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A Molecular Study Concerning the Systematic Position of Pteromalidae
within Chalcidoidea (Hymenoptera, Apocrita)
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Zusammenfassung: Erzwespen (Chalcidoidea) enthalten über 22 000 beschriebene Arten, die in
19 Familien eingeteilt werden. Für die meisten dieser Familien, darunter auch die Pteromalidae,
gibt es bislang keine systematische Definition. Durch die Analyse von 28S D2 rDNA Sequenzen
können wir zeigen, dass die Pteromalidae wahrscheinlich keine monophyletische Gruppe bilden.
Die untersuchten Arten entstammen fünf Unterfamilien der Pteromalidae (Asaphinae, Miscogas-
terinae, Panstenoninae, Pteromalinae und Spalangiinae), zusätzlich werden Taxa aus den Familien
Eurytomidae, Torymidae und Mymaridae verwendet. Das Taxon der Spalangiinae bleibt im Stamm-
baum isoliert, während die übrigen Pteromaliden ein engeres Verwandtschaftsverhältnis zu Eury-
tomiden und Torymiden zeigen. Auf  der Grundlage dieser Ergebnisse diskutieren wir, ob die
Unterfamilie Spalangiinae Familienstatus erhalten sollte.
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Summary: Jewel wasps (Chalcidoidea) include more than 22 000 described species classified in 19
families. Like the majority of these families, the Pteromalidae lack a systematic definition. By
analyzing 28S D2 rDNA sequences we show that Pteromalidae are probably not a monophyletic
group. The analyzed species belong to five pteromalid subfamilies (Asaphinae, Miscogasterinae,
Panstenoninae, Pteromalinae, Spalangiinae) and to the chalcidoid families Eurytomidae, Torymi-
dae and Mymaridae. In the resulting cladogram the subfamily Spalangiinae is separated from the
remaining pteromalids, who show a closer relationship to eurytomids and torymids. Based on these
results we discuss if  the subfamily Spalangiinae should be treated as a family.
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1. Einleitung

Die Erzwespen (Überfamilie Chalcidoidea)
gehören mit über 22 000 beschriebenen Ar-
ten (NOYES 2003) zu den größten Tiergrup-
pen. Nach Schätzungen könnten sogar über
100.000 Arten existieren (NOYES 1978). Die
meisten Arten leben entomophag als Parasi-
toide von anderen Insekten, während ein ge-
ringer Teil wieder sekundär phytophag gewor-
den ist. Obwohl der Großteil der Arten nur
wenige Millimeter misst, sind Farben- und

Formenvielfalt der Erzwespen sowie deren
ökologische Diversität größer als bei allen an-
deren Gruppen parasitischer Hautflügler.
Nach über 200 Jahren intensiver taxonomi-
scher und morphologischer Bearbeitung ist
es noch immer nicht gelungen, ein gültiges
System für die Chalcidoidea aufzustellen. Das
Taxon geht auf  LATREILLE (1817) zurück, doch
hatte schon LINNÉ 1758 einzelne, auffälligere
Erzwespenarten in seine �Systema naturae�
aufgenommen. Zur Zeit werden die Chalci-
doidea in 19 Familien und über 90 Unterfa-
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milien eingeteilt (NOYES 2003). Diese Eintei-
lung erscheint jedoch als Provisorium, da zahl-
reiche zumeist basale Familien keine gültigen
Taxa darstellen (GIBSON et al. 1999).
Besonders problematisch ist der Status der
Pteromalidae, die mit über 3 500 beschriebe-
nen Arten eine der drei größten Gruppen der
Chalcidoidea bilden. Mit 31 Unterfamilien
(NOYES 2003) entfallen allein auf die Pteroma-
lidae ein Drittel aller für die Erzwespen be-
schriebenen Unterfamilien. Die Pteromalidae
sind durch wenige plesiomorphe Merkmale
und Merkmalskombinationen charakterisiert,
die zwar eine Bestimmung ermöglichen, aber
auf  kein gemeinsames Verwandtschaftsver-
hältnis schließen lassen. Es wird daher ange-
nommen, dass die Pteromalidae polyphyle-
tisch sind. Erste Hinweise dafür lieferten kla-
distische Analysen anhand morphologischer
(TÖRÖK & ABRAHAM 2002) und molekularbi-
ologischer Daten (CAMPBELL et al. 2001).
Molekularbiologische Daten sind inzwischen
für kladistische Analysen unentbehrlich ge-
worden, da sie die Datenmatrizen erheblich
erweitern können. In Kombination mit
morphologischen und ökologischen Daten
ist es häufig gelungen, Verwandtschaftsver-
hältnisse aufzudecken, die mit einer Metho-
de allein nicht eindeutig aufzuklären waren.
Neben der Auswahl der Taxa ist der Einsatz
der zu verwendenden Genfragmente, also der
molekularen Marker, eine entscheidende Vo-
raussetzung für eine erfolgreiche Analyse.
Dabei ist die taxonomische Ebene, auf der
gearbeitet wird, z. B. Art-, Gattungs- oder
Familienniveau, zu berücksichtigen (LOXDA-
LE & LUSHAI 1998; CATERINO et al. 2000). Auf-
grund der unterschiedlichen taxonomischen
Hierarchien lassen sich genetische Marker
allerdings nicht ohne Weiteres von einer Tier-
gruppe auf eine andere übertragen.
Innerhalb der Chalcidoidea wurde die D2-
Region der 28S rDNA für systematische Fra-
gestellungen besonders häufig verwendet. Es
zeigte sich, dass der Grad der genetischen
Variation dieses Markers für den Einsatz auf
Gattungs- und Familienniveau geeignet ist

