Molekulare Untersuchungen zur Phylogenie
und Taxonomie der Neukaledonischen Geckos
der Gattung Rhacodactylus
(Reptilia: Gekkonidae)
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Absiract

Malecular stidtes o the pindogeny and tavanonn of the New Caledonian veckes of the gens
Bacoduciylus  (Kepiilels Creldarmdoe .

A A3 bp fragment of the oirochondial 165 rRNA sene was secguenced w representaiives o
wll knvwn species of Rlacodacrving, and n the Australian Peewdothecadactvlus Imener,
Witlin K. leaefdarmey aosigmlicunt dilfereniaion was noted which spgeests that populations feom
northern New Caledonia may belong 1ooa separate species. A low differentiation was observed
between populations of B leachiomps und & fraclverenehue ol e main New Culedonian island
o censpecitic populations on the small He des Pins and associated ol Tshore islands, Within
Riwacodacrvios o monophylete gronping of & ciliaines and K serasinorany 15 strengly supported,
Lhese two specics are the sister proup ol £ chafrong. This resull s m contlict with previously
pubhshed hypotheses which advecited @ close reltionship of B cdlianes and B cligleua, but are
In accordance with data on taoth morphology and woth numbers: Peewdaotiivcadae s lindneri
was prouped within the penus ffeoodaciiey i twvo analyses Goasimurn parsimony and neighhor
joining) bur was the aster group of all Rlecodacnlas in the miaxunum likelihood analvsis, 11
showed a rather logh degree of dudferentianon ad (s elustening within the genus Niocodectvloy
may therelore be an aretact due toog wrong choiee of owgroup (Bavavia cvelira),

Kev words: Keptilia; Squamata: Gekkomdae; Rliaeodaenius, Paendotiecadactvlus, Bavavia:
Mew Caledonia, Awstralia; molecular phivliogeny,

Lusammenbassuny

Fi 513 Basenpanre wmtassendes Fragment des mutochondoalen 165 sBNA Gens wurde von
Exvmplaren aller Racodacnfus-Amen sowie von dem australischen Gecko Premdothecwdaenng
fiaadneri sequenacrt, Innerhalb der A K feachicoas worde anhand dieser Daten eimne erhebhche
cenctische Differenaerung festpestelln, was nohe leg, dass Papulationzn aos dem Norden de
neukaledonischen Hauptinse] als eigenstiimiige Art ahgelremmt wertden mitssen Fine sehwiicheare
Differenzierung existien zwischen Hauptinsel-Populationen der Arten B feachionuy und &
rraclveiivnciuis sowle jeweils konsperifischen Populationen van der Tle des Pirs omd weneren
Kleinen nseln, lnnerhulb der Gallung Rhdcodacrviuay unterstiitzen unsere Daten die Ciruppierung
v R cdfietuy undd K seravitorun uls monephyletische Gruppe, die zusammen die Schwesier-
aruppe von K chafiowe bilden, Ihes waderspricht bishenigen Hypothesen, die von einem
Monophylum avs K ciliafes und £ chalose ausgingen, stiehit gher it Dalen dber Anzahl end
Muoarphalogie von Zithnen o Einklong, Pvesdoihecadactving lindnerd warde in swei Analysen
Vot Parsymony und Neighbor Joinimg s innerhalb der Gattung 8iacodaevlog eingeorndne,
withrend die Maximum L ikelinood Analyse thn als Schwesterproppe aller Riccedie il Klass
fizzerte. Die gefundens hohe Differeneerme dieser Al 2o allen Riveodiaeiviies weist daeaul Lo,
dass die Binondiung dec Artmnerhalb van Rhaeeoety s moghicherweise oin Artefakr ant Grund
der talschen Wihl der Anlengmppe ( Bovave cvolura) dasoell

schlugworler; Repiulic Squumats: Gekkonidae: Khoeodocrvius, Prendothivondactvlus, Bava-
vier, Neakaledomien, Austrohen: molekulare Phyvlogenie.
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1 Einleitung

Zu der Gattung Rhacodacnvlus werden sechs Arten aus Neukaledonien gezéihle, dic zu
den grofiten und beeindrockendsien Geekos der Welt zihlen (Baver & Visoem T9U9,
Baviw & Sapvir 19931 Nach gegenwibtigem Kenntnisstand handel es sich ber R,

feachicms sogar nm e grallten rezent vorkommwenden Gecko (Baver & Russed

|95y, Diren australische Cieckoarten (wusielis, lindrnerd, covations) wurden von Bavge
199 als Unterzattung Fsesdoatheeadactvius modie Gatlung Khacodacrivies gestellr;
aul Grund der lestgestellten starken Allozymdifterenzierung machien Goop ot al.
(1997 digsen Schnu jedoch kiirshich wieder rikckgiingie und weneten Psegdotheca
docivlus 2ur Gattung auf.

e verwandischalllivhen Bezichungen zwischen den Rhacedacivins-Arien sind
von Bavws (1990 uod Gioor ef al. (1997 ) ontersocht worden. Nach dem kombinierien
Kladogranun aus morphologischen und Allozym-Merkmalen in Gooo et al, (1997 ) 151
]apricatars die orsprimghchste At der Gattung, gefolgt von einer monophyvleti-
schen Gruppe aus K8 feachianes und den Geschwisterirten R chahona und R, oiliaties.
Die Schwestergruppe iersw stellt die Tame mal den Arten K savasinoris and K,
frerciveinvnehins dar,

Srrr & Owst (1994 waesen vor wenigen Jahren daraul hin. dass die Popualationen
von B feachianns von der Tle des s, die der neukaledomischien Hiuptinge] vorge-
lagert ist, sich morphalogisch von denen der Hauptinsel unterscheiden. Die Yaliditdit
der von thoen aufgestelllen Unlerant & Jeqofiianns femieli wurde jedoch von Goow el
al, (19975 m Frave gestellt Wenterhun hatte Henger (199 1) dakamentiert, dass cwischen
R feachianps-Populationen von der Hauptinsel deuthehe Firbungsunterschiede be-
stehen. Das Zoel der vorliegenden Untersuchung ist es, 7or Autklirune der phylope-
netischen Berichungen mmerhalh der CGattung Rhacodacnifus heizurragen und Daten
iiher die genetische Differensgciunge der Rlucodactvlivs-luselpopulationen vorsusiel-
len, Mt Hille molekuolarer Methoden (DNA-Sequenzanalysen) soll hierzu ¢in von den
publizierten morphologischen und eneymatnschen Merkmaden unabhingizer Daten-
satz cewonnen werden. [he sich ans den Analvsen ergebenden 1axononischen
schlusstolgerungen sollen m emer sweiten, Jolgenden Arbeil serogen werden.

2 Material und Methoden

Giewebeproben (Schwansspitecn) worden e @inem o Geluneensehall pehallenen
Exemplar der folgenden Populationen entnommen und emgetroren ader in 957 gen
Analysealkohol (Frhanol pas) konserviert: Bovavee ovelure (Lovalty Inseln; Prew-
dinfiecadaciviuy Hindrert (Nord-Austrialien, ohne genausren Pundorn) Riacodaeefns
atiricwtatis (Neukaledonien, cu. S0 km stidOsthich Rouwmea), K. chalronn (Neokaledo-
men, 25 km ndrdlich Koumae); £, cifrases (Ncokaledonien, e des Pos )y R, feachianiy
{stidhiches Nevhiadedomen, ca 50 km sidosthch Noumes — gestreifle Form); R,
feaehianus (Neukaledonien, Tle des Pinsi: R teachiames (Neukaledonien, Tle o Ani;
R {eachicimes (Neukaledonien, lie des Bayonaisy: K. feachianus [Neukaledonien, lle
de Bris £ el deaciianes (nSrdliches Nevkaledonien, westdich von Houailou — orau
ectibie Formy R savasinonon (Neukuledomien, ML Koghis): R rrachveiivnehus
(Neukaledonien, Mt Koghisi; K. trachyvrivaehus (Neukaledomen, Tle des Pins).
DINA worde mit (JLAmp tssue extraction kits (Qiagen) extrabiert, Dic Primer 165A
(leichre Kette, 5 - CGC CTG T ATC AAA AAC AT - 3 und 168H (schwers Keite:
§'-CCGGTC TGA ACT CAG ATC ACG T - 3" wurden verwendel, v cinen Teil dey
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rtochondriaden 165 tiRNA Gens auamplifizieren. POR Bedingungen waren wie folpt:
Lnntzader Denaturicrungsschri: 940 5 her 94 °Co daraul Tolgend 33 Zyvklen: 45 5 bhey
U4 Y 45 s ber 5570 90 s bar 72'C. e PCR-Produkic wurden mur QLAwck
purificution kils (Quagen) aulgereinigl. Bs wurde @m emncelsidingiges Pragment von
334 Bascopaaren Lange sequenzwert, welches den Basenpaaren 400074365 des Xenao-
pray fuevis Genomes homolog ist (vl Roe et al, 19851 Die nicht alignierten Original-
seqquengen sad o der GenBank unter AF215246-A0215325% abrutbar,

