
Einleitung

Die Oxytrichidae bilden die umfangreichste Teil-
gruppe der Stichotrichia. Vertreter dieser Familie sind
durch ihr typisches fronto-ventral-transversales (FVT)
Cirrenmuster charakterisiert, welches normalerweise
18 Cirren umfasst. Die Untergliederung in die beiden
Unterfamilien Oxytrichinae und Stylonychinae erfolg-
te zunächst mittels cladistischer Analysen von morpho-
logischen und ontogenetischen Merkmalen (BERGER &
FOISSNER 1997). So sind alle Vertreter der Stylonychi-
nae z.B. durch einen starren, rigiden Zellkörper und
durch das Fehlen corticaler Granula gekennzeichnet.
Zudem weist die adorale Membranellenzone (AZM) ei-
ne Länge von mehr als 40 % im Vergleich zur Gesamt-
länge des Zellkörpers auf (BERGER 1999). Oxytrichine
Ciliaten hingegen besitzen i.d.R. einen flexiblen Zell-
körper und ihre AZM entspricht gewöhnlich nur maxi-
mal 40 % der Gesamtlänge des Zellkörpers. Darüber hi-
naus sind corticale Granula bei den meisten Arten vor-
handen, diese können aber auch fehlen (BERGER 1999).

Die Unterschiede bezüglich der „Konsistenz des
Zellkörpers“ bestehen in ultrastrukturellen Merkmalen.
So lässt sich die Steifheit des Zellkörpers stylonychiner
Ciliaten auf das Vorhandensein mehrerer Schichten
subpelliculärer Mikrotubuli zurückführen, die zum Teil
kreuzweise zueinander angeordnet sind. Im Gegensatz
hierzu resultiert der flexible Zellkörper typischer Oxy-
trichinae aus einer einzelnen Schicht parallel angeord-
neter Mikrotubuli (vgl. BERGER 1999).

In molekularen Analysen wie z.B. des Gens der
kleinen ribosomalen Untereinheit (18S rDNA) sind
die Vertreter der Oxytrichinae in den phylogenetischen
Analysen in verschiedenen Gruppen zu finden, wäh-
rend die Stylonychinae stets ein Monophylum bilden
(BERNHARD et al. 2001; HEWITT et al. 2003; FOISSNER et
al. 2004; SCHMIDT et al. 2007).

Zu den Vertretern der Stylonychinae zählen neben
den Arten der namensgebenden Gattung Stylonychia
beispielsweise auch die Gattungen Sterkiella, Tetmemena
und Onychodromus. Innerhalb dieser Gattungen erfolg-
ten in den letzten Jahren einige taxonomische Revisio-
nen, die einerseits zum Errichten neuer Gattungen (z.B.
Sterkiella FOISSNER et al., 1991; Tetmemena EIGNER,
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1999 (siehe auch EIGNER 1997); Styxophrya FOISSNER et
al., 2004) und andererseits zur Translokation einzelner
Arten zwischen den Gattungen führten.

Für die Gattung Stylonychia wurden mehr als 10 va-
lide Arten beschrieben (vgl. BERGER 1999, 2001; GUP-
TA et al. 2001; SHI & AMMERMANN 2004), wobei die
morphologische Unterscheidung einzelner Arten mit-

unter äußerst schwierig ist. So ist die Existenz von min-
destens einem Artkomplex innerhalb dieser Gattung in
der Literatur belegt: Der S. mytilus-Komplex beinhaltet
die morphologisch und morphogenetisch kaum unter-
scheidbaren Arten S. mytilus, S. lemnae, S. harbinensis
und S. ammermanni (AMMERMANN & SCHLEGEL 1983,
STEINBRÜCK & SCHLEGEL 1983; GUPTA et al. 2001; SHI
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Abb. 1: Phylogenetische Analysen der
Stylonychinae (Rahmen) basierend auf
Sequenzanalysen der 18S rDNA mittels

Bayesianischer Analyse (erste Zahl). Die anderen
Werte an den Aufzweigungen entsprechen in

ihrer Reihenfolge den Wahrscheinlichkeitswerten
der Maximum-Likelihood-Analyse (zweite Zahl),
der Neighbour-Joining-Analyse (dritte Zahl) und
der Maximum-Parsimonie-Analyse (vierte Zahl).

