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Neue Erkenntnisse iiber die endosymbiontischen Strukturen in Wanzen
(Heteroptera) und Mooswanzen (Coleorrhyncha: Peloridiidae)

STEFAN M. KUCHLER

Abstract

Most hemipteran insects are associated with endosymbiotic bacteria, which are located in specific gut
crypts or special organs, called bacteriomes. During the last years, a lot of new publications about
endosymbiotic structures in the subgroups Heteroptera, especially in the superfamilies Pentatomoidea,
Coreoidea and Lygacoidea, and Coleorrhyncha have been published. Amongst others, it could be demonstrated
that more than five different systems of bacteriome-associated endosymbiosis exist in lygaeoid (sub)families,
which are quite different in matters of localization and structure of the bacteriomes as well as the phylogenetic
position of the endosymbionts.

Vertreter aus der Gruppe Hemiptera weisen aufgrund ihrer in erster Linie, phytophagen
Lebensweise eine Vielzahl von essentiellen Assoziationen mit endosymbiontischen
Mikroorganismen auf. Diese Symbioseformen wurden/werden, bedingt durch die Vielzahl an
Pflanzenschidlingen, bereits sehr gut in den Untergruppen Sternorrhyncha (BAUMANN 2006)
und Auchenorrhyncha (BENNETT & MORAN 2013) untersucht. Die Symbiosen der Wanzen
(Heteroptera) und deren Schwestergruppe, die Mooswanzen (Coleorrhyncha), wurden, mit
Ausnahme hervorragender, élterer Arbeiten (BUCHNER 1965, MULLER 1951, PENDERGRAST
1962), hingegen lange Zeit nur méBig bearbeitet. Im Zuge neuer Untersuchungsmethoden
sind aber auch diese beiden Gruppen in den letzten Jahren verstdrkt in den Fokus der
Forschung geriickt, wie die Fiille an neuen Publikationen zeigt.

Die Symbiosen der Wanzen konnen allgemein in zwei Formen untergliedert werden:
eine extrazellulare und eine intrazellulare Form. Die extrazellulare Form beschreibt alle
Symbiosen, in denen die Symbionten im Lumen des Darmes und/oder in speziellen
Ausstililpungen, den sogenannten Krypten, lokalisiert sind (in der Regel durch y-Proteo-
bacteria). Die Charakterisierung der im Darmlumen (primédr Mitteldarm) vorkommenden
Symbionten wurde bislang nur anhand weniger Arten vorgenommen (z.B. Pyrrhocoridae,
(SALEM et al. 2013) oder Pentatomidae (ZuccHI et al. 2012)). Im Gegensatz zum Lumen
wurden die Kryptensymbiosen, die charakteristisch fiir die meisten phytophagen Arten aus
der Gruppe Pentatomoidea sind, in zahlreichen Arbeiten analysiert (z.B. aktuelle Arbeiten
iiber Darmsymbionten der Pentatomidae: BANSAL et al. 2014, BISTOLAS et al. 2014,
MATSUURA et al. 2014). Die Kryptensymbionten kdnnen hierbei spezifisch fiir die jeweilige
Familie sein und eine gemeinsame Koevolution zwischen Wirt und Symbiont aufweisen, oder
es ldsst sich kein eindeutiger evolutiver Zusammenhang zwischen beiden herstellen.

Dies diirfte in engem Bezug mit der Form der Ubertragung zusammenhiingen, die recht
unterschiedlich sein kann und verschiedene Formen aufweist; von Koprophagie, Beschmieren
der Eier (ebenfalls unterschiedliche Varianten) bis hin zur Ablage von Symbionten-haltigen
Kapseln (FUNKHOUSER & BORDENSTEIN 2013).

Neben Arten der Pentatomoidea weisen auch Vertreter der Coreoidea und Lygaeoidea
eine Krypten-assoziierte Symbiose auf. Bislang wurde diese Symbioseform in den Familien
Alydidae, Berytidae, Blissidae, Coreidae, Pachygronthidae und Rhyparochromidae
beschrieben (BoucCIAsS et al. 2012, GARCIA et al. 2014, ITOH et al. 2014, KIKUCHI et al. 201 1a,
OLIVIER-ESPEJEL et al. 2011). Im Gegensatz zum breiten Symbiontenspektrum der
Pentatomoidea, weisen diese Gruppen eine einheitliche Assoziation mit verschiedenen
Burkholderia-Stimmen (B-Proteobacteria) auf.

Eine Form dieser Burkholderia/Wanzen-Symbiose wurde exemplarisch bislang
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besonders detailliert charakterisiert. Die Krummfiihlerwanze Riptortus pedestris (Alydidae),
die als Schidling der Sojabohne und anderen Hiilsenfriichlern auftritt, wurde als
"Modellorganismus" ausgewihlt und eingehend untersucht (KiKucHI et al. 2005, 2007,
2011b, 2013). Aufgrund ihrer unkomplizierten Haltung eignet sich R. pedestris hervorragend,
um die Parameter fiir eine erfolgreiche, sowie persistente Besiedlung durch den Burkholderia-
Symbionten (der ebenso leicht zu kultivieren wie auch zu manipulieren ist) zu ergriinden. Auf
diese Weise konnte bereits gezeigt werden, dass bestimmte Stoffwechselfunktion wie z.B.
bestimmte Zellwandsynthesegene oder Proteine des Purinbiosyntheseweges essentiell fiir die
erfolgreiche und dauerhafte Kolonisierung sind (Kim et al. 2013a, 2013b, 2014). Durch die
Erzeugung transgener Burkholderia-Stimme kann der Kolonierungsprozess unmittelbar
beobachtet werden (KIKUCHI & FUKATSU 2014). Obgleich die Funktion der Symbionten, trotz
kompletter Sequenzierung des Symbiontengenoms (SHIBATA et al. 2013, TAKESHITA et al.
2014), noch nicht vollstindig geklart werden konnte, wurde bereits ein interessanter
Nebeneffekt dieser Symbioseform beschrieben. Es konnte gezeigt werden, dass R. pedestris
dank der funktionellen Hilfe seiner Symbionten resistent gegeniiber bestimmten Insektiziden
ist (KIKUCHI et al. 2012). Die Burkholderia-Stamme verstoffwechseln das fiir Insekten giftige
Fenitrothion in eine ungiftige Form und vermitteln so eine 100%ige Toleranz gegeniiber den
fiir sie schidlichen Chemikalien.

Ebenso wie die extrazellularen Form, weist auch die intrazellulare Symbioseform
verschiedene Auspragungen auf. Grundsétzlich kann sie wiederum in zwei Untergruppen
unterteilt werden: eine primére/obligate Form und eine sekundire/fakultative Form.

Im Folgenden soll jedoch in erster Linie die obligate Form im Fokus der Betrachtung
stehen. Sie wurde bei Wanzen bislang nur innerhalb der Plattwanzen (Cimicoidea: Cimicidae)
und verschiedenen Familien der "Bodenwanzen" (Lygaeoidea: Lygaeidae, Blissidae,
Artheneidae) beschrieben (HOSOKAWA et al. 2010, KUECHLER et al. 2010, 2011, 2012,
MATSUURA et al. 2012a, NIKOH et al. 2014). Hierbei handelt es sich um essentielle Symbiosen
in Assoziation mit obligaten Endosymbionten, ohne die die Tiere nicht lebensfahig wiren.
Charakteristisch hierfiir ist das Vorhandensein spezieller Organe, die sogenannten Bakteriome
(veraltet Myzetome).

Interessanterweise handelt es sich bei der Symbiose der Bettwanzen um eine obligate
Assoziation mit einem Wolbachia-Stamm (a-Proteobacteria). Dies ist insofern ungewohnlich,
da diese Bakterien in erster Linie als fakultative, hdufig parasitire Symbionten in Erscheinung
treten. Im Fall der Bettwanzensymbiose scheint jedoch durch einen lateralen Gentransfer, bei
dem ein essentieller Gencluster zur Vitamin B-Synthese aufgenommen wurde, eine
"funktionale Transformation" des ehemals fakultativen Bakteriums zu einem obligaten
Wolbachia-Stamm stattgefunden zu haben (NIKOH et al., 2014). Diese Form der
"Versklavung", bei der die Synthese essentieller Verbindungen wie Aminosduren oder
Vitamine durch den Symbionten von hohem Nutzen fiir die Wirte ist, scheint auch auf
Vertreter der Lygaeoidea zuzutreffen. Deren Symbionten leiten sich hingegen von ehemals
freilebenden y-Proteobacteria (Enterobakteriaceae) ab. Jedoch scheint es auch in diesem Fall
durch z.B. Reduzierung des Symbiontengenoms zu einer schrittweisen Verflechtung iiber ein
fakultatives hin zu einem obligaten Stadium gekommen zu sein (MATSUURA, personl.
Kommunikation; KUECHLER unpubliziert).

Innerhalb der Lygaeoidea konnten bislang fiinf verschiedene Bakteriom-assoziierte
Symbiosen beschrieben werden. Interessanterweise sind sowohl die Form als auch die Lage
der Bakteriome, sowie die darin lokalisierten Endosymbionten, in allen fiinf Systemen recht
unterschiedlich. Ein einzelnes traubenformiges Bakteriom konnte z.B. in Vertretern der
Gattung Kleidocerys (Lygaeidae: Ischnorhynchinae) beobachtet werden (KUECHLER et al.
2010). Dariiber hinaus konnte gezeigt werden, dass in K. resedae ein spezifischer, fakultativer
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Endosymbiont aus der Gruppe der Rickettsien vorkommt (MATSUURA et al., 2012b), der
jedoch im gesamten Korpergewebe zu finden ist. Ein vereinzeltes und mit seiner giirtelartigen
Struktur auch duBerst ungewohnliches Bakteriom, wurde desweiteren in Chilacis typhae
(Artheneidae) beschrieben (KUECHLER et al. 2011). Dieses bildet eine Art Manschette, die
den Ubergang vom ersten zum zweiten Mitteldarmabschnitt bildet. Die anderen Bakteriom-
assoziierten Vertreter weisen hingegen paarig angelegte Bakteriome auf, so in der
Schmalwanze Ischnodemus sabuleti (Blissidae), Arocatus longiceps (Lygaeidae: Lygaeinae)
und diverse andere Vertreter der Lygaeidae, z.B. Nysius, Orsillus oder Ortholomus
(Lygaeidae: Orsillinae) (KUECHLER et al. 2012, MATSUURA et al. 2012a). Letztere weisen
kein einheitliches Bakteriom auf, sondern mehrere einzelne Teilbakteriome, die z.T. auch
miteinander verschmolzen sein konnen.

Die phylogenetische Stellung der Endosymbionten weist keine einheitliche Position im
Stammbaum und somit gemeinsamen Ursprung auf (KUECHLER et al. 2012). Lediglich auf
(Unter-)Familienniveau scheint es eine gemeinsame Koevolution von Wirt und Endosymbiont
zu geben. Dies deutet darauf hin, dass sich die verschiedenen Bakteriom-assoziierten
Endosymbiosen innerhalb der Lygaeoidea unabhidngig voneinander bzw. in groBBem
evolutiven Abstand zueinander entwickelt haben.

Allen fiinf Endosymbiosen ist jedoch gemein, dass die Endosymbionten, im Gegensatz
zur extrazellularen Endosymbiose, direkt in die Eizelle auf vertikalem Wege iiberfiihrt
werden und dort einen "Symbiontenpol" bilden (KUECHLER et al. 2012, MATSUURA et al.,
2012b, SWIATONIOWSKA et al. 2012). Im Zuge der Embryonalentwicklung bilden sich
wiederum neue Bakteriome mit den entsprechenden Endosymbionten aus.

Die Schwestergruppe der Wanzen, die Mooswanzen (Coleorrhyncha: Peloridiidae),
weisen ebenfalls eine Bakteriom-assoziierte Endosymbiose auf, die aufgrund ihrer
verborgenen Lebensweise und seltenen Verfiigbarkeit lange Zeit nur bedingt untersucht
wurde (MULLER 1951, PENDERGRAST, 1962). Erst kiirzlich wurde der Endosymbiont, der sich
in einer gemeinsamen Koevolution mit dem Wirt in der gesamten Gruppe entwickelt haben
diirfte, mittels molekularer Methoden genauer untersucht (KUECHLER et al. 2013). Auch in
dieser Gruppe gibt es orange gefdrbte, paarig angelegte Bakteriome, die in drei
Teilbakteriome untergliedert sind. Der Endosymbiont, Cand. Evansia muelleri, gehort
ebenfalls in die Gruppe der y-Proteobacteria (Halomonadaceae) und ist interessanterweise mit
den Endosymbionten der "Weilen Fliegen" (Sternorrhnycha: Aleyrodidae) und Blattflohe
(Sternorrhnycha: Psyllidae) nahe verwandt (KUECHLER et al. 2013, SANTOS-GARCIA et al.
2014). Es scheint hiermit einen gemeinsamen evolutiven Ursprung zwischen den
Endosymbionten dieser beiden hemipteren Untergruppen zu geben.

Die vollstindige Sequenzierung des Symbiontengenoms machte auch in diesem Fall
deutlich, dass die Endosymbionten zur Synthese von essentiellen Aminosduren und
verschiedener Cofaktoren befdhigt und somit fiir den Wirt wohl unabdingbar sind. Dartiber
hinaus konnte der Endosymbiont auch eine entscheidende Rolle am Schwefelkreislauf im
gesamten Mooswanzensystem spielen (SANTOS-GARCIA et al. 2014). Neben dem obligaten
Endosymbionten konnte auch ein fakultativer Endosymbiont (Rickettsia) beschrieben werden
(KUECHLER et al., 2013). Dieser wurde in Zellkernen der Malpighischen Geféalle gefunden, ein
durchaus bekanntes, aber wohl hdufig iibersehenes Phédnomen in Insekten (ZIELINSKI &
DUBILIER, 2010).
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