e Sequenzen wurden mit dem Programm SEQUENCT. NAVIGATOR (Applivid
Bipsvarems) manuvell alignient. Ein kurzer. hochvanabler Abschnitt von 11 Basen-
patren wurde ans der Gesamianalbvse ansgeschlossen, da die Basenpaare der verschie-
denen Tuxa micht cuverlissig homologisient werden konnten, Die Sequenzen wurden
mit PAUP™ 4.0 (Sworkcrn [995) analysiert, Wir berechnceten Phvlogranmune nach der
Maximum  Parsimony  (MP) Methode., hei der alignierungshedingte Lucken als
Sdinfte Base™ gewertel worden, Dancben worden aoch Phylogriomme nuch der
Netghbor-Joining (NI Methode mit Jukes-Cantor Distanzen Clokss & Cantor |969)
el der Maximum Likelihood (ML) Methode berechnet, wober die Liicken als
Jrnissing dita®™ interpretient wurden. Fine Uberpriitung der Absicherung der cinzelnen
Kaaoten erlolge durch dic Bootstrap-Methode (Felsenstemn 1983); i den MP und NJ
Anaglysen wurden 2000 Replikare berechnoet (vel, HEpces 19925, wiihirend aul Grund
der hohen benotislen Rechnerkupazitil m der ML Analvse nur 130 Replikate
berechner werden konnten, I den eapermmentellen Analysen vim Hinas & B (19494
entsprichen Bootsiap-Werte voan 70 % und hoher einer Signifikanz des entsprechen
den Knotens von 83 % avs diesem Grond sehen wir im Folgenden nur die Verzwei-
rungen als gesichert an, die mundestens Werte von 70 % ediiclien, Bavayio ovoliry
wurde als Aulicneruppe verwendet

3 Ergehnisse

|die errechneten MP. NJound ML Phvlogramme sind in Abbildung1-3 dargestellt. Mit
relevanten Boutstrap Werten worden folgende monophylensche Groppen unterstiiczt
(1} ewne Gruppe aller zu K. feachionuy perechneten Tiere; (21 eine Gruppe aller R,
feachionuy auller dem gran getirbten Tier aus dem Norden: (31 beide Exemplare von
R, trachyrlvvnchus: (4) R ciltatay und K sarasinorune. Weiterhin unterstiitzien
Bootstrap-Werte dber O % (MP) bew. Giber 70 % (ML) dic Gruppietung von &
chedtona als Schwestergruppe von (R, ediarus, R sarasicornn), sowice cin Wert von
(2 % (NI} die Stellong der vier R feachfanus-Populationen der kleinen Inseln als
Schwesteroruppe des Exemplars ans dem Silden dee Lauptinse] (gesteeille Fonm),
Psepdothecadacivies Hadner? stand nach den MP und N1 Berechnupgen innerhalh
vl Riacedoctyiuy, doch diese Gruppierung worde nur tm NJ-Phylosramm von cinem
relevanten taber duberst genngen) Boolstrap-Werl von 54 % untersriitzr, In der ML
Analyse war P findirert die Schwestergruppe aller Rhaeodacivius, welche em
(sehwwach abgesicheries) Monophylum: bildeten.

lnerhalb des antersuchien Fragments (ol Avsnahime der 41 ausgeschlossenen
Basen) zoreten sich beil paarweisen Versleichen zwischen den neokaledonischen
Rtwicodacrvins-Arten 18 34 Basenanstausche (3.3-0.6 % Sequenvdifferenz ). Der ans-
rahsche 2 dindners war von den anderen Arten mict Ausnalme von R cidiatus (33)
stirker differenzicn (3943 Bascoaustuusche), Dhese Dilferenzienmpsgrade wiren
sowar hoher uls die 2wischen der Auliengruppe (Bavavia cyefira) und den Rivieodie-
fefra-Arten (337 Substitutionen).

e |
L |
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T — Bavawa oyelura
100 Rhzcoosctyluy trachyrhynchos (i dos Pins)

Rracadaoiyius iactyrprchus (ML Koghis)

Rhaoodasiyluy chahoua

71 Riavadantylus olialls

Rharodaoiyius sHresnonm

Frepduthecadaciylus indnen

ithacodachyus sriculatis

Rhacodactylus eachianus (e des Pins)

Rhavodactylus rmactianas (e o &)

rhacodantylus leachianues (e des BAaynngis)

100
Rtacagactylus leacthianus (lle de Bros)
59
Rhacodachyvivs leacthianas (Noumea, 5)
Ffgcodactyius of. feachidnus (Houalao, M)
Abh. | Phylogrumm  der unrersuchten Taxa mach der Maximom  Parsunony Methode,

baswerend aul der Anulyse von 312 Basenpuuren des mitochondriaten [68 rRNA Cens. Die
Zahlen sind Bootstrap-Were in Prowenr (2000 Wicderholungen), Lucken worden als | Hintwe
Buase™ gewerter.

