Die Weiche Trespe (Bromus hordeaceus L.) - zweifelsfrei erkennbar?

Andreas Melzer

Zusammenfassung: Einige habituell stark differierende Funde aus dem Formenkreis von Bromus
hordeaceus L. wurden molekularbiologisch untersucht. Es konnten so gut wie keine genetischen
Unterschiede festgestellt werden, die Hinweise auf unterschiedliche Taxa giben und mit
vertretbarem Aufwand einen Ersatz fiir konventionelle Bestimmungsarbeit bieten wiirden.
Summary: Some habitually strongly differing finds from the group of Bromus hordeaceus L. were
examined by molecular biological methods. Almost no genetic differences could be found which
would give indications of different taxa and would offer a substitute for conventional identification
work with justifiable effort.

Einleitung

Uber die Klassifikation der Gattung Bromus L. gibt es verschiedene Auffassungen. Momentan wird
die intragenerische Unterteilung in Sektionen bevorzugt, und zur Anwendung kommen Boissiera
(Hochst. ex Steud.) P. M. Sm., Bromopsis Dumort, Ceratochloa (P. Beauv.) Griseb., Genea Dumort.,
Mexibromus Saarela, P. M. Peterson & Valdés-Reyna, Neobromus (Shear) Hitchce., Nevskiella (V. 1.
Krecz. & Vved.) Tournay, Penicillus Llamas & Acedo, Sinobromus Keng f., Triniusia (Steud.)
Nevski und Bromus.

OJA et al. (2010) zitieren den um die Gattung sehr verdienten britischen Botaniker Philip M. Smith
[1941-2004], welcher dereinst die Sektion Bromus als "taxonomic nightmare [taxonomischen
Alptraum]" bezeichnete. Der Komplex um B. hordeaceus L. hatte gewiss einen bedeutenden Anteil
an der Bildung dieses Urteils. Er umfasst Taxa, deren Abgrenzung oft sehr schwierig ist und selbst im
Rang teilweise umstritten sind. Auch die systematische Einordnung wandelte sich mehrfach; eine
umfassende Zusammenstellung der Klassifikation aus Sicht verschiedener Autoren geben TOURNAY
(1961) und NASIRI et al. (2022).

B. hordeaceus s. 1. ist weit verbreitet und ungeheuer polymorph. So kann es nicht {iberraschen, dass
gelegentlich vom herkdmmlichen Erscheinungsbild stark abweichende Funde den Gedanken
aufkommen lassen, verschiedene Sippen vor sich zu haben. In den Jahren 2020 und 2021 betraf dies
einige Aufsammlungen aus Nordwest-Sachsen. Eine genauere Priifung, ob es sich in jedem Fall um
B. hordeaceus handelte oder um eine andere Art aus dem Umfeld, schien lohnenswert.

Material und Methoden

Funddaten und Kurzbeschreibungen

Fund AM9 (4439/42, Schenkenberg, Auwald, 27.06.2021) fiel durch ungewdhnlich gestreckte, bis
200 mm lange, nicht sehr kompakte Rispen auf (Abb. 1a). Der feuchte Standort zwischen zwei

Wassergraben konnte auf die Wuchsform Einfluss gehabt haben.



Kollektion AM11 (4440/33, Delitzsch, Zierbeet, 31.05.2021) bestand aus recht kriftigen Pflanzen mit
groflen Rispen (Abb. 1b), aber ohne sonstige aufféllige Besonderheiten. Der Standort war
halbschattig und wurde bei Trockenheit regelmafig bewéssert, was den etwas lippigen Habitus gut
erklarlich machte.

Die Funde AM29 (4439/42, Quering, StraBenbankett, 31.05.2020) und AM31 (4439/44, Delitzsch,
StraBenbankett, 04.06.2021), wurden auf einem Griinstreifen entlang derselben Stra3e, jedoch in
groferer Entfernung voneinander gesammelt. Beide Kollektioen hatten Rispen mit teilweise nahezu
sitzenden Ahrchen (Abb. 1c und d). Wahrscheinlich handelt es sich zumindest bei AM29 um Ansaat.
Aufsammlung AMS819 (4441/43, Zschepplin, Tiimpelufer, 20.05.2020) erinnerte bei oberflachlicher
Betrachtung an B. hordeaceus subsp. longipedicellatus Spalton (Abb. le), denn "at least 4 pedicels
and branches exceeding the length of their spikelets [mindestens 4 Stiele und Aste iiberschreiten die
Linge der Ahrchen]". Auch die der Beschreibung beigegebene Abbildung wies gewisse
Ahnlichkeiten auf (SPALTON 2001).

Belege befinden sich im Herbarium A. Melzer (AM9, AM11, AM29, AM32) und LZ (AMS819).

Samtliche Fotos sind vom Autor.
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Abb. 1a-e: Rispen der untersuchten Kollektionen.
Anatomische Strukturen wie Hiill-, Deck- und Vorspelzen wurden mit dem Binokular untersucht und

vermessen. Da hierbei keine bemerkenswerten Unterschiede zwischen den Kollekionen festgestellt



werden konnten, kam der Gedanke auf, die Funde einer molekularbiologischen Priifung zu
unterziehen.

Es ist selbstversténdlich die Frage aufzuwerfen, welche Regionen der DNS fiir eine Artidenfikation
geeignet sind. Die gewiéhlte Region muss hinreichend spezifisch sein und eine klare Trennung der
Sippen ermdglichen. Eine solche Minimalforderung scheint die internal transcribed spacer Region
(ITS) der nuclearen ribosomalen DNA in vielen Féllen hinreichend zu erfiillen. Um weitgespannte
phylogenetische Beziehungen aufzuklaren, ist jedoch ein breiterer Ansatz notwendig, auch wenn die
ITS-Region einen ersten Uberblick gestattet (AINOUCHE & BAYER 1997, AINOUCHE et al. 1999).
MOORE & FIELD (2005) stellten fest, dass die ITS-Region iiber mindestens ein Fragment mit
einzigartiger Grof3e fiir jede Spezies verfiigt. JOACHIMIAK et al. (2001) benutzten RAPD (random
amplified polymorphic DNA). Hier waren Ahnlichkeiten und Unterschiede zwischen den
analysierten Arten erkennbar, klare Aussagen iiber systematische Zusammenhinge konnten aber
nicht abgeleitet werden. SAARELA et al. (2007) untersuchten ITS-Region, tnL intron, 3' region der
ndhF (Nicotinamide adenine dinucleotide dehydrogenase F); die genauen Beziehungen zwischen nah
verwandten Arten konnten auch hier nicht exakt erfassst werden. ALONSO et al (2014) konstatierten,
dass die ETS-Region (external transcribed sequences) informativer fiir phylogenetische Beziehungen
ist als die ITS-Region. Nach LEE et al. (2015) sind rbcL (Ribulose bisphosphate carboxylase large
chain) und ITS brauchbar, nicht jedoch matK (Megakaryocyte-Associated Tyrosine Kinase).

In einer umfangreiche Studie zogen NASIRI et al (2022) sowohl nukleare ribosomale als auch
plastiddre Daten heran. Eine Erkenntnis war die Notwendigkeit einer revidierten Systematik der
Gattung, weil bisher anerkannte Gliederungstaxa oft polyphyletisch sind und folglich nicht
natiirlichen Gruppen entsprechen. Bereits SAARELA et al. (2007) schrieben, dass die gegenwaértige
Sytematik der Gattung nicht die phylogenetischen Beziehungen widerspiegelt.

Da letzterer Aspekt nicht im Vordergrund stand, sondern die Suche nach der Moglichkeit einer
Unterscheidung, wurde der ITS-Region der Vorzug gegeben. Ein wichtiger Gesichtspunkt war auch
die Verfiigbarkeit zahlreicher Datensétze.

DNA-Extraktion, Amplifikation und Sequenzierung wurden durch Pablo Alvarado (ALVALAB,
Oviedo, Spanien) nach Standardmethoden durchgefiihrt und die Rohdaten zur Verfiigung gestellt.
Mit Hilfe Finch TV 1.4.0 (Geospiza, Inc.) und BLAST = Basic Local Alignment Search Tool
(ALTSCHUL et al. 1997) konnte eine erste Ubersicht zu genetisch enger verwandten Arten gewonnen
werden, welche in der NCBI Genbank gegenwirtig (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/, letzter
Zugriff im Januar 2023) enthalten sind (Tabelle 1). Bei Lolium arundinaceum (Schreb.) Darbysh.

(Rohr-Schwingel) handelt es sich offensichtlich um eine vorldufige Bestimmung.

| Access.-nr. | Beleg | Name It. Gebank | Referenz




Genbank

AF494346 Jasper Ridge sample 1 B. hordeaceus MOORE & FIELD (2005)
AF494347 Jasper Ridge sample 2 B. hordeaceus ibid.

KC478372 Isolate FHb7 L. arundinaceum SEKMANI et al. (unpub.)
KC478373 Isolate FHb8 L. arundinaceum ibid.

KMO077298 Acedo et al. 109 B. hordeaceus ALONSO et al. (2014)
KMO077299 Alonso 29 B. racemosus ibid.

KP987331 Isolate Bhorde4 B. hordeaceus ALONSO et al. (unpub.)
KP987338 Isolate Bhorde36 B. hordeaceus ibid.

KP987339 Isolate Bhorde37 B. hordeaceus ibid.

KP987344 Isolate Bhorde49 B. hordeaceus ibid.

KP987347 Isolate Binterruptus B. interruptus ibid.

KP987360 Isolate Bnervol B. nervosus ibid.

KP987361 Isolate Bnervo2 B. nervosus ibid.

KP987367 Isolate Brace9 B. racemosus ibid.

KU883456 Nils Lundqvist 7503 (UPS) | B. lepidus PERSSON & RYDIN (2016)
OM141054 CAN:605817 B. hordeaceus NASIRI et al. (2022)
OM141055 CAN:590431 B. hordeaceus ibid.

OM141056 CAN:605811 B. hordeaceus ibid.

OM141057 CAN:590394 B. hordeaceus ibid.

OM141058 CAN:590329 B. hordeaceus ibid.

OM141060 CAN:605189 B. interruptus ibid.

Tabelle 1: In der NCBI GenBank enthaltene Sequenzen eng verwandter Arten.

Fiir die detailliertere Berechnung wurden folgende weitere Belege/Sequenzen herangezogen:

B. arvensis L. (CAN:231110/0M141020), B. commutatus Schrad. (W:2005-0018638/0M141029), B.
briziformis Fisch. & C. A. Mey. (CAN:38975/0M141026), B. danthoniae Trin. ex C. A. Mey.
(TARI:95177/0M141046), B. grossus DC. (W:2015-0007797/OM141053), B. inermis Leyss.
(YDK2009612/HQ600548), B. japonicus Houtt. (CAN:597881/OM141065), B. pulchellus Fig. & De
Not. (TARI:42671/0M141077), B. pumpellianus Scribn. (CAN:528978/OM141081), B. "racemosus"
L. (CAN:344128/0M 141089, CAN:605805/0M141085), B. scoparius L.
(W:2006-0015232/0M141098), B. squarrosus L. (W:2017-0010247/OM141106), B. tectorum L.
(HUI:22952/0M141109), B. tomentosus Trin. (TARI:10553/OM141111), aulerdem als outgroup
Hordeum marinum Huds. (Acedo & Llamas 263/KM077287) und Hordeum vulgare L.
(HUIL:17603/0M141113).

Alignierung, Erstellen einer Distanzmatrix und des phylogenetischen Baumes fiihrte Alexander

Karich (TU Dresden/IHI Zittau) durch. Genutzt wurden ClustalOmega (http://www.clustal.org) und



der PhyML-Algorithmus (GUINDON et al. 2010) mit Substitutionsmodell GTR. Als notwendig erwies
sich eine Beschneidung der Sequenzen am Anfang und am Ende, weil dort die Signale unsauber
waren. Weiterhin wurden bei einigen Sequenzen Polymorphismen auf den Stellen 788, 795 und 826

festgestellt, welche die Vergleichbarkeit erschweren kdnnen.
Ergebnisse

Samtliche untersuchten Belege befinden sich in derselben Klade (/hordeaceus), welche relativ isoliert
und gut umgrenzt ist (Abb. 2). Nach NASIRI et al. (2022) handelt es sich evolutionir um eine alte
Gruppe, welcher der Rang einer eigenen Sektion gebiihre. Der visuelle Gesamteindruck l4sst auf
keine groBen Unterschiede der ITS innerhalb der eingeschlossenen Taxa schlieBen. Rechnerisch
bewegen sich die Differenzen im Bereich von unter einem Prozent, manchmal sogar bei zehntel- oder
gar hundertstel Prozenten.
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Abb. 2: Phylogenetischer Baum.

Die als Ergebnis der molekularbiologischen Analyse vorgeschlagenen Arten mit dem Grad der
Ubereinstimmung sind in Tabelle 3 dargestellt. Zunichst standen nur die Sequenzen von ALONSO et
al. (2014), MOORE & FIELD (2005), PERSSON & RYDIN (2016) sowie den unpublizierten Arbeiten
von ALONSO et al. und SEKMANI et al. zur Verfligung. Wenig spiter konnte auf die Daten von NASIRI
et al (2022) zuriickgegriffen werden, worauf sich in den Ergebnissen einige Verdnderungen zeigten.
Dieser Umstand soll nicht unerwahnt bleiben, denn es ist nicht unwahrscheinlich, dass bei einer
kiinftigen Erweiterung des Datenpools erneut Verschiebungen des Grades der Ubereinstimmung

eintreten wirden.

Beleg Label ALVALAB Ubereinstimmung Access-Nr. GenBank Art It. GenBank
AMO ALV33549 100,00% KP987360 B. nervosus
100,00% KP987361 B. nervosus
99,832% KP987367 B. racemosus
AMI11 ALV33547 99,832% KMO077299 B. racemosus
99,751% AF494347 B. hordeaceus
99,749% KP987339 B. hordeaceus
AM29 ALV29639 100,00% KP987347 B. interruptus
100,00% KP987367 B. racemosus
99.849% KMO077298 B. hordeaceus
AM31 ALV33548 100,00% KMO077299 B. racemosus
99,917% AF494347 B. hordeaceus
99,916% KP987339 B. hordeaceus
AMS19 ALV29640 100,00% KP987360 B. nervosus
100,00% KP987361 B. nervosus
99,832% KP987367 B. racemosus

Tabelle 2: Nach molekularbiologischer Analyse vorgeschlagene Arten (beste Ubereinstimmung grau unterlegt).
Diskussion

Kritische Betrachtung der vorgeschlagenen Arten

Bromus racemosus L.

LINNE (1762) fiigte seiner kurzen Diagnose als Ergdnzung hinzu "Panicula constat racemoso
simplici, pedunculis alternis, saepius solitariis, unifloris... [Rispe aus einfachem Biindel, Stiele
wechselstindig, oft einzeln, einfachbliitig...]". SCHOLZ (2000) charakterisierte die Art wie folgt:
"Blattscheiden locker steifhaarig, Rispe schmal und locker, ldngster Rispenast hochstens 4 cm lang".

Auf die Gefahr einer Verwechslung mit B. commutatus Schrad. wird mehrfach hingewiesen. Auch



SPALTON (2002) nannte die Lange der Rispenéste ein wichtiges Merkmal und stellte deren Streuung
grafisch dar; B. commutatus wurde ebenfalls als Verwechslungsart bezeichnet. AMMAN (1981)
bemerkte, dass typische Exemplare von B. commutatus bzw. racemosus zwar noch einigermallen
sicher bestimmbar sind, jedoch zahlreiche Uberginge existieren. Auch bei SAARELA (2008) nahmen
B. racemosus und B. commutatus breiten Raum ein, auf die schwierige Unterscheidung von B.
hordeaceus wurde jedoch ebenfalls hingewiesen. Hauptkriterium sei hier die Vorwolbung der
Deckspelzennervatur, bei B. hordeaceus erhaben und auffillig, bei B. racemosus kaum oder gar
nicht.

Zu Lebzeiten von LINNE war die Art nur aus England bekannt. Gegenwirtig ist sie weit, aber nicht
flichendeckend verbreitet und das Vorkommen im nordwestlichen Sachsen nicht ausgeschlossen.
Sie scheint feuchte Standorte zu bevorzugen, aber nicht ausschlieBlich darauf angewiesen zu sein.
Beispielsweise sind bei SCHOLZ (2000) feuchtes Griinland bzw. Nasswiesen und ruderales Habitat
genannt, bei SAARELA (2008) hingegen Miillplétze, Felder, Stralenrdnder und kiesige Hange. Nach
SIMMELINK et al. (2017) handele es sich um "a grass species of moist meadows [eine Grasart feuchter
Wiesen]", welche "a high groundwater table [einen hohen Grundwasserspiegel]" oder "river flooding
during winter [Flussiiberschwemmung im Winter]" erfordert.

In der Studie von NASIRI et al. (2022) erwies sich die Topologie von B. racemosus zwar als
uneinheitlich, auf alle Fille jedoch auerhalb der hordeaceus-Klade. Insofern kann davon
ausgegangen werden, dass es sich bei der Aufsammlungen AM11 und AM31 nicht um B. racemosus
handelt und die ausgewiesenen Namen in der Genbank falsch sind. Vielmehr sind beide Belege mit

hochster Wahrscheinlichkeit B. hordeaceus. Dem entsprechen auch wichtige morphologische

Merkmale, wie die erhabene Nervatur der Deckspelzen (Abb. 3a-b) und deren ungleichmifige

AuBlenlinie (Abb. 3c-d).

Abb. 3a: AM11, Nervatur einer Deckspelze. Abb. 3b: AM31, Nervatur einer Deckspelze.



Abb. 3c: AM11, Kontur einer Deckspelze. Abb. 3d: AM31, Kontur einer Deckspelze.

Bromus nervosus Acedo & Llamas

Diese Spezies wurde auf der Basis von lediglich zwei dlteren (1943 bzw. 1949) Herbarbelegen aus
Portugal beschrieben und ist gegenwirtig nur von der Iberischen Halbinsel bekannt (ACEDO &
LLAMAS 1997 und 2021, VASQUEZ & SCHOLZ 2008). Der Name bezieht sich auf die starke Nervatur
der Halme, Hiill- und Deckspelzen; die Rispe ist locker bis dicht, zusammengesetzt und immer
unterbrochen (ACEDO & LLAMAS 1997). Es handelt sich offenbar um eine Art trockener Standorte.
Abbildungen sind nicht verfiigbar, lediglich eine Reproduktion des Herbarbeleges der Isotype von B.
nervosus var. glabrescens F. M. Vazquez vermittelt einen Eindruck
(https://ww2.bgbm.org/Herbarium/specimen.cfm?Barcode=B100246365).

Die sichere Unterscheidung von B. hordeaceus mit alleiniger Hilfe der ITS erscheint unmdéglich und
erweckt den Verdacht, es konnte sich um dasselbe Taxon handeln. Jedenfalls konnen die Belege
AM9 und AM819 nicht eindeutig B. nervosus zugeordnet werden. Halm und Spelzen zeigen zwar
eine ausgeprigte Nervatur (Abb. 4a, 4b), welche aber auch bei B. hordeaceus vorkommt. Form und
Malle von Hiillspelzen, Deckspelzen und deren Granne zeigen ebenso keine relevanten
Abweichungen. Die unterbrochenene Rispe hat eine gewisse Ahnlichkeit mit der Beschreibung bei
ACEDO & LLAMAS (1997), ist aber viel ausladender. Uberdies ist der Standort, soweit bekannt, von

B. nervosus ein vollig anderer.

Abb. 4a: AMO9, Hiillspelze. Abb. 4b: AM&19, Deckspelze.

Bromus interruptus Druce
Eine kurze lateinische Diagnose formulierte DRUCE (1895) mit dem Kern "Panicula...erecta angusta

evidenter interrupta.. [Rispe... aufrecht, schmal, deutlich unterbrochen]". Verwiesen wird auf B.



mollis var. interruptus Hackel, von Druce zunéchst als Synonym angesehen (DRUCE 1889: 240). Eine
ausfiihrlichere Darstellung erschien bei DRUCE (1896), eine weitere bei ANONYMUS (1897).

B. interruptus ist endemisch in England, starb dort aber aus. Diese Trespe wurde in verschiedenen
Institutionen in Erhaltungskultur genommen und im Jahr 2004 wieder in freier Natur eingebiirgert.
Uber diesen Vorgang berichteten ausfiihrlich SHELLSWELL & WALLER (2020) mit zahlreichen Fotos,
einem historischen Abriss und einer umfangreichen Bibliografie. Aulerhalb Englands kommt die Art
nur noch in den Niederlanden vor. Ein Fund von B. interruptus in Deutschland wire sicherlich ein
spektakulédres Ergebnis, sofern verifizierbar.

Namensgebend ist der unterbrochene Bliitenstand, durch welchen die Art nach SAARELLA (2008) von
B. hordeaceus unterscheidbar sein soll. RICH & LOCKTON (2002) ergénzten die Mafle und Form von
Hiill- und Vorspelzen (Abb. 6a-b), relativierten jedoch die Struktur des Bliitenstandes, welcher nur
bei élteren Pflanzen liickenhaft sei. Demgegeniiber wies der Fund AM29 aber gidnzlich andere Rispen
auf. Deren kompakte, ovoide Form erweckte zundchst den Verdacht, es konne sich um B. hordeaceus
L. subsp. mediterraneus (H. Scholz & F. M. Vazquez) H. Scholz handeln. Diese Subspezies ist
umstritten und wurde bereits betrachtet als B. mediterraneus (H. Scholz & F. M. Vazquez) Bomble &
Patzke und B. molliformis subsp. mediterraneus H. Scholz & F. M. Vazquez.; daneben gab es den
Versuch einer Separierung eines B. scholzii ined. mit mehr oder weniger gehiuften Ahrchen
(BOMBLE 2012). Gegenwirtig scheint die Meinung vorzuherrschen, das Taxon als Synonym von B.
hordeaceus zu fithren. SCHOLZ (2000) schrieb zwar "im Unterschied zu subsp. hordeaceus sind
gemeinsame Merkmale der subsp. mediterraneus und subsp. molliformis die kompakten Rispen und
die mehr gleichférmig gebogenen Deckspelzenrdnder”, jedoch ist dies sehr subtil. Die Aussage zu
den Deckspelzen von B. interruptus (Abb. 5b) bei RICH & LOCKTON (2002) "Lemmas ... papery with
prominent veins when dry, pubescent [Deckspelzen ... papierartig mit markanten Adern wenn
trocken, behaart]" ist ebenso fiir B. hordeaceus zutreffend. Auch die beschriebenen Merkmale der
Hiillspelzen (Abb. 5a), welche auffallend lang sein sollen, sind aufgrund flieBender Uberginge kein
klares Trennmerkmal. Die ITS des Beleges AM29 stimmt zwar mit jener von B. interruptus liberein,
aber eine definitive Zuordnung kann weder aus habitueller noch anatomischer Sicht erfolgen.

RICH & LOCKTON (2002) listeten alle bekannten Funde von B. interruptus in England auf und gaben
eine ausfiihrliche Beschreibung, sowie eine Darstellung von Okologie und Phiinologie. Weiterhin
schufen sie eine Habitusabbildung (Seite 71) und Detailskizzen (Seite 73). Akribische Zeichnungen
sind auch bei DONALD (1980) zu finden (nach Seite 50). Einigkeit besteht bei SAARELLA (2008) und
RICH & LOCKTON (2002) iiber eine enge Verwandtschaft mit B. hordeaceus; DONALD (1980) verwies

auf die Ndhe zu B. mollis.



AINOUCHE & BAYER (1997) fanden nur ein einziges unterschiedliches Basenpaar der ITS-Region bei
B. hordeaceus und B. interruptus. NASIRI et al. (2022) demonstrierten ebenfalls, dass die genetischen
Differenzen marginal sind. Es liegt also durchaus im Bereich des Denkbaren, dass B. interruptus
noch in die Variationsbreite von B. hordeaceus fallt und allenfalls als ein intraspezisches Taxon
anzusehen ist. Um einen simplen Modifikant scheint es sich jedoch nicht zu handeln, weil es gelang,
die Sippe mitsamt threr Merkmale zu kultivieren, wie in den botanischen Géirten Kew und Ness
(DONALD 1980) sowie Cambridge (RICH & LOCKTON 2002).

Insgesamt genoss B. interruptus seit der Erstbeschreibung erstaunlich viel Aufmerksamkeit, teilweise
kontrovers. So meinte der damals in Kew tétige Dr. Otto Stapf [1857-1933] "...must be treated as a
monstrosity and could in no case be made a new species [muss als Monstrositdt behandelt werden
und kann auf keinen Fall zu einer neuen Art gemacht werden]". Nachzulesen bei DRUCE (1896) und

nochmals bei BRITTEN (1897). Die Zukunft wird erweisen, ob diese Meinung korrekt war.

Abb. 5a: AM29, Hiillspelze. Abb. 5b: AM29, Deckspelze.

Bromus hordeaceus L.

LINNE (1753) umriss seinerzeit B. hordeaceus lediglich mit der kurzen Diagnose "panicula erecta
coarctata [Rispe aufrecht und schmal]", ohne die weiche Behaarung der Pflanzen zu erwédhnen, und
verwies unter anderen auf eine Abbildung bei MORISON (1699). Ein nachgestelltes Fragezeichen ist
Ausdruck von Zweifel an der korrekten Zuordnung. LINNE (1762) zitierte dieselbe Abbildung bei der
neu beschriebenen Art B. mollis L., welche unter anderem mit "foliis mollissime villosis [Blétter sehr
weich haarig]" charakterisiert wurde. Die Behaarung ist hier also eindeutig reflektiert. In gewisser
Weise deutete sich bereits damals an, dass die Art so vielgestaltig ist, dass die Vermutung mehrerer
Sippen naheliegt.

In der Folge wurden von B. hordeaceus tatsiachlich zahllose Subspezies, Varietdten, Formen und auch
heterotypische Synonyme beschrieben, im Status verdndert oder wieder verworfen, was ebenfalls die
enorme Variabilét dieser Art unterstreicht. Die Abtrennung erfolgte {iberwiegend nach sehr delikaten
und zumindest im Feld schwierig zu handhabenden Merkmalen wie Malle von Deckspelzen und

Grannen, Behaarung der Ahrchen und so weiter (SAARELA 2008), der Liinge der Ahrcheniiste



(SPALTON 2001) oder der Strukur der Deckspelzen (SPALTON 2008) . AINOUCHE et al. (1999) stellten
fest, dass die hohe morphologische Variabilitdt zwar zur Separierung von vier Subspezies fiihrte,
zwischen denen aber keine molekularbiologischen Unterschiede gefunden werden konnten. OJA et al.
(2010) untersuchten die genetische Diversitit von 316 Kollektionen unterschiedlicher geografischer
Herkunft sowie die Zugehorigkeit zu Subspezies. Es wurde nur eine leichte Neigung zur
Differenzierung von Unterarten konstatiert; ein Zusammenhang mit der geografischen Herkunft
iiberhaupt nicht.

Interessanterweise ergab sich bei keiner der hiesigen Aufsammlungen eine Kongruenz von 100% mit
den verfiigbaren Vergleichssequenzen, wenngleich die Abweichungen nur minimal sind und
praktisch vernachldssigbar sind. Dies bestitigt, dass mindestens die ITS-Region in gewissem Rahmen

leicht verdnderlich sein kann; es sei auch an die bereits ewdhnten Polymorphismen erinnert.

Abb. 7: Bromus hordeaceus, AM819 in situ.

Schlussfolgerungen

Zusammenfassend ist davon auszugehen, dass eine Sequenzierung unter Benutzung der ITS-Region
wertvolle Erkenntnisse fiir die Identifikation von Arten liefern kann, deren Interpretation jedoch
grofle Sorgfalt erfordert. Je enger Taxa miteinander verwandt sind, desto geringer ist natiirlich der
festzustellende genetische Unterschied, insbesondere bei nur einer einzigen Region der Erbsubstanz.
Werden mehrere Regionen beigezogen, ist das Ergebnis vielleicht eindeutiger, aber nur aufwendig zu
erzielen.

Im Ubrigen ist der Vergleich mit Sequenzen, welche in einschligigen Datenbanken hinterlegt sind,

nicht unproblematisch. Bei der Artbestimmung konnen Fehler unterlaufen sein, oder es wurde



lediglich ein provisorischer Arbeitsname vergeben und spéter nicht korrigiert, z. B. Lolium
arundinaceum bei KC478372 und KC478373 oder B. racemosus bei OM 141089 und OM141085. Es
ist also stets moglich, dass trotz aller Sorgfalt bei der Auswahl falsch bestimmtes Material Eingang
findet. Die Qualitét der Sequenzen spielt selbstredend ebenfalls eine wichtige Rolle.

Ein Beitrag der molekularbiologischen Untersuchung ist moglicherweise, dem Erscheinungsbild
mancher Arten eine hohere Variabilitdt zu konzedieren und nicht bei geringfiigigen Abweichungen
ein neues Taxon zu errrichten. Eingangs wurde P. M. Smith zitiert, die Schlussworte sollen dem
mitteldeutschen Naturforscher Ernst Gottfried Hornung [1795-1862] gehoren (HORNUNG 1833): "Bei
einer Gattung, deren Arten so mannichfach variiren, wie die von Bromus, wird es nicht immer
schwer, eigenthiimlich und neu scheinende Formen aufzufinden, hdufig aber desto schwieriger, sie

als haltbare Arten nachzuweisen."
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