem relative hohen Genfluss innerhalb dieser 

Regionen aus. Die erste Region liegt vor den Bahamas, die zweite vor der 

karibischen Küste Nicaraguas. Außerdem zeigen sich zwei ökologische 

Barrieren: Eine liegt zwischen Puerto Rico und Aruba, die andere nördlich 

von Nicaragua (Abb. 2). Von den Larven außerhalb dieser beiden Gebiete 

verbleiben 57% in dem stationären Wirbel Panama-Kolumbien. Von den 

Larven aus dem Golf von Mexiko dagegen bleiben nur 9% in der Region.  

 

Abb. 2 Verbindungsmodell zwischen den Fischgemeinschaften an den Korallenriffen des 
Karibischen Meeres. Geographische Lage der zwei biogeographischen Barrieren: Die erste 
im südöstlichen Teil des Karibischen Meeres (weiße Linie). Die zweite vor der nördlichen 
Küste Nicaraguas (gepunktete Linie) (Cowen et al., 2006). 
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Wahrscheinlich gibt es auch an der karibischen Küste Kolumbiens eine 

Isolierung zwischen den Populationen, allerdings gibt es kaum Studien zur 

Populationsstruktur der benthontischen marinen Pflanz- und Tierarten (z.B. 

Sarver et al., 1998; Díaz & Garzón-Ferreira, 2001; Martínez & Acosta, 2005; 

Vidal et al., 2005; Duarte et al., 2006). Die Mehrzahl der Studien in der 

Region waren taxonomische Arbeiten. Zu den ersten Bestandsaufnahmen im 

Karibischen Meer trugen die Forschungsreisen ausländischer Expeditionen 

bei von denen die „Argo“ (1875), „Chazalie“ (1886), „Velero III“ (1939), 

„Pillsbury“ (1966-67) und „Oregon“ (1969) zu nennen sind. In den sechziger 

Jahren begannen am Instituto de Investigaciones Marinas y Costeras „Jose 

Benito Vives de Andreis“ (INVEMAR) systematische Bestandsaufnahmen der 

marinen Flora und Fauna, die sich weitgehend auf das obere Litoral 

beschränkten. Die Expeditionen „INVEMAR-Macrofauna I und II“ zwischen 

den Jahren 1998 und 2000 dehnte diese Bestandsaufnahmen auf tiefere 

Bereiche der gesamten Küste aus und erfasste die Bodenfauna bis zu einer 

Tiefe von 500 m. Sie wurden finanziell vom Umweltministerium Kolumbiens 

und von COLCIENCIAS unterstützt und fachlich vom Institut für Allgemeine 

und Spezielle Zoologie der Justus-Liebig-Universität Gießen, dem National 

Museum of Natural History, Smithsonian Institution, Washington und der 

Universidad Nacional de Colombia, Bogotá begleitet.  

Während der Expedition „INVEMAR-Macrofauna I“ wurden Individuen von 

103 Decapodenarten gesammelt (Campos et al., 2005). Die Analyse der 

räumliche Verteilung wurde anhand des Bray Curtis-Index eine taxonomische 

Klassifizierungsanalyse durchgeführt. Diese Analyse ergab, dass sich zwei 

Hauptgruppen unterscheiden lassen, wobei die eine Gruppe die Proben aus 

300 m Tiefe vereinigt und die zweite Gruppe die Proben aus 500 m Tiefe. 

Innerhalb dieser zwei Hauptgruppen ließen sich die Proben darüber hinaus in 

zwei Untergruppen unterteilen. Die Verteilung dieser Untergruppen wurde ein 

korrelierte Breitengrad Muster gezeigt, wo einer Untergruppe finden sich die 

Proben aus dem mittleren und dem nordöstlichen Küstenabschnitt. Die 

zweite Untergruppe vereinigte alle Proben aus dem südwestlichen 

Küstenabschnitt (Abb. 3 A und B) (Bermúdez, 2000; Cruz, 2001). 
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Abb. 3 A) Geographische Lage der karibischen Küste Kolumbiens und B) 
Ähnlichkeitsdendrogramm zwischen den Probenahmestellen von der Expedition „INVEMAR-
Macrofauna I“, aufgrund des Bray-Curtis-Index von Krebstieren . 
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Es gibt verschiedene Methoden, um die Trennung der Populationen 

untersucht und der Anwesenheit von Barrieren bestätig. Beispielsweise 

könnten  morfometrische, morphologische oder genetische Methoden 

benutz. Die morphologische Varianz der Individuen innerhalb von 

Populationen und zwischen Populationen ist  durch die sogenannte Biometrie 

erforscht. Diese Disziplin beschäftigt sich mit der morphometrischen Distanz- 

und Winkelmessung an den Objekten. Die Daten können mit verschiedenen 

statistischen Methoden ausgewertet und so eine Darstellung des 

Formähnlichkeitsgrad der Populationen untereinander erzeugt werden. Im 

Bereich der Zoologie wurde in den letzten Jahrzehnten eine Methode für die 

Unterscheidung zwischen den Körperformen eines Organismus entwickelt: 

die sogenannte geometrische Morphometrie oder „Geometric 

morphometrics“ (Bookstein, 1990, 1991; Zelditch et al., 2004). Bei dieser 

Methode versucht man aus der Formenvielfalt der Individuen bestimmte 

Merkmale eines Organismus herauszufiltern, und dadurch eine Zuweisung 

zu bestimmten Gruppen abzuleiten. Für die geometrische Morphometrie 

Analyse werden verschiedene anatomische Punkte (sogenannten 

„Landmarks“) definiert. Aus den Punktkoordinaten jedes Individuums kann 

eine zentrale Punktverteilung berechnet werden. Dabei werden störende 

Faktoren wie Größe, Position und Orientierung ausgeglichen. Die 

Koordinaten jeder Punktewolke werden durch eine Hauptkomponenten-

Analyse (PCA) oder eine Diskriminanz-Analyse ausgewertet und Individuen 

von bestimmten Populationen zugeordnet (eine detaillierte Beschreibung 

geben Zelditch et al., 2004). 

Die morphologische Ergebnisse könnten durch molekulare Methoden 

bestätig. Dafür gibt es der AFLP-Methode (Amplified Fragment Length 

Polymorphism). Die AFLP ist eine molekulare Technik, um einen genetischen 

„Fingerabdruck“ anzufertigen. Dazu wird die DNA durch zwei 

Restriktionsenzyme in Fragmente zerschnitten. Danach werden mit Hilfe 

zweier PCR einige Fragmente vervielfältigt („amplifiziert“) (Abb. 4). Durch 

Unterschiede in der Anzahl der Restriktions-Schnittstellen entstehen 

verschieden lange Fragmente, deren Muster auf einem Elektrophorese-Gel 
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zur Unterscheidung von Individuen und dabei auch zur Darstellung des 

Verwandtschaftsgrades genutzt werden kann (Vos et al., 1995).  

 

 

Abb. 4 Schema der AFLP Methode (nach Mueller & Wolfenbarger, 1999). 

Durch den Vergleich der Muster aus den Fragmenten kann die genetische 

Diversität bestimmt werden. Das Muster kann für jedes Individuum zwei 

Fragmenttypen aufweisen: monomorphe und polymorphe Fragmente. Diese 

unterschiedlichen Fragmente werden wegen der Mutationen im 
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Restriktionssegment erzeugt. Die Mutationstypen (oder Sequenzvariationen), 

die die Länge der Fragmente verändern und ein einziges Muster für jedes 

Individuum entstehen lassen können, sind Einzelnukleotidpolymorphismen, 

Insertions und Deletionspolymorphismen und Multiplikationen. 

Seit den 90er Jahren wurde die AFLP-Methode in genetischen 

Untersuchungen von Pflanzen, pflanzlichen Genvariationen, 

Pflanzenkrankheiten, Krankheitsresistenzen, Pflanzenschädlingen und 

Resistenzgenen verwendet (z.B. Travis et al., 1996; Han et al., 1999; 

Cardoso et al., 2000; Narváez R. et al., 2000; Mariette et al., 2001; Sawkins 

et al., 2001; Rivera-Ocasio et al., 2002; Juan et al., 2004; Nguyen et al., 

2004; Odat, 2004; Odat et al., 2004; Bensch & Akesson, 2005). Neuerdings 

wird die AFLP-Methode auch für Populationsuntersuchungen bei Wirbellosen 

(z. B. Wilding et al., 2001; Darling et al., 2004; Baus et al., 2005), 

einschließlich der Krebstieren eingesetzt (z. B. Triantaphyllidis et al., 1997; 

Fetzner & Crandall, 1999; Sun et al., 1999; Lu et al., 2000; Ross et al., 2002; 

Gómez-Uchida et al., 2003). Außerdem wird sie für Populationsanalysen bei 

Wirbeltieren benutzt (z.B. Paetkau et al., 1998; Ogden & Thorpe, 2002; 

Whitehead et al., 2003; Bensch & Akesson, 2005) .  

Anhand von AFLP-Markern wird eine genetische Kartierung durch die 

Lokalisierung von quantitativen Merkmalsloci (Quantitative Trait Loci, QTL) 

durchgeführt, die auch in Vaterschaftsuntersuchungen, in der 

phylogenetischen Systematik, in der Tier- und Pflanzenzüchtung und für die 

Biodiversitätsforschung eingesetzt werden kann (Mueller & Wolfenbarger, 

1999). Die Mehrzahl dieser Studien bezieht sich auf Populationen unter 

kontrollierten Bedingungen im Gegensatz zu Untersuchungen der 

Populationen im natürlichen Raum. 

Die Untersuchung mit AFLP-Markern ist einfacher und kostengünstiger als 

die mit Mikrosatelliten-Markern, die eine vergleichbare Trennschärfe bei 

Populationsuntersuchungen aufweist. Bei der AFLP-Methode können mit 

einer einzige Polymerase-Kettenreaktion (PCR) Hunderte von polymorphen 

Markern erzeugt werden. Diese sind besser reproduzierbar (Standardfehler 

von 0,6% zwischen verschiedenen Laboratorien) als die mit der RAPD-
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Methode (Randomly Amplified Polymorphic DNA) gewonnenen (Mueller & 

Wolfenbarger, 1999). Somit ist sie eine gute Methode für die 

Populationsuntersuchung von Arten, für die es nur geringe 

molekulargenetische  Vorkenntnisse gibt. 

Allerdings ist es bei der AFLP-Methode nicht möglich, bei Individuen hetero- 

von homozygoten Loci zu unterscheiden, weil die entstehenden Fragmente 

zum dominanten Markertyp gehören (Mueller & Wolfenbarger, 1999; Mariette 

et al., 2002; Bensch & Akesson, 2005). Folglich können die Allelhäufigkeiten 

innerhalb von Populationen nicht direkt ermittelt werden. Als Alternative wird 

die Häufigkeit des rezessiven Allels („Nullallel“) unter der Annahme eines 

Hardy-Weinberg-Gleichgewichts abgeschätzt (Lynch & Milligan, 1994). 

Neuerdings wird auch eine Bayes’sche Approximation benutzt (Holsinger et 

al., 2002; Holsinger & Lewis, 2003; Holsinger & Wallace, 2004). Trotz des 

dominanten Markercharakters ist es dennoch möglich, die Zugehörigkeit 

jedes Individuums zu einer Population zu bestimmen (Campbell et al., 2003). 

In der vorliegenden Arbeit soll nun untersucht werden, inwiefern sich die 

Erkenntnisse der Artenzusammensetzung auf genetische Populationsmuster 

und morphologische Merkmalsunterschiede zwischen Populationen 

übertragen lassen. Zudem soll der Zusammenhang zwischen den 

Lebensraum prägenden Umweltfaktoren und den Populationsstrukturen 

beleuchtet werden. 

Insbesondere stellen sich folgende Fragen:  

• Welche morphologischen und genetischen Populationsmuster 

können an der karibischen Küste Kolumbiens gefunden werden? 

• Gibt es ökologische Barrieren zwischen den untersuchten 

Küstenabschnitten?  

• Welchen Einfluss hat die geographische Distanz zwischen den 

Populationen auf deren genetische Isolierung? 

• Gibt es eine Beziehung zwischen morphologischer und 

genetischer Verschiedenheit der Populationen? 
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Um diese Fragen zu beantworten, wurden drei Arten der Familie Galatheidae 

ausgewählt: Munida flinti Benedict, 1902, Agononida longipes (A. Milne-

Edwards, 1880) und Munidopsis riveroi Chace, 1939. Diese Arten haben eine 

planktontische Larvalphase und bentontische juvenile und adulte Phasen. 

Die Arten haben eine weite Verbreitung an der karibischen Küste Kolumbiens 

und weisen einen großen Individuenreichtum auf. Außerdem haben sie 

symmetrische und feste Körper, was eine morphometrische Analyse der 

Körper erlaubt. Für Munida flinti und Agononida longipes wurde in einer 

vorherigen Arbeit eine morphometrische Analyse durchgeführt (Bermúdez, 

2005) und hier für Munidopsis riveroi vervollständigt. 
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2. Material und Methoden 

2.1 Untersuchungsgebiet 

2.1.1 Geomorphologie 

Das Untersuchungsgebiet ist ca. 1 600 km lang und liegt auf dem 

Kontinentalsockel der karibischen Küste Kolumbiens zwischen Castilletes 

(11°50’ N -71°18’ W) bis Cabo Tiburón (08°42’ N – 77°19’ W) (Abb. 5).  

 

Abb. 5 Geographische Lage des Untersuchungsgebietes an der karibischen Küste 
Kolumbiens und Einteilung in Ökoregionen. Die Kreise markieren die Probenahmestellen. 
Die Karte wurde von der Abteilung "Geographische Informationssysteme" des INVEMAR 
erstellt. 

Die Breite des Kontinentalsockels ist sehr unregelmäßig, sie reicht von 

weniger als 1 km vor dem Tayrona-Nationalpark bis zu 75 km vor dem Golfo 

de Morrosquillo. Auch der Kontinentalabhang ist heterogen: In der nördlichen 

Region Guajira ist der Untergrund sehr unregelmäßig. Südlich der Guajira bis 

Barranquilla weist er vier unterseeische Erhebungen: „Ranchería“, „Aguja“, 

„Magdalena“ und „Turipana“ sowie 2 Täler auf: „Guajira“ und „Taganga“ auf. 

Westwärts der Erhebung „Turipana“ ist der Kontinentalabhang homogen mit 
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wenigen Hügeln. Zwischen Cartagena und dem Golfo de Morrosquillo ist der 

Meeresboden wieder sehr hügelig. In der südlichen Region wird er wieder 

homogen mit einem allmählich abfallenden Abhang (Tabares et al., 1996). 

2.1.2 Klima 

Das Untersuchungsgebiet wird vom Passatwind und der Nord-Süd-

Abweichung der Intertropischen Konvergenzzone (ITKZ) beeinflusst (HIMAT, 

1985; Pujos et al., 1986). Die ITKZ schwankt mit den Jahreszeiten und 

beeinflusst dadurch das Klima und die Richtung, die Stärke und Bewegung 

der oberflächlichen Wasserströmungen in der Region. Durch dieses System 

entstehen zwei Jahreszeiten: die Trockenzeit von Dezember bis Mai und die 

Regenzeit von Juni bis November.  