Maximum Parsimony phylogram of stodied taxa. based on 513 bp of the mitochondial 168
tRNA gene, Mumbers are booislrp vilies in pereert (2000 replications), Gaps were treated
as Cfirth base’

Innerhalh der zu B legelianes gerechneten Tiere tiel die prau gefiirbte Fonm aus
dem Morden der Grande | erre ans dem Bahmen; sie zeigte 7o den fibrigen feachianus
Exemplaren 15-19 Substitunonen. D K levchranns-Exemplare der vier Klemen
Inseln (Pins, Ani, Bavonais, Bros) wicsen vollkommen identische Scequenzen aul und
unterschicden sich von dem Exemplar aus dem Stiden der Huuptinsel durch eine
ginzige Mutation. In emer separiten RBettachtung des kompletien sequenecrien
Fragments (inklusive der hochvariablen Region) nur fiir die 7u R leactuanos
gerechneten Terg akzenmerte sich dieses Muster wener: Die  Inselpopulationen
waren wenerhn o 100 % idennsch umid seisen jewetls 20 dem Tier ans dem Sitden
der Hauptinset 2 Mutationen. Das grau seldrbie Tier vom Norden der Hauptinsel wich
dageven il 25-27 Mutanonen deathich ab,

4 Diskussion

Dic vorgestellten Ergebmsse erlauben eimne Rethe von phvlogenetschen und systema
tiachen Schlussfolgerungen, die 1w Foleenden kurz skizziert werden sollen.
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Dauapr oyelism
100 Rhacadactplus lrachyrhynehus (e des Pins)

- Rhanodactyius trachyrhynchis (ML Koghis)

Rhacodactyliz aunciuatisg

Rfracodactylus leachianus (lle ¢es Pins)

N B2) Rhacodactylus leachianys (lla o' Ani)

100 Rhacodactylus lzgchianus (lle des Bayonals)

Rhacodactylus leachianus (e de Bros)

L Rhacodachius feachiands (Noumea, 5)

Huaondachylius ot Irachioniis (Houailow, W)

Proudothecadactylos indner
44
ga[ Fharccdactylus ciliatis

[ S LA T g 43 cdindaady BLS
Mhacodachylus sarasinoem

Rhacoo3ctylls chahaia

Abb, 2o Phylegrumm der untersuehten Tuxy nach der Neghbor Juimmg Methode  Juokes
Cantor-1hstanzen ), basierend aul der Analyse von 513 Basenpaaren des mitochomdrialon 165
rRNA Gens, Die Zahlen sind Bootstrap-Werte in Prozent (2000 Wiaderholungen). Licken
wurden als ,missine data™ gewertel.

Nerwghbor-Jommg phyloeean of stodied e, based on 512 bpoof the motochondnal 165 rENA
eene. humbers are bootstrap values o percent (20000 replications), Gops were treated oy
missing data

4.1 Dilferenzierung innerhalb van R, {eachivnus und
K., trachyrhynefiuy

Linsere Daten belesen schiissip, dass die bislang als R, feachianus bezeichnelen
Populationen wus wwer getrennten Taxa bestehen. e gran selirbten Tere aus dem
Norden der Hauptinsel sind stark von den dbrigen hier untersuchten Populationen
differenziert, die ermittelte Anzahl von Substitutionen liegt im Bereich der zwischen
den dbrigen Rhacodacivios- Arten selundenen Werte, Aol Grond des sympatrischen
Vorkommens berder Formen aof der Haoptinsel besteht kaum Zweitel, dass dic
fraven Tiere als separate An aulzufassen sind.

Awischen den K. leachianuy aus dem Stden der Hauptinsel und denen der
verschicdenen klemeren Inschn besteht egin dullerst schwacher Unterschiaed (1 Substi-
tron im redozienen Genabschmr 2 Substututionen e gesamiten Fragmoent), wiih-
rend die Tiere der vier untersuchlen Inseipopulationen eine untereinander zu HH) S
iL]L‘ll[iSi‘hE‘ sequenz autwesen. L Ball von K sraelivenvnchus aeigt das Exemplur der
lle des Pins ebenlalls eine geringe Differenzicrung (4 Substtutioncen) zu dem cinbe
copenen Twer von der Hauptinsel.
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