(CAMPBELL et al. 1993; GAUTHIER et al. 2000;
CAMPBELL et al. 2001). Mit dem genannten
Marker werden im Folgenden die Verwandt-
schaftsbeziehungen von Vertretern aus fünf
Unterfamilien der Pteromalidae sowie aus den
Familien Eurytomidae, Torymidae und My-
maridae untersucht.

2. Material und Methoden

Aus den Erzwespenfamilien Pteromalidae,
Torymidae und Eurytomidae wurden 18
Arten überwiegend im Freiland gesammelt
und bis zur Bearbeitung eingefroren oder
in Ethanol (70 %) gelagert. Die verwende-
ten Arten sind in Tabelle 1 aufgelistet. Die
DNA-Extraktion erfolgte mit dem DNea-
sy Tissue Kit von QIAGEN nach dem
Standardprotokoll des Herstellers. PCR�s
(Polymerase Chain Reactions) wurden in
einem ABI Cycler mit 30 Zyklen unter fol-
genden Bedingungen durchgeführt: 94 °C
(1 min), 60 °C (30 s), 72 °C (30 s). Nach
anschließender Sequenzierung konnte eine
Teilsequenz der D2 Region der 28S rDNA
(~ 500 Basenpaare) erhalten werden. Die
verwendeten Primersequenzen finden sich
bei DOWTON & AUSTIN (1998). Das Align-
ment wurde mit Clustal W Version 1.8
(THOMPSON 1994) durchgeführt. Für die kla-
distische Analyse wurden zusätzlich die
Sequenzdaten der Mymaride Gonatocerus sp.
(Chalcidoidea) und der als Außengruppe
dienenden Ceraphron sp. (Ceraphronoidea)
aus der internationalen Genbank des NCBI
(National Center for Biotechnology Infor-
mation) entnommen. Der Stammbaum
wurde mit PAUP Version 4.0d.56
(SWOFFORD 1997) erstellt. Dazu wurde die
Neighbor-Joining Methode verwendet
(SAITOU & NEI 1987) unter Annahme des
Kimura-2-Parameter Modells (K2P). Die
statistische Absicherung erfolgte durch das
Bootstrap-Verfahren (FELSENSTEIN 1985).
Die Robustheit der einzelnen Topologien
wurde mit 1.000 Bootstrap-Wiederholun-
gen überprüft.
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3. Ergebnisse

In dem erhaltenen Stammbaum bilden die
untersuchten Eurytomiden, Torymiden und
Pteromaliden eine Klade (Bootstrap 100 %),
während die Mymaride Gonatocerus sp. au-
ßerhalb dieser Gruppe steht (Abb. 1). Die
Pteromaliden bilden keine monophyletische
Gruppe, da Spalangia nigripes (Spalangiinae)
im Kladogramm das Schwestertaxon aller
übrigen Arten inklusive Torymidae und Eu-
rytomidae bildet (Bootstrap 63 %). Die drei
Eurytomiden bilden ein Monophylum
(Bootstrap 100 %), während der Status der
Torymiden nicht geklärt ist. Vier Unterfa-
milien der Pteromalidae bilden in dem
Stammbaum eine Gruppe (Bootstrap 79
%). Darin ist Asaphes vulgaris (Asaphinae),
das basale Taxon. Die beiden Arten der Mis-
cogasterinae (Bootstrap 100 %) bilden die
Schwestergruppe zu der wenig abgesicher-
ten Gruppe aus Pteromalinae und Panste-
noninae (Bootstrap 58 %).

4. Diskussion

In dem aus PAUP resultierenden Stammbaum
sind die untersuchten Erzwespen (Chalcidoi-
dea) mit Ausnahme der Mymaride Gonatocerus
sp. in einer statistisch maximal abgesicherten
Gruppe angeordnet (Abb. 1). Die Mymaridae,
deren Monophylie gut begründet ist (GIBSON

1986), werden als wahrscheinliche Schwester-
gruppe aller übrigen Chalcidoidea angesehen.
Dafür sprechen inzwischen sowohl morpho-
logische (GIBSON et al. 1999) als auch molekular-
biologische Daten (CAMPBELL et al. 2001).
Spalangia nigripes steht an der Basis des Stamm-
baums der verwendeten Chalcidoidea ohne
Gonatocerus sp. und ist von den übrigen Ptero-
maliden isoliert (Abb. 1). Unsere molekularen
Daten unterstützen damit die Ergebnisse von
TÖROK & ABRAHAM (2002), in deren auf mor-
phologischen Daten basierenden Kladogram-
men diese Art ebenfalls isoliert blieb. Die Ptero-
malidae im Sinne früherer Taxonomen stellen
also wahrscheinlich keine monophyletische

Tab. 1: Die systematische Einteilung der untersuchten Chalcidoidea (ohne Gonatocerus sp.).
Table 1: Classification of  the Chalcidoidea analyzed in this study (without Gonatocerus sp.).
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Abb. 1: Neighbor-joining-Stammbaum basierend auf 28S D2 rDNA Sequenzen. Unbestätigte
Taxa sind mit gestrichelten Klammern gekennzeichnet; fettgedruckte Äste führen zu den Taxa, die
noch als Pteromalidae klassifiziert werden. Für die Spalangiinae ist eine künftige Klassifizierung als
Familie wahrscheinlich.
Fig. 1: Neighbor-joining tree obtained from 28S D2 rDNA sequences. Unconfirmed taxa are
marked by dotted brackets; bold branches lead to taxa still classified as Pteromalidae. Probably,
Spalangiinae will be treated as a family in the future.

Gruppe dar. Die Spalangiinae sind ein morpho-
logisch relativ homogenes Taxon (BOUCEK 1963;
YOSHIMOTO 1976) mit 52 beschriebenen Arten
in zwei Gattungen (NOYES 2003). Die Imagines
der Spalangiinae sind morphologisch durch
zahlreiche aberrante Merkmale charakterisiert
und unterscheiden sich damit von den übrigen
Pteromaliden (BOUCEK 1963; GRAHAM 1969).
Die bisher bekannten morphologischen Daten
und unsere ersten genetischen Befunde spre-
chen dafür, die Spalangiinae aus der Gruppe der
Pteromalidae herauszunehmen. Dies wurde in

der Vergangenheit bereits so gesehen (z. B.
WALKER 1833; FÖRSTER 1856), während die Spa-
langiinae in neueren Bearbeitungen wieder den
Pteromalidae zugeordnet werden (BOUCEK

1988; NOYES 2003). Wir gehen davon, dass nach
weitergehenden Untersuchungen die Spalangi-
inae als eigenständige Familie von den Ptero-
malidae abzutrennen sind.
Die Eurytomiden erhalten in der Analyse eine
maximale statistische Absicherung (Abb. 1). Die
untersuchten Taxa gehören zur morphologisch
relativ einheitlichen Unterfamilie Eurytominae,
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die über 95 % aller beschriebenen Eurytomi-
denarten enthält (NOYES 2003). GIBSON et al.
(1999) geben weitere Hinweise, die für eine
Monophylie der Unterfamilie Eurytominae spre-
chen. Der Status der Torymidae bleibt in der
vorliegenden Analyse offen. Die Monophylie
dieser Gruppe ist umstritten und wird durch
morphologische Daten eher gestützt (GRISSELL

1995; TÖRÖK & ABRAHAM 2002), während sie
durch molekulare Daten eher in Frage gestellt
wird (CAMPBELL et al. 2001).
Die vier untersuchten Unterfamilien der Pte-
romaliden bilden im Stammbaum eine Klade
(Abb. 1). Die basale Anordnung der Asaphi-
nae steht im Einklang zu morphologischen
Befunden (TÖRÖK & ABRAHAM 2002). Die Mis-
cogasterinae sind deutlich von den Pteromali-
nae und Panstenoninae getrennt, während letz-
tere aufgrund der vorliegenden Untersuchung
zumindest von einem Teil der Pteromalinae
nicht zu trennen sind. Die Pteromalinae, als
zentrale Unterfamilie der Pteromalidae, erschei-
nen nicht als monophyletische Gruppe. Tat-
sächlich konnte bislang keine systematische
Definition für diese Gruppe gefunden wer-
den (GRAHAM 1969; BOUCEK 1988).
Die vorgelegte Studie kann nur ein erster Schritt
sein auf  dem Weg zu einem gültigen phyloge-
netischen System der Chalcidoidea. In künfti-
gen Untersuchungen wird es darauf ankom-
men, die vorhandenen Datensätze zu vergrö-
ßern und auf  weitere Taxa auszudehnen. Dazu
müssen einerseits weitere morphologische Da-
ten gesammelt werden, wobei neben der Mor-
phologie der Imagines (z. B. GIBSON 1985, 1986;
HERATY et al. 1997) auch die der Larvenstadien
Berücksichtigung finden sollte (z. B. PARKER

1924; HERATY & DARLING 1984; KROGMANN &
ABRAHAM 2003). Andererseits ist in molekular-
biologischen Untersuchungen die Ausweitung
auf weitere geeignete nukleäre und mitochon-
driale Genabschnitte unerlässlich (vgl. LOXDALE

& LUSHAI 1998). Durch die Kombination von
morphologischen und molekularbiologischen
Daten (vgl. CARPENTER & WHEELER 1999) wird
es am ehesten gelingen, ein natürliches System
der Chalcidoidea zu erstellen.
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