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L’uso dell’analisi degli isoenzimi  
per lo studio della dispersione  
di Sulcorebutia 
~ The use of isoenzyme  
analysis to study the dispersal  
of Sulcorebutia  
 



RIASSUNTO 

L ’analisi degli isoenzimi è stata utilizzata per 

confrontare le strette parentele tra 314 cactacee della 
Bolivia e dell'Argentina settentrionale, appartenenti 
principalmente al genere Sulcorebutia. L’analisi ha 
utilizzato l'elettroforesi, i codici a barre ottenuti sono 
stati analizzati mediante uno specifico programma 
computerizzato ideato dall'autore, e la similarità tra 
le piante è stata confrontata su una mappa dettagliata. 
I risultati sono stati valutati secondo un nuovo 
approccio che permette di evidenziare nuove 
informazioni sulla dispersione. Ad esempio 
Sulcorebutia e Gymnocalycium hanno la stessa 
filogenesi, ma non Sulcorebutia e Rebutia. Non vi è 
motivo di separare Sulcorebutia da Weingartia. 
[Questo studio è parte del programma Isoenzyme 
pro ject  2004 del  gruppo d i  lavoro 
Studiengemeinscbaft Südamerikaniscbe Kakteen 
(SSK), ed è stato finanziato dal libero Stato di 
Turingia, Germania.] 
 

I 

PERCHE USARE L’ANALISI 
DEGLI ISOENZIMI 

 
Chiunque studi il genere Sulcorebutia, dopo un certo 
periodo di tempo inizierà a scuotere la testa 
sconsolato. Si scopre che molte forme hanno poche 
differenze morfologiche e sono quasi impossibili da 
distinguere ad occhio, eppure molti specialisti le 
chiamano con nomi differenti. Altri hanno un 
atteggiamento più radicale, come David Hunt, che ha 
affermato (com. pers., 2000): "Sulcorebutia 
comprende solo poche specie, forse una sola, con 
molte facce." 
Poiché è a stento possibile distinguere queste piante 
in base ai caratteri morfologici, alcuni autori usano 
l'habitat come criterio principale per assegnare il 
nome scientifico. Sulcorebutia sembra essere un 
genere giovane dal punto di vista evolutivo, sicché ci 
si potrebbe aspettare che la sua dispersione sia simile 
a quella di una macchia d'olio sull’acqua; le piante di 
popolazioni vicine vengono chiamate con lo stesso 
nome, quelle più distanti sono considerate specie 
diverse. Waldeis e Konnert ([5]) hanno presentato 
analisi isoenzimatiche di Echinocereus sez. Wilcoxia, 
e applicando questa metodologia al genere 
Sulcorebutia, potrebbe essere possibile comprendere 
meglio il suo stato tassonomico. 
Il passaggio seguente è parafrasato da Waldeis e Konnert: 
L’informazione genetica di ogni organismo vivente, ed 
anche delle cactacee, è conservata nel genoma esistente 
nel nucleo della cellula. Questo genoma, acido 
desossiribonucleico o DNA, consiste di quattro blocchetti 
di basi nucleotidiche, che sono legate insieme e 
organizzate in doppie eliche. Segmenti di queste eliche 
contengono informazioni che vengono utilizzate  
nel  controllo  di  tutte  le  sintesi  chimiche  fisiologi- 

SUMMARY 

I soenzyme analysis was used to compare close 

relationships of 314 cacti from Bolivia and 
Northern Argentina, mostly the genus Sulcorebu-
tia. The analysis utilized electrophoresis, and the 
barcodes obtained were examined by a special 
computer program written by the author, and 
plant similarities were compared on a detailed 
map. Results were evaluated by a new approach 
by which new insights can be obtained about dis-
persal. For example Sulcorebutia and Gymno-
calycium have the same phylogeny, but not Sul-
corebutia and Rebutia. There is no reason to 
separate Sulcorebutia from Weingartia. [This 
study is part of the Isoenzyme project 2004 of the 
working party Studiengemeinschaft Sü-
damerikanische Kakteen (SSK) and was spon-
sored financially by the Free State of Thüringen, 
Germany. ] 
 
 

THE CAUSE TO USE 
ISOENZYME ANALYSIS 

 
Everyone who studies the genus Sulcorebutia will , 
after a period of time, dejectedly shake his head. One 
finds that many forms appear to have few morpho-
logical differences and are nearly impossible to dif-
ferentiate by eye, but many specialists call them by 
different names. Others take a more radical view like 
Dr David Hunt, who said (pers. comm., 2000): 
"Sulcorebutia contains only a few species, perhaps 
only one, with many faces." 
Because it is hardly possible to differentiate these 
plants by their morphological characters, some au-
thors use habitat as the main way to name them sci-
entifically. Sulcorebutia appears to be an evolution-
arily young genus, so one might expect their disper-
sal to be similar to an oil stain on water; plants from 
nearby populations are called the same species, those 
further apart are viewed as different species. Waldeis 
and Konnert ([5]) reported on the Isoenzyme analysis 
of Echinocereus section Wilcoxia, and employing 
this technique to the genus Sulcorebutia, one might 
better understand its taxonomic status. 
The following is paraphrased from Waldeis 
and Konnert: The genetic information of 
every living organism, and cacti as well, is 
stored in the genotype that exists in the nu-
cleus of the cell. This genotype, Deoxyribonu-
cleic acid or DNA, consists of four building 
blocks of nucleotide bases, which are bonded 
together, and arranged in preordained dou-
ble-stranded helices. Segments of these helix 
strands contain information that is used in the 
control of all physiological chemical synthe-
ses  or  in  the  expression  of  phenotypes. A 
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che o nell'espressione dei fenotipi. Un minuscolo 
segmento di DNA viene detto gene, e il punto 
dell'elica ove è situato il gene viene detto locus. 
Gli enzimi sono importanti proteine che mediano 
l'attività metabolica. Sono dei catalizzatori e mediano 
le reazioni chimiche. Gli enzimi vengono sintetizzati 
nelle cellule, e sono formati da lunghe catene di 
aminoacidi legati fra loro, e la loro precisa 
formazione è determinata dal DNA del nucleo della 
cellula. Quindi, la sequenza dei diversi aminoacidi 
che formano l'enzima ha una relazione diretta con la 
sequenza di basi su specifici segmenti di DNA - i 
geni. Cosi è possibile determinare la diversa 
composizione dei geni dalla differente composizione 
degli enzimi. Pertanto gli enzimi possono essere 
utilizzati come "marcatori" dei geni, e in questo 
contesto, ci si riferisce agli enzimi come "marcatori 
genici". 
La metodologia dell' 'Analisi isoenzimatica" si basa 
su questa relazione diretta tra la sequenza di basi 
nucleotidiche sul filamento di DNA che forma il 
gene, e la sequenza di aminoacidi nell'enzima stesso. 
Se tra organismi individuali esistono differenze nella 
sequenza di diverse basi in un determinato locus, 
allora ci saranno anche varianti di certi enzimi 
sintetizzati nelle cellute, e queste vengono chiamate 
isoenzimi, poiché svolgono un ruolo simile nel 
metabolismo. Queste diverse varianti genotipiche 
possono essere esaminate mediante l"Analisi 
isoenzimatica". 
 
Inizialmente, fu un gruppo di seri appassionati a 
fondare questo tipo di studio basato sull'analisi degli 
isoenzimi, e successivamente questi stessi individui 
fondarono i l  "Studiengemeinschaft Sü-
damerikanische Kakteen (SSK = Gruppo di Studio 
per le Cactacee del Sud America)." Questo progetto 
sugli isoenzimi è stato sponsorizzato dallo Stato 
Libero di Thüringen, Germania. 
Sulla base di questo studio preliminare occorre 
considerare che: 
 
a. L’analisi isoenzimatica viene utilizzata per con-
frontare parentele strette. 
b. Tali analisi non possono essere utilizzate per 
distinguere le specie una dall'altra, perché le 
somiglianze tra membri di specie diverse possono 
essere più forti che tra membri di una stessa 
popolazione. 
c. Se si proiettano le connessioni tra due piante con 
forti similarità su una mappa, queste si trovano 
principalmente lungo le vatli. 
 

IL PROCEDIMENTO 
 
Nel marzo 2004 lo studio ha avuto inizio con 
lo scopo di investigare la dispersione di 
Sulcorebutia, nonché alcuni altri generi di 
piante possibilmente imparentati (Aylostera, 
Digitorebutia, Rebutia, Lobivia, Weingartia, 
Gymnocalycium e Cintia), ed ha incluso 
an ch e  2 7  p i an t e  e t i ch e t t a t e  co me 
Sulcorebutia steinbachii. 314 piante (Tabella 
1), in tre Serie (gruppi o partite di piante 
esaminati in tre momenti diversi) sono state 

very tiny segment of the DNA is called a gene, and 
the location of the strand where the gene is situated is 
called a locus.  
 Enzymes are important proteins that mediate 
metabolic activity.  They resemble catalysts and 
mediate chemical reactions.  Enzymes are 
synthesized in cells, and they are composed of long 
strands of amino acids bonded together, and their 
exact formation is dictated by the DNA of the cell 
nucleus.  Thus, the sequence of the different amino 
acids forming the enzyme has an unambiguous 
relationship to the sequence of the bases on specific 
segments of DNA—the genes.  So, it is possible to 
determine different compositions of genes by 
different compositions of enzymes.  Therefore, 
enzymes can be used as “markers” of genes, and in 
this context, enzymes are referred to as “gene 
markers”. 
The methodology of “Isoenzyme Analysis” is 
founded on this direct relationship between the 
sequence of the nucleotide bases on a strand of DNA 
within the genes, and the sequence of amino acids in 
the enzymes per se.  If there exists differences in the 
sequence of different bases at a certain locus between 
individual organisms, then there will also be variants 
of certain enzymes synthesized within the cells, and 
these are called isoenzymes, which play similar roles 
in metabolism.  These different genotype variants 
can be examined by “Isoenzyme Analysis”. 
 
Initially, a group of serious hobbyists funded such a 
study based upon isoenzyme analyses, and later, 
these same individuals founded the 
“Studiengemeinschaft Südamerikanische Kakteen 
(SSK = South American Cacti Study Group).” This 
isoenzyme project was sponsored by the Free State 
of Thüringen, Germany. 
From this preliminary study, one would have to 
consider: 
 
 
a. Isoenzyme analysis is used to compare close 
relationships. 
b. Such analysis cannot be used to distinguish species 
from each other, because similarities between 
members of different species can be stronger than 
between members of the same population.  
c. If connections between two plants with strong 
similarities are projected on a map, one finds them 
mostly through valleys.  
 
 
 

THE PROCESS 
 
In March, 2004, the study began with the 
purpose of investigating the dispersal of 
Sulcorebutia, and included a few other genera 
of plants that were possibly related 
(Aylostera, Digitorebutia, Rebutia, Lobivia, 
Weingartia, Gymnocalycium, and Cintia), and 
also included were 27 plants that were labeled 
as Sulcorebutia steinbachii. 314 plants (Table 
1), in three Series, separate groups or batches 
of  plants  examined  at  three  different 
 



times, were analyzed by Dr Monika Konnert 
(Bayerische Landesanstalt für Forstliche Saat-und 
Pflanzenzucht, Forstamtsplatz 1, D-88317, 
Teissendorf, Germany).  
 
The analytical technique used was electrophoresis 
and from these results, Dr Konnert converted the 
resulting “zymograms” into barcodes, which 
become the basis to determine the alleles for a 
specific locus. Finally the alleles are indicated by 
numbers (Fig. 2). If a plant is homozygous at a 
specific locus generally one spot is observed. In 
this case, the results are two times the same 
number (same allele, ie., 22; = allele 2 and allele 
2). If the plant is heterozygous at a specific locus, 
then  the  results will  be,  for  example,  25 
 

Nome Simbolo Serie 1 
23 Piante 

Serie 2 
71 Piante 

Serie 3 
220 Piante 

Name Symbol Series 1 
23 plants 

Series 2 
71 plants 

Series 3 
220 plants 
 

 
Malatodeidrogenasi 
~ Malatedehydrogenase 
 

 
MDH * 

 
X 

 
X 

 
X 

Isocitratodeidrogenasi 
~ Isocitratedehydrogenase 
 

IDH X X X 

Fosfoglucomutasi 
~ Phosphoglucomutase 
 

PGM X X X 

Fosfoglucoisomerasi 
~ Phosphoglucoisomerase 
 

PGI ** - - - 

Fosfoenolpiruvato decarbossilasi 
~ Phosphoenolpyruvate 
decarboxylase 
 

PEPCA X X X 

Esterasi fluorescente 
~ Fluorescent Esterase 
 

FEST X X X 

Menadione reduttasi 
~ Menedionreductase 
 

MNR X X X 

Shikimato deidrogenasi 
~ Shikimatedehydogenase 
 

SKDG X X X 

Glutammato deidrogenasi 
~ Glutamatedehydrogenase 
 

GDH X X X 

Leucinamminopeptidasi 
~ Leucineaminopeptidase 
 

LAP X X X 

Glutammato-ossalacetato 
transaminasi 
~ Glutamate-oxaloacetate 
transaminase 

GOT - - X 

 

 

TABELLA 1. I SISTEMI DI ISOENZIMI ANALIZZATI 
~ TABLE 1. THE ISOENZYME SYSTEMS THAT WERE ANALYZED  

* E’ stata utilizzata solo la MDH-A; la MDH-B non poteva essere usata per determinare loci. 
* Only MDH-A was utulized; MDH-B could not be used to determine loci. 
 
** Questo complesso non poteva essere utilizzato per determinare loci. 
** This complex could not be used to determine loci. 
 

analizzate dalla Dr. Monika Konnert (Bayerische 
Landesanstalt für Forstliche Saat-und Pflanzenzucht, 
Forstamtsplatz 1, D-88317, Teissendorf, Germania). 
 
La tecnica analitica utilizzata è stata l’elettroforesi, e 
da questi risultati la Dr. Konnert ha convertito gli 
“zimogrammi” risultanti in codici a barre, che sono 
diventati la base per determinare gli alleli per un lo-
cus specifico. Infine gli alleli sono stati indicati con 
numeri (Fig. 2). Se una pianta presenta omozigosi 
per un locus specifico, in genere si osserva una sola 
macchia. In questo caso, il risultato è due volte lo 
stesso numero (stesso allele, ad es. 22 = allele 2 e 
allele 2). Se la pianta presenta eterozigosi per un lo-
cus specifico, allora il risultato sarà, ad 
 



esempio, 25 (= allele 2 e allele 5). Nello zimogramma, 
compaiono due o più linee in funzione della struttura 
quaternaria degli enzimi. Ogni enzima è controllato da 
uno o più loci genici del DNA nucleare. Se è stato 
considerato più di un locus, i loci sono stati indicati da 
lettere, ad esempio A, B ecc. In questo studio, questo è 
stato il caso per i sistemi enzimatici PGM e GOT 
(Tabella 1). La Dr. Konnert ha fornito zimogrammi 
oltre che un elenco dei loci. Ha scelto di analizzare 
"sistemi enzimatici conservativi". Questi enzimi 
daranno sempre lo stesso risultato nell'analisi, 
indipendentemente da stadio di sviluppo della pianta, 
momento di raccolta del campione o condizioni di 
crescita. Poiché la valutazione finale è basata su 
singole piante, tutte le connessioni menzionate 
daranno soltanto una relazione con questa pianta e non 
con una intera popolazione. Ma, naturalmente, questo 
permette solo delle inferenze. E inoltre, bisogna tenere 
presente che gli isoenzimi mostrano solo una piccola 
parte dell'intero genoma. 
 

VALUTAZIONE DEI RISULTATI  
 
Uabbreviazione UPGMA sta per 'Unweighted Pair 
Group Method with Arithmetic Mean'. Si tratta di un 
metodo semplice per calcolare le similarità in 
un'analisi dei cluster; è usato anche per simulare la 
filogenesi. I caratteri di un certo numero di individui 
vengono determinati e poi confrontati nu-
mericamente. In questo modo, metà di una matrice è 
riempita di numeri; ora, si può calcolare la filogenesi 
e visualizzarla mediante un cladogramma. In questo 
studio, ogni pianta è stata confrontata con tutte le 
altre piante per alleli simili. I risultati sono stati 
espressi in percentuali. Ogni sistema enzimatico ha 
due alleli; se il sistema enzimatico è omozigote, 
l’allele viene menzionato due volte. Ad ogni sistema 
enzimatico viene dato peso 2. I sistemi PGM e GOT 
consistono entrambi di due parti: A e B. Ad ogni 
parte viene assegnato peso 1, così che l’intero 
sistema enzimatico ha nuovamente peso 2. 
 
 

DEVIAZIONE NELLE 
SOMIGLIANZE ALL’INTERNO DI 

UNA SPECIE 
 
Per esaminare il significato delle percentuali generate 
dallo studio degli isoenzimi, diversi cloni della stessa 
specie, Sulcorebutia steinbachii, sono stati confrontati 
tra loro (Tabella 2). Ad ogni pianta è stato assegnato un 
codice univoco composto da: P (= popolazione); due 
cifre dalla coordinata orizzontale; due cifre dalla 
coordinata verticale; una lettera (A, B, o C). Ad esempio, 
Sulcorebutia krugerae dalla località tipo ha ricevuto il 
codice P0803A; una popolazione di S. steinbachii ha 
ricevuto il codice P0803C (Fig. 1). Se il numero della 
coordinata era superiore a 100, veniva usato "XX". La 
mia impressione era che il clone P0803D fosse la pianta 
più rappresentativa di questa specie. Non c’è motivo di 
dubitare che tutte queste piante (Tabella 2) non siano S. 
steinbachii. Ma è ovvio che queste percentuali non pos- 

(= allele 2 and allele 5). In the zymogram, two or 
more lines appear in function of the quaternary 
structure of the enzymes. Every enzyme is controlled 
by one or more gene loci at the nuclear DNA. If 
more than one locus was considered, the loci were 
designated by letters, for example A, B etc. In this 
study, this was the case for the enzyme systems PGM 
and GOT (Table 1) For consideration, Dr Konnert 
provided zymograms as well as a list of the loci. She 
chose “conservative enzyme systems” to analyze. 
These enzymes will always give the same results in 
the analysis, irrespective of the stage of development 
of the plant, the time of sample collection or the 
growing conditions. Because the final evaluation is 
based on single plants, all connections mentioned 
will only give a relationship with this plant instead of 
to an entire population. But, of course, this will only 
give inferences. And, one has to realize that 
isoenzymes only show a small part of the entire 
genome. 
 

EVALUATION OF THE RESULTS 
 
The abbreviation, UPGMA, means “Unweighted Pair 
Group Method with Arithmetic Mean.” This is a 
simple method to calculate similarities in a cluster 
analysis; it is also used to simulate phylogeny. 
Characters of a certain number of individuals are 
determined and then compared numerically. In this 
way, half of a matrix is filled with numbers; now, 
phylogeny can be calculated and shown by a 
cladogram. In this study, every plant was compared 
with all other plants on similar alleles. The results 
were expressed in percentages. Every enzyme system 
has two alleles; if the enzyme system is homozygous, 
the allele is mentioned twice. Every enzyme system 
is given the weighting of 2. The systems PGM and 
GOT both consist of two parts: A and B. Every part 
gets a weighting of 1, so that the whole enzyme 
system again gets the weighting of 2. 
 
 
 

DEVIATION IN SIMILARITIES 
WITHIN A SPECIES 

 
 

In order to examine the meaning of the percentages 
generated by the isoenzyme study, different clones of the 
same species, Sulcorebutia steinbachii, were compared 
with each other (Table 2). Each plant was assigned a 
unique code composed of: P (= population); two 
numbers from the horizontal coordinate; two numbers 
from the vertical coordinate; a letter (A, B, or C). For 
example, Sulcorebutia krugerae from the type locality 
got code P0803A; a population of S. steinbachii got code 
P0803C (Fig. 6). If the number of the coordinate was 
over 100, “XX” was used. It was my impression that 
clone P0803D was the most representative plant of this 
species. There is no reason to doubt that all of these 
plants (Table 2) are not S. steinbachii. But, it is obvious 
that these percentages themselves cannot be used to 
distinguish if two different plants belong to the same 



 

 

Fig. 1 
La mappa usata  
per analizzare distanze  
e località in questo studio 
~ The map used in analyzing 
distance and location  

in this research. 

TABELLA 2. DIFFERENTI CLONI DI SULCOREBUTIA STEINBACHII CONFRONTATI CON S. STEINBACHII 
(P0803D) PER LA PERCENTUALE DI SIMILARITÀ SECONDO L ’ANALISI ISOENZIMATICA 

~ TABLE 2. DIFFERENT CLONES OF SULCOREBUTIA STEINBACHII WHEN COMPARED TO S. STEINBACHII 
(P0803D) BY PERCENT OF SIMILARITY WHEN ANALYZED BY ISOENZEYME STUDIES 

 Codice 
~ 

Code 

% Codice 
~ 

Code 

% Codice 
~ 

Code 

% Codice 
~ 

Code 

% 

 
P0803D 

 
P0803E 

 
P0703A 

 
P0803C 

 
P0903A 

 
P0903B1 

 
P0703D 

 

 
100 

 
97 

 
95 

 
90 

 
90 

 
80 

 
77 

 
P1003B4 

 
P0904C 

 
P1003A 

 
P1004C 

 
P903B2 

 
P0902A 

 
P1003D 

 

 
77 

 
77 

 
72 

 
72 

 
72 

 
70 

 
70 

 
P1003B1 

 
P1003C3 

 
P1003C5 

 
P1003B6 

 
P1003C4 

 
P1003B3 

 
P1003C6 

 

 
69 

 
69 

 
69 

 
67 

 
67 

 
65 

 
65 

 
P1003B5 

 
P1003C1 

 
P1003B2 

 
P1003C2 

 
P1003C7 

 
P1003E 

 

 
62 

 
62 

 
60 

 
57 

 
57 

 
51 



sono essere utilizzate per distinguere se due diverse 
piante appartengano alla stessa specie poiché, ad 
esempio, S. steinbachii P1003B3 ha una similarità 
dell'80% con Gymnocalycium rauschii P79XXA. Non 
vedo ragioni per dubitare di una divisione normale 
delle piante con questi caratteri. Con P0803D come 
norma, la percentuale media è 72,6%, e la deviazione 
standard è 12,37%. Così utilizzando S. steinbacbii, si 
trova in questo studio che l'84% delle piante 
differiscono meno del 40% dal P0803D selezionato 
(Fig. 3). 
Nei cladogrammi UPGMA, a volte piante di una stessa 
popolazione si trovano in cluster diversi. Ciò non è 
spettacolare perché deviazioni accettabili nelle mutue 
relazioni possono arrivare al 40%. Questo risultato si 
applica anche a piante con lo stesso nome, ma di 
popolazioni diverse? Qui si incontra un grosso problema. 
Se una specie è stata descritta, si è portati ad accettare che 
piante appartenenti alla popolazione dell'olotipo siano 
della stessa specie. Ma che si fa se si trova una 
popolazione della quale nessuna pianta è stata descritta? 
Spesso si sente il bisogno di assegnare un nome a tali 
piante. Serve un sistema di riferimento, e questo appare 
piuttosto inadeguato. Spesso non si è abbastanza 
competenti per ottenere un'impressione dalla diagnosi 
dell'olotipo. Quindi, Punico carattere obiