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Abb. 26: Standortspezifische RAPD-MarkeiSavare Die Individuen B273-B277 wurden
mit den Primern Y-02 (a) und B-18 (b) amplifiziert.

a) Lanel = Langenstandard (BRL ladder)
Lane 2-6 = (B273-B277). Der Marker Y02-974 fehlt bei diesen funf Individuen
b) Lane1l = Langenstandard (BRL ladder)
Lane 1-6 = (B273-B277). Die vier Marker B18-1683, B-18-728, B-18-700, B-18-575

werden nur irBevareamplifiziert.
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Abb. 27: Standortspezifische RAPD-MarkerDiffa-11. Die Individuen B408-B417 wurden
mit dem Primer Y-16 amplifiziert (B408, B411-B413B= nidulan3. Der Marker Y-16-1331
wird nur am StandomDiffa-1l amplifiziert, wohingegen der Marker Y-16-1300 hier fehilt.

Lane 1 = Langenstandard (BRL ladder)

Lane 2, 5-7 B408; B411-B418 (nidulans )

Lane 3, 4, 8-11 B409, B410, B414-B4H. kantholeuca }#




4. Ergebnisse 64

11
——
o
e
e—
L
— <4—
e 800 bp

Abb. 28: Standortspezifische RAPD-Marker @uahigouya.10 Individuen (B83-B92)
wurden mit dem Primer Y-20 amplifiziert. Der Marker Y20-800 ist fir diesen Standort
charakteristisch.

Lane 1 = Langenstandard (BRL ladder)

Lane2 =B83 Lane3 =B84 Lane4 =B85 Lane5 =B86 Lane6 =B87

Lane7 =B88 Lane8 =B89 Lane9 =B90 Lane10=B91 Lane 11 =B91

1226 bp

Abb. 29: Standortspezifische RAPD-Marker Maradi 1994. Die Individuen B61-B70
(verschiedendrachiaria-Arten) wurden mit dem Primer A-07 amplifiziert. Der Marker A-
07-1226 wird nur am Standdviaradi (B61 und B62) amplifiziert.

Lane 1-2 = B61, B62Maradi 1994,B. xantholeucayf
Lane 3-10 = B63HK. nidulan$, B64-B68 B. xantholeucg B69 B. ramosa, B70 B. lata)
Lane 11 = Langenstandard (BRL ladder)
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Abb. 30: Standortspezifische RAPD-Marker Maradi 1994. Die Individuen B59-B70

(verschiedendrachiaria-Arten) wurden mit dem Primer A-18 amplifiziert. Der Marker A-

18-1100 wird nur am Standdvtaradi (B61 und B62) amplifiziert.

Lane 1+11 = Langenstandard (BRL ladder)

Lane 2,3,6-10 = B59, B6(B( xantholeucp B63 B. nidulan3, B64-B68 B. xantholeucp
B69 B. ramosg, B70 B. lata)

Lane 4+5* = B61, B62Nlaradi 1994,B. xantholeucpa

4.3.1.1 Clusteranalyse bd8. xantholeuca

Die Berechnung der genetischen Ahnlichkeit wurde mit dem Assoziationskoeffizient nach
Dice (1945) durchgefiihrt. Dieser Dice-Index variierte Bexantholeucavzon 0.769 bis 1.00

und betrug im Mittel 0.946. Mittels der Clusteranalyse unter Verwendung der UPGMA-
Methode wurden die paarweise berechneten Ahnlichkeiten (Dice-Indices) graphisch
dargestellt. Hierbei wurden mehrere Cluster berechnet, wobei einige davon bestimmten
Standorten zugeordnet werden konnten. Tab. 10 faf3t die Ergebnisse dieser Clusteranalyse
zusammen. Danach wurden 10 Cluster mit insgesanB. Zantholeucandividuen néaher
beschrieben. Da die restlichen 118 der insgesamt 188 untersuchten Individuen nicht oder nur
unvollstandig nach Standorten gruppiert wurden und verstreut im Dendrogramm liegen,
wurden sie in der folgenden Auswertung zunachst nicht beriicksichtigt:

Ouahigouyain Burkina Faso (Cluster 1) un&evarein Mali (Cluster 1l) werden zuerst

abgetrennt. Beide Standorte sind geographisch voneinander und den restlichen Standorten
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isoliert. Die Entfernung zwischeB8evaréund Ouahigouyabetrdgt 170 km Luftlinie, zum
nachsten Standok4 sind es etwa 350 km Luftlinie. Die friihe Abtrennung SevareProben
(B273-B277) vom Gesamtcluster ergibt sich daraus, dal’ 28 % der ermittelten RAPD-Marker
(25 der 111 RAPD-Marker) nur am Standdvarenachgewiesen werden konnten.

9 dieser 25 RAPD-Marker waren fBevaréstandortspezifisch und werden in allen funf hier
untersuchten Individuen amplifiziert (Tab. 9). FOuahigouyakonnte im Unterschied zu
Sevarenur ein standortspezifischer RAPD-Marker identifiziert werden, der in Abb. 28
dargestellt ist.

Die Individuen der Sammeljahre 1994 und 1995Masadi wurden in die Cluster liind 1V
eingeordnet, 1996 bildete kein eigenes Cluster. Méradi-1994 wurden zwei spezifische
RAPD-Marker gefunden, die in Abb. 29 und Abb. 30 beschrieben werden.

Cluster V zeigt den Standomiffa-1l 1996, fur den ein standortspezifischer RAPD-Marker
gefunden wurde (Abb. 27). Cluster VI enthalt neun von insgesamt zehn Individuen aus
Takietal996, die zehnte Probe unterscheidet sich deutlich vom Staradeetaund wird im
Dendrogramm nach den beiden ersten ClusternSawaréund Ouahigouyaabgetrennt. In
Cluster VII wurden neun von zehn Individuen adaradi-Zinder eingeordnet, eine Probe
liegt aul3erhalb dieses Clusters. Cluster VIII beschmaibtdrei Proben den Standadrll.
Cluster IX enthalt die beiden Sammeljahre 1994 und 1996HE&neine Trennung beider
Jahre findet nicht statt. Die Proben &&1995 bildet kein eigenes Cluster. Schlief3lich zeigt
Cluster X den StandolfCRISATF1994, das Sammeljahr 1996 hingegen wirdhdi0-1996 zu

einem gemeinsamen Cluster zusammengefaldt. Die restlichen 118 Individuen werden nicht
gemal ihren Standorten in separate Cluster gruppiert, sondern befinden sich verstreut im
Dendrogramm. Zu diesen Standorten zahteh H2, H4, H13 und H5-1995, H10-1994,
Maradi-1996, ein Probe (B360) ataradi-Zinder1996 und eine aukakieta1996 (B377).

Es wurden fir die 14 Standorte v@n xantholeucadie mittleren Dice-Ahnlichkeitsindices
berechnet und miteinander verglichen. Tab. 11 zeigt, dal3 die Abweichungen vom Gesamt-
mittelwert (0.980) aller 188 Individuen nur gering sind. Hi3 konnte keine genetische
Variabilitat festgestellt werden, d.h., es gab keine polymorphen Marker und somit war der
Dice-Index gleich 1.0. Die niedrigsten Indices wurden in den Standelaeadi (0.954) und
Sevarg0.940), die hdchsten iH13 (1.0),H1 (0.996) undH2 (0.995) berechnet.

Die drei Standortéll, H2, H4 (insgesamt 63 Individuen) sowitl0, H11,H13 (insgesamt 31
Individuen) sind im Unterschied zu den restlichen Standorten weniger als 50 km voneinander
entfernt. Deshalb wurden sie jeweils zu einer Gruppe zusammengefal3t und ein gemeinsamer

Dice-Index berechnet (Tab. 11). Da die Stichprobenzahl in den jeweiligen drei Standorten
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sehr unterschiedlich ist, sind Vergleiche des berechneten Dice-Index mit dem Gesamtindex
nur eingeschrankt moglich. In Kap. 4.3.1.8 wurde deshalb fir beide Gruppen eine Diskrimi-

nanzanalyse durchgefuhrt.

Tab. 10: Ergebnisse der ClusteranalyseBoeiantholeuca

Oberer Teil: 70 der 188 Proben wurden in 10 Cluster eingeordnet, die Einzelstandorte
beschreiben. Fivlaradi wurden zwei der drei Sammeljahre ausgewertet (ClustendllV),

bei H5 sind die beiden Sammeljahre in ein Cluster zusammengefal3t (Cluster 1X). In den
beiden Clustern IV und VIl fehlen jeweils eine Probe (B377 und B360). Der Code bezieht
sich auf die Beschreibung der einzelnen Standorte in Tab. 2. UntereHT,efl2, H4, H13,
H5-1995 undH10-1994 wurden nicht in separaten Clustern aufgetrennt.

Cluster Proben-Nr. Anzahl Standort Code | Jahr
I B83- B92 10 Ouahigouya [34] 1995
Il B273- B277 5 Sevare [33] 1995
11 B61, B62 2 Maradi [17] 1994
v B181, B183- B190 9 Maradi [17] 1995
\ B409, B410, B414- B417 6 Diffa-II [27] 1996
Vi B368, B369, B371- B376 8 Takieta [22] 1996
Vi B358, B359, B361- B367 9 Maradi- Zinder | [18] 1996
VI B50- B52 3 H11 [13] 1994
IX B42- B44, B289- B297 3/10 H5 [9] 1994/96
X B56- B60 5 ICRISAT [11] 1994
70
Cluster Proben-Nr. Anzahl Standort Code | Jahr
B09- B13 5 H1 [1] 1994
B14- B21 8 H2 [6] 1994
B22- B41, B121- B130, B298- B32Y 50, H4 [8] 1994-96
B210- B219 10 H5 [9] 1995
B45- B49 5 H10 [12] 1994
B233- B242 10 H10 [12] 1995
B520- B529 10 H10 [12] 1996
B53- B55 3 H13 [14] 1994
B510- B519 10 ICRISAT [11] 1996
B353- B357 5 Maradi [17] 1996
B360 1 Maradi- Zinder | [18] 1996
B377 1 Takieta [22] 1996
118
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Tab. 11: Mittlere Dice-Indices fur 14 Standorte Beachiaria xantholeucaH13 zeigte keine
genetische Variabilitat, die RAPD-Bandenmuster der drei Proben waren mit allen 10
getesteten Primern identisch. FHit, H2 undH4 sowieH10, H11 undH13 wurde jeweils ein
gemeinsamer Dice-Index berechnet. Der Code bezieht sich auf die Standortbeschreibungen in
Tab. 2.

Standort Code Individuen Sammeljahr Dice-Index
H1 [5] 5 1994 0.996
H2 [6] 8 1994 0.995
H4 [8] 50 1994, 1995, 1996 0.985
H1, H2, H4 [5,6,8] 63 1994, 1995, 1996 0.986
H5 [9] 23 1994, 1995, 1996 0.979
H10 [12] 25 1994, 1995, 1996 0.979
H11 [13] 3 1994 0.990
H13 [14] 3 1994 1.000
H10, H11, H13 [12,13,14] 31 1994, 1995, 1996 0.977
Ouahigouya [34] 10 1995 0.975
Maradi [17] 16 1994,1995, 1996 0.954
Maradi-Zinder [18] 10 1996 0.985
Diffa-1l [27] 6 1996 0.989
Takieta [22] 8 1996 0.987
Sevarée [33] 5 1995 0.940
ICRISAT [11] 15 1994, 1996 0.978
Mittelwert aller Dice-Indices 0.980

4.3.1.2 Diskriminanzanalyse beB. xantholeuca

Nachdem die Clusteranalyse klare Hinweise auf eine geographische Substrukturiefng der
xantholeucaStichproben zeigte, wurden die verschiedenen Gruppierungen in einer Diskrimi-
nanzanalyse Uberprift. Dazu wurden in den entsprechenden Standorten die Sammeljahre
zusammengefal3t und insgesamt 14 Gruppen definiert. In Abb. 31 wurden die beiden ersten
Diskriminanzfunktionen in einem Koordinatensystem abgetragen. Danach konntéfy die
Standorte 11, H2, H4, H5, H10, H11, H)3sowie ICRISAT nicht voneinander abgetrennt
werden, sondern bildeten eine dicht zusammengelagerte WoWMeCl(ster®). Eine
Diskriminierung einzelner Standorte war somit nicht moglich. Anders hingegen verhielten
sich die Standorte, die westlich von Niameeyaréund Ouahigouya und 6Ostlich von
Tahoua KMaradi, Maradi-Zinder, Takietaund Diffa-1l) gelegen sindMaradi und Maradi-

Zinder werden sichtbar vomH-Cluster” abgetrennt und befinden sich an dessen oberem und
unterem Ende. Der 50 km weiter Ostlich gelegene Stafiddieta (von Maradi-Zinder aus
gesehen) wird wesentlich deutlicher voRrCluster" abgetrennt. Letzteres gilt auch Riffa-

Il, der ca. 500 km vorMaradi entfernt ist. Die beiden Standorfevarein Mali und
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Ouahigouyain Burkina Faso konnten ebenfalls sehr gut diskriminiert wer@emahigouya

liegt etwa 500 km Sevareetwa 700 km (Luftlinie) von Niamey entfernt (vgl. dazu Abb. 10).
Damit konnten 6 der 14 Standorte genetisch charakterisiert und differenziert werden. Die
Standorte innerhalb des "H-Clusters" (zwei Gruppdn H2, H4, H5, ICRISATund H10,

H11, H13 konnten mit Hilfe der Diskriminanzanalyse nicht differenziert werden.

20 .
® Ouahigouya
15 _ ® Sevare
Ouahigouya
A Diffa-1l
S 10 + A Maradi-Zinder
]
S | Maradi-Zinder A Maradi
.E @ A Takieta
S H‘ _ ® ICRISAT
£ 04 - Maradi
g m H13
% 5. %Tal‘(ieta s H11
2 GO . Hi0
I3\ e
-10 Diffa-Il u H5
Sevaré m H4
-15
s H2
-20 . . . . . . . . m H1
-15 -10 -5 0 5 10 15 20 25 30
1. Diskriminanzfunktion

Abb. 31: Ergebnis einer Diskriminanzanalyse der 14 Standori®. aiastholeuca

H-Standorte sowielCRISAT wurden mit Quadraten, Standorte im westlichen Teil
(Ouahigouyaund Sevar¢ mit Punkten und Standorte im ostlichen Té#atadi, Maradi-
Zinder, Takietaund Diffa-11) des Untersuchungsgebietes mit Dreiecken markiert; siehe dazu
Abb. 10; In der Grafik werden mehrere Proben Ubereinander geblottet)

4.3.1.3 Varianzanalyse beB. xantholeuca

N&ahere Informationen Uber den Grad der genetischen Variabilitat innerhalb und zwischen
einzelnen Standortstichproben konnten Uber eine Varianzanalyse ermittelt werden. Dazu
wurde das Softwareprogramm WINAMOVA (EXCOFFIER, 1992) verwendet und auf der

Basis der quadrierten euklidischen Distanzen fir jeden der 14 Standorte (Gruppen) die

Varianzkomponenten berechnet. Tab. 12 fal3t die Ergebnisse dieser Varianzanalyse
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zusammen. Danach wurden innerhalb der einzelnen Gruppen Varianzen zwischen 0.0 %
(H13) und 18.8 % Naradi) berechnet, der Mittelwert lag bei 37.54 %. Dies bedeutet, daf
37.54 % der Gesamtvarianz auf genetische Unterschiede auf Individuenlevel und 62.46 % auf
dem Standort- oder Populationslevel erklart werden konmié&B.zeigte keine Varianz, da
samtliche RAPD-Marker monomorph waren. Die hochsten Varianzen wurden bei Standorten
berechnet, in denen mehrere Sammeljahre zur Auswertung vorlagen. Diese sind die Standorte
H4, H5, H10 und Maradi mit jeweils drei Sammeljahren 1994-1996. Die Varianzwerte
schwankten hier zwischen 11.65 #45) und 18.80 %Nlaradi). H4 stellte mit insgesamt 50
Individuen die groéfRte Standortstichprobe dar und zeigte mit 18.63 % Macddi (16
Individuen) den zweith6chsten Varianzwert. Standorte mit nur einem oder zwei

Sammeljahren zeigten deutlich niedrigere Varianzen zwischen 0.43 % und 8.18 % schwanken.

Tab. 12: Ergebnisse der VarianzanalyseBbhedantholeucaEs wurden insgesamt 14 Gruppen
(= Standorte) mit 188 Individuen untersucht. Mehrere Sammeljahre eines Standortes wurden

zusammengefalit.

n-1 = Freiheitsgrad (Individuenanzahl — 1)

Sum of Squares(SQ) = Summe der Abweichungsquadrate vom Mittelwert

Varianz (SQ/ n-1) = Varianzkomponente aus Sum of Squares / Freiheitsgrad

Varianz (%) = Anteil in % an der Gesamtvarianz innerhalb von Populationen
Gruppe (Standort) n-1 | Sum of Suares | Varianz (SQ/n-1) |Varianz (%)
H1 1994 4 0.80 0.200 0.43
H2 1994 7 1.75 0.250 0.94
H4 1994-1996 49 34.62 0.706 18.63
H5 1994-1996 2 21.65 0.984 11.65
H10 1994-1996 24 23.68 0.986 12.74
H11 1994 2 3.33 1.665 1.79
H13 1994 2 0.00 0.000 0.00
Maradi 1994-1996 15 34.93 2.328 18.80
Maradi-Zinder 1996 9 6.80 0.755 3.66
ICRISAT 1994/1996 14 15.20 1.085 8.18
Takieta 1996 8 11.33 1.416 6.09
Diffa-1l 1994/1996 5 3.00 0.600 1.61
Ouahgowya 1995 9 12.30 1.366 6.62
Sevare 1995 4 16.40 4.100 8.82
Zwischen Grppen 13 304.52 23.425 62.46
Innerhalb Grppen 174 185.80 1.068 37.54

Da die Standortél4, H5, H10 und Maradi jeweils mit drei Sammeljahren analysiert wurden
und im Unterschied zu den restlichen Standorten hohe Varianzen aufzeigten, wurde im

folgenden eine mdgliche Substrukturierung dieser Standorte untersucht.
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4.3.1.4 RAPD-Untersuchungen am Standoit4

H4 befindet sich 1.5 km 6stlich von Kobadi, etwa 44 km von Niamey entfernt (Abb. 10). Der
Standort liegt am Stral3enrand, in der Nahe befindet sich ein zeitlich wassergefllter Marigot,
umgeben von Hirsefeldern. Die nachste Mel3station liegt in Torodi (13 km sidlich) und weist
einem mittleren jahrlichen Niederschlag von 584.6 mm auf. Es wurden 50 Individuen aus drei
Sammeljahren 1994-1996 untersucht. Die Sammlung 1996 wurde zweimal, im Abstand von
vier Wochen (I = 4.09.96 und Il = 5.10.96), durchgefiihrt. Der mittlere Dice-Ahnlichkeits-
index betrug fur die Gesamtstichprobe 0.985. Insgesamt wurden hierbei 54 RAPD-Marker
ausgewertet, wovon 11 (20.3 %) polymorph waren. Es wurde auf der Basis der Dice-Indices
eine Clusteranalyse durchgefiihrt. Abb. 32 zeigt ein Dendrogramm des Stahidonesbei

keine Auftrennung nach Sammeljahren stattfindet. Die beiden Sammlungen 1996 werden
nicht voneinander getrennt. Eine Varianzanalyse bestatigt das Ergebnis der Clusteranalyse.
86.67 % der Varianz erklarten sich aus der genetischen Variabilitat innerhalb und 13.33 %
zwischen den vier Stichproben (1994, 1995, 2 x 1996). Eine Differenzierung unterschiedlicher
Sammeljahre anhand von RAPD-Markern konnte am Stardibrsomit nicht festgestellt

werden.
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B298-B307, 4.09.96; Il = B318-B327, 5.10.96).

UPGMA-Dendrogramm von Standatd. Es wurden 50 Individuen aus drei

Sammeljahren 1994-1996 untersucht. 1996 wurden im Abstand von 4 Wochen zweimal

Proben gesammelt (|

Abb. 32:
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4.3.1.5 RAPD-Untersuchungen am Standott5

H5 befindet sich 5.5 km westlich von Say, etwa 60 km stdlich von Niamey. Der Standort liegt

am StraRenrand und ist umgeben von Hirsefeldern. Die nachste Mef3station befindet sich in
Say (8 km 0&stlich) und weist einen mittleren jéahrlichen Niederschlag von 545.6 mm auf. 23

Individuen aus drei Sammeljahren 1994-1996 wurden mit 52 RAPD-Markern untersucht,

davon waren 8 (15.3 %) polymorph. Der mittlere Dice-Ahnlichkeitsindex betrug 0,979.

Abb. 33 zeigt ein UPGMA-Dendrogramm aus der Clusteranalyse. Die Sammeljahre 1995 und
1996 werden mit einer Ausnahme (B211) in zwei getrennten Clustern eingeordnet, die

Individuen aus 1994 hingegen auf diese beiden Cluster verteilt. Eine Varianzanalyse des
Standortesd5 zeigte, dald 65 % der Gesamtvarianz durch die genetische Variabilitat zwischen

den drei Sammeljahren erklart wird, 35 % werden auf genetische Unterschiede auf dem
Individuen-level zurickgefuhrt. Damit ist am Standét® im Unterschied zuH4 eine

Differenzierung verschiedener Sammeljahre zu beobachten.

Genetische Ahnlichkeit (Dice-Index)
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Abb. 33: UPGMA-Dendrogramm von Standdtb. Es wurden 23 Individuen aus drei
Sammeljahren 1994-1996 untersucht. # = Sammeljahr 1995, * = Sammeljahr 1996.
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4.3.1.6 RAPD-Untersuchungen am Standott10

H10 befindet sich auf einem lateritischen Plateau, etwa 25 km nordéstlich von Tahoua, 545
km (Luftlinie) von Niamey entfernt. Die nachste Mel3station liegt in Tahoua und weist einen
mittleren j&hrlichen Niederschlag von 332.5 mm auf. 25 Individuen aus drei Sammeljahren
1994-1996 wurden mit 51 RAPD-Marker ausgewertet, wovon 7 (13.7 %) polymorph waren.
Der mittlere Dice-Ahnlichkeitsindex lag mit 0,829 vergleichsweise nieétig< 0.985;H5 =

0.979). Abb. 34 zeigt ein Dendrogramm aus der Clusteranalyse. Es werden drei Cluster
gebildet. Die beiden Sammeljahre 1995 und 1996 werden in getrennte Cluster eingeordnet,
funf Individuen aus 1994 bilden kein eigenes Cluster, ahnlich wie bei Stard8oiDie
Varianzanalyse unterstiitzt das Ergebnis der Clusteranalyse, denn 73 % der Gesamtvarianz
werden durch genetische Unterschiede zwischen den Sammeljahren und 27 % durch die
genetische Variabilitat auf Individuenlevel erklart. Damit kann, wie schoRl®auch fir den

StandortH10 eine Differenzierung verschiedener Sammeljahre beobachtet werden.

Genetische Ahnlichkeit (Dice-Index)
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Abb. 34: UPGMA-Dendrogramm von Standdtfil0. Es wurden 25 Individuen aus den
Sammeljahren 1994-1996 untersucht. # = Sammeljahr 1995; * = Sammeljahr 1996
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4.3.1.7 RAPD-Untersuchungen am Standomlaradi

Der StandortMaradi befindet sich 55.6 km &stlich von Maradi am StralRenrand auf
Lateritboden. Die Testflache ist von Hirsefeldern umgeben. Die nachste Mel3station liegt in
Maradi und weist einen mittleren jahrlichen Niederschlag von 434.5 mm auf. Es wurden 16
Individuen aus drei Sammeljahren untersucht und 54 RAPD-Marker ausgewertet. Davon
waren 13 (24 %) Marker polymorph. Der mittlere Dice-Ahnlichkeitsindex lag bei 0.954 und
damit innerhalb der 14 Standorte v8n xantholeucaam niedrigsten. Abb. 35 zeigt die
Ergebnisse einer Clusteranalyse, die auf der Basis der Dice-Indices durchgefiihrt wurde.
Danach werden drei Cluster gebildet und somit drei Sammeljahre voneinander getrennt.
Maradi zeigt im Vergleich zu den dréi-StandorterH4, H5 und H10 die hdchste Anzahl
polymorpher Marker. Die deutliche Auftrennung im Dendrogramm kommt durch RAPD-
Marker zustande, die fir die einzelnen Sammeljahre spezifisch sind. Fur die beiden Proben
B61 und B62 aus 1994 konnten zwei spezifische RAPD-Marker identifiziert werden (Abb.
29).

Eine Varianzanalyse unterstitzt die Ergebnisse der Clusteranalyse. 90 % der Gesamtvarianz
geht auf genetische Unterschiede zwischen den drei Sammeljahren zurtick, nur 10 %
beschreiben die genetische Variabilitat innerhalb der Sammeljahre. Damit zeigt der Standort

Maradi, wie schorH5 undH10, eine deutliche Differenzierung der Sammeljahre.

Genetische Ahnlichkeit (Dice-Index)

B61 1994
B62 1994

-
* B354 1996
* B355 1096 37
* B353 1996

*B357 1996
*B356 1996
#B189 1995
#B190 1995
#B181 1995
# B187 1995
# B188 1995
# B184 1995
# B185 1995
#B186 1995
#B183 1995

Abb. 35: UPGMA-Dendrogramm von StandMtaradi. Es wurden 16 Individuen aus drei
Sammeljahren untersucht. # = Sammeljahr 1995; * = Sammeljahr 1996
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Tab. 13 fal3t die Ergebnisse der Varianzanalysen der vier Stafidpiitts, H10 und Maradi
zusammen. Trotz der vergleichsweise hohen Individuenzahl konnte4fikeine Differen-
zierung der drei Sammeljahre festgestellt werden. Mit 11 polymorphen RAPD-Marker wird
zwar der zweithochste Wert erreicht (hochster Wgradi mit 13 Marker), doch 86 % der
genetische Variabilitat konnten auf individuelle Unterschiede im Bandenmuster zuriickgefuhrt
werden. Der Dice-Ahnlichkeitsindex liegt fé#4 mit 0.985 innerhalb der vier untersuchten
Standorte am hochsten. Die Anzahl untersuchter IndividuerH6eH10 und Maradi ist
deutlich niedriger als beil4, es findet aber eine Differenzierung einzelner Sammeljahre statt.
1995 und 1996 konnen anhand der RAPD-MarkeHeund H10 diskriminiert werden, fur
Maradi ist sogar eine Auftrennung dreier Sammeljahre mdglich (Abb. 35). In Tab. 13 fallt
auf, daf3 bei Standort4 der hochste Niederschlag mit dem héchsten Dice-Index korreliert ist
und diese Werte tb&t5 undMaradi bis zum Standofti10 in gleicher Weise abnehme4

und H5 sind etwa 50 km (Luftlinie) voneinander entfernt und werden in die Sudano-
Sahelische Ubergangszone eingeordnet. In der NaheHvobefindet sich zusatzlich ein
Marigot. Beide Standorte unterscheiden sich nur minimal im Dice-Index sowie um etwa 40
mm Jahresniederschlag, eine Differenzierung unterschiedlicher Sammeljahre findet aber nur
bei H5 statt. H10 ist aufgrund eines Jahresniederschlags von 200-400 mm in dieser
Untersuchung der einzige Standort in der Sahelzone und zeigt mit 0.829 den niedrigsten Dice-
Index. Am deutlichsten ist die Auftrennung nach Sammeljahren am Stavidatli, dazu

werden auch 13 polymorphen Marker ausgewertet.

Tab. 13: Varianzanalyse der Standdi#te H5, H10 undMaradi fur B. xantholeuca
(* Der mittlere jahrliche Niederschlag wurde nicht am Standort sondern an der n&chst
gelegenen Mel3station gemessen (vergl. Tab. 2)

H4 H5 H10 Maradi

Individuenanzah{1994-1996 50 23 25 16

Mittlerer jahrlicher Niederschtp(mm)* | 584.6 545.6 332.5 434.5

Mittlerer Dice-IndexX 0.985 0.979 0.829 0.954

RAPD-Marker 54 52 51 54

davamolymormh 11 8 7 13

davon monoiptor 43 44 44 41
Varianz zwischen den Sammairen(%)| 13.33 64.93 72.78 90.00
Varianz innerhalb der Samnpathre(%)| 86.67 35.07 27.22 10.00
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4.3.1.8 Vergleich der StandortéH1, H2, H4 und H10, H11, H13

Da die Standortédl, H2, H4 bzw. H10, H11, H13 jeweils nur max. 50 km voneinander
entfernt sind, wurde geprift, ob ein jeweils gemeinsamer Okotyp beschrieben werden konnte.
Es wurde fir beide Gruppen der mittlere Dice-Ahnlichkeitsindex berechnet, der mit 0.986 fir
die GruppeH1-H4 und 0.979 fir die Gruppd10-H13nur gering vom Gesamtindex aller 14
Standorte (0.980) abweicht. Dies verdeutlicht, dal3 die genetischen Unterschiede innerhalb
dieser Gruppen gering sind. Es wurde deshalb eine Diskriminanzanalyse durchgefihrt und
zusatzlich der Stando#5 als dritte Gruppe definiert, so dald insgesamt 117 Individuen
untersucht wurden. Tab. 14 zeigt die Ergebnisse dieser Analyse. Danach werden die
Individuen in der Gruppe 1 zu 100 %, in Gruppe 2 zu 77.4 % und in Gruppe 3 zu 95.7 %
diskriminiert. In Abb. 36 wurden die beiden Diskriminanzfunktionen in einen 2D-Blot
abgetragen, wonach eine deutliche Trennung der drei Gruppen sichtbar wird. Gruppe 2 zeigt
die grofdte Streuung und weicht mit 7 von 31 Individuen von der vorhergesagten
Gruppeneinteilung ab.

Die StandorteH1-H4 und H5 werden nach LE HOUEROU (1989) der Sudano-Sahelischen
Ubergangszone (400-600 mm Jahresniederschlag) zugeordnet und sind etwa 50 km (Luftlinie)
voneinander entfernt. Nach Tab. 14 weichen die Niederschlage nur um 40 mm voneinder ab.
H10, H11 und H13&ingegen werden der Sahelzone ,senso stricto (200-400 mm mittlerer
Jahresniederschlag) zugeordnet. Anhand der genetischen Daten kénnen hier zwei Okotypen

beschrieben werden, die sich in zwei unterschiedlichen okoklimatischen Zonen befinden.

Tab. 14: Ergebnisse der Diskriminanzanalyse der Stan#ttir{el4, H5 und H10-H13 Es

wurden 117 Individuen aus insgesamt sieben Standorten zu drei Gruppen zusammengefal3t.
Angegeben sind die vorhergesagten Gruppenzugehdrigkeiten durch die Anzahl und den
Prozentsatz von Individuen je Gruppe.

Vorhergesagte Gruppenzugehorigkeit
Individuen / Prozent
Gruppe H J H Gesamt
PP H1, H2, H4 | H10, H11, H13 H5 esa
H1, IEZ, H4 63 /100 % 0/0% 0/0% 63 Individuen
H10, qu’ H13 3/9.7% 24 1 77.4 % 4/12.9% | 31 Individuer
|_||:|5 1/43% 0/0% 22/95.7 % | 23 Individuen
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1. Diskriminanzfunktion
v = H1, H2, H4 (Gruppel 63 Individuen)
m = H10, H11, H13 (Gruppeld 31 Individuen)
0= H5 (Gruppel 23 Individuen)

Abb. 36: Ergebnisse der Diskriminanzanalyse der Standtitel2,H4 H5 und H10-H13
Abgetragen sind die beiden Diskriminanzfunktionen, die 63.6 % und 36.4 % der
Gesamtvarianz erklaren (siehe Tab. 14). Einige Koordinatenpunkte werden Ubereinander
projeziert.



