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Summary: In the course of a screening project, free amino acid contents in aquous extracts of mush
rooms from more than 60 species were measured with an amino acid autoanalyzer. Stepwise discriminant 
analysis was applied to the data from 23 selected acids. On the basis of this statistical analysis, reclassifi
cation of the mushroom species to the taxonomic system (order, family) was performed. Most of the 
mushroom samples were successfully assigned to the correct order (90 %) and family (67-89 %). The 
discrimination between the families was excellent (e. g. Boletaceae!Coprinaceae F = 14.26). Only the 
Agaricaceae could not be fully dicriminated (Agaricaceae!Boletaceae: F = 1.62; Agaricaceae!Cortinari
aceae: F = 1.53). This ist also documented by the positions of the mushroom species in the canonical 
plot. The possible use of amino acid pattems in combination with statistical methods for chemotaxono
mic purposes in discussed. 

Zusammenfassung: Der Gehalt an freien Aminosäuren in wäßrigen Pilzextrakten aus mehr als 60 
Spezies wurde durch automatische Aminosäureanalyse bestimmt. Durch schrittweise Diskriminanzana
Iyse der Daten von 23 ausgewählten Säuren wurde eine Reklassifizierung der Pilze in das taxonomische 
System vorgenommen, die auf der Ebene der Ordnungen zu 90 %, bei den Familien zu 67-89 % zu einer 
korrekten Zuordnung führte. Die Diskriminanz zwischen den Familien war ausgezeichnet (z. B. Boleta
ceae!Coprinaceae F = 14.26); lediglich die Agaricaceae waren nicht vollständig unterscheidbar (Agari
caceae!Boletaceae: F = 1.62; Agaricaceae!Cortinariaceae: F = 1.53, wie auch die Lage der Pilzspezies 
im kanonischen Plot zeigt. Die Auswertung von Aminosäuremustem durch statistische Methoden für 
eine Chemotaxonomie der Pilze wird diskutiert. 

99 

Die Taxonomie ist die Wissenschaft der Abgrenzung, Beschreibung und Benennung aller 
Organismengruppen, die aufgrund von diskriminativen Merkmalen als eigenständige Ein-
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heiten (Taxa) aufgefaßt werden können (HEGNAUER 1986). Für die Klassifikation wer
den neben anatomischen Merkmalen mittlerweile auch biochemische und zunehmend 
chemische Aspekte genutzt (STEGLICH et al. 1971, H0ILAND 1980, STEGEMANN 
1984, RAPIOR et al. 1988). Die Erwartung, daß genetisch nahestehende Individuen eine 
ähnliche chemische Zusammensetzung aufweisen sollten, ist logisch konsequent, denn die 

Gesamtheit der chemischen Inhaltsstoffe eines Lebewesens ist letztlich Ausdruck der gene
tischen Information. 

Bereits 1961 ist von CA T ALFOMO & TYLER (1961) mit Mitteln der Dünnschichtchro
matographie versucht worden, Pilze aufgrund ihres Aminosäuremusters zu identifizieren. 
Die Unterscheidbarkeit von Amanita-Arten (A. muscaria, A. pantherina, A. citrina) auf
grund des Fehlens oder Vorhandenseins der Aminosäuren Prolin, Phenylalanin und 
y-Aminobuttersäure erwies sich jedoch später als nicht universell anwendbar (KRZECZ
KOWSKA et al. 1965) und wurde offenbar nicht weiter verfolgt. 

Bei einem Screening-Projekt an Pilzen in einem anderen Arbeitszusammenhang haben wir 
die qualitative und quantitative Aminosäurezusammensetzung von Macromyceten unter

sucht. Durch Verwendung eines Aminosäuren-Autoanalysators wurden aus den wäßrigen 
Extrakten der Pilze Ionenchromatogramme erstellt, die über den Gehalt und die Identität 
von 23 untersuchten Aminosäuren in 110 Basidiomyceten aus 66 Arten Auskunft geben. 
Wir möchten auf Basis dieser Werte einen neuen chemotaxonomischen Ansatz vorstellen, 
den wir durch Diskriminanz-Analyse abgeleitet haben. 

Zur Wahl der mathematischen Methoden 

Bereits nach dem visuellen Eindruck sind die Aminosäuremuster nahe verwandter Pilze 
einander ähnlicher, als die entfernter Verwandter. Die Ziele der von uns durchgeführten 
mathematischen Bearbeitung von qualitativen und quantitativen Unterschieden in der 
Aminosäure-Zusammensetzung der Pilze waren daher der Vergleich und die Bewertung 
der Trenneigenschaften der einzelnen Aminosäuren. 

Dazu kommen prinzipiell zwei Verfahren in Betracht, die Cluster-Analyse und die Diskri
minanz-Analyse. Die Cluster-Analyse versucht, Elemente aufgrund ihrer Ähnlichkeit in 
bestimmten Variablen zu gruppieren. Die Diskriminanz-Analyse dagegen berechnet Wahr
scheinlichkeiten, mit der einzelne Elemente zu bereits vorgegebenen Gruppen gehören. 
Bei der Cluster-Analyse können kaum statistische Aussagen darüber gemacht werden, 
welche Variablen zur Trennung der Gruppen besonders beitragen. In der 
Diskriminanz-Analyse wird dagegen über F-Statistiken die Bedeutung der einzelnen Vari
ablen als Gruppierungsgröße bestimmbar. Darüberhinaus können Klassifizierungs
Wahrscheinlichkeiten berechnet werden, die angeben, mit welcher Güte eine vorgegebene 
taxonomische Struktur (MOSER 1983) aufgrund des Variablenkonzerts erreicht werden 
kann. Die Diskriminanz-Analyse ist daher für die gegebene Fragestellung die Methode der 
Wahl. Wir befinden uns damit in Übereinstimmung mit der Vorgehensweise von AIS
HIMA & NAKAI (1987), die Mustererkennungen von Gaschromatogrammen bei ver
gleichbaren Fragestellungen durchgeführt haben. Aminosäurechromatogramme wurden 
bereits auch in einigen anderen Fällen bei der Mustererkennung eingesetzt (OOGHE et al. 
1988, ETIEV ANT et al. 1988), wobei jedoch keine chemotaxonomischen Überlegungen 
zugrunde lagen. 

Material und Methoden 

Die Pilze wurden von Mitgliedern der Deutschen Mykologischen Gesellschaft gesammelt 
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und bestimmt. Ein Teil stammt von der 18. Mykologischen Dreiländertagung, Daun 
27.9.-3.10.1987. Für die Aminosäure-Analyse wurde in der Regel ein Gemisch aus Pilzen 
der verschiedenen Altersstadien aufgearbeitet, das frisch eingesetzt oder bis zur Bearbei
tung bei -15° Grad C gelagert wurde. Vereinzelt wurden auch getrocknete Pilze analysiert, 
die vor dem Zerkleinern in Wasser gequollen wurden. 

Probennahme und automatische Aminosäureanalyse 

2-3 g Homogenisat aus Frischpilzen wurden zunächst zentrifugiert (15 min, 3200 U/min). 
Vom Überstand wurden sodann jeweils 0,05 ml bei 15 Torr/40°C (1 h) zur Trockene 
eingedampft. Der Rückstand wurde in 0,2 ml Natriumcitrat-Puffer (Auftragpuffer für Dur
rum-Analysator, 0,2 M, pH 2.2, 0,2 % Phenol und 2 % Thiodiglycol enthaltend; Pierce 
Chemical Comp. Illinois, USA) aufgenommen, einige Sekunden mit Ultraschall behandelt 
und nochmals zentrifugiert. 0,02 m1 des Überstandes wurden schließlich am Analysator 
(Typ D 500 Fa. Durrum, Palo Alto, USA) chromatographiert. Bei zu hoher Konzentration 
wurde gegebenenfalls ein geringeres Volumen chromatographiert oder nach Bedarf die 
Ausgangslösung weiter mit Puffer verdünnt (1 :3). 

Diskriminanz-Analyse 

Die schrittweise Diskriminanz-Analyse wurde mit dem Statistik-Programm BMDP7M 
(1984) durchgeführt. Für die Gruppierungsvariablen (Ordnung, Familie) wurde je eine 
schrittweise Diskriminanz-Analyse mit dem Abbruchkriterium F >2.0 durchgeführt. x, 
y-Koordinaten der untersuchten Pilze im kanonischen Raum (Abb. 3) s. Tab. 1. 

Ergebnisse und Diskussion 

Die Datenmatrix bestand aus 110 Pilzen ( = Fälle) mit jeweils 23 Aminosäuren verschiede
ner Konzentrationen (Integrale der Aminosäure-Peaks = Variablen). 

Da unterschiedliche Signalintensitäten der Aminosäuren auch aus schwankenden Wasser
gehalten der analysierten Pilze resultieren können, war eine Normierung erforderlich. Hier
für standen prinzipiell zwei Verfahren zur Auswahl. 1) Die Normierung jedes Peaks auf 
einen internen Standardpeak, wobei die Zahl der Variablen allerdings um 1 vermindert 
wird. 2) Die Normierung jedes Peaks auf die Gesamtfläche aller Peaks. Wie auch die 
Arbeiten von Aishima & Nakai (1987) ausweisen, zeigt sich bei dieser Methode eine 
höhere Trennfähigkeit nachfolgender Verfahren. Deshalb wurde die Matrix zeilenweise 
auf die Summe der Integrale (= 1) bezogen. Damit liegen relative Angaben (zwischen 0 
und 1) über den quantitativen Anteil jeder Aminosäure am Gesamtspektrum vor. 

Gruppierungsverfahren 
Für die Diskriminanz-Analyse wurden zwei zusätzliche Variablen eingeführt, nach denen 
die einzelnen Pilze zu gruppieren waren. Die erste Einteilung unterscheidet auf der Ebene 
der Ordnungen (A: Boletales, B: Agarica/es), die zweite Gruppierungsvariable hat sieben 
Ausprägungen auf der Ebene von Familien (A: Agaricaceae, B Amanitaceae, C: Tricho
/omataceae, D: Coprinaceae, E: Cortinariaceae, F: Paxillaceae, G: Boletaceae). 

Gruppierungen nach Ordnungen 

Nach 11 Iterationsschritten, d. h. der Einbeziehung von nur 11 der 23 Aminosäuren wurde 
das Abbruchkriterium erreicht. Mittels dieser Diskriminanz-Funktion lassen sich 90 % der 
analysierten Pilze der korrekten Ordnung (Boletales oder Agaricales) zuweisen; 5 bzw. 6 
Pilze wurden falsch klassifiziert (s. Tab. 2a). 
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Bei der Jackknife-Klassifikation für die Berechnung der Diskriminanzgüte wird jeweils ein 
Element (Pilz) herausgehalten und dann überprüft, ob es in die richtige Gruppe (Ordnung 
bzw. Familie) eingeordnet wird. Unter die~er kritischen Zusatzbedingung reduziert sich die 
Klassifizierungswahrscheinlichkeit geringfügig auf 83,6 %, dabei werden jetzt jeweils 9 
Pilze in die falsche Gruppe eingeordnet (s. Tab. 2b). Apriori wäre in diesem Fall eine 
Klassifizierungsrate von nur 50 % richtiger Zuordnungen zu erwarten gewesen. Die gefun
denen Werte belegen daher die Güte der errechneten Diskriminanz-Funktion für die vor
gegebene Gruppierung. Die Trennfähigkeit der Funktion ist hochsignifikant (F = 13.03, 
DF = 11, 98, P <0.001). 

In Tabelle 3 dargestellt sind die Mittelwerte der Aminosäuren für die beiden Ordnungen 
zusammen mit der F-Statistik, die einen Aufschluß über die Diskriminationsfähigkeit der 
einzelnen Säuren gibt. 

Den höchsten Beitrag zur Trennung der Ordnungen liefern demnach die Aminosäuren 
Isoleucin (ILE), Phenylalanin (PHE) und y-Aminobuttersäure (GABA). Es folgen zunächst 
Serin (SER), Omithin (ORN), eine Ninhydrin-positive Substanz mit der Retentionszeit des 
Coprins (COP), Leucin (Leu), Cystein (Cys) und schließlich Asparaginsäure (ASP), 
Methionin (MET) und Threonin (THR). 

Graphisch verdeutlicht ist die Lage der Pilze auf der ersten kanonischen Variablen in 
Abbildung 2. Wie ersichtlich und aus der Zuordnungstabelle (Tab. 2a) auch zu erwarten, 
gibt es zwischen den beiden Gruppen nur einen minimalen Überschneidungsbereich. Die 
Trennung der Pilze auf der Ebene von Ordnungen mittels der genannten Aminosäuren 
kann damit als statistisch gesichert gelten. 

Gruppierung nach Familien 

Auf die Reklassifizierung der Pilze in die Familien wurde das gleiche statistische Verfah
ren angewandt. Unter Einbeziehung von 12 diskriminativen Aminosäuren läßt sich eine 
Klassifikationsrate von durchschnittlich 72,7 % erreichen (Tab. 4a). Wenn nach der ,,hold 
one out strategy" eine Jackknife-Klassifikation durchgeführt wird (Tab. 4b), reduziert sich 
die Klassifizierungsrate nur unwesentlich (66,4 %). Durch Zufall wäre eine Klassifika
tionsrate von 14,3 % zu erwarten. 

In der Tabelle 5 sind die Mittelwerte für die 7 Familien aufgeführt, geordnet nach der 
Höhe des Beitrages der Aminosäuren zu Diskriminanz-Funktion. Wieder ist es die Amino
säure Isoleucin (ILE), die den höchsten Beitrag zur Gruppenunterscheidung liefert, gefolgt 
von Asparaginsäure (ASP). Fast alle Familien können signifikant voneinander durch die 
Diskriminanz-Funktion getrennt werden (F-Werte >2.5, DF = 12, 92, P <0.05). Eine Aus
nahme bildet die Trennung der Agaricaceae von den Boletaceae (F = 1.62) und den Cor
tinariaceae (F = 1.53). Die beste Gruppen-Trennung erfolgt zwischen den Familien der 
Boletaceae und Coprinaceae (F = 14.26, DF = 12.92, P <0.001). 

Die Lage der einzelnen Pilze und die Mittelwerte der Familien (A-F) im kanonischen 
Raum sind in der Abbildung 3 dargestellt. Auch aus dieser Abbildung wird die ausge
zeichnete Familien-Trennung zwischen C (Boletaceae) und E (Coprinaceae) deutlich. Die 
geringe Diskriminierbarkeit der Familie A (Agaricaceae) von den anderen Gruppen zeigt 
sich in der verstreuten Lage der Elemente im kanonischen Raum. Sie ist auch in den zum 
Vergleich durch Clusteranalyse erhaltenen Verwandschaftsbeziehungen (als Dendrogramm 
in Abb. 4) erkennbar: Während die Klassifizierung die Ebene der Ordnungen auch hier 
weitgehend korrekt wiedergibt, reichen die relativen Aminosäurekonzentrationen zu einer 
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Unterscheidung auf der Ebene der Familien nur noch bedingt aus; Schwankungen in der 
Zusammensetzung können dazu führen, daß selbst Proben derselben Spezies unterschied
lich zugeordnet werden. 

Profilvergleich 

In der Abbildung 5 sind die Profile über die trennenden Aminosäuren für Boletales und 
Agaricales dargestellt. Zwischen den beiden Verläufen besteht eine hohe Korrelation. Al
lein die Höhe der Ausprägung der Aminosäuren in den verschiedenen Arten differenziert 
zwischen den Ordnungen, der Verlauf ist jedoch sehr ähnlich. Große Unterschiede in der 
Konzentration bestehen hinsichtlich GABA, LEU und THR; beiden Ordnungen gemein
sam sind hohe Mittelwerte im Seringehalt. 

In der Abbildung 6 werden die Profile für die 7 verschiedenen Familien dargestellt. Dabei 
ergibt sich ein überraschender Befund: Im ersten Teil der Auftragung (von ILE bis THR) 
lassen sich deutlich unterschiedliche Verläufe zwischen den Familien aufzeigen. Hier un
terscheidet sich z. B. der Verlauf bei den Tricholomatac-eae eindeutig vom Verlauf bei den 
Paxillaceae. Dagegen besitzt im zweiten Teil (von GLU bis PHE) bei gleichbleibendem 
Trend allein die Höhe der Konzentration die entscheidende diskriminative Funktion. 

Vergleicht man die eingelaufenen Variablen aus den beiden Diskriminanz-Funktion (auf 
der Ebene von Ordnungen bzw. Familien) miteinander, so stellt man fest, daß die Amino
säuren L YS, GLU, PRO, Arg, TYR und GLY ausschließlich in der Familien-Trennung 
auftreten. Deshalb erscheinen sie besonders für die Differenzierungsfähigkeit auf dieser 
Ebene bedeutsam. 

Zusammenf~ung und Ausblick 

Durch geeignete mathematische Methoden, wie z. B. Diskriminanzanalyse können aus 
Aminosäuremustem chemotaxonomische Informationen gewonnen werden. Bei höheren 
Pilzen beträgt die Zuordnungssicherheit auf der Ebene der Gattungen 90 %. Auf der Klas
sifizierungsebene der Familien nimmt die Zuordnungsgenauigkeit erwartungsgemäß etwas 
ab (73 %): Wegen der größeren Ähnlichkeit der Pilze ist folgerichtig auch die Trennung 
unschärfer. Die gefundenen korrekten Zuordnungen auf beiden untersuchten Ebenen (Ord
nung, Familie) liegen weit über der jeweiligen a priori Wahrscheinlichkeit. Die Klassifi
zierungsraten können sicherlich noch gesteigert werden, wenn einerseits die Beschaffen
heit des Pilzmaterials hinsichtlich Alter und Lagerung standardisiert, sowie andererseits 
die Validität der Kennwerte durch Medianbildung aus einer größeren Anzahl Stichproben 
weiter erhöht wird. 

Damit ist ein neues chemotaxonomisches Kriterium gefunden, das möglicherweise für die 
Systematik der Basidiomyceten von Interesse ist und daher weiter untersucht werden 
sollte. 

Die vorgelegten oder neu zu erstellende Profile auf der Ebene der Familien können zukünf
tig Entscheidungshilfen bei der Überprüfung strittiger taxonomischer Einordnungen sein. 

Eine einfache erste Auswertung der Aminosäureanalyse eines Pilzes auf der Ebene der 
Familien kann z. B. so erfolgen: Von dem Chrornatogramrn werden die Integrale der 23 
Aminosäuresignale (Abb. 1) zunächst normiert (Gesamtintegral = 1). Die Mittelwerte der 
trennenden Aminosäuren werden sodann wie in Abbildung 6 aufgetragen, woraus sich im 
Idealfall anhand eines weitgehend ähnlichen Kurvenverlaufs die Zuordnung zu einer der 
Familien ergibt. Alternativ hierzu kann durch erneute Diskriminanzanalyse diese lnforma-
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tion auch mathematisch gewonnen werden. Da möglicherweise Familien, die in Abbildung 
6 noch nicht berücksichtigt sind, nur durch andere Aminosäuren voneinander getrennt 
werden, ist in diesem Fall eine erneute Diskriminanzanalyse unumgänglich (für die wir die 
Datensätze aus der vorliegenden Untersuchung gerne zur Verfügung stellen). Dabei kann 
nicht nur ein neues Profil im Sinne von Abbildung 6 erstellt, sondern auch die (mathemati
sche) Familien-Zuordnung eines Individuums direkt aus den Ergebnissen der Analyse ab
gelesen werden. Ob der Profilvergleich von Aminosäuren in höheren Pilzen zur Unter
scheidung auch bei den anderen Ordnungen (Polyporales, Russulales etc.) dienen kann, 
bedarf ebenfalls weiterer Untersuchungen, die wir hiermit ausdrücklich anregen wollen. 

Frau M. Praetor (Max-Planck-Institut für Experimentelle Medizin, Göttingen) danken wir 
für die Aufnahme der Aminosäuren-Chromatogramme und der Deutschen Gesellschaft für 
Mykologie (insbes. Frau F. Hettich, Freising) für zahlreiche Pilzproben. Diese Untersu
chung wurde durch ein Doktorandenstipendium des Landes Niedersachsen (Nr. 
213n112-5 an L. M .), sowie durch den Fonds der Chemischen Industrie und die Deutsche 
Forschungsgemeinschaft gefördert. 
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Abb. 1: Aminosäureprofil von Coprinus atramentarius. Gestrichelte Peaks kennzeichnen die Lage weiterer, in 
anderen Pilzen gefundener Aminosäuren, die in die Berechnungen mit eingingen. 
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Xer.chr. AC 106 
Xer . sub. AC 110 
Xer.bad. AC 105 
Xer.sub. AC 108 
Bo1.lur. AC 26 
Cli.hyd. B D 37 

l 
Sui .pla. AC 99 
Cli.geo. B D 32 
Cop.pli. BE 57 
Pan.sJii. BE 76 
Cop.can. BE 47 
Psa.can. BE 84 
Cop.lag. BE 49 

Abb. 4: Ergebnis der Clusteranalyse über alle Aminosäuren, dargestellt als Dendrograrnm. 
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Aga .cam. BA 2 
Pax.atr . AG 77 
Cop.mic. BE 51 
Cor .spe. BF 69 

~ Xer.bad. AC 104 
Cer .spe. BF 68 
SUi. .gre. AC 97 
Cop.aur. BE 45 
Cop.xan. BE 58 
Ama.mus . BB 5 
SUi.cal. AC 91 
Cop. atr. BE 43 
Cor . lim. BF 64 
Cor.lim. BF 65 
Aga . arv . BA 1 
SUi.pla. AC 101 
Cq,.aur. BE 44 
Psa.can. BE 83 
Cop. lag. BE 50 
Pan.foe. BE 75 
Cop.can. BE 48 
Ama.pha. B B 6 
Cer.ein. B F 63 
Cq,.mic. BE 53 
Cop.mic. BE 54 
Cli.gib. B D 35 
Bol.rad. AC 29 
SUi.cal. AC 92 
Bol.edu. AC 19 
Xer . sub. AC 109 
<:q,.pic . BE 56 
Cq,.can. BE 46 
Psa.hyd. BE 85 
Aga .mac. BA 3 
Cor.vio. B F 72 
Cli.geo. B D 33 
Cop.mic. BE 52 
Cer.spe. BF 67 
Cer.spe. BF 70 
Cor .ore. B F 66 
Ama . rub. BB 7 
Ama.spi. BB 8 
Cop.atr. BE 40 
Cop.atr. BE 41 
Cop.atr. BE 42 
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Mittelwert 

0,15 

0,1 

0 ,05 

- □ 
__ A_ I _ - □ . / v-.... ~ 

0 ........ -f----+---+---+----+-----'l"---+------illl---+---+-----+---' 

ILE PHE GABA SER ORN "COP" LEU 
lminosäure 

CYS 

· ·□ · Boletales ~ Agaricales 

ASP MET THR 

Abb. 5: Profile über die Mittelwerte der trennenden Aminosäuren in den Ordnungen Boletales (durchgezogene 
Linie) und Agaricales (gestrichelt), geordnet nach Diskriminationsfähigkeit. 

Mittelwert 

ILE ASP LYS LEU THR GLU MET PRO ARG TYR GLY PHE 
Aminosäure 

· · ◊· Paxillaceae ·· X- Boletaceae Agaricaceae -+- Arnanitaceae 

-'v'-- Cortinariaceae --e- Coprinaceae -,tE-- Tricholornatace ae 

Abb. 6: Profile über die Mittelwerte der trennenden Aminosäuren in den 7 untersuchten Familien, geordnet nach 
Diskriminationsfähigkeit. Ordn. Agaricales (Farn. Agaricaceae, Amanitaceae, Tricholomataceae, Coprinaceae, 
und Cortinariaceae): dünne Linien; Ordn. Boletales (Farn. Boletaceae und Paxillaceae): fett. 
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Tab. 1: x,y-Koordinaten, Ordnung (1. Buchstabe; A: Boletales, B: Agaricales) und Familie (2. Buchstabe; A: 
Agaricaceae, 8: Amanitaceae, C: Boletaceae, D: Tricholomataceae, E: Coprinaceae, F: Cortinariaceae, G: 
Paxillaceae) der untersuchten Pilze im kanonischen Raum (Abb. 3). 

NAME x/y-Koord. Ordn. fam. NAME x/y-Koord. Ordn. Fam. 

Boletus appendiculatus ~.80/~.63 B C Amanita muscaria +2. 39/+ 1. 53 AB 

Boletus appendiculatus ~.21/-0.68 B C Amanita phalloides +2. 79/-0. 13 AB 

Boletus badius +1.08/-1.26 B C Amanita rubescens +1.40/+l.32 AB 

Boletus badius -0.50/+0 . 21 ß C Amanita spissa +1.80/-tl.06 AB 

Boletus badius +0.57/-0.46 B C Clito...,rbe clavipes -1.29/+2.J© AD 

Boletus callicritus +1.10/-0.liS B C Clitocybe geotropa +0 .43/+l.57 AD 

Boletus cavipes ~.57/-1.22 B C C]itocybe geotropa +0.05/+2.U AD 

Boletus cavipes +1.71hl.39 B C Clitocybe geotropa 0.00/+1.69 AD 

Boletus chrysenteron +l. 73/-0.03 B C Clitocybe gibba -1. 68/+ 1.16 AD 

Boletus edulis +1.03/+l.20 B C Clitocybe gilva -0.26/+2.41 l-. D 

Boletus edulis +1.77/+0. 70 B C Clitocybe hydrata +0.59/-0.06 AD 

Boletus fechtnerii +1.39/+l.64 ß C Clitocybe rivulosa +l. 76/+1.24 AD 

Boletus fechtnerii +1.10/~.79 B C Clitocybe rivulosa -0. 47/+0.03 AD 

Boletus luridus -10.16/-0.66 ß C Coprinus atramentarius -J.38/+l.35 i, E 

Boletus luridus +0.63/+1.67 B C Coprinus atramentarius -4.04/~.19 A E 
Boletus luridus +1.42/~.28 B C Coprinus atramentarius - 3.00/+1.2,! A E 

Boletus luridus +3.16/+0.38 ß C Coprinus atra111entarius -3.59/-0.86 A E 

Boletus luridus +2.90/+1.08 B C Coprinus auricanus - 2. 16/+l.06 A E 

Boletus pulverulentus +2.39/-0.08 B C Coprinus auricallUS -2.24/+1.92 A E 

Boletus purpureus +1.21/+1.38 B C Coprinus c001atus -2. 19/-0.20 AE 

Boletus radians +2. 20/-0.17 B C Coprinus canatus -2.80/+l.09 A E 

Boletus rhodoxanthus +2.64/+l.89 BC Coprinus canatus -2.08/-0.34 A E 

Gyrooon lividus +1.93/-0.85 B C Coprinus lagopus -1. 56/+0. 64 A E 

Suillus aeruginascens -0.22/+1.10 B C Coprinus lagopus -1.26/+ß.56 A E 

Suillus callicritus +0.87/+1.47 B C Coprinus micaceus -3.44/+1.09 A E 

SUillus callicritus -1.28/+0.07 B C Coprinus micaceus -0.30/-1.01 A E 

Suillus callicritus ~.40/~.49 B C Coprinus micaceus -1.18/+0.29 A E 

Su:illus flavus +1. 76/-0.13 B C Coprinus micacc1.1s -0.87/+l.Jl A E 
Suillus granulatus -0.38/+ß.11 BC Coprinus picaceus -1.84/-1.25 A E 
Suillus granulatus +0.06/+0.37 B C Coprinus picaceus -2 .10/-1..B A E 
Suillus gn,villei -0.61/~.84 B C Coprinus plicatilis -1.67/+0.10 A E 
SUillus grevillei +0. 74/-1.13 ß C Coprinus xanthotrix -2.45/+1.02 A E 

Suillus grevillei -0.03/+0.65 B C Paneolus f0cnisecii -3 .65/-0. 57 A E 
Suillus placidus +l.33/+0. 79 ß C Paneolus sphinctrinus -1. 38/t{'J. 49 A E 
Suillus placidus +1.16/+0.98 B C Psathyrt:lla candolleana -2.10/+l.14 A E 
Suillus placidus +0.59/+l.38 B C Psathyn=lla candolleana -2.01/+0.b0 A l; 

Suillus plorans + 1. 39/+ 1. 29 B C Psathyrella hydrophila -2 .94/+0.65 A E 
Suillus tridentinus ··0.55/-0.80 ß C Psathyrel ta subatt·ata -2. 91/+0.42 A E 
Xeroccmus badius +2.22/-0.30 B C Psathyrella tephrophylla -0 .64/+1.11 A E 
Xerocanus badius +1.25/+0.17 B C Psathyrclla velutina -1.41/-1.21 A E 
Xerocanus chrysenteron +l.86/~. 79 B C Cortinarius anunalus -0.04/+l.21 A f 
Xerocanus chrysenteron +2.61/+0.81 B C Cortinarius arndll.atus +0.08/-2.58 A F 
Xeroccmus subtanentosus +2.56/+0. 79 B C Cortinarius cinnanuneus -2. 03/-0. 86 A F 
Xerocanus subtanentosus +2.10/➔ 0.50 B C Cortinarius ci nnarocm,;us -1.84/-1.40 A F 
Xerocanus subtanentosus +l.30/-0.36 B C Cortinari us cüU1arraoous -2.13/-2.20 A F 
Paxillus atrot:anentosus ➔ib. 96/--0. 08 B G Cortinarius limoneus ·0.01/-1.38 A r 
Paxillus involutus +2.86/-1. 72 B G Cortinarius lirnoneus -0.66/-2.59 A F 
Paxillus involutus +0.60/-1.22 B G Cortinarius orellanus -0.03/-1.ll9 A F 
Paxillus involutus -0.67/-0.34 BG Cort inarius speciosissimns -0.89/-4.42 A F 
Paxillus involutus +l.68/-1.54 B G Cortinarius spcciosissiJntlS +0.31/- 2. 77 A F 
Paxillus involutus ~.48/-4 .35 B G Cortinarius speciosissimus ~.11/-1.48 A F 
Agaricus arvensis +0.08/+0.12 AA Cortinarius speciosissimus -0.11/-J .11 A F 
Agaricus campestris +0.31/-1.75 A A Cortinarius violaceus +1.21/- 2.99 A F 
Agaricus macrosp:,rus t0. 25/-0.27 A A Cortinarins violaceus -0.8':,/ 0.00 A F 
Agaricus xanthooermus +0.26/-1.39 AA Corlinarius violaceus +1.42/-(U8 AF 
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Ordnunl! % korrekt 1 A 1 11 Ordnunl! % korrekt 1 A 1 B 

A 88.2 45 6 A 88.4 42 9 

n 91.5 5 54 B 84.7 9 50 

Miuclwert 90.0 Mittelwert 83.6 

Tab. 2a: Klassifizierungswahrscheinlichkeiten filr die korrekte Zuordnung von 110 Pilzproben aus 66 Species in 
die Ordnungen Boletales (A) und Agaricales (B). 2b. Ergebnisse nach Jackknife-Klassifikation (,,hold one out"). 

AMINOSÄURE A (Boletales) 1 B (Agaricales) 1 F-Statistik 1 Freiheits2rade 

IL E 0.02045 0.04050 38.409 1.00 108.00 

PHE 0.00986 0.02279 32.029 2.00 107.00 

GABA 0.09025 0.03665 25.135 3.00 106.00 

SER 0 .16356 0.12912 22.675 4 .00 105.00 

ORN 0.03485 0.02084 20.386 5.00 104.00 

COP 0.00203 0.00181 18.699 6.00 103.00 

LEU 0.02692 0.05542 17.031 7.00 102.00 

CYS 0.00022 0 15.650 8.00 101.00 

ASP 0.05885 0.05112 14.716 9.00 100.00 

MET 0.01590 0.01640 13.875 10.00 99.00 

THR 0.03672 0.05793 13 .032 11.00 98.00 

Arten: N= 51 59 

Tab. 3. Mittelwerte der trennenden Aminosäuren in den Ordnungen Boletales (A) und Agaricales (B), geordnet 
nach Diskriminationsfähigkeit (F-Statistik). 

hunilie % korrekt 1 J\ 1 B 1 C 1 D 1 E 1 F 1 (.i 

A 75 .0 3 () 1 0 0 () () 

B 75 .0 0 3 1 () () () () 

C 66.7 4 () 30 3 2 4 2 
1) 66.7 () 0 2 6 1 0 () 

E 88.9 1 0 0 () 24 2 () 

l' 66.7 1 () () 3 1 10 0 
(.i 66.7 () () 2 () () 0 4 

Millclwert 72.7 

hunilie % korrekt 1 A 1 B 1 C 1 1.) 1 E 1 F 1 c.; 
A 75 .0 3 0 1 0 () () () 

B 75.0 0 3 1 0 0 0 () 

C 62.2 4 () 28 4 2 4 3 
1) 55 .6 () () 2 5 1 1 () 

E 88.9 1 () () 0 24 1 1 

F 53 .3 2 () () 3 1 8 1 
( j 33.3 0 () 2 () 1 1 2 

Mittclwerl 66.4 

Tab. 4a. Klassifizierungswahrscheinlichkeiten fllr die korrekte Zuordnung von 110 untersuchten Pilzproben in 7 
Familien (A: Agaricaceae, 8: Amanitaceae, D: Tricholomataceae, E: Coprinaceae, F: Cortinariaceae = Ordn. 
Agaricales) und G: Paxillaceae, C: Boletaceae = Ordn. Boletales). 4b Ergebnisse nach Jackknife-Klassifikation. 
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