Alle Vertreter der Gattung Stylonychia sind blau,
die der Gattung Tetmemena grün und die Arten

der Gattung Sterkiella violett unterlegt. Die
Abkürzungen C und H entsprechen den

Referenzen: C = CHANG et al. (2005) und H =
HEWITT et al. (2003).
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& AMMERMANN 2004). Bereits die morphogenetischen
Analysen von EIGNER (1997) deuteten darauf hin, dass
die Gattung Stylonychia möglicherweise keine mono-
phyletische Gruppe bildet. Aus diesem Grund überführ-
te EIGNER (1999) die Arten S. pustulata und S. vorax in
die von ihm errichtete Gattung Tetmemena. Molekulare
Analysen der 18S rDNA bestätigen diese Auftrennung
(z.B. BERNHARD et al. 2001; FOISSNER et al. 2004;
SCHMIDT et al. 2007).

Ähnliche taxonomische Probleme traten auch bei
weiteren Gattungen der Stylonychinae auf, wie u. a. die
Umbenennung von Oxytricha nova oder Histriculus mus-
corum in Sterkiella nova bzw. S. histriomuscorum zeigt
(FOISSNER et al. 1991; BERGER & FOISSNER 1997, BER-
GER 1999). Im Fokus der vorliegenden Arbeit stehen da-
her Vertreter der Gattungen Stylonychia, Tetmemena und
Sterkiella, deren phylogenetische Beziehungen und da-
mit ihre Einordnung im System der Stylonychinae nicht
sicher geklärt sind.

Material und Methoden

Bereits isolierte genomische DNA von Stylonychia
ammermanni, S. bifaria und S. notophora wurde uns
freundlicherweise von G. STEINBRÜCK (Universität Tü-
bingen, Deutschland) bereitgestellt. Zellen von Histri-
culus histrio wurden von W. FOISSNER (Universität Salz-
burg, Österreich) aus einer Wasserprobe aus dem Bota-
nischen Garten der Universität Salzburg isoliert, identi-
fiziert und für unsere molekularen Arbeiten dankens-
werterweise zur Verfügung gestellt. Die DNA-Isolie-
rung, der in 80 %igem unvergällten Ethanol fixierten
Zellen, folgte einem modifizierten KAVENOFF-ZIMM-
Protokoll (STEINBRÜCK & SCHLEGEL 1983). Die 18S
rDNA wurde nachfolgend von allen vier Arten mittels
eines spezifischen Protokolls der Polymerasekettenreak-
tion (PCR; SCHMIDT et al. 2006) mit universellen Eu-
karyoten-spezifischen Primern (z.B. KORTE et al. 2004)
amplifiziert. Die erhaltenen PCR-Produkte wurden mit
dem NucleoSpin® Extract Kit II der Firma MACHEREY-
NAGEL (Düren, Deutschland) aufgereinigt und anschlie-
ßend direkt in die Sequenzierreaktionen eingesetzt. Die-
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Familie Art Acc. No. Referenz

Oxytrichidae, Stylonychinae Gastrostyla steinii AF508758 HEWITT et al. 2003

Histriculus histrio vorliegende Arbeit

Laurentiella strenua AJ310487 BERNHARD et al. 2001

Onychodromus grandis AJ310486 BERNHARD et al. 2001

Pattersoniella vitiphila AJ310495 BERNHARD et al. 2001

Pleurotricha lanceolata AF508768 HEWITT et al. 2003

Steinia spaghnicola AJ310494 BERNHARD et al. 2001

Sterkiella histriomuscorum AF508770 HEWITT et al. 2003

Sterkiella histriomuscorum C AF164121 CHANG et al. 2005

Sterkiella nova H AF508771 HEWITT et al. 2003

Sterkiella nova X03948 ELWOOD et al. 1985

Stylonychia ammermanni vorliegende Arbeit

Stylonychia bifaria vorliegende Arbeit

Stylonychia lemnae CHI AJ310496 BERNHARD et al. 2001

Stylonychia lemnae USA AM233917 SCHMIDT et al. 2006

Stylonychia mytilus EK11 AJ310499 BERNHARD et al. 2001

Stylonychia notophora vorliegende Arbeit

Styxophrya quadricornuta X53485 SCHLEGEL et al. 1991

Tetmemena pustulata H AF508775 HEWITT et al. 2003

Tetmemena pustulata X03947 ELWOOD et al. 1985

Oxytrichidae, Oxytrichinae Cyrtohymena citrina AY498653 FOISSNER et al. 2004

Onychodromopsis flexilis
(Isolat Antarktis) AY498652 FOISSNER et al. 2004

Onychodromopsis flexilis
(Isolat Salzburg) AM412764 SCHMIDT et al. 2007

Oxytricha longigranulosa AM412766 SCHMIDT et al. 2007

Paraurostyla weissei AJ310485 BERNHARD et al. 2001

Rigidotrichidae Uroleptus gallina AF508779 HEWITT et al. 2003

Uroleptus lepisma AF508765 HEWITT et al. 2003

Uroleptus piscis AF508780 HEWITT et al. 2003

Tab. 1: Systematische Einordnung der in den Analysen verwendeten Arten, Accession numbers (Acc. No.) der
jeweiligen 18S rDNA-Sequenzen sowie deren Referenzen.
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se Reaktionen wurden bidirektional, d.h. für beide
DNA-Stränge, mit Hilfe der gleichen Eukaryoten-spezi-
fischen Primer sowie verschiedener interner Primer
(WYLEZICH et al. 2002) durchgeführt und unter Nutzung
des Sequenziergerätes ABI PRISM 3100 Genetic
Analyzer (Darmstadt, Deutschland) analysiert.

Nach dem Korrekturlesen wurden die vier neuen
18S rDNA-Sequenzen mit 24 weiteren stichotrichen
Sequenzen, die der GenBank (http://www.ncbi.nlm.
nih.gov/) entnommen wurden, aliniert (CLUSTAL X
1.83; THOMPSON et al. 1997). Die 18S rDNA-Sequen-
zen der vier neu sequenzierten Arten wurden ebenfalls
in der GenBank hinterlegt. Die jeweiligen Zugangsda-
ten („Accession numbers“) und Referenzen sind in Ta-
belle 1 zusammengefasst.

Noch vor Beginn der phylogenetischen Analysen
wurden die Sequenzen des 18S Forward-Primers und des
18S Reverse-Primers mit dem Programm BioEdit (HALL

1999) aus dem Alignment entfernt. Der Sequenzdaten-
satz wurde mit verschiedenen Analysemethoden ausge-
wertet. Die Maximum-Likelihood-Analyse (ML-Analy-
se) erfolgte mit dem Programm PAUP* v4.0b10 (SWOF-
FORD 2002) mit 100 Wiederholungen und unter Beach-
tung des evolutionären Modells von TAMURA & NEI

(1993) mit I = 0,8212 und Γ = 0,6781. Das verwendete
Evolutionsmodell sowie die Parameter I und Γ wurden
mit Hilfe des Programms Modeltest 3.6 (POSADA &
CRANDALL 1998) ermittelt. Für die Bayesianische Ana-
lyse wurde das Programm MrBayes v3.1 (HUELSENBECK

& RONQUIST 2001) verwendet. Die Berechnungen er-
folgten unter Zuhilfenahme des Evolutionsmodells von
TAMURA & NEI (1993) und den oben genannten Para-
metern (I und Γ), mit 1.000.000 Generationen und ei-
nem „initial burnin“ von 2500. Sowohl die Neighbour-
Joining-Analyse (NJ-Analyse) als auch die Maximum-
Parsimonie-Analyse (MP-Analyse) wurden mit dem
Programm MEGA 3.1 (KUMAR et al. 2004) durchge-
führt. Die NJ-Analyse erfolgte ebenfalls unter Verwen-
dung des Evolutionsmodells von TAMURA & NEI (1993)
und 10.000 Wiederholungen, während für die MP-Ana-
lyse nur 2000 Replikationen berechnet wurden.

Ergebnisse

Der analysierte Datensatz umfasst die 18S rDNA-Se-
quenzen von 28 Taxa der Stichotrichia, wobei 20 dieser
Sequenzen von Vertretern der Stylonychinae (Oxytri-
chidae) stammen. Die restlichen acht Sequenzen vertei-
len sich auf die Oxytrichinae (Oxytrichidae, fünf Taxa)
und die Rigidotrichidae (drei Arten). Zwei Vertreter der
Oxytrichinae (Oxytricha longigranulosa und Onychodro-
mopsis flexilis Isolat Antarktis) dienten bei allen durch-
geführten Analysen als Außengruppe (Abb. 1).

Das für die phylogenetischen Analysen verwendete
Alignment enthält 1730 Nukleotidpositionen, von de-
nen 161 variabel und 113 Parsimonie-informativ sind.

Die Stylonychinae erscheinen in allen Analysen als
ein Monophylum, das durch hohe Bootstrap- bzw.
Wahrscheinlichkeitswerte unterstützt wird (Abb. 1). In-
nerhalb der Stylonychinae findet sich eine basale Auf-
spaltung in ein Cluster bestehend aus Laurentiella stre-
nua und den Vertretern des Stylonychia mytilus-Komple-
xes sowie eine Gruppe, die alle übrigen Stylonychinae
umfasst. Der S. mytilus-Komplex, der in der vorliegen-
den Arbeit durch S. ammermanni, S. mytilus und zwei
Isolate der Art S. lemnae repräsentiert wird, bildet eine
monophyletische Gruppe. In dieser zweigt S. ammer-
manni basal ab, dann folgt die Aufspaltung in die Zwil-
lingsarten S. mytilus und S. lemnae. Die beiden geogra-
phisch verschiedenen Isolate von S. lemnae gruppieren
gemeinsam (Abb. 1). Laurentiella strenua bildet als erste
Abzweigung innerhalb des ersten Clusters die Schwes-
terart zum S. mytilus-Komplex. Diese Aufzweigungen
werden stets von hohen Wahrscheinlichkeitswerten un-
terstützt.

Die basalen Verwandtschaftsbeziehungen zwischen
den übrigen in die Analysen einbezogenen Vertreter der
Stylonychinae bleiben meist ungeklärt. Gut abgesichert
erscheint lediglich der gemeinsame Ursprung dieser Ta-
xa. Eine gemeinsame Gruppe, bestehend aus Histriculus
histrio, Styxophrya quadricornuta und Pleurotricha lanceo-
lata, wird nur durch die Bayesianische Analyse gefun-
den. Im Gegensatz dazu zeigen alle Analysemethoden
ein enges Verwandtschaftsverhältnis von Styxophrya
quadricornuta und Pleurotricha lanceolata (Abb. 1). Die
Position der beiden Isolate von Sterkiella histriomusco-
rum, ebenso wie das gemeinsame Cluster aller restlichen
Vertreter der Stylonychinae findet sich ebenfalls aus-
schließlich nur als Ergebnis der Bayesianischen Analyse
und wird mit keiner der anderen Methoden so darge-
stellt. Mit Ausnahme der ML-Analyse wird eine engere
Verwandtschaftsbeziehung zwischen Pattersoniella viti-
phila und Gastrostyla steinii aufgezeigt, jedoch wird diese
Gruppe sowohl von der NJ- als auch von der MP-Ana-
lyse nur schwach unterstützt. Als gesichert kann hinge-
gen die Gruppierung bestehend aus Onychodromus gran-
dis, Stylonychia notophora, den beiden Tetmemena pustu-
lata-Isolaten sowie den beiden Isolaten von Sterkiella no-
va und Stylonychia bifaria gelten. Die Aufspaltung in die
beiden Gruppen Onychodromus grandis, Stylonychia noto-
phora und Tetmemena pustulata einerseits sowie Sterkiella
nova und Stylonychia bifaria andererseits, ist jedoch nur
äußerst schwach unterstützt und sowohl die ML- als
auch die NJ-Analysen resultieren hier in einer Trifurka-
tion mit Onychodromus grandis als separatem Ast. Darü-
ber hinaus erscheint die Beziehung von Steinia sphagni-
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cola als Schwestertaxon zu diesem artenreichen Cluster
aufgrund unzureichender Unterstützung fragwürdig. In-
nerhalb der Sterkiella nova/Stylonychia bifaria-Gruppe
stehen die beiden Isolate der Art Sterkiella nova deutlich
voneinander separiert. Während das Isolat von S. nova
(HEWITT et al. 2003) die basale Abzweigung in diesem
Cluster bildet, gruppiert das zweite S. nova-Isolat (EL-
WOOD et al. 1985) gemeinsam mit Stylonychia bifaria.
Diese Aufzweigungen werden durch alle Analyseverfah-
ren sehr gut unterstützt. Im Gegensatz zu Sterkiella nova
gruppieren die beiden Isolate von Tetmemena pustulata
mit Wahrscheinlichkeitswerten von nahezu 100 % ge-
meinsam. Eine Schwesterbeziehung von Stylonychia no-
tophora zu den beiden Tetmemena pustulata-Isolaten wird
ebenfalls von allen phylogenetischen Methoden unter-
stützt, wobei lediglich die Bayesianische und die ML-
Analysen in hohen Werten resultieren.

Außerhalb der monophyletischen Stylonychinae
sind zwei weitere Gruppierungen im Stammbaum er-
kennbar (Abb. 1). Zum einen bilden alle drei Arten der
Gattung Uroleptus (Rigidotrichidae) eine gemeinsame
Gruppe, in der U. gallina basal abzweigt. Zum anderen
gruppieren Onychodromopsis flexilis (Isolat Salzburg),
Cyrtohymena citrina und Paraurostyla weissei (alle Vertre-
ter der Oxytrichinae) gemeinsam. Die in Abbildung 1
dargestellte Abfolge der zuletzt genannten drei Arten
wird jedoch nicht mit allen Analysemethoden gefun-
den. Sowohl ML- als auch NJ-Analysen lösen die Ver-
wandtschaftsbeziehungen zwischen Onychodromopsis fle-
xilis (Isolat Salzburg), Cyrtohymena citrina und P. weissei
nicht sicher auf und resultieren daher in einer Trifurka-
tion. Auffällig ist zudem, dass die beiden geographisch
getrennten Isolate von Onychodromopsis flexilis auch in
den phylogenetischen Analysen deutlich separiert von-
einander stehen. Die Abfolge der beiden nicht zu den
Stylonychinae gehörenden Gruppierungen ist bei allen
verwendeten Analysemethoden einheitlich und wird
mit sehr hohen Bootstrap- und Wahrscheinlichkeits-
werten unterstützt. So bilden O. flexilis (Isolat Salz-
burg), Cyrtohymena citrina und Paraurostyla weissei in
unseren Analysen die Schwestergruppe zu den Stylony-
chinae.

Diskussion

In den letzten Jahren hat sich die Anzahl der in der
GenBank verfügbaren 18S rDNA-Sequenzen stichotri-
cher Ciliaten stark erhöht. Die auf diesen Sequenzen
basierenden Studien beschäftigten sich jedoch vorran-
gig mit den phylogenetischen Beziehungen zwischen
den verschiedenen „Gruppen“ der Stichotrichia (z.B.
BERNHARD et al. 2001; HEWITT et al. 2003; FOISSNER et
al. 2004, FOISSNER & STOECK 2006; SCHMIDT et al.
2007). In Übereinstimmung mit all diesen Untersu-

chungen und den morphologischen und ontogeneti-
schen Daten (BERGER & FOISSNER 1997, BERGER 1999)
bilden die Vertreter der Stylonychinae auch in den vor-
liegenden Analysen eine monophyletische Gruppe. Zu-
dem finden sich alle vier neu sequenzierten Arten in-
nerhalb dieses Monophylums (Abb. 1).

Die basale Abzweigung innerhalb der Stylonychinae
wird, wie bereits auch in den bisherigen Arbeiten ge-
zeigt, von Laurentiella strenua und den Arten des Stylo-
nychia mytilus-Komplexes gebildet. Auch die auf mor-
phologischen Daten basierende Zuordnung von S. am-
mermanni (GUPTA et al. 2001) zu diesem Komplex wird
durch unsere Sequenzanalysen bestätigt. Dagegen zwei-
gen die anderen beiden neu untersuchten Arten der
Gattung Stylonychia (S. notophora und S. bifaria) deut-
lich getrennt vom S. mytilus-Komplex ab. Dieses Ergeb-
nis steht nicht unbedingt im Gegensatz zu den Befunden
morphologischer und morphogenetischer Studien. So
zeigte beispielsweise EIGNER (1997), dass S. mytilus und
S. pustulata verschiedenen phylogenetischen Linien an-
gehören. Daher transferierte er S. pustulata gemeinsam
mit S. vorax in die neue Gattung Tetmemena EIGNER,
1999.

Die in der vorliegenden Arbeit neu untersuchte Art
Stylonychia notophora gruppiert gut unterstützt mit den
beiden Isolaten von Tetmemena pustulata (Abb. 1). In
Anbetracht der Umbenennung von Stylonychia pustula-
ta in Tetmemena pustulata (EIGNER, 1999) würde es sich
bei Stylonychia notophora ebenfalls um einen Vertreter
der neuen Gattung Tetmemena handeln. Bereits WIRNS-
BERGER et al. (1985) diskutierten eine hohe morpholo-
gische und stomatogenetische Übereinstimmung der
beiden Arten. Trotz dieser großen Ähnlichkeit zwischen
den beiden Arten zeigen jedoch die 18S rDNA-Sequen-
zen eine deutliche genetische Distanz (Abb. 1).

Die dritte, neu untersuchte Art der Gattung Stylo-
nychia (S. bifaria) steht in unseren phylogenetischen
Analysen deutlich getrennt sowohl vom S. mytilus-
Komplex als auch von der oben beschriebenen Tetme-
mena-Linie. Die taxonomische Zuordnung der Art Sty-
lonychia bifaria variiert in der Literatur. Nach BERGER

(2001) wird sie nun der Gattung Tetmemena zugeordnet.
Unsere molekularen Analysen hingegen weisen darauf
hin, dass es sich nicht um einen Vertreter der Gattung
Tetmemena handelt, da sie gemeinsam mit den beiden
Isolaten von Sterkiella nova gruppiert. Außerdem fällt
die große genetische Distanz zwischen den beiden S. no-
va-Sequenzen auf, die letztlich auf getrennte Arten hin-
deutet. Der Status von Stylonychia bifaria muss in diesem
Zusammenhang offen bleiben, da unseren und bisheri-
gen Analysen zufolge die Gattung Sterkiella keine ge-
schlossene Abstammungsgemeinschaft bildet. So sind
die beiden Sterkiella-Arten (S. nova und S. histriomusco-
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rum) deutlich voneinander separiert und stehen in ver-
schiedenen Gruppen der Stylonychinae (Abb. 1; HE-
WITT et al. 2003; FOISSNER et al. 2004; SCHMIDT et al.
2007). Sterkiella nova findet sich stets in engerer Ver-
wandtschaft mit Tetmemena pustulata als zu Sterkiella his-
triomuscorum. Eine ausführliche Diskussion bezüglich
der zum Teil irreführenden taxonomischen Zuordnung
dieser beiden Arten leisteten FOISSNER & BERGER

(1999). Darüber hinaus bestätigen unsere molekularen
Ergebnisse die von FOISSNER et al. (1991) vorgenomme-
ne Separierung von S. histriomuscorum aus der Gattung
Histriculus, da sie deutlich getrennt von der hier neu un-
tersuchten Art H. histrio gruppiert.

Eine sichere Artbestimmung stichotricher Ciliaten
ist für einen Nichtspezialisten teilweise sehr schwierig,
wie vielfach in der Literatur beschrieben wurde. Daher
kann nicht ausgeschlossen werden, dass es sich bei man-
chen der in der GenBank befindlichen Sequenzen mög-
licherweise um Fehlbestimmungen handelt. Für eine ab-
schließende Klärung der Taxonomie innerhalb der Sty-
lonychinae erscheint daher eine umfassende molekulare
Reanalyse basierend auf morphologisch sicher determi-
nierten Isolaten unabdingbar.
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Zusammenfassung

Basierend auf Sequenzanalysen der 18S rDNA wur-
den die phylogenetischen Beziehungen innerhalb der
Stylonychinae, insbesondere der Gattungen Stylonychia,
Tetmemena und Sterkiella, untersucht. Die Ergebnisse be-
stätigen die klare Trennung zwischen der Gattung Stylo-
nychia bestehend aus Vertretern des S. mytilus-Komple-
xes und der Gattung Tetmemena mit T. pustulata. Die
neu untersuchte Stylonychia notophora gruppiert dem-
nach mit Tetmemena pustulata, während Stylonychia am-
mermanni dem S. mytilus-Komplex angehört. Die Gat-
tung Sterkiella stellt kein Monophylum dar, weil die Iso-
late von S. nova und S. histriomuscorum zwei deutlich
getrennte Abstammungslinien bilden. Zudem gruppiert
die ebenfalls neu untersuchte Stylonychia bifaria inner-
halb der S. nova-Gruppe. Zur weiterführenden Aufklä-
rung der Taxonomie innerhalb der Stylonychinae sind
weitere molekulare Untersuchungen, insbesondere von
sicher determinierten Isolaten, erforderlich.
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