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Ein zuverlassiges phylogenetisches System al-
ler Organismen zu erstellen, welches auf der evo-
lutiondren Abstammung beruht, ist insbesonde-
re bei Organismen, welche nicht so vielfiltige
morphologische Merkmale wie etwa Wirbeltiere
ausprigen, nur moéglich, wenn man in ausrei-
chenden Umfang auf molekulare Merkmale wie
z.B. Sequenzen von Nukleinsiuren oder Protei-
nen zuriickgreift. Die Pionierzeit molekularer
Abstammungsanalysen ist vorbei, man hat er-
kannt, dass molekulare Daten nicht prinzipiell
zuverldssiger als klassisch ermittelte Daten sind.
Entscheidende Vorteile der Molekiluntersu-
chung liegen aber in der Moglichkeit, sehr grof3e
Mengen von voneinander relativ unabhingigen
Daten zu ermitteln, sowie in der vergleichsweise
einfachen Zihlbarkeit der Merkmale. Thr Nach-
teil besteht im Arbeits- und Kostenaufwand zur
Ermittlung dieser Daten, denn es hat sich z.B. bei
der vergleichenden Genomanalyse verschiede-
ner, recht nahe verwandter Hefearten gezeigt,
das erst eine relativ hohe Zahl molekularer
Merkmale (iiber 20.000 DNS-Basenpositionen,
das entspricht etwa 20 durchschnittlich groflen
Genen) eine Rekonstruktion der Abstammung
mit absoluter Widerspruchsfreiheit erlaubt. Des-
halb ist es sehr wichtig, sich nicht auf die bisher
vorzugsweise analysierten ribosomalen RNS (Ri-
bonukleinsiure)-Gene zu beschrinken, sondern
weitere Gene in die Analyse einzubeziehen.
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Ein aussichtsreicher Kandidat ist bei Pilzen
das Gen fiir die RNS-Polymerase II, welche die
Transkription der Mehrzahl der Gene in Boten-
RNS durchfiihrt. Dieses Proteingen besteht aus
iiber 2700 DNS-Basenpaarpositionen, welche als
Merkmale fiir die Rekonstruktion der Phyloge-
nie genutzt werden konnen. Beide Arbeiten be-
fassen sich mit der Nutzung jenes Gens fiir die
Stammbaumrekonstruktion insbesondere der
komplex gebauten Ascomyceten (Euascomycetes
oder Pezizomycotina). Liu & HALL bieten einen
komprimierten, aber dennoch lesbaren Uber-
blick der Rekonstruktion zusammen mit einer
Diskussion der Evolution der wesentlichen mor-
phologischen Merkmale der Ascomyceten (z.B.
der Fruchtkorperorganisation, des Baus der Asci
und der Flechtenbildung). REEB et al. geben da-
gegen nicht nur einen detaillierten und an-
spruchsvollen Einblick in die Verfahrensweise
der Stammbaumrekonstruktion, sondern be-
schreiben aufgrund ihrer umfassenderen Analy-
se auch mehrere hohere Taxa (Acarosporomyceti-
dae, Ostropomycetidae und Lichinomycetes) neu
und weisen auf méglicherweise nicht monophy-
letische Gruppen hin (z.B. Lecanoromycetes und
Leotiomycetes). Da ihre Analyse die RNS-Gene
der grofen und der kleinen Untereinheit des Ri-
bosoms sowie die DNS-Sequenz des RNS-Poly-
merase II-Gens umfasst, konnen sie sich auf
mehr als 11.000 Merkmale stiitzen, von denen
mehr als 2.000 zwischen den 83 einbezogenen
Arten variabel sind. Auch die von ihnen favori-
sierte Verfahrensweise der Stammbaumrekon-
struktion (ein Bootstrap auf Basis des Bayesiani-
schen Verfahrens — B-BP) ist recht iiberzeugend,
denn das Verzweigungsmuster des erhaltenen
Stammbaums (seine Topologie) bleibt identisch,
auch wenn man die RNS-Gene und das Protein-
Gen unabhingig voneinander zur Rekonstruk-
tion verwendet.

Dennoch unterscheiden sich die Ergebnisse bei-
der Arbeiten nicht grundlegend. Zudem zeigt
sich, dass existierende phylogenetische Hypothe-
sen auf morphologischer Grundlage tber die
Stammesgeschichte der Schlauchpilze oft nicht
widerlegt, sondern bestitigt werden. Die Stirke
molekularer Untersuchungen liegt eher in der
Potenz, eine zuverldssige Stammbaumrekon-
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struktion quantitativ zu erlauben, welche die
exakte Topologie des Gesamtstammbaumes
enthiillt. Das kann dann hiufig zu einer neuen,
z.B. engeren Auffassung von systematischen
Einheiten fiihren, die unter Umstanden in der
Hierarchie neu bewertet werden miissen, wie
durch REEB et al. mit den Acarosporaceae (nun-
mehr Acarosporomycetidae) geschehen.

Es wiirde zu weit fithren, wichtige Schlussfolge-
rungen beider Arbeiten hier im Detail zu kom-
mentieren. Fiir den an der Diversitit der Asco-
myceten interessierten Floristen wird vor allen
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die geringe Zahl der in die Untersuchungen ein-
bezogenen Arten unbefriedigend sein. Aus oben
genannten Griinden wird dies vorerst ein we-
sentlicher Mangel systematischer Revisionen
auf der Basis molekularer Daten bleiben. Da die
molekulare Stammbaumanalyse jedoch inzwi-
schen den Kinderschuhen entwachsen ist, sind
ihre Ergebnisse auch fiir das Studium evolutio-
nidr gewachsener 6kologischer Zusammenhin-
ge unverzichtbar geworden. Die beiden refe-
rierten Artikel sind daher sehr lesenswerte Bei-
trage zur modernen Ascomyceten-Systematik.

Dr. VEIKO KRAUS, Leipzig
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