2.1.3 Ozeanographie 

Das Karibische Meer vor der Küste Kolumbiens wird von der Karibischen 

Strömung und dem stationären Wirbel Panama-Kolumbien beeinflusst. In der 

Region befinden sich zwei Auftriebsgebiete, eins befindet sich vor der Küste 

der Guajira und das andere vor dem Tayrona-Nationalpark (Gordon, 1967; 

Bula-Meyer, 1977; Corredor, 1979; Carton & Chao, 1999; Andrade-Amaya et 

al., 2003). Das Untersuchungsgebiet weist verschiedene Wasserschichten 

auf. Die Schicht zwischen 50 und 200 m Tiefe wird jahreszeitlich durch den 

Passatwind beeinflusst und weist eine Temperatur von ca. 22 °C und einen 

Salzgehalt zwischen 34,5 und 36 auf (Abb. 6) (Giraldo, 1994; Schlitzer, 

2004). Während der Regenzeit beeinflusst der stationäre Wirbel Panama-

Kolumbien die nordöstlichen Regionen bis hin zur Guajira-Halbinsel. 

Während der Trockenzeit ist der Einfluss der Karibischen Strömung größer 

und drückt die Wassermassen in Richtung Südwesten (Pujos et al., 1986).  

Unterhalb der Tiefe von 200 m tritt ein Schicht mit einem geringen 

Sauerstoffgehalt und einer Temperatur von 15 °C auf. In dieser Tiefe 

überwiegt im Südwesten der stationäre Wirbel Panama-Kolumbien, der sich 

zum Nordosten hin abschwächt (Abb. 7) (Mooers & Gao, 1996; Andrade-

Amaya, 2000). Im Februar und August, wird das Meerwasser von Panama 

und dem Südwesten Kolumbiens in 380 m Tiefe relativ kalt und von niedriger 
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Salinität charakterisiert. An der nördlichen karibischen Küste Kolumbiens bis 

hin zum Cayman Graben und der Yucatanbecken dagegen finden sich hoch 

variable Temperaturen und Salinität (Sheng & Tang, 2003). Die Tiefen 

zwischen 400 m bis 600 m werden durch kälteres Wasser aus dem 

Nordatlantik geprägt, es weist eine Temperatur von ca. 8 °C und einen 

Sauerstoffgehalt von ca. 3 ml/L auf (Andrade-Amaya, 2000). 

 

Abb. 6 Mittelwert der jährlichen der Temperaturen im Karibischen Meer Kolumbiens in 
unterschiedlicher Tiefe und in den verschieden ökologischen Regionen (Schlitzer, 2004). 

  

Abb. 7 Meeresströmungen im karibischen Meer Kolumbiens in 200 m Tiefe während der 
Trockenzeit (Andrade-Amaya, 2000) 
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2.1.4 Der Eintrag von Süßwasser in das karibische Meer von der 
Küste Kolumbiens 

Die Monatsmitteltemperatur zeigt während der Monate Februar und August 

in den ersten 100 m Tiefe weniger Variabilität. Dagegen zeigt die Salinität in 

der durchmischten Oberflächenschicht relative große horizontale 

Schwankungen. Diese Variation wird durch den Eintrag von Süßwasser, 

besonders vom Río Magdalena beeinflusst. Unter 100 m Tiefe bis 1 000 m 

weisen die Monatsmitteltemperatur und die Salinität relativ große horizontale 

Schwankungen auf (Sheng & Tang, 2003). 

Der Río Magdalena ist der Hauptfluss Kolumbiens. Er fließt zwischen der 

Ost- und der Zentralkordillere durch das ganze Land und mündet nach rund 

1 500 km im Norden bei Barranquilla ins Karibische Meer. Er hat eine 

Wasserführung von etwa 6 500 m3/s und ist der Ursprung einer großen 

Süßwasserfahne in das Karibisches Meer (Abb. 8) (Rivera-Monroy et al., 

2004). Diese Flusswasserfahne lässt sich über eine Länge von ca. 230 km 

und einer Fläche von 53 000 km2 beobachten und reicht bis 4 000 m Tiefe 

(Ercilla et al., 2002). In der Mündungsregion des Río Magdalena liegt die 

Küstenlagune Ciénaga Grande de Santa Marta mit einer Wasserführung von 

ca. 167 m3/s in der Boca de la Barra. Das Wasser des Río Magdalena wirkt 

in der Regenzeit (Abb. 9), wenn der Einfluss des Passats gering ist, bis in die 

nördliche Region der karibischen Küste Kolumbiens vor der Guajira-

Halbinsel. Während der Trockenzeit drückt der Passatwind das Wasser des 

Flusses in Richtung Südwesten.  

Die nächst größeren Flüsse in der Region sind der Río Atrato mit etwa 

5 000 m3/s und der Río Sinú mit etwa 342 m3/s. Das Wasser des Río Atrato 

fließt an der Oberfläche, bedingt durch den stationären Wirbel Panama-

Kolumbien mit einer Geschwindigkeit von weniger als 0,01 m/s von Süden 

nach Norden und wirkt sich in nordöstlicher Richtung bis zur Provinz 

Córdoba aus. 
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Abb. 8 Das langjährige Mittel der Wassertrübung durch den Rio Magdalena (11.1997 – 
10.2002) zeigt die Hauptrichtungen der Sedimentfahne in nördlicher und östlicher Richtung 
(Rivera-Monroy et al., 2004) 

 

Abb. 9 Wassertrübung durch den Rio Magdalena während November 2004 (J. Descloitres, 
MODIS Rapid Response Team, NASA/GSFC. Visible Earth-NASA 2006) 
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2.1.5 Ökoregionen der karibischen Küste Kolumbiens 

Die gesamte Küste wurde auf Grund von strukturellen Merkmalen und 

charakteristischen Ökosystemen in sechs verschiedene Ökoregionen 

unterteilt: GUAJIRA (GUA), PALOMINO (PAL), TAYRONA (TAY), 

MAGDALENA (MAG), ARCHIPIÉLAGOS CORALINOS (ARCO) und DARIÉN 

(DAR) (Abb. 5, Díaz & Gómez, 2000). 

Die Ökoregion GUAJIRA ist durch einen ca. 40 km breiten Kontinentalsockel 

charakterisiert. Im oberen Litoral dominieren Seegraswiesen (Díaz & Garzón-

Ferreira, 2001) und Gemeinschaften von Makroalgen. Während der 

Trockenzeit ist in der Region ein Auftriebsphänomen zu beobachten.  

In PALOMINO münden einige kleine Flüsse ins Meer, das Wasser ist bewegt 

und relativ trübe, und das Litoral ist durch Sandstrände und kleinere 

Mangrovenvorkommen geprägt. 

Die Ökoregion TAYRONA ist durch die „Sierra Nevada de Santa Marta“ 

geprägt. Der Kontinentalsockel ist besonders schmal und die Ausläufer des 

Gebirges bilden ein stark gegliedertes System von Buchten mit felsigen 

Steilküsten und davon umschlossenen Stränden. Hier findet man 

Korallenriffe am Rande des Kontinentalsockels  (Díaz et al., 2000) und 200 m 

Tiefe (Reyes et al., 2005), Seegraswiesen und kleine 

Mangrovenformationen. Der größte Fluss dieses Gebietes ist der Río 

Piedras.  

In MAGDALENA mündet der größte kolumbianische Fluss, der Río 

Magdalena ins Meer. Hier liegt auch die Lagune Ciénaga Grande de Santa 

Marta, das größte Naturschutzgebiet an der karibische Küste Kolumbiens. 

Die Ökoregion ARCHIPIELAGOS CORALINOS ist durch ausgedehnte 

Sandstrände, Mangrovensümpfe und Korallenformationen am Rande des 

Kontinentalsockels charakterisiert. Hier ist das Meer trübe und relativ 

stürmisch.  
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Die Region DARIEN ist gekennzeichnet durch breite Strände auf einem 

breiten Kontinentalsockel und durch geringe Wasserbewegung. Hier münden 

die Flüsse Río Atrato, Río San Juan und Río Sinú ins Meer wodurch das 

Wasser in der Region relativ trüb ist. In den zugehörigen Flussdeltas bilden 

sich ausgedehnte Mangrovensysteme. 

2.2 Anatomische Beschreibung der untersuchten Arten der Familie 
Galatheidae  

Die untersuchten Arten Munida flinti Benedict, 1902, Agononida longipes (A. 

Milne-Edwards, 1880) und Munidopsis riveroi Chace, 1939 gehören zur 

Familie Galatheidae (Crustacea: Decapoda: Anomura). Wie die meisten 

Arten der Krebstiere spielen eine wichtige Rolle in den Nahrungsketten der 

Meere. Sie haben eine weite Verbreitung am kolumbianischen 

Kontinentalsockel und zeichnen sich durch einen großen Individuenreichtum 

und eine geringe Ausbreitungsmöglichkeit im Adultstadium aus. Deswegen 

sind sie für eine Untersuchung der Isolationsmechanismen an der 

karibischen Küste Kolumbiens besonders gut geeignet. In dem 

Untersuchungsgebiet wurden insgesamt 806 Individuen von A. longipes, 144 

von M. flinti und 237 von M. riveroi gesammelt.  

Die Arten der Galatheidae ähneln Krabben. Sie haben ein Carapax, der 

länger als breit ist, mit gut entwickeltem spitzem Rostrum, die Oberfläche 

weist meist Querriefen auf, die mit kurzen Borsten besetzt sind. Das 

Abdomen ist ventral eingekrümmt, aber nur selten fest unter den 

Cephalothorax geschlagen. Das Telson ist in mehrere Platten unterteilt. Das 

1. Laufbein mit den Scheren ist stark verlängert und schlank (Abb. 10). Die 3. 

bis 5. Pleopoden sind bei Männchen und Weibchen unterschiedlich 

ausgebildet. Die Stielaugen sind lang und der Antennenschaft ist 4- oder 5-

gliedrig. 
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Abb. 10 Anatomie der Galatheidae. Abbildungsmaßstab 1 mm 

2.2.1 Munida flinti Benedict, 1902 

Beschreibung — Das Rostrum ist spitz und vorstehend. Die 

Supraokularstacheln sind parallel zueinander angeordnet. Sie reichen bis 

zum mittleren Teil des Auges. Die Seitenränder des Carapax sind konvex 

(Abb. 11). Sie haben 5 Stacheln, von welchen der Anterolateralstachel am 

deutlichsten ist. Die anderen Stacheln fließen zu einer Linie zusammen. Die 

Gastrikalregion hat ein Paar Gastrikal-, ein Paar Epigastrikal- und ein Paar 

Protogastrikalstacheln. Jede Hepatikalregion trägt einen 

Parahepatikalstachel an der Seite.  
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Außerdem besitzen die Tiere einen 

Postcervikalstachel an jeder Seite des 

Carapax. Der Mesokardiakalsulcus zeigt 

einen deutlichen Stachel, und der 

Hinterrand trägt zwei Stacheln. Die 

Branchial- und Epibranchialregionen 

sind stachellos, wie auch die restliche 

Oberfläche des Carapax. Das Sternum 

trägt keine Stacheln. Meistens weisen 

die 2. und 3. Abdominaltergiten 6 bzw. 4 

Stacheln am Vorderseitenrand auf. Der 

4. Abdominaltergit zeigt zwei 

Zentralstacheln und einen 

Terminalstachel am Hinterrand. Die 

Augen sind größer als der Stiel. Das 

Basalglied der Antennula trägt zwei 

Stacheln, von welchen der Außerstachel 

kürzer ist als der Innenstachel. Der 

Außenrand zeigt zwei Stacheln.  

 

Abb. 11 Munida flinti. Dorsalansicht. 
Ein Männchen aus 150 m Tiefe. 

Das 1. Segment des Basalglieds der Antenne ist stachellos, das 2. Segment 

trägt an dem distalen Ende einen kleinen Außenstachel. Der 3. Maxilliped 

weist an dem Außenrand des Merus einen deutlichen Stachel auf. Der 1. 

Paraeopod ist länger als der Körper und wird weit vorgestreckt getragen. 

Der Dactylus ist kürzer als die Palma. 

Die Oberfläche des Carapax und des Abdomens weist rote Querriefen mit 

kurzen Borsten auf, die bei frischen Tieren durch rote Linien markiert sind. 

Die Branchialregionen sind rötlicher als die restliche Oberfläche. Die 

Geographische Verbreitung — M. flinti ist aus dem westlichen Atlantischen 

Ozean: vom Golf von Mexiko, der Antillen, Kolumbien, Surinam, Brasilien, 

Guyana und Uruguay, aus Tiefen zwischen 11 und 630 m bekannt (Takeda, 

1983; Melo-Filho & Melo, 1992; Navas et al., 2003). M. flinti wurde im 

kolumbianische Karibik Meer aus 150 m Tiefe gesammelt. 



 Populationsstruktur und genetische Isolierung von Springkrebs-Arten. 

 

A. Bermúdez-Tobón, 2007 23

Bemerkungen — Die Art steht morphologisch Munida stimpsoni A. Milne-

Edwards 1880 nahe. Sie weist eine große Variabilität bezüglich der Breite 

des Carapax, der Stachelanzahl des Lateralrands und des Vorhandenseins 

der Protogastrikal- und Mesokardiakalstacheln auf (Melo-Filho & Melo, 

1997). 

2.2.2 Agononida longipes (A. Milne-Edwards, 1880) 

Beschreibung — Das Rostrum ist spitz und vorstehend. Es ist kleiner als 

die Supraokularstacheln, erreicht aber den Distalrand der Augen. Der 

Carapax ist nur wenig länger als breit. Die Seitenränder des Carapax sind 

konvex. Die Gastrikalregion ist gewölbt (Abb. 12). 

Die Epigastrikalregion weist 4 Stacheln 

auf, die gleichen Abstand von einander 

haben. Von diesen Stacheln sind die 

Zentralstacheln länger als 

Lateralstacheln. Die Zentralstacheln der 

Epigastrikalregion sitzen hinter den 

Supraokularstacheln. Der Lateralrand 

zeigt 6 Stacheln, von welchen der 

Anterolateralstachel der größte ist. Die 

anderen Stacheln stehen in einer Linie 

zusammen. Die Metagastrikalregion ist 

stachellos. Die Kardiakalregion trägt 

beiderseits 3 Stacheln. Der 

Mesokardiakalsulcus zeigt einen 

deutlichen Zentralstachel. Die 

Branchialregion trägt einige kleine 

Stacheln nahe der Kardiakalregion. Der 

Sulcus cervicalis ist gut ausgebildet. Der 

Hinterrand trägt ein Paar 

Zentralstacheln. Das Sternum ist 

stachellos. Die 2. bis 4. 

Abdominaltergiten tragen 4 Stacheln.

 
Abb. 12 Agononida longipes. 
Dorsalansicht. Ein Männchen aus 
340 m Tiefe.
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Die Augen sind größer als die Stiele. Das Basalglied der Antennula trägt zwei 

Stacheln, von welchen der Außenstachel länger als der Innenstachel ist. Das 

3. Segment des Basalglieds der Antenne trägt einen Distolateralstachel. Der 

3. Maxilliped weist an dem Außerrand des Merus einen deutlichen Stachel 

auf. Der 1. Paraeopod ist länger als der Körper und wird weit vorgestreckt 

getragen. Das Ischium ist stachellos. Der Merus zeigt 3 Stachelreihen, von 

welchen 2 lateral und 1 ventral sind. Der Innenrand des Carpus trägt 3 

Stacheln. Die Palma ist 5 mal länger als breit. Der Dactylus ist kürzer als die 

Palma. Die 2. bis 4. Paraeopoden sind lang und schmal, länger als 1. 

Paraeopod. Carpus und Merus der Schreitbeine tragen 2 laterale 

Stachelreihen. Dactylus und Propodus sind stachellos. Die Paraeopoden 

tragen keinen Epipoditen. Die Oberfläche von Carapax und Abdomen ist bei 

frischen Tieren orangefarbig. Sie weist rotfarbige Querriefen auf, die 

Granulae und irisierend Borsten tragen. Die Oberfläche der Scherenbeine 

zeigt rot- und weißfarbige Streifen. Die Eier sind blau.  

Geographische Verbreitung — A. longipes ist aus dem westlichen 

Atlantischen Ozean von Virginia und Florida bis nach Brasilien bekannt. Sie 

kommt im Golf von Mexiko, den Antillen, Kolumbien, Venezuela und Guyana 

zwischen 40 und 730 m Tiefe vor (Melo, 1999; Navas et al., 2003).  

Bemerkungen — A. longipes lässt sich leicht von anderen Arten der 

Galatheidae aus dem westlichen Atlantischen Ozean unterscheiden, weil die 

Schreitbeine länger als die Scherenbeine sind. Außer bei juvenilen Tieren, ist 

das Rostrum kleiner als die Supraokularstacheln (Pequegnat & Pequegnat, 

1970). Die Art zeigt eine große Variabilität bezüglich der Stachelanzahl des 

Carapax. Ursprünglich gehörte A. longipes zur Gattung Munida. Sie wurde 

von Navas et al. (2003) der Gattung Agononida zugeordnet, weil die 

Männchen wie es für Agononida charakteristisch ist, nur ein Paar Pleopoden 

am 2. Abdominalsegment tragen (Baba & Saint Laurent, 1995). Im 

Gegensatz dazu besitzen die Männchen von Munida zwei Paar Pleopoden, 

wobei sich ein Paar am 1. und das andere am 2. Abdominal-segment 

befindet. 
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2.2.3 Munidopsis riveroi Chace, 1939 

Beschreibung — Das Rostrum ist sehr 

robust, breit und ist auf der Oberseite 

eingedellt. Der Lateralrand und die 

Oberfläche des Carapax tragen keine 

Stacheln. Die Carapaxregionen sind durch 

deutliche Erhebungen markiert (Abb. 13). Die 

Stirn trägt ein postanntenales Läppchen. Die 

Augen sind stachellos. Die Paraeopoden 

tragen keine Epipoditen. Die 2. bis 4. 

Abdominaltergiten zeigen zwei Querkiele, 

jeder mit einem stumpfen Zahn. Die 

Oberfläche des Carapax, des Abdomens und 

der Scherenbeine ist bei frischen Tieren 

rosafarbig. Die Erhebungen des Carapax sind 

dunkel-rosafarbig markiert. Die Schreitbeine 

und die Lateralränder des Carapax sind weiß. 

Geographische Verbreitung — M. riveroi 

kommt in Honduras, Kolumbien, Venezuela 

und Dominika zwischen 260 und 683 m Tiefe 

vor (Pequegnat & Pequegnat, 1971; Navas et 

al., 2003). 

Bemerkungen — Die Männchen von M. riveroi tragen eine Borstenlinie auf 

dem Lateralrand des Telsons, jedoch zeigen die Weibchen keine Borsten. 

Die Scherenbeine sind bei den Männchen größer als bei den Weibchen 

(Mayo, 1974). 

2.3 Probenahme 

Das Material, das für die vorliegende Untersuchung benutzt wurde, wurde 

während der Expeditionen INVEMAR-MACROFAUNA I – II in den Jahren 

1998 und 2001 an der karibischen Küste Kolumbiens gesammelt.  

 

Abb. 13 Munidopsis riveroi. 
Dorsalansicht. Ein Männchen des 
Sammelorts INV. 018 aus 448 m 
Tiefe. 
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Es wurden vor jede Ökoregion und in jeder Tiefe (20, 150, 300 und 500 m) 

drei Stationen definiert. Ingesamt wurden mit dem Schiff Ancón 170 Fänge 

mit einem Bodennetz von 9 x 1 m Öffnung und 35 mm Maschenweite 

durchgeführt. An jeder Station wurde das Netz 20 min über den Boden 

gezogen. Während der Expeditionen wurden 26 Krebsarten mit 2 087 

Individuen aus der Überfamilie Galatheoidea gesammelt und in 99%igem 

Ethanol konserviert. Wobei waren die Arten Munida flinti, Agononida longipes 

und Munidopsis riveroi am häufigsten vertreten.  

Bei M. flinti wurden fünf Populationen ausgewählt: PALOMINO (24 

Individuen), TAYRONA (18 Individuen), MAGDALENA (20 Individuen), 

ARCHIPIELAGOS (19 Individuen) und DARIEN (12 Individuen). Bei A. 

longipes ebenfalls fünf Populationen: GUAJIRA (27 Individuen), PALOMINO 

(18 Individuen), TAYRONA (16 Individuen), MAGDALENA (13 Individuen) 

und  DARIEN (19 Individuen). Im Fall von M. riveoi wurden diejenigen drei 

Populationen ausgewählt, bei denen die Voruntersuchungen erkennbare 

Unterschiede gezeigt hatten: GUAJIRA (26 Individuen), MAGDALENA (4 

Individuen) und ARCHIPIELAGOS (32 Individuen) (Tab. 1).  

Tab. 1 Anzahl der Individuen pro Population in der morphologische Analyse: GUAJIRA 
(GUA), PALOMINO (PAL), TAYRONA (TAY), MAGDALENA (MAG), ARCHIPIELAGOS 
(ARCO) und DARIEN (DAR). 

Art Anzahl der 
 Tiere für die 

morphologische 
Analyse 

Wassertiefe Populationen 
 

GUA PAL TAY MAG ARCO DAR 

Munida flinti 144 150 m  24 23 11 66 20 
Agononida longipes 279 300 m 93 48  120  18 
Munidopsis riveroi 62 500 m 26   4 32   

2.4 Morphologische Methode 

Für Munida flinti und Agononida longipes wurde in einer früheren Arbeit eine 

geometrische Morphometrie-Analyse durchgeführt (Bermúdez, 2005). In der 

vorliegenden Arbeit wurde diese durch morphologische Untersuchungen an 

Munidopsis riveroi vervollständigt. 

Die morphometrische Bearbeitung wurde mit Hilfe eines konventionellen 

Scaners eine digitale Aufnahme der Ventralseite jedes Individuums erstellt 
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(Reyes & Navas, 2000). Es wurde mittels 16 anatomischer Punkte (Abb. 14) 

auf dem Sternum jedes Tieres digital erfasst. Die Punktkoordinaten wurden 

mit Hilfe des Programms TPSDig Version 1,4 (Rohlf, 2004a) definier. Auf 

diese Weise erhalten die Relativverzerrungswerten bzw. „Relative 

Warpscores“ (Rohlf, 2004b), solchen wurden in eine Hauptkomponenten-

Analyse mit dem Programm PAST Version 1.43 (Hammer et al., 2001) 

benutzt und damit die Populationsstruktur untersucht.  

 

Abb. 14 „Landmarks“ auf dem Sternum eines Individuums von Munidopsis riveroi. 
Sternalplatte des Exemplars Nr. Mr5 (Männchen). Länge des Carapax 10.62 mm. Skala 1 
mm. 

Zusätzlich zu der Auswertung der anatomischen Punkte wurde bei jedem 

Exemplar weitere 37 morphometrische Variablen genommen (Abb. 15 und 

Tab. 2) , die über die Länge des Carapax standardisiert wurden. Auf Basis 

dieser Variablen wurden eine Hauptkomponenten- und eine Diskriminanten-

Analyse durchgeführt, um mögliche Unterschiede zwischen den 

Populationen zu bestimmen, wobei das Programm STATISTICA Version 6 

eingesetzt wurde (StatSoft, 1984-2002).  
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Abb. 15 Morphologische Strukturen. A. Stacheln und Regionen auf der Dorsalseite 
des Carapax der Galatheidae. B. Dorsalansicht des Carapax.  1: Länge des Caparax. 2: 
Breite des Carapax. 3: Breite des Carapax über der Epibranchialregion. 4: Länge der 
Gastrikalregion. 5: Länge der Metagastrikalregion. 6: Länge der Kardiakalregion. 7: Länge 
des Rostrums. 8: Länge der Supraokularstacheln. C. Dorsalansicht des Abdomens (nur 2. 
- 4. Abdominaltergiten). 9: Zentralstacheln. 10: Rechter Seitenstachel. 11: Terminaler 
Stachel am 4. Segment. D. 3. Maxilliped. 12: Länge des Ischium. 13: Breite des Ischium. 
14: Länge des Ischiumstachels. 15: Länge des Dactylus. 16: Breite des Dactylus. Skala 5 
mm. (Bermúdez, 2005). 
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Tab. 2 Liste der morphometrische Variablen 

 Variablen 
1 Länge des Carapax 
2 Breite des Carapax 
3 Breite des Carapax über der Epibranchialregion 
4 Länge der Gastrikalregion  
5 Länge der vorige Kardiakalregion  
6 Länge der  hintere Kardiakalregion 
7 Länge des Rostrums 
8 Länge der Supraokularstachel 
9 Länge der 2. Abdominaltergite 
10 Breite der 2. Abdominaltergite 
11 Länge der 3. Abdominaltergite 
12 Breite der 3. Abdominaltergite 
13 Länge des Exopoden des Uropods 
14 Breite des Exopoden des Uropods 
15 Länge des Endopoden des Uropods 
16 Breite des Endopoden des Uropods 
17 Länge der Stielauge 
18 Breite der Augen 
19 Länge des Basalglieds der Antennula 
20 Länge des 3. Antennularglieds 
21 Länge der Außerstachel 
22 Länge des 4. Antennenglieds 
23 Länge des Ischium 3. Maxilliped 
24 Breite des Ischium 3. Maxilliped 
25 Länge der Ischiumstachels 3. Maxilliped 
26 Länge des Dactylus 3. Maxilliped 
27 Breite des Dactylus 3. Maxilliped 
28 Länge die Schere 
29 Breite die Schere 
30 Länge des Merus der Scherebeine 
31 Länge des Carpus der Scherebeine 
32 Länge des Propodus der Scherebeine 
33 Länge des Dactylus der Scherebeine  
34 Länge des Merus 2. Paraeopode 
35 Länge des Carpus 2. Paraeopode 
36 Länge des Propodus 2. Paraeopode 
37 Länge des Dactylus 2. Paraeopode  

2.5 Molekular Methode 

2.5.1 DNA-Extraktion 

Insgesamt wurde DNA von 248 Individuen extrahiert, die die Arten Munida 

flinti (93 Individuen), Agononida longipes (93 Individuen) und Munidopsis 

riveroi (62 Individuen) repräsentierten (Tab. 3). Die Extraktion der DNA aus 
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Ethanolfixiertem Muskelgewebe des Abdomens der einzelnen Tiere erfolgte 

mit dem „ChargeSwitch® gDNA Mini Tissue Kit“ (INVITROGEN, 2005) unter 

Befolgung der dem Kit beiliegenden Instruktionen.  

Tab. 3 Zugehörigkeit der genetisch analysierte Individuen zu Arten und Populationen: 
GUAJIRA (GUA), PALOMINO (PAL), TAYRONA (TAY), MAGDALENA (MAG), 
ARCHIPIELAGOS CORALINOS (ARCO) und DARIEN (DAR). 

Art Anzahl der 
gesammelten 

Tiere  

Anzahl der für die
AFLP Analyse 
benutzen Tiere 

Wassertiefe Populationen 
GUA PAL TAY MAG ARCO DAR 

Munida flinti 535 93 150 m  24 18 20 19 12 
Agononida longipes 982 93 300 m 27 18 16 13  19 
Munidopsis riveroi 236 62 500 m 26   4 32  
  

Zur Erfolgskontrolle der DNA-Extraktion wurden je 5 µl der DNA-Lösungen 

auf ein 0,8%iges ca. 15 cm langes Agarose-Gel aufgetragen. Die 

Elektrophorese dauerte 15-30 min bei 100 V. Die DNA-Konzentration wurde 

fluorometrisch mit einem DNA-Fluorometer (TKO 100, Hoefer Scientific 

Instruments) unter Verwendung des Farbstoffes H33258 (Hoechst) bestimmt. 

Der Farbstoff bindet an die DNA und wird bei einer Wellenlänge von 365 nm 

zur Fluoreszenz angeregt und emittiert Licht der Wellenlänge 460 nm, das 

vom Fluorometer gemessen wird. 

2.5.2 AFLP Methode 

Restriktion-Ligation 

Nach der DNA-Isolierung folgte die Restriktion und Ligation der DNA. Die 

Restriktionsenzyme schneiden an bestimmten Stellen im Genom, die eine 

sogenannte "Erkennungssequenz" beinhalten. In dieser Arbeit wurden die 

Enzyme EcoRI (sog. „6-Cutter“) und MseI (sog. „4-Cutter“) verwendet, die 

eine besondere Selektivität für die Erkennungssequenz GAATTC bzw. TTAA 

haben. Die bei der AFLP verwendeten Restriktionsenzyme schneiden den 

DNA-Doppelstrang nicht in gleich lange Stücke, wodurch ein Strang als 

Einzelstrang übersteht. Nun erfolgt eine Ligation mit den Adaptern an Enden 

eines jeden Strangs. Die den Restriktionsstellen entsprechenden Enden der 

Adapter entsprechen üblicherweise nicht den eigentlichen Restriktionsstellen, 

sondern sind in einer Base verändert. Dadurch können Restriktion und 

Ligation in einem Reaktionsschritt erfolgen. Nach Zugabe des Enzyms 
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T4-Ligase und der doppelsträngigen Adaptoren für die MseI- und 

EcoRI-Schnittstellen zum Reaktionsgemisch, folgte eine zweistündige 

Inkubation bei 20 °C (Ivors et al., 2004).  

Für die Restriktion wurde die „AFLP® Core Reagent Kit“ (INVITROGEN, 

2003) benutzt. Für jede Probe wurden jeweils 0,5 µl Lösung der Enzyme 

EcoRI und MseI und ca. 100 ng der DNA-Isolierung verwendet, die bei einer 

zweistündigen Inkubation bei 37 °C verdaut wurden. Die Reaktion wurde 

durch eine 15-minütige Inkubation bei 70 °C beendet und damit die Enzyme 

deaktiviert.  

Präamplifikation 

Für die Präamplifikation wurden zwei Primer zu einer 1:10 Verdünnung des 

Ligationsansatzes hinzugegeben, die sich an die entsprechenden 

Gegensequenzen in der DNA anlagern. Die Primer dienen als Startpunkt für 

eine Vervielfältigungsreaktion der DNA. Dazu wurde der Gegenstrang als 

Vorlage benutzt, um den Primer zu verlängern. Dadurch wird bei jedem 

Schritt die Anzahl der DNA-Stränge verdoppelt. Die Präamplifikation wurde 

mit dem „AFLP® Pre-amp Primer Mix I“ (INVITROGEN, 2003) durchgeführt 

und folgende zusätzlichen Reagenzien wurden unter Einhaltung der 

Standardangaben eingesetzt: EcoRI und MseI präselektive Primer, welche 

am 3’-Ende um eine selektive Base verlängert sind, Taq-Polymerase und 

dNTPs. Die Präamplifikation wurde mit einem thermocycler GeneAmp PCR 

System 9700 (PE Applied Biosystems) unter folgenden Bedingungen 

durchgeführt: 20 Zyklen mit 30 sec bei 94 °C, 1 min bei 56 °C, 1 min bei 

72 °C. Danach wurde das gewonnene PCR-Produkt 1:20 mit TE-Puffer 

verdünnt und für die abschließende Selektive Amplifikation benutzt. 

Selektive Amplifikation 

Um die Anzahl der Präamplifikationsfragmente auf ein Optimum zu 

verringern und einzelne Fragmente anzureichern, wurde eine selektive 

Amplifikation durchgeführt. Dafür wurden zwei Primer zu den 

Präamplifikationsprodukten eingesetzt. Einer dieser Primer muss 

fluoreszenzmarkiert sein, damit die Produkte der selektiven Amplifikation 
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erkannt werden können. Diese selektive Amplifikation wurde wie folgt 

durchgeführt: 13 Zyklen mit 45 sec bei 94 °C, 1 min bei *65 °C (*bei jedem 

Zyklus 0,7 °C reduziert) und 1 min bei 72 °C, danach 23 Zyklen mit 45 min 

bei 94 °C, 1 min bei 56 °C und 1 min 20 sec bei 72 °C (Abb. 16). Die 

einzelnen Bestandteile der selektiven Amplifikation und ihre Konzentrationen 

sind in Tab. 4 zusammengefasst. 

 

Abb. 16 PCR-Programm. Schema der benutzten Temperaturen und Zyklen für die Selektive 
Amplifikation. 

Tab. 4 Komponenten der selektiven Amplifikation 
Reagenzien 

(Amplifikation-Mix) 
Konzentration Volumen 

[µl] 
H20dd   11,2 
Puffer (Eppendorf) [10X] 2,0 
dNTP (PeqLab) [10 mM/µl] 0,4 
MseI-Primer (MWG-BioTech-AG) [50 ng/µl] 1,2 
EcoRI/IRD-Primer (markiert mit IRD 700/IRD 
800) (MWG-BioTech-AG) 

 
[50 ng/µl] 

 
0,2 

Taq-Polymerase (Eppendorf) 5U/µl 0,2 
Gesamtvolumen Mix  15,2 
Amplifikationsansatz:   
Amplifikations-Mix  15,0 
Produkt der Präselektiven Amplifikation  5,0 
Gesamtvolumen Mix  20,0  

Insgesamt wurden 36 selektive EcoRI-MseI-Primer-Kombinationen zur 

Identifikation von polymorphen Genloci eingesetzt, deren 

Amplifikationsqualität und Polymorphiegrad mit Hilfe von Polyacrylamidgelen 

visualisiert wurde (Abb. 17). Von 36 Primer-Kombinationen wurden für jede 

Art diejenigen fünf ausgewählt, die den höchsten Polymorphiegrad besaßen 

(Tab. 5). 



 Populationsstruktur und genetische Isolierung von Springkrebs-Arten. 

 

A. Bermúdez-Tobón, 2007 33

 

Abb. 17 Beispiel eines Polyacrylamidgels mit Produkten aus sechs Primer-Kombinationen 
M: Größestandard für die Fragmentlänge; EcoI-Primer: E32 = E-AC; MseI-Primer: M47 = M-
CAA; M49 = M-CAG; M60 = M-CTC; M62 = M-CTT; M57 = M-CGG; M58 = M-CGT. 

Tab. 5. Auswahl der fünf Primer-Kombinationen für jede Art. Fluoreszenzmarkierten Primer 
sind durch Sternchen (*) gekennzeichnet. 

 Munida flinti Agononida 
longipes 

Munidopsis 
riveroi 

E-AC* / M-CAA E-AC* / M-CCA E-AC* / M-CCA 
E-AC* / M-CTC E-AC* / M-CCC E-AC* / M-CCC 
E-AC* / M-CTT E-AC* / M-CCT E-AC* / M-CCT 
E-CT* / M-CAT E-AC* / M-CGC E-AC* / M-CGC 

Primer-
Kombinationen 

für jede Art 
E-CT* / M-CTA E-CT* / M-CCC E-CT* / M-CCC 
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2.5.3 Detektion der AFLP-Fragmente 

Polyacrylamid-Gelelektrophorese 

Nach der selektiven Amplifikation werden die markierten Fragmente mit Hilfe 

einer Elektrophorese aufgetrennt. Dazu kann z.B. ein Polyacrylamidgel 

benutzt und die Banden mit Hilfe eines Lasers visualisiert werden.  Die 

Produkte der selektiven Amplifikation wurden mit dem LI-COR Gene 

Analyzer 4300 mit Doppel-Laser System (700nm und 800nm) aufgetrennt 

(Abb. 18).  

 

Abb. 18 Beispiel für die Auftrennung der Fragmente der Individuen No. 49 bis 93 von 
Agononida longipes mit der Primer-Kombination E-AC/ M-CCA mittels Polyacrylamid-
Gelelektrophorese. Die Pfeile geben die Fragmentlänge (50-300bp) an.  
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Die elektrophoretische Auftrennung verlief über ca. 3 Stunden bei 1500 V, 40 

W, 35 mA und 48 °C. Die Produkte der selektiven Amplifikation wurden mit 

Stop-Puffer (Fuschin Formamid-Stop/Lade-Puffer) im Verhältnis 1:1 

vermischt und bei 94 °C 2 min denaturiert, davon wurden 0,7 µl auf ein 

Polyacrylamid-Gel aufgetragen. Die Auftrennung der Fragmente erfolgte in 

einem denaturierenden Polyacrylamid-Gel (7%-igen PAA, 10 x TBE-Long 

Ranger-Puffer, 25 cm Länge, 0,2 mm Stärke; Größenstandard 50 – 700bp 

(Standard LI-COR mit IRDye 700 bzw. IRDye 800). Pro Gel und Wellenlänge 

wurden 48 Proben sowie 3 Größenstandards an den Seiten und in der Mitte 

der Gels aufgetragen. 

 

Detektion der Amplifikationsprodukte 

Die Gele wurden mit Hilfe des Programms SAGATM (LI-COR Inc., 2000-2004) 

in eine 0/1 Tabelle umgewandelt. Die Anwesenheit (1) bzw. Abwesenheit (0) 

der einzelnen Banden wurden visuell überprüft (Abb. 19). Die Daten der 

einzelnen Primer-Kombinationen wurden in einer gemeinsamen Tabelle 

vereinigt und im ASCII Format abgespeichert (Cardoso et al., 2000; 

Campbell et al., 2003; Ivors et al., 2004). Diese Tabelle wurde für alle 

weiteren statistischen Analysen verwendet. 

 

Abb. 19 Beispiel für die visuelle Prüfung eines Gels auf Anwesenheit (+) bzw. Abwesenheit 
(-), Unspezifische Banden (F). Art: Agononida longipes. Primer-Kombination: E-AC/ M-CCA. 
Individuen 68 bis 93. 
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2.6 Populationsgenetische Analyse 

2.6.1 Beschreibung der genetischen Diversität 

Die genetische Diversität wurde anhand der folgenden Diversitätsindizes 

ausgewertet: 1) Anzahl der gemeinsamen Banden d.h. gemeinsamer 

Haplotypen (Bandenmuster pro Individuum) zwischen Populationen mit Hilfe 

des Programms ARLEQUIN Version 3.0 (Excoffier et al., 2005); 2) 

Prozentsatz polymorpher Loci in jeder Population und 3) Fixierungsindex und 

Heterozygotiegrad der Populationen (Nei, 1987), wobei nur die Fragmente 

mit mehr als 5% Polymorphiegrad in mindestens einer Population 

berücksichtigt wurden. 

Wegen des dominanten Charakters der AFLP wurden verschiedene 

Fixierungs-Indizes erhoben. Mit der Methode nach Lynch & Milligan (1994) 

und mit Hilfe des Programms AFLPsurv Version 1.0 (Vekemans, 2002) 

wurden neben der Frequenz der „Nullallele“, der Fixierungsindex FIS und FST 

sowie der Heterozygotiegrad berechnet. Zusätzlich wurde der 

Fixierungsindex (FIS und FST) auf Basis der Bayes’schen Approximation 

näherungsweise berechnet (Holsinger et al., 2002). Diese Annäherung setzt 

keine a priori Kenntnis über den Inzuchtgrad innerhalb der Populationen 

voraus. Die Indices f (entspricht FIS) und θB (entspricht FST) wurden mit dem 

Programm HICKORY Version 1.03 (Holsinger & Lewis, 2003) für jede Art, 

jeweils für die Gesamtpopulation und für alle paarweisen Vergleiche der 

Subpopulationen berechnet. Die Indices wurden mit den Parametern 

burnin = 5 000, nsamples = 25 000, thin factor = 5 berechnet. Es wurden vier 

Analyse-Modelle geprüft (Baus et al., 2005): 

• Das vollständige Modell, das den FIS der Populationen berechnet;  

• Das Modell f = 0, das keine Inzucht annimmt;  

• Das Modell θB = 0, das einer Schätzung von FST auf der Basis von 

Zufallsproben entspricht und annimmt, dass keine Differenzierung 

zwischen den Populationen vorliegt und 

• Das Modell f-free, das keine dieser beiden Annahmen voraussetzt.  
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Aus diesen Modellen wurde dasjenige ausgewählt, das dem Deviation 

Information Criterion (DIC) entsprechend die beste Anpassung an die Daten 

aufwies. Ein hoher Wert im Vergleich mit den DIC der anderen Modelle zeigt 

dabei eine starke Anpassung an. Das Kriterium DIC fasst die 

Anpassungsgüte (Dbar) und die Modellkomplexität (pD) zusammen 

(Spiegelhalter et al., 2002; Holsinger & Lewis, 2003; Holsinger & Wallace, 

2004). 

2.6.2 Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) innerhalb und 
zwischen den Populationen 

Die Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) wurde mit dem Programm 

ARLEQUIN (Excoffier et al., 2005) durchgeführt. Es wurde für jeder Art 

innerhalb der Populationen, zwischen den Populationen, und zwischen den 

Geschlechtern verglichen. Danach wurde ein Dendrogramm der genetischen 

Distanzen mit Hilfe des Programms MEGA Version 3.1 (Kumar et al., 2004) 

und der Methode „unweighted pair group algorithm with arithmetic means“ 

(UPGMA) erstellt.  

2.6.3 Hauptkomponenten-Analyse (PCA)  

Basierend auf den euklidischen Distanzen zwischen Individuen, errechnet 

aus der 0/1-Matrix der einzelner Art, wurde eine Hauptkomponenten-Analyse 

mit Hilfe des Programms GENALEX Version 6 (Peakall & Smouse, 2006) 

und der Methode „Covariance-Standardized“ durchgeführt. 

2.6.4 Neighbor-joining-Analyse 

Mit Hilfe des Programms FreeTree (Pavlicek et al., 1999; Hampl et al., 2001) 

wurde eine Ähnlichkeitsmatrix zwischen den Individuen hergestellt. Mit der 

„Neighbor-joining“ Methode und dem Jaccard-Ähnlichkeitskoeffizienten 

(Jaccard, 1908) wurde ein Dendrogramm erstellt, welches mit 1 000 

zufälligen bootstrap-Iterationen (Wiederholungen) geprüft wurde. Das 

Dendrogramm wurde anschließend mit dem Programm MESQUITE Version 

1.11 (Maddison & Maddison, 2006) visualisiert. 
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2.6.5 Zuweisungstest der Individuen zu Populationen 

Für jede einzelne Art wurde ein „Assignment-Test“ durchgeführt. Dieser Test 

bestimmt die Zugehörigkeit jedes Individuums zu einer a priori festgelegten 

Population. Wenn die Individuen in der Mehrzahl der Fälle einer a priori 

festgelegten Population zugeordnet werden, bedeutet dies, dass die 

Gesamtheit der Probe die natürliche Beschaffenheit der Population 

wiederspiegelt. Der „Assignment-Test“ wurde mit dem Programm AFLPOP 

Version 1.1 durchgeführt (Duchesne & Bernatchez, 2002). 

2.6.6 Beziehung zwischen geographischen und genetischen 
Distanzen  

Mit Hilfe des Programms TFPGA Version 1.3 (Miller, 1997b) wurde ein 

Mantel-Test durchgeführt um die Beziehung zwischen geographischen und 

genetischen Distanzen zu prüfen. Die geographischen Distanzen wurden für 

diese Analyse auf der Basis des Durchschnitts der Distanzen zwischen den 

Stationen in jedem Gebiet berechnet. Die geographischen Koordinaten 

wurden von der Abteilung Geographische Informationssysteme (GIS) des 

INVEMAR ermittelt. Die genetischen Distanzen wurden auf der Basis der 

Bayes’schen Approximation (θB) bestimmt. 
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3. Ergebnisse 

3.1 Zusammenfassung der vorherigen morphologischen Ergebnisse 
von Munida flinti und Agononida longipes und Beschreibung der 
Analyse für Munidopsis riveroi 

Morphologische Analyse von Munida flinti 

Die morphologische Analyse brachte keinen Nachweis eines sexuellen 

Diphormismus innerhalb von Munida flinti (Abb. 20 und 21). Dagegen gab es 

geringe Unterschiede zwischen den Populationen PALOMINO, TAYRONA 

und ARCHIPIELAGOS. Die Unterschiede betrafen hauptsächlich 

morphologische Veränderungen auf der Hinterseite des Sternums, die 

Plattenform auf der Höhe der zweiten Paraeopoden und die Breite des 

Sternums des dritten Maxillipeden (Abb. 22). In der Hauptkomponenten-

Analyse zeigte die Anordnung der Individuen eine Mosaikverbreitung. Es 

bestand eine leichte Tendenz der Populationen sich nach den Ökoregionen 

aufzutrennen. In dem erörterten Fall befanden sich die Individuen von 

ARCHIPIELAGO vorwiegend auf der linken Seite, die von PALOMINO im 

Zentrum und die von TAYRONA auf der rechten Seite der Graphik (Abb. 23). 

 

Abb. 20 Vergleich der Konsenskonfigurationen des Sternums der Weibchen (rote Linie) und 
Männchen (schwarze Linie) von Munida flinti. 
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Abb. 21 Hauptkomponenten-Analyse für Munida flinti: Unterschiede zwischen den 
Geschlechtern aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines jeden 
Individuums. 

 

 

 

 

Abb. 22 Vergleich der Konsenskonfigurationen des Sternums von PALOMINO (rote Linie) 
und ARCHIPIELAGOS (violette Linie) für die Individuen von Munida flinti. 
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Abb. 23 Hauptkomponenten-Analyse für Munida flinti: Unterschiede zwischen den 
Populationen aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines jeden 
Individuums. 

 

Die statistische Auswertung der morphologischen Variablen wies für M. flinti 

eine deutliche Trennung der Populationen auf. Sie zeigte ein Anwesenheit 

sexuellen Dimorphismus bei einigen der Variablen, wobei die Breite des 

dritten Abdominaltergits, die Größe des Ischium des dritten Maxillipeds und 

die Länge der Palma der Scherenbeine den größten Einfluss für die 

Aufteilung hatten. Die Männchen wiesen eine deutliche Trennung zwischen 

den Populationen PALOMINO und ARCHIPIELAGOS auf (Abb. 24). Die 

Populationen der Weibchen waren weniger getrennt als die der Männchen, 

sie die zeigten nur eine leichte Tendenz, sich nach  Ökoregionen aufzuteilen. 

Dies wird in Abb. 25 sichtbar, wo insbesondere ARCHIPIELAGOS im oberen 

rechten Bereich der Graphik und MAGDALENA auf der unteren rechten Seite 

vereinigt sind. Die Populationen von M. flinti zeigten zwischen den 

Ökoregionen Unterschiede in der Breite des Carapax, der Länge der 

Gastrikal- und Kardiakalregionen, der Größe der Abdominaltergiten, der 

Größe der Augen und des Basalglieds der Antennula. 
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Abb. 24 Diskriminanz-Analyse der Männchen von Munida flinti anhand der 
morphometrischen Variablen. 

 

 

Abb. 25 Diskriminanz-Analyse der Weibchen von Munida flinti anhand der 
morphometrischen Variablen. 

Morphologische Analyse von Agononida longipes 

Mittels der morphologischen „Landmarks“ Methode wurde für Agononida 

longipes ein Einfluss des Geschlechts auf die Form des Sternums sowie auf 

die Körperproportionen gefunden. Bei den Weibchen war das Sternum 

breiter und die Platte des dritten Paraeopoden war länger als bei den 

Männchen (Abb. 26 und 27). 
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Abb. 26 Vergleich der Konsenskonfigurationen des Sternums der Weibchen (rote Linie) und 
Männchen (schwarze Linie) von Agononida longipes. 

  

 

Abb. 27 Hauptkomponenten-Analyse für Agononida longipes: Unterschiede zwischen den 
Geschlechtern aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines jeden 
Individuums. 
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Die Populationen wiesen Unterschiede zwischen den Weibchen von DARIEN 

und GUAJIRA auf. Bei den Weibchen von DARIEN war der vorderer Teil des 

Sternums breiter und der hinterer Teil schmäler (Abb. 28). Die PCA wies 

aufgrund der „Landmarks“ eine deutliche Trennung der Individuen der 

Ökoregion GUAJIRA von denen von MAGDALENA und DARIEN auf, wie aus 

Abb. 29 hervorgeht. 

 

Abb. 28 Vergleich der Konsenskonfiguration des Sternums der Weibchen aus GUAJIRA 
(schwarze Linie) und aus DARIEN (rote Linie) von Agononida longipes. 

 

Abb. 29 Hauptkomponenten-Analyse der Weibchen von Agononida longipes: Unterschiede 
zwischen den Populationen aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines 
jeden Individuums. 
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Die Trennung zwischen den Populationen wurde durch die PCA und die 

Diskriminanz-Analyse anhand der morphologischen Variablen bestätigt (Abb. 

30). GUAJIRA und DARIEN waren die am besten differenzierten 

Populationen, während die Populationen von PALOMINO und MAGDALENA 

im Zentrum der Grafik gemischt waren. Die Variablen, die bei den Weibchen 

von A. longipes, den größten Einfluss auf die Populationstrennung hatten 

waren die Größe des Uropoden, die Länge der Kardiakalregion des Carapax, 

die Länge der dritten Maxillipeden und die Größe der Augen. 

 

Abb. 30 Diskriminanz-Analyse der Weibchen von Agononida longipes anhand der 
morphometrischen Variablen. 

Bei den Männchen war das Sternum eine Struktur mit wenig Veränderung 

zwischen den Populationen. Der Vergleich der Konsensform der Individuen 

aus GUAJIRA mit der Konsensform aus DARIEN wies keine deutlichen 

Unterschiede zwischen beiden Populationen auf (Abb. 31). Die geringe 

Variabilität in der Form des Sternums spiegelte sich in der PCA wider (Abb. 

32). Bei den Männchen ließ sich im Gegensatz zu den Weibchen keine 

Trennung der Populationen nachweisen. 

Indessen zeigten die morphometrischen Variablen eine deutliche 

Populationstrennung, wobei die Individuen von PALOMINO und DARIEN von 

den anderen Gruppen abgesondert waren (Abb. 33). Dabei spielten die 

Größe der Uropoden, die Größe der Abdominaltergiten, die Breite der 

Epibranchialregion, die Größe des Basalglieds der Antennula und die Größe 

der Scherenbeine eine entscheidende Rolle bei der Abtrennung. 
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Abb. 31 Vergleich der Konsenskonfiguration des Sternums der Männchen aus GUAJIRA 
(schwarze Linie) und aus DARIEN (rote Linie) von Agononida longipes. 

 

 

 

Abb. 32 Hauptkomponenten-Analyse der Männchen von Agononida longipes: Unterschiede 
zwischen den Populationen aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines 
jeden Individuums. 
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Abb. 33 Diskriminanz-Analyse der Männchen von Agononida longipes aufgrund der 
morphometrischen Variablen. 

Weitere Informationen und Ergebnisse der morphologischen Analyse von 

Munida flinti und Agononida longipes finden sich bei Bermúdez (2005). 

Morphologische Analyse für Munidopsis riveroi 

Bei Munidopsis riveroi zeigte die morphologische Analyse des Sternums 

Unterschiede zwischen den Geschlechtern (Abb. 34 und 35) aber keine 

Differenzen zwischen den Populationen. Bei den Weibchen erklärten die 

beiden ersten Faktoren der Hauptkomponenten-Analyse 64% der 

Gesamtvarianz. Die Platzierung  der Individuen in der Graphik zeigte eine 

Mischung der drei Populationen GUAJIRA, MAGDALENA und 

ARCHIPIELAGOS (Abb. 36). Dagegen wies die Diskriminanz-Analyse, die 

mit den zusätzlichen morphometrischen Variablen arbeitet, bei den 

Weibchen Unterschiede zwischen den Populationen auf (Abb. 37). Die 

Trennung begründet sich in der Breite der Epibranchialregion, der Länge des 

Rostrums, der Länge des Basalglieds der Antennula und der Länge des 

Merus des zweiten Paraeopoden. 
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Abb. 34 Vergleich der Konsenskonfiguration des Sternums der Weibchen (rote Linie) und 
Männchen (schwarze Linie) von Munidopsis riveroi. 

 

 

Abb. 35 Hauptkomponenten-Analyse für Munidopsis riveroi: Unterschiede zwischen den 
Geschlechtern aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines jeden 
Individuums. 
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Abb. 36 Hauptkomponenten-Analyse der Weibchen von Munidopsis riveroi: Unterschiede 
zwischen den Populationen aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines 
jeden Individuums. 

 

Abb. 37 Diskriminanz-Analyse der Weibchen von Munidopsis riveroi anhand der 
morphologischen Variablen. 

Bei den Männchen waren die Ergebnisse ähnlich wie bei den Weibchen. Die 

Variation der Form des Sternums zeigte keine Unterschiede zwischen den 

Populationen (Abb. 38), dagegen ergaben die morphologischen Variablen 

eine klare Trennung (Abb. 39). Dabei spielten die Breite des zweiten 

Abdominaltergits, die Länge des Basalglieds der Antennula, die Länge des 
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Merus des dritten Maxillipeds sowie die Größe der Scherenbeine eine 

wichtige Rolle für die Abgrenzung.  

 

Abb. 38 Hauptkomponenten-Analyse der Männchen von Munidopsis riveroi: Unterschiede 
zwischen den Populationen aufgrund der morphologischen „Landmarks“ des Sternums eines 
jeden Individuums. 

 

 

Abb. 39 Diskriminanz-Analyse der Männchen von Munidopsis riveroi anhand der 
morphometrischen Variablen. 
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3.2 Beschreibung der genetischen Diversität innerhalb der Arten 

Mit den verwendeten fünf verschiedenen Primer-Kombinationen konnten für 

jede Art 441 bis 502 AFLP-Fragmente ausgewertet werden. Je nach 

eingesetzter Primer-Kombination variierte die Anzahl an auswertbaren 

Banden zwischen 79 und 113. Bei allen Gelen wurden nur Banden einer 

Größe zwischen 50 und 600 Basenpaare (bp) ausgewertet (Tab. 6).  

Tab. 6 Anzahl der ausgewerteten polymorphen Banden für jede der fünf unterschiedlichen 
Primer-Kombinationen. Niedrigstes (Min bp) und höchstes Molekulargewicht (Max. bp). 

Art AFLP-
Primerkombination 

Anzahl Mín. bp. Máx. bp. 

E-AC/M-CAA 113 50 598 
E-AC/M-CTC 101 50 589 
E-AC/M-CTT 108 50 600 
E-CT/M-CAT 86 55 596 
E-CT/M-CTA 94 50 595 

Munida 
flinti 

Gesamtzahl 502   
E-AC/M-CCA  100 51 550 
E-AC/M-CCC 95 54 598 
E-AC/M-CCT 105 54 584 
E-AC/M-CGC 84 53 575 
E-CT/M-CCC 90 50 596 

Agononida 
longipes 

Gesamtzahl 474   
E-AC/M-CCA 84 53 597 
E-AC/M-CCC 86 56 574 
E-AC/M-CCT 93 55 567 
E-AC/M-CGC 99 52 596 

Munidopsis 
riveroi 

E-CT/M-CCC 79 77 598 
 Gesamtzahl 441    

Innerhalb der Arten wurden 93 Individuen und 479 Banden für Munida flinti, 

93 Individuen und 443 Banden für Agononida longipes, sowie 62 Individuen 

und 435 Banden für Munidopsis riveroi ausgewertet. Alle untersuchten 

Individuen wiesen unterschiedliche Haplotypen auf. Dies bedeutet, dass die 

genetische Variabilität innerhalb der Arten sehr hoch war.  

Zur Beschreibung der Populationsunterschiede innerhalb jeder Art wurden 

vier Analyse-Modelle geprüft: 1) das Vollständige Modell, 2) das Modell f = 0, 

3) das Modell θB = 0, und 4) das Modell f-free. Das für die Daten geeignetste 

Modell wurde mit Hilfe des DIC ausgewählt (Tab. 7). Im Zweifelsfall wurden 

die Indizes Dbar und pD (nicht angeben) ebenfalls berücksichtigt. 
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Tab. 7 Deviation Information Criterion (DIC), berechnet für jedes Analyse-Modell und jede 
Art.  Der niedrigste DIC ist Fette Schrift und durch Unterstreichung hervorgehoben. 

 Vollständige Modell f = 0 θB = 0 f-Free 
Munida flinti 9890.9549 9879.2640 12175.8253 10015.2645 
Agononida longipes 9117.3654 9106.8187 11443.2401 9237.4439 
Munidopsis riveroi 5544.6664 5560.4839 5556.3558 5860.8304 

 

Für M. flinti und A. longipes wies das Modell f = 0 die beste Anpassung an 

die Daten auf. Dies bedeutet, dass keine Inzucht innerhalb der Populationen 

vermutet werden muss. Für das Modell θB = 0 wurde bei diesen Arten ein 

hoher DIC-Wert ermittelt. Dies besagt, dass es möglicherweise 

unterschiedliche Populationen innerhalb M. flinti und A. longipes gibt. Für 

Munidopsis riveroi zeigte das vollständige Modell die beste Anpassung an 

die Daten, was bedeutet, dass Inzucht innerhalb der Populationen möglich ist 

(Holsinger & Wallace, 2004). 

3.2.1 Munida flinti 

Ingesamt wurden für 93 Individuen von Munida flinti 502 AFLP-Fragmente 

ausgewertet, wovon 479 Fragmente in die weitere Analyse einbezogen 

wurden. Im Durchschnitt wurden 101,7 AFLP-Fragmente pro Individuum von 

M. flinti ausgewertet, wobei 30,9 bis 78,7% der Fragmente polymorph waren 

(Tab. 8). Die Fixierungsindizes betrugen θB = 0,0576, FST = 0,0706 unter der 

Annahme des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts und FST = 0,12898 auf Basis 

der molekularen Varianz (AMOVA).  

Die Ökoregion ARCHIPIELAGOS hatte die höchste genetische Diversität 

(78,7% polymorpher Loci), gefolgt von TAYRONA und PALOMINO (78,5% 

bzw. 71,9%). Außerdem hatten die Proben dieser drei Gebiete die höchsten 

Heterozygotie-Indizes unter der Annahme des Hardy-Weinberg-

Gleichgewichts (0,28329; 0,26536 bzw. 0,16370) und auf Basis der 

Bayes’schen Approximation (0,2527; 0,2403 bzw. 0,1724). Die ökologischen 

Gebiete MAGDALENA und DARIEN hatten den niedrigsten Polymorphie-

Index mit 41,8% bzw. 30,9% polymorphen Loci. Ebenso waren die 

Heterozygotie-Indizes unter der Bedingung des Hardy-Weinberg-

Gleichgewichts (0,10433 bzw. 0,09023) und auf Grund der Bayes’schen 

Approximation (0,1355 bzw. 0,1384) niedrig. Man kann daraus schließen, 
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dass die Populationen von M. flinti der nordöstlichen Gebiete der karibischen 

Küste Kolumbiens geringere Inzuchtgrade und damit weniger genetische 

Isolierung aufweisen als diejenigen der südwestlichen Gebiete. 

Tab. 8 Übersicht zur genetischen Diversität von Munida flinti. n: Individuenzahl; #loc_P: 
Anzahl polymorpher Loci; PLP: Prozentsatz polymorpher Loci; Hj: Mittelwert Heterozygotie 
unter der Annahme des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts (Nei's gene diversity); S.E.(Hj): 
Standardfehler von Hj; hs: Bayes'schen Approximation der Heterozygotie in jeder 
Population, unter der Annahme, dass kein Hardy-Weinberg-Gleichgewicht besteht. S.D.(hs): 
Standardabweichung von hs. 

Population n #loc_P PLP Hj S.E.(Hj) hs S.D. (hs) 
PALOMINO 24 361 71,9 0,16370 0,00454 0,1724 0,0025 
TAYRONA 18 394 78,5 0,26536 0,00672 0,2403 0,0028 
MAGDALENA    20 210 41,8 0,10433 0,00420 0,1355 0,0028 
ARCHIPIELAGOS 19 395 78,7 0,28329 0,00679 0,2527 0,0028 
DARIEN 12 155 30,9 0,09023 0,00420 0,1384 0,0033 

 

3.2.2 Agononida longipes 

Für Agononida longipes wurden 93 Proben und 474 AFLP-Fragmente 

erfasst, von welchen 443 Banden ausgewertet wurden. Im Durchschnitt 

wurden 91,4 Fragmente pro Individuum mit einem Polymorphiegrad 

zwischen 33,5 und 86,7% pro Population ausgewertet (Tab. 9). Die 

errechneten Fixierungs-Indizes unter der Bayes’schen Approximation  (θB= 

0,0572), unter der Annahme des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts 

(FST = 0,0827) und auf Grund der AMOVA (FST = 0,16626) glichen den 

Fixierungs-Indizes für M. flinti.  

Die Ökoregion TAYRONA hatte die höchste genetische Diversität gefolgt von 

DARIEN (86,7% bzw. 75,9% polymorpher Loci). Außerdem hatten die 

Individuen dieser beiden Gebiete die höchsten Heterozygotie-Indizes unter 

der Bedingung des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts (0,23524 bzw 0,27725) 

und auf Basis der Bayes’schen Approximation (0,2143 bzw. 0,2560). Die 

Ökoregionen GUAJIRA, PALOMINO und MAGDALENA zeigten die 

niedrigste Polymorphie (von 44,1 bis 33,5%). Ebenso waren die 

Heterozygotie-Indizes unter der Annahme des Hardy-Weinberg-

Gleichgewichts (von 0,11986 bis 0,11661) und auf Grund der Bayes’schen 

Approximation (von 0,1394 bis 0,1478) niedrig. Man kann daraus schließen, 
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dass die Populationen von A. longipes aus GUAJIRA, PALOMINO und 

MAGDALENA den höchsten Inzuchtgrad aller Gebiete aufwiesen, was auf 

eine große genetische Isolierung dieser Gruppen hinweist. DARIEN und 

TAYRONA hatten dagegen einen größeren Heterozygotiegrad als andere 

Regionen, was einen höheren Genfluss zwischen den Populationen und 

deshalb weniger genetische Isolierung bedeutet. 

Tab. 9 Übersicht zur genetischen Diversität von Agononida longipes. n: Individuenzahl; 
#loc_P: Anzahl polymorpher Loci; PLP: Prozentsatz polymorpher Loci; Hj: Mittelwert 
Heterozygotie unter der Annahme des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts (Nei's gene 
diversity); S.E.(Hj): Standardfehler von Hj; hs: Bayes'schen Approximation der 
Heterozygotie in jeder Population, unter der Annahme, dass kein Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht besteht. S.D.(hs): Standardabweichung von hs. 

Population n #loc_P PLP Hj S.E.(Hj) hs S.D. (hs) 
GUAJIRA 27 209 44,1 0,11986 0,00517 0,1394 0,0024 
PALOMINO 18 223 47,0 0,14039 0,00646 0,1573 0,0027 
TAYRONA 16 411 86,7 0,23524 0,00621 0,2143 0,0031 
MAGDALENA    13 159 33,5 0,11661 0,00570 0,1478 0,0030 
DARIEN 19 360 75,9 0,27725 0,00827 0,2560 0,0029 

 

3.2.3 Munidopsis riveroi 

Für Munidopsis riveroi wurden 62 Proben und 441 AFLP-Fragmente erfasst. 

Hiervon wurden 435 Fragmente ausgewählt, im Durchschnitt 92,9 Fragmente 

pro Individuum die einen  Polymorphiegrad von 56,5 bis 66,7% ergaben. Die 

Fixierungs-Indizes betrugen θB = 0,0029, FST = 0,0185 unter der Annahme 

des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts und FST = 0,04941 auf Grund der 

Varianzanalyse (AMOVA). 

Die genetische Variabilität war in allen Populationen homogen. Die höchsten 

Werte fanden sich in ARCHIPIELAGOS mit 66,7% polymorpher Fragmente, 

gefolgt von MAGDALENA mit 65,3% und GUAJIRA mit 56,5%. Der 

Heterozygotiegrad unter der Annahme des Hardy-Weinberg-Gleichwichts 

(von 0,19831 bis 0,16527) und auf Grund der Bayes’schen Approximation 

(von 0,3339 bis 0,3303) bewegte sich auf ähnlichem Niveau (Tab. 10) und 

ergab daher eine geringe genetische Variabilität innerhalb der Art. 
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Tab. 10. Übersicht zur genetischen Diversität von Munidopsis riveroi. n: Individuenzahl; 
#loc_P: Anzahl polymorpher Loci; PLP: Prozentsatz polymorpher Loci; Hj: Mittelwert 
Heterozygotie unter der Annahme des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts (Nei's gene 
diversity); S.E.(Hj): Standardfehler von Hj; hs: Bayes'schen Approximation der 
Heterozygotie in jeder Population, unter der Annahme, dass kein Hardy-Weinberg-
Gleichgewicht besteht. S.D.(hs): Standardabweichung von hs. 

Population n #loc_P PLP Hj S.E.(Hj) hs S.D. (hs) 
GUAJIRA 26 249 56,5 0,16527 0,00607 0,3303 0,0030 
MAGDALENA 4 288 65,3 0,28032 0,00794 0,3335 0,0030 
ARCHIPIELAGOS 32 294 66,7 0,19831 0,00729 0,3339 0,0029 

 

3.3  Analyse der molekularen Varianz (AMOVA) innerhalb und 
zwischen den Populationen 

Auf der Basis des gesamten AFLP-Datensatzes wurde eine Analyse der 

molekularen Varianz (AMOVA) durchgeführt, um die genetische Variabilität 

jeder Art innerhalb der Populationen, zwischen den Populationen und 

zwischen den Geschlechtern zu untersuchen. Die AMOVA zeigte bei keiner 

Art eine signifikante Differenzierung zwischen den Geschlechtern. Dagegen 

trat in Munida flinti, Agononida longipes und Munidopsis riveroi eine 

signifikante Differenzierung innerhalb und zwischen den Populationen auf. 

Die AMOVA zeigte auch, dass zwischen 83,37 und 95,06 % der gesamten 

genetischen Variabilität innerhalb der Arten den Unterschieden zwischen den 

Individuen zugeschrieben werden kann (p < 0,05) (Tab. 11).  

Tab. 11 Analysen der molekularen Varianz (AMOVA) der AFLP-Fragmente von Munida flinti, 
Agononida longipes und Munidopsis riveroi, basierend auf den euklidischen Distanzen. 
Angegeben sind Freiheitsgrade (df), Summe der Quadrate (SSD), Varianzkomponenten 
(CV), Prozentanteil der Gesamtvarianz (%total). Die Signifikanzwerte (p) für die 
Varianzkomponenten zwischen den Populationen sind nach 1 000 Permutationen berechnet 
und Fette Schrift und durch Unterstreichung markiert. 

 Gruppierung df SSD CV %total p 
Munida flinti 
 Zwischen Populationen 4      841,456 7,929 11,96 0,020
 Zwischen Geschlechtern 4 253,025 0,621 0,94 0,431
 Innerhalb der Populationen 88      4850,229 57,741 87,10 0,000
 Total 92      5944,710 66,291   
Agononida longipes 
 Zwischen Populationen 4 845,510 8,696 15,69 0,000
 Zwischen Geschlechtern 4 203,137 0,521 0,94 0,276
 Innerhalb der Populationen 84 3882,342 46,218 83,37 0,000
 Total 92 4930,989 55,435   
Munidopsis riveroi 
 Zwischen Populationen 2      200,794 2,538 4,44 0,000
 Zwischen Geschlechtern 3 171,318 0,284 0,50 0,659
 Innerhalb der Populationen 56      3040,437 54,293 95,06 0,002
 Total 61      3412,548 57,116    
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Dagegen entfielen nur zwischen 4,44 und 15,69 % der genetische Variabilität 

auf die Variation zwischen den Populationen einer Art (p < 0,05).  

Der paarweise Vergleich der genetischen Distanzen zwischen Populationen 

zeigte hochsignifikante Unterschiede zwischen den Populationen von M. flinti 

(Abb. 40 und Tab. 12). Das Dendrogramm zeigt zwei Gruppierungen der 

Populationen: in einer Gruppe sind die Ökoregionen PALOMINO, 

MAGDALENA und DARIEN zusammengefasst, in den anderen Gruppe die 

Gebiete TAYRONA und ARCHIPIELAGOS. 

 

Abb. 40 Dendrogramm der genetischen Distanzen zwischen Populationen von Munida flinti. 
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Tab. 12 Genetische Unterschiede zwischen Populationen von Munida flinti, erhalten durch 
die Methode des paarweise Vergleichs. Signifikante Unterschiede sind durch Sternchen (*) 
gekennzeichnet (p < 0,05) 

 PALOMINO TAYRONA MAGDALENA ARCHIPIELAGOS DARIEN
PALOMINO      
TAYRONA 0,11012*     
MAGDALENA 0,03956* 0,22382*    
ARCHIPIELAGOS 0,10735* 0,02281 0,20624*   
DARIEN 0,03746 0,22816* 0,00191 0,20597*  
  

Die Auswertung für A. longipes zeigt hochsignifikante Unterschiede zwischen 

Populationen. Das Dendrogramm der genetischen Distanzen zwischen 

Populationen zeigt, dass die nordöstlichen ökologischen Gebiete GUAJIRA, 

PALOMINO und MAGDALENA gruppiert vorlagen. Die Populationen 

TAYRONA und DARIEN waren in einer anderen Gruppe zusammengefasst 

(Abb. 41 und Tab. 13). 

 

Abb. 41 Dendrogramm der genetischen Distanzen zwischen Populationen von Agononida 
longipes. 
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Tab. 13 Genetische Unterschiede zwischen Populationen von Agononida longipes, erhalten 
durch die Methode des paarweisen Vergleichs. Signifikante Unterschiede sind durch 
Sternchen (*) gekennzeichnet (p < 0,05) 

 GUAJIRA PALOMINO TAYRONA MAGDALENA DARIEN
GUAJIRA      
PALOMINO 0,03373*   
TAYRONA 0,14370*  0,12862*    
MAGDALENA 0,03309*  0,06545*  0,13568*     
DARIEN 0,28496*  0,25044*  0,07156*   0,26528*  

 

Für Munidopsis riveroi zeigt der paarweise Vergleich hochsignifikante 

Unterschiede zwischen allen Populationen. Die deutliche Trennung der im 

Gebiet MAGDALENA gefundenen Individuen von denen der anderen 

Gebiete im Dendrogramm beruht möglicherweise auf einer zu geringen 

Individuenzahl (n=4) (Abb. 42 und Tab. 14). 

 

Abb. 42 Dendrogramm der genetischen Distanzen zwischen Populationen von Munidopsis 
riveroi. 
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Tab. 14 Genetische Unterschiede zwischen Populationen von Munidopsis riveroi, erhalten 
durch die Methode des paarweisen Vergleichs. Signifikante Unterschiede sind durch 
Sternchen (*) gekennzeichnet (p < 0,05) 

 GUAJIRA MAGDALENA ARCHIPIELAGOS 
GUAJIRA    
MAGDALENA 0,09893*  
ARCHIPIELAGOS 0,03973*    0,05191*     

 

3.4 Hauptkomponenten-Analyse (PCA)  

Für jede Art wurde eine Hauptkomponenten-Analyse der euklidischen 

Distanzen zwischen Individuen durchgeführt. Die PCA für Munida flinti zeigt 

eine mosaikartiges Muster. Die ersten zwei Komponenten erklärten 78,40% 

der Gesamtvarianz. Abb. 43 verdeutlicht, dass die Ökoregionen TAYRONA 

und ARCHIPIELAGOS die größte Variation aufwiesen, während PALOMINO, 

MAGDALENA und DARIEN in sich homogen und untereinander ähnlich 

waren. 

 

Abb. 43 Hauptkomponenten-Analyse für Munida flinti. Die erste Hauptkomponente erklärt 
70,75% und die zweite 7,66% der Gesamtvarianz. 

Die PCA für Agononida longipes zeigt deutliche Unterschiede zwischen den 

Populationen. Die ersten zwei Komponenten erklären 70% der 

Gesamtvarianz. Die PCA zeigt, dass die Tiere von TAYRONA und DARIEN 

eine hohe Ähnlichkeit aufwiesen. Trotzdem gab es einige Individuen aus 

diesen Gebieten, die sich unter die Populationen der nordöstlichen Region 
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mischten. Dies bedeutet möglicherweise, dass der Genfluss zwischen den 

Populationen behindert ist (Abb. 44).  

 

Abb. 44 Hauptkomponenten-Analyse für Agononida longipes. Die erste Hauptkomponente 
erklärt 60,62% und die zweite 9,48% der Gesamtvarianz. 

Die PCA für Munidopsis riveroi zeigt keine Unterschiede zwischen den 

Populationen, im Gegensatz zu der AMOVA und dem UPGMA-

Dendrogramm. Dagegen zeigt die Hauptkomponentenanalyse eine deutliche 

Mischung der Individuen und eine hohe genetische Variabilität innerhalb der 

Art (Abb. 45). Die ersten zwei Komponenten erklären nur 53% der 

Gesamtvarianz des Datensatzes, hiervon die erste Komponente 35% und die 

zweite Komponente 17%. 

 

Abb. 45 Hauptkomponenten-Analyse für Munidopsis riveroi. Die erste Komponente erklärt 
35,61% und die zweite 17,87% der Gesamt-Varianz. 
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3.5 Neighbor-joining-Analyse  

Auf Basis der genetischen Ähnlichkeitsmatrix zwischen Individuen wurde ein 

Dendrogramm mit der Methode „Neighbor-joining“ und dem Jaccard-

Ähnlichkeitskoeffizienten erstellt. Das Dendrogramm wurde durch 1 000 

Boostrap-Iterationen geprüft. In dem Dendrogramm für Munida flinti (Abb. 46) 

ist die Gruppierung der Individuen gering strukturiert und zeigt eine 

mosaikartige Anordnung ähnlich wie in der Hauptkomponentenanalyse. Die 

Analyse ergab keine klare Reihenfolge der geographischen Regionen. Wie 

dieses Dendrogramm zeigt, ergibt sich eine Trennung der Proben von 

TAYRONA und ARCHIPIELAGOS von den restlichen Gebieten. Außerdem 

zeigen sich geringe genetische Distanzen zwischen den Individuen. 

Trotzdem gibt es eine Mischung der Proben von PALOMINO und 

MAGDALENA und eine schwache Bootstrap-Unterstützung, was bedeutet, 

dass die Gruppierung wenig Konsistenz hat. Beim Vergleich mit den erzielten 

AMOVA-Ergebnissen deutet sich möglicherweise an, dass die 

hochsignifikanten Unterschiede zwischen den Populationen in M. flinti ihren 

Ursprung in der genetischen Variabilität innerhalb der Populationen haben. 

TAYRONA und ARCHIPIELAGOS wiesen die höchste Variabilität auf.  

In dem Dendrogramm der Individuen von Agononida longipes (Abb. 47) ist 

eine deutliche Trennung zwischen zwei Gruppen mit 100% Bootstrap-

Unterstützung zu erkenne: die Gruppe A vereint die meisten Individuen aus 

GUAJIRA, PALOMINO und MAGDALENA und die Gruppe B die Individuen 

aus TAYRONA und DARIEN. Dieses Ergebnis wird durch die AMOVA und 

die Hauptkomponentenanalyse bestätigt.  

Für Munidopsis riveroi (Abb. 48) zeigt das Neighbor-joining-Dendrogramm, 

ähnlich wie für M. flinti, keine Unterschiede zwischen den geographischen 

Gebieten, aber mehr genetische Variabilität innerhalb der Art als bei M. flinti 

und A. longipes. Zusammen mit der Bayes’schen Approximation bedeutet 

dieses Ergebnis, dass es möglicherweise einen hohen Inzuchtgrad innerhalb 

der Art zusammen mit einer relativ hohen genetischen Variabilität gibt. 
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Abb. 46 Ähnlichkeitsdendrogramm zwischen Individuen von Munida flinti erstellt mit der 
Methode des „Neighbor-joining“ und dem Jaccard-Ähnlichkeitskoeffizienten. Die Zahlen 
zwischen den Ästen geben die Bootstrap-Unterstützung nach 1 000 zufälligen 
Wiederholungen an. 
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Abb. 47 Ähnlichkeitsdendrogramm zwischen Individuen von Agononida longipes erstellt mit 
der Methode des „Neighbor-joining“ und dem Jaccard-Ähnlichkeitskoeffizienten. Die Zahlen 
zwischen den Ästen geben die Bootstrap-Unterstützung nach 1 000 zufälligen 
Wiederholungen an. 
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Abb. 48 Ähnlichkeitsdendrogramm zwischen Individuen von Munidopsis riveroi erstellt mit 
der Methode des „Neighbor-joining“ und dem Jaccard-Ähnlichkeitskoeffizienten. Die Zahlen 
zwischen den Ästen geben die Bootstrap-Unterstützung nach 1 000 zufälligen 
Wiederholungen an. 
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3.6 Zuweisungstest 

Der Zuweisungstest bestimmt die Zugehörigkeit jedes Individuums zu einer a 

priori festgelegten Population aufgrund der genetischen Ähnlichkeit zwischen 

den Proben. Der Zuweisungstest für Munida flinti zeigt eine große genetische 

Diversität, besonders bei den Individuen aus DARIEN. Kein Individuum, das 

a priori DARIEN zugeordnet war, ließ sich dort einordnen sondern wurde 

anderen Populationen zugerechnet. Die beste Zuordnung ergab sich für die 

ökologischen Gebiete TAYRONA und ARCHIPIELAGOS (Abb. 49).  

 

Abb. 49 Zuweisungstest für Munida flinti. PAL: PALOMINO, TAY: TAYRONA, MAG: 
MAGDALENA, ARCO: ARCHIPIELAGOS, DAR: DARIEN. 

Die Ergebnisse für Agononida longipes zeigten eine bessere Zuordnung. 

Mehr als 50% der Individuen aus GUAJIRA, PALOMINO und DARIEN 

wurden der jeweiligen Populationen wieder zugeordnet, was bedeutet, dass 

die a priori Zuweisung richtig war. Zum Beispiel wurden nur 3 von 27 

Individuen von GUAJIRA in anderen Populationen eingeordnet, 7 von 18 

Individuen von PALOMINO wurden in GUAJIRA zugeordnet, und 4 von 19 

Individuen von DARIEN anderen Populationen zugeteilt. Die Anzahl der 

Individuen der Populationen TAYRONA und MAGDALENA, die ihrem Gebiet 

wieder zugeordnet wurden, war dagegen geringer (Abb. 50). 
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Abb. 50 Zuweisungstest für Agononida longipes. GUA: GUAJIRA, PAL: PALOMINO, TAY: 
TAYRONA, MAG: MAGDALENA, DAR: DARIEN. 

Der Zuweisungstest zeigte für Munidopsis riveroi, dass 17 von 26 Individuen 

aus GUAJIRA wieder in die gleiche Population einordnet wurden. Genauso 

wurden 26 von 32 Individuen aus ARCHIPIELAGOS wieder dort zugeordnet. 

Die Individuen aus MAGDALENA wurden sowohl auf den Ursprungsort als 

auch auf ARCHIPIELAGOS verteilt. Dies bedeutet, dass zwischen beiden 

Populationen eine hohe genetische Ähnlichkeit bestand (Abb. 51). 

 

Abb. 51 Zuweisungstest für Munidopsis riveroi. GUA: GUAJIRA, MAG: MAGDALENA, 
ARCO: ARCHIPIELAGOS. 
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3.7 Beziehung zwischen geographischen und genetischen Distanzen 

Auf Grundlage der genetischen und geographischen Distanzen wurde ein 

Manteltest durchgeführt. Die Ergebnisse zeigen keine signifikante Beziehung 

zwischen geographischen und genetischen Distanzen innerhalb jeder Art. 

Der Mantel-Korrelationskoeffizient von Munida flinti deutete eine negative 

Beziehung mit einem Wert von r = -0,201 (p = 0,763) an, für Agononida 

longipes ergab sich eine positive Beziehung r = 0,472 (p = 0,094) und für 

Munidopsis riveroi war r = 0,108 (p = 0,508). Somit ergab sich kein Hinweis 

auf eine Abhängigkeit von der Distanz. 
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4. Diskussion 

Die kolumbianische Karibikküste verfügt über die gesamte Vielfalt der 

typischen Ökosysteme des tropischen Westatlantiks mit weitläufigen 

Sandstränden, denen Seegraswiesen vorgelagert sind, Felsküsten mit 

artenreichen Algenbeständen, Korallenformationen und Ästuaren mit 

Küstenlagunen und Mangrovenwäldern. Die Unterschiedlichkeit 

verschiedener Küstenabschnitte hat zur Einteilung der kolumbianischen 

Küste in verschiedene Ökoregionen geführt, wobei drei Hauptkriterien im 

Vordergrund gestanden haben. Eines der Bewertungskriterien waren die 

unterschiedlichen hydrographischen und ozeanografischen Einflüsse wie der 

Zufluss von Süßwasser aus Flüssen und Lagunensystemen und die damit 

verbundene Sedimentfracht sowie die Meeresströmungen und regionale 

Auftriebssysteme. Ein weiteres Kriterium waren geomorphologische 

Strukturen der Küste, geologische Formationen, unterschiedliche 

Sedimenttypen, Ausdehnung und Profil des Kontinentalsockels und 

Exposition der Küste. Das dritte Kriterium berücksichtigte in erster Linie die 

Präsenz und Verteilung der typischen Ökosysteme und die Produktivität der 

Systeme (Díaz & Gómez, 2000).  

Die Heterogenität der Küstenstrukturen und Unterschiedlichkeit der 

Ökosysteme spiegelt sich in der Zusammensetzung und Vielfalt der Flora 

und Fauna wider und wurde durch zahlreiche Studien belegt, z.B. für die 

Mollusken (Díaz & Puyana, 1994), Algen (Schnetter, 1981) und Zooplankton 

(Bernal-Valderrama, 2000). Aus der Faunenverteilung sind unterschiedliche 

Faunenregionen ersichtlich, die offensichtlich durch ökologische Barrieren 

getrennt werden. Solche Barrieren sind in den Auftriebsgebieten der Guajira 

Halbinsel (Fajardo, 1979) und des Tayrona-Nationalparks (Bula-Meyer, 

1977) beschrieben worden, eine weitere Barriere bildet offenbar die 

Einmündung des Rio Magdalena in das Karibische Meer. Der Einfluss des 

Auftriebswassers manifestiert sich im wesentlichen in den oberen 200 Metern 

und tritt an der kolumbianischen Küste jahrezeitlich bedingt auf. 

Insbesondere das Auftriebsgebiet der Guajira zeichnet sich durch eine örtlich 

begrenzte hohe Primärproduktion aus. 
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Im Mündungsgebiet des Rio Magdalena erreicht die Sedimentfahne eine 

Länge von annähernd 230 km mit einer Flächenausdehnung von über 

50 000  km2 und einem geschätzten Volumen von 180 000 km3. Die 

Auswirkungen sind bis in 4 000 m Tiefe feststellbar (Wetzel, 1993; Reading & 

Richards, 1994). Diese Sedimentfahne besteht mit jahreszeitlichen 

Schwankungen das ganze Jahr über und scheint für viele Arten bis in große 

Tiefen eine Barriere darzustellen, die Populationen im Nordosten der 

karibischen Küste Kolumbiens von denen der südwestlichen Ökoregionen 

trennt und den Genfluss dazwischen behindert.  

Die Beobachtung der Faunenunterschiede in den Küstenökosystemen und 

die Existenz von Ausbreitungsbarrieren sowie in Voruntersuchungen 

festgestellte morphologische Variationen in Populationen aus verschiedenen 

Bereichen des Kontinentalsockels werfen die Frage auf, inwieweit die 

Tiefenfauna des Kontinentalsockels durch ökologische Barrieren beeinflusst 

wird und inwieweit sich die im Oberflächenwasser feststellbaren Barrieren 

auf die Struktur und den Zusammenhang der Tiefenpopulationen auswirken.  

Dabei kann erwartet werden, dass längere Isolierung zu morphologischen 

und genetischen Unterschieden zwischen getrennten Populationen führt. 

Eventuelle Isolationsfaktoren müssten sich durch Korrelation feststellbarer 

Unterschiede zwischen lokalen Populationen mit möglichen Barrieren wie 

dem Rio Magdalena oder Auftriebsgebieten und ökologischen Strukturen, 

besonders Unterschieden im Substrattyp, sichtbar machen lassen.  

Es gibt eine Reihe von Populationsuntersuchungen, in denen die Ergebnisse 

von molekularen Analysen mit morphologischen Daten verglichen wurden 

und die eine Übereinstimmung zwischen den Ergebnissen beider 

Untersuchungsmethoden zeigen. An Crustacea arbeiteten Triantaphyllidis et 

al. (1997), Müller et al. (1998), Sarver et al. (1998), Creasey et al. (2000), 

Sarver et al. (2000), Daniels et al. (2001), Daniels et al. (2002), und Young et 

al. (2002), Insekten wurden von Dujardin et al. (1999) und Solano et al. 

(1999) untersucht und Corti & Crosetti (1996), Agnèse et al. (1997) und 

Rognon et al. (1998) analysierten Populationen von Fischen. Für die 

vorliegende Studie ist festzustellen, dass bei Munida flinti, Agononida 

longipes und Munidopsis riveroi die morphologischen und die genetischen 
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Untersuchungen zu ähnlichen Ergebnisse kamen. Jede der bearbeiteten 

Arten wies einzige  genetische und morphologische Abweichungen zwischen 

den Populationen auf, jedoch waren die Muster bei jeder Art verschieden.  

Bei Munida flinti zeigte sich ein mosaikartiges Muster mit einer deutlichen  

Verbindung zwischen den Populationen TAYRONA und ARCHIPIELAGOS 

die vermutlich durch Austausch während der Larvalphase bewirkt wird. 

Dieses Populationsmuster wurde auch bei dem Brachyuren Cancer magister 

vor der Küste Washingtons (McConnaughey et al., 1992) und dem Balaniden 

Balanus glandula vor der Küste Kaliforniens (Roughgarden et al., 1988) 

beobachtet. In beiden Gebieten führen jahreszeitlich wechselnde Winde zu 

Veränderungen der Oberflächenströmungen, ähnlich wie das periodische 

Auftreten des Passatwindes an der Küste Kolumbiens. Dieser Wandel 

verursacht möglicherweise eine hohe genetische Heterogenität weil die 

Larven in unterschiedliche Richtungen verbreitet werden. Im Fall von M. flinti 

zeigten die Tiere von TAYRONA und ARCHIPIELAGOS einen hohen 

Prozentsatz an polymorphen Loci und eine große genetische Ähnlichkeit 

zwischen beiden Populationen. Auf der anderen Seite wiesen sie 

morphologische Unterschiede in der Carapaxgröße und der Größe der 

Abdominaltergiten auf, während sich das Sternum wenig unterschied. Eine 

graphische Darstellung (Abb. 52) zeigt die möglichen Verbindungen 

zwischen den Populationen der karibischen Küste Kolumbiens. In der ersten 

Gruppierung sind die Populationen PALOMINO, MAGDALENA und DARIEN 

vereint, hier zeigt PALOMINO einen hohen Polymorphiegrad, und die 

genetische Diversität verringerte sich in Richtung Nordost-Südwest. Die 

mögliche Verbindung zwischen diesen Populationen ist in der Abbildung 

durch die rote Fläche angezeigt, der Polymorphiegrad jeder Population wird 

durch die Breite der Fläche dargestellt. Die zweite Gruppierung TAYRONA 

und ARCHIPIELAGOS stimmt mit der gelben Fläche in der Abbildung 

überein. 

Munida flinti befindet sich in 150 m Tiefe, wo die Wassermassen 

jahreszeitlichen Schwankungen ausgesetzt sind. Die Mehrzahl der 

eiertragenden Weibchen wurde am Ende der Trockenzeit gesammelt, was 

bedeutet, dass möglicherweise die Larven am Anfang der Regenzeit oder 
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während der Übergangsperiode zwischen den zwei klimatischen Zeiten 

schlüpfen. Deshalb könnte die Mehrzahl der Larven durch lokale Wirbel vor 

TAYRONA und ARCHIPIELAGOS zurückgehalten werden. Die Larven, die 

später schlüpfen könnten von der Gegenströmung Panama-Kolumbien von 

Südwesten nach Nordosten transportiert werden. Dadurch könnte eine 

zeitweise Verbindung zwischen den Populationen DARIEN, MAGDALENA 

und PALOMINO in der Regenzeit entstehen. Dieser Mechanismus könnte die 

hohe genetische Variabilität der Tiere aus TAYRONA und ARCHIPIELAGOS 

und die relativ geringe Variation bei den Individuen aus den übrigen Gebieten 

erklären. 

 

Abb. 52 Graphische Darstellung der Populationsstruktur von Munida flinti. Die rote Fläche 
verbindet die Populationen PALOMINO (PAL), MAGDALENA (MAG) und DARIEN (DAR) auf 
Grund der genetischen Ähnlichkeit in der PCA und im "Neighbor-joining" Dendrogramm. Die 
Populationen TAYRONA (TAY) und ARCHIPIELAGOS (ARCO) sind durch die gelbe Fläche 
verbunden. Die Größe der Fläche entspricht dem Prozentsatz der polymorphen Loci einer 
jeden Population. Die Pfeile geben die Richtung der Strömungen während der Regenzeit an. 

In dem Maße, wie die Tiefe zunimmt, lassen die Heterogenität des 

Meeresbodens die Strömungsgeschwindigkeit und der Einfluss des 

Passatwinds nach. Unter 200 m Tiefe wirkt hauptsächlich der stationäre 

Wirbel Panama-Kolumbien das ganze Jahr über. In dieser Tiefe zeigt sich ein 
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Einfluss der subtropischen Wasserschicht mit hoher Salinität, zudem 

erscheint eine Gegenströmung in Richtung West-Ost vom Golfo del Darién 

(Kolumbien) nach dem Golfo de Mosquitos (Panama) (Andrade-Amaya, 

2000; Andrade-Amaya et al., 2003). Die Gegenströmung Panama-Kolumbien 

fließt nahe der kolumbianischen Küste und ist noch unter 300 m Tiefe 

wirksam. Möglicherweise bestimmt dies das Verhalten der Populationen von 

Agononida longipes. 

Im 300 m Tiefe, sind die Richtungen der Meeresströmungen, die Temperatur 

und der Salzgehalt zwischen Ökoregionen verschieden, aber das ganze Jahr 

über relativ konstant. Hier befindet sich Agononida longipes und der 

Individuen eine hohe genetische (Abb. 53) und morphologische Variabilität 

zwischen den Populationen der nordöstlichen und der südwestlichen 

Ökoregionen aufweisen. Für A. longipes lassen sich die geringen lokalen 

Veränderungen der Wasserbedingungen auch an der eingeschränkten 

Formbarkeit des Körpers inklusive des Sternums erkennen. Die Trennung 

der Populationen DARIEN und TAYRONA (Abb. 53, gelbe Fläche) von den 

übrigen Gebieten könnte durch die Anwesenheit der lokalen Wirbel erklärt 

werden. Die Verbindung zwischen den Populationen GUAJIRA, PALOMINO 

und MAGDALENA (Abb. 53, rote Fläche) ist durch die Gegenströmung 

Panama-Kolumbiens erklärbar. 

Munidopsis riveroi lebt in 500 m Tiefe, hier die Wasserschicht kaum von den 

Bedingungen der Wasseroberfläche beeinflusst wird und die weitgehend 

stabile Umweltbedingungen aufweist. Die Populationshomogenität von M. 

riveroi (Abb. 54) und der relativ hohe Inzuchtgrad sowie eine geringe 

Formbarkeit des Sternums können durch die der stabilen 

Wasserbedingungen in 500 m Tiefe erklärt werden. Die größte genetische 

Variabilität befindet sich im südwestlichen Gebiet des kolumbianischen 

karibischen Meers. Sie zeigt eine Verringerung in Richtung Nordost in 

direkter Abhängigkeit von der Strömung. Die zu beobachtende 

unterschiedliche Ausbildung der Scherenbeine zwischen den nordöstlichen 

und südwestlichen Gebieten ist vermutlich auf unterschiedliche ökologische 

Bedingungen in den beiden Gebieten zurückzuführen. 
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Abb. 53 Graphische Darstellung der Populationsstruktur von Agononida longipes. Die rote 
Fläche verbindet die Populationen GUAJIRA (GUA), PALOMINO (PAL) und MAGDALENA 
(MAG) auf Grund der genetischen Ähnlichkeit in der PCA und im "Neighbor-joining" 
Dendrogramm. Die Populationen TAYRONA (TAY) und DARIEN (DAR) sind durch die gelbe 
Fläche verbunden. Die Größe der Fläche entspricht dem Prozentsatz der polymorphen Loci 
einer jeden Population. Die Pfeile geben die Richtung der Strömungen in der Region das 
ganze Jahr über an. 

 

Abb. 54 Graphische Darstellung der Populationsstruktur von Munidopsis riveroi. Die rote 
Fläche verbindet die Populationen GUAJIRA (GUA), MAGDALENA (MAG) und 
ARCHIPIELAGOS (ARCO) auf Grund der genetischen Ähnlichkeit in der PCA und im 
"Neighbor-joining" Dendrogramm. Die Größe der Fläche entspricht dem Prozentsatz der 
polymorphen Loci einer jeden Population. Die Pfeile geben die Richtung der Strömungen an 
der Region das ganze Jahr über an. 
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Die Gründe für die Populationsstruktur bei marinen Lebewesen sind vielfältig, 

und die Wechselwirkungen zwischen den verursachenden Faktoren sind 

weitgehend unbekannt. In vielen Fällen ist die ozeanische Dynamik für die 

Verbindung oder die Isolierung zwischen den Populationen verantwortlich 

(Hedgecock, 1994; Gaylord & Gaines, 2000). In anderen Fällen spielen die 

Selektion, die geographische Entfernung, die geologische Geschichte und 

die Fortpflanzungsbiologie eine entscheidende Rolle bei der Abtrennung 

(Palumbi, 1992, 1994). 

Die marinen Wirbellosen weisen eine Reihe von Fortpflanzungsstrategien 

auf, mit denen sie auf spezifische Umweltbedingungen reagieren und die 

dazu geeignet sind, eine Verbindung innerhalb der Populationen aufrecht zu 

erhalten. Unter stabilen Bedingungen und bei niedrigen Wanderungsraten 

wird möglicherweise die genetische Diversität innerhalb der Populationen 

zurückgehen (Darling et al., 2004; Baus et al., 2005). In Regionen mit 

unterschiedlichen Jahreszeiten wie sie an der kolumbianischen Küste 

herrschen, oder wenn sich klimatische Bedingungen im Verbreitungsgebiet 

einer Art unterscheiden, können die Wirbellosen den Zeitraum der 

Fortpflanzung und das Schlüpfen der Larven mit den günstigsten 

Umweltbedingungen in Übereinstimmung bringen. Trotz dieser Mechanismen 

gelingt es nicht immer, einen ununterbrochenen Genfluss zwischen den 

Populationen aufrecht zu erhalten.  

Die Biologie der Mehrzahl der Galatheidae Arten sowie die Verbreitung der 

Populationen ist noch weitgehend unbekannt. Eine Reihe von Publikationen 

hatten die Beschreibung der Larvalzyklen der Arten zum Gegenstand (z.B. 

Lebour, 1930, 1931; Fagetti & Campodonico, 1971; Gore, 1979; Christiansen 

& Anger, 1990; Gómez-Gutiérrez & Sánchez-Ortíz, 1997; Konishi & Saito, 

2000). Biologische Aspekte und die Verbreitung der Arten spielten in 

weiteren Untersuchungen eine Rolle (z.B. Wenner, 1982; Hartnoll et al., 

1992; Tapella et al., 2002; Romero et al., 2004; Samadi et al., 2006). Viele 

Arbeiten behandeln taxonomische und systematische Aspekte (z.B. Miyake 

& Baba, 1970; Mayo, 1972; Pequegnat & Pequegnat, 1973; Mayo, 1974; 

Macpherson, 1991; Melo-Filho, 1992; Melo-Filho & Melo, 1992; Baba & Saint 

Laurent, 1995; Macpherson & Machordom, 2000; Melo-Filho & Melo, 2001a, 
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b, c; Macpherson & Saint Laurent, 2002; Navas et al., 2003; Baba, 2005; 

Macpherson et al., 2005; Macpherson, 2006, 2007). Die phylogenetischen 

Verwandtschaftsziehungen der Familien sowie die Populationsstruktur der 

Arten sind jedoch wenig bekannt. Nur in wenigen Arbeiten wurden bisher 

morphologische und molekulare Merkmale vergleichend benutzt (z. B. 

Creasey et al., 2000; Macpherson & Machordom, 2001; Jones & Vrijenhoek, 

2004) 

Bei Munida flinti, Agononida longipes und Munidopsis riveroi wurden bis jetzt 

keinerlei Studien über die Fortpflanzungsbiologie durchgeführt. Auf Grund 

der Beziehungen zwischen der Eigröße und der Anzahl der Eier je Muttertier 

(Friedrich, 1965) ist bei Arten von Galatheidae mit kleineren, dotterärmeren 

Eiern und einer hohen Anzahl an Eiern zu vermuten, dass die Larven 

planktotroph sind (van Dover & Williams, 1991). Bei M. flinti und A. longipes 

ist auf Grund der Eiermenge und der Eigröße anzunehmen, dass beide Arten 

planktotrophe Larven besitzen. Bei M. flinti betrug die Eiermenge 50 bis 5500 

Eier pro eiertragendem Weibchen, und die Eier hatten einen Durchmesser 

von etwa 0,51 (± 0,008 mm), bei A. longipes wurden 100 bis 6 000 Eier pro 

eiertragendem Weibchen und eine Größe des Eis von 0,56 (± 0,003 mm) im 

Durchmesser gefunden (Fierro, 2004). Bei denjenigen Arten der Galatheidae, 

die planktotrophe Larven besitzen, sind vier bis fünf Zoea-Stadien bekannt, 

so bei einigen Arten von Munida und Galathea. Die Zeit als planktontische 

Larve kann insgesamt bis zu 60 Tage dauern (Lebour, 1930, 1931; Gore, 

1979; Christiansen & Anger, 1990; Konishi & Saito, 2000). Deshalb könnte 

möglicherweise für M. flinti und A. longipes ein lange Ausbreitungszeit durch 

die Larvalphase annehmen.  Die Arten der Gattung Munidopsis besitzen 

dagegen lecitotrophe Larven. Sie weisen wenige aber größere Eier und eine 

kürzere Larvenentwicklung auf (Konishi & Saito, 2000). Beispielsweise 

besitzen die Arten von Munidopsis tridentata und Munidopsis polymorpha 

Eier von etwa 1,8 mm im Durchmesser und nur zwei bis drei Zoea-Stadien 

auf (Fage & Monod, 1936; Samuelsen, 1972). Weibchen von Munidopsis 

riveroi trugen 2 bis 150 Eier, die Eier hatten einen Durchmesser von etwa 

1,4 (± 0,01 mm) (Fierro, 2004) was dafür spricht, dass die Larven lecitotroph 

sind und eine kürzere Ausbreitungszeit haben. Daher kann man annehmen, 
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dass die geographische Distanz zwischen den Populationen und die 

Ausbreitungszeit durch der Larvalphase, eine entscheidende Rolle bei der 

genetischen Trennung der Populationen spielt. Trotzdem wurde bei der 

vorliegenden Studie keine Beziehung zwischen den geographischen und den 

genetischen Distanzen beobachtet. Ähnliche Ergebnisse wurden von 

anderen Studien an Wirbellosen festgestellt. Die meisten genetischen 

Populationsuntersuchungen ergaben, dass die Differenzierung zwischen 

Populationen mehr durch unterschiedliche Strömungsmuster, durch 

unterschiedliche Temperaturen und die Salinität beeinflusst werden als durch 

die Distanz zwischen den Populationen. Deutliche Beispiele dafür bieten die 

Brachyuren Inachus dorsettensis und Hyas coarctatus, die planktotrophen 

Larven besitzen. Beide Arten zeigen eine starke Populationstrennung 

zwischen Orten, die nur 40 km voneinander entfernt liegen (Weber et al., 

2000). 

Faktoren wie Temperatur, Salzgehalt, Strömung und Sauerstoffkonzentration 

spielen eine entscheidende Rolle für die Populationshomogenität. Hiervon ist 

die Temperatur vermutlich der wichtigste Faktor für die Populationsstruktur in 

marinen Lebensräumen (Palumbi, 1994). In der Untersuchungsregion gibt es 

möglicherweise einen Einfluss der Temperatur auf die 

Fortpflanzungsprozesse innerhalb der Populationen von M. flinti und A. 

longipes. Die Muttertiere von M. flinti und A. longipes sind während der 

Tragzeit den Bedingungen hohen Salzgehalts und niedriger Temperatur der 

Trockenzeit ausgesetzt, dagegen entwickeln sich die Larven während der 

Regenzeit bei niedrigem Salzgehalt und hoher Temperatur. Solche 

unterschiedlichen Umweltbedingungen beeinflussen die Eibiomasse, das 

Schlüpfen der Larven und die Metamorphose der Larve zum juvenilen 

Stadium und haben eine latente Wirkung während der ersten Phase des 

Lebenszyklus (Giménez, 2006) die bestimmend auf die Populationsstruktur 

wirkt.  

Die Temperatur ist auch für die morphologische Plastizität bei Crustacea 

verantwortlich und beeinflusst die Entwicklung während der Larvalphase, 

sowie in den juvenilen und adulten Stadien (Kunisch & Anger, 1984; Lárez et 

al., 2000; Barria et al., 2005). Es ist zu vermuten, dass die Temperatur sich 



 Populationsstruktur und genetische Isolierung von Springkrebs-Arten. 

 

A. Bermúdez-Tobón, 2007 77

auch auf die Fortpflanzungsgröße der Tiere auswirkt. So wurde bei M. flinti in 

TAYRONA die kleinste Fortpflanzungsgröße der Weibchen mit einer  

Carapaxlänge von 8 bis 10 mm gefunden, diese Ökoregion weist während 

der Trockenzeit unter allen Ökoregionen die niedrigsten Temperaturen auf. 

Dagegen betrug die Fortpflanzungsgröße der Weibchen aus 

ARCHIPIELAGOS 10 bis 12 mm Carapaxläange (Fierro, 2004). Bei A. 

longipes wurde die kleinste Reproduktionsgröße der Weibchen mit 11 mm 

Carapaxlänge in GUAJIRA beobachtet, dagegen zeigt die kleinsten 

eiertragende Weibchen aus DARIEN 15 mm Carapaxlänge (Fierro, 2004). 

Möglicherweise spiegeln diese unterschiedliche Fortpflanzungsgrößen 

zwischen den Ökoregionen einen Trennung der Populationen im Nordosten 

der karibischen Küste Kolumbiens von denen im Sudwesten wider. Für M. 

riveroi waren keine signifikanten Unterschiede zwischen den 

Fortpflanzungsgrößen der Weibchen zu erkennen. 

Auf der Basis der Ergebnisse der genetischen Datensätze konnte auch eine 

Populationstrennung innerhalb der hier bearbeiteten Arten erkannt werden, 

jedes Individuum wies Einzelmuster der Fragmente auf. Dies bedeutet, dass 

ein hoher Grad an genetischer Variabilität innerhalb der Arten besteht. Bei 

marinen Tierarten, zeigen die AFLP-Fragmente in vielen Fällen ein 

polymorphe Muster, dass wie eine komplexe Populationsstruktur sich 

interpretiert.  

Die Unterschiede bei den Reproduktionsstrategien können den niedrigen 

Inzuchtgrad bei Munida flinti und Agononida longipes sowie die relativ 

höheren Werte bei Munidopsis riveroi erklären. Bei den ersten beiden Arten 

wurde eine geringere Inzucht innerhalb der Art sowie innerhalb der 

Populationen im Vergleich zu anderen Studien errechnet (Gómez-Uchida et 

al., 2003; Darling et al., 2004; Baus et al., 2005). Das weist darauf hin, dass 

es bei dieser Studie Verbindungen zwischen den Populationen gab, obwohl 

klare Abtrennungsmuster zwischen ihnen erkennbar waren, während bei den 

Vergleichsuntersuchungen keine oder wenig Verbindungen bestanden. 

Bei Munida flinti, Agononida longipes und Munidopsis riveroi war der 

Prozentsatz der polymorphen Loci ähnlich wie bei anderen Studien an 
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Wirbellosen, bei denen die AFLP-Methode angewendet wurde. Zum Beispiel 

zeigten die Seeanemone Actinia equina einen Polymorphiegrad zwischen 

36,1% und 47,2% (Douek et al., 2002), die Koralle Parerythropodium fulvum 

fulvum 55,7% bis 88,9% (Barki et al., 2000), der Seestern Asterina gibbosa 

48,4% bis 78,7% (Baus et al., 2005) und der Süßwasserkrebs Orconectes 

luteus 24,1% bis 64,7% (Fetzner & Crandall, 1999).  

Die Heterozygotie-Indizes von Munida flinti, Agononida longipes und 

Munidopsis riveroi entsprachen ebenfalls den Angaben für Galatheidae, bei 

denen diese Werte von 0,070 bis 0,123 variierten (Hedgecock et al., 1982) 

und für andere Krebstiere aus Tiefenwasser, für die Werte zwischen 0,000 

und 0,158 mit einem Mittelwert von 0,086 bestimmt wurden (Creasey & 

Rogers, 1999). Der Heterozygotie-Index von M. riveroi war etwas niedriger 

als erwartet. Außerdem wurden klare Unterschiede zwischen dem mit Hilfe 

der Bayes’schen Approximation und der AMOVA errechneten Fixierung-

Index FST beobachtet. Diese Unterschiede betrugen im Fall von M. flinti und 

A. longipes mehr als Faktor 2 und fast Faktor 20 im Fall von M. riveroi. Dies 

erklärt sich dadurch, dass die AMOVA die Varianz auf der Basis der 

euklidischen Distanzen zwischen Individuen berechnet und dann die Varianz 

als FST ausgibt (Holsinger et al., 2002). Außerdem setzt die AMOVA eine a 

priori Kenntnis über den Inzuchtgrad innerhalb der Populationen voraus. 

Beide Gründe werden bei der Bayes’schen Aproximation bereinigt, was die 

Unterschiede zwischen Ergebnissen erklärt. 

Die hohe genetische Variabilität von Munida flinti und Agononida longipes 

spiegelt sich in einem niedrigen Inzucht-Index sowie in Unterschieden beim 

Polymorphiegrad zwischen den Populationen einer jeden Art wider. Für beide 

Arten wurden in den Ökoregionen PALOMINO, TAYRONA und DARIEN die 

größten Prozentsätze ermittelt. Bei A. longipes hatten die Individuen aus 

DARIEN einen hohen Prozentsatz polymorpher Loci und einen hohen 

Heterozygotie-Index. Wahrscheinlich bedeutet dies einen relativ hohen 

Genfluss zwischen dieser Population und den anderen Gebieten. Die 

Population von GUAJIRA unterschied sich mit einem kleinen Heterozygotie-

Index deutlich von denjenigen anderer Ökoregionen. Möglicherweise gibt es 

zwischen dieser und den anderen Populationen einen nur geringen Genfluss. 
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Dagegen war bei Munidopsis riveroi der Polymorphiegrad zwischen den 

Populationen ähnlich. Wahrscheinlich bedeutet dies, dass diese Art geringe 

Verbindungen mit anderen Populationen aus angrenzenden Gebieten hat, 

was die genetische Diversität innerhalb der Art verringert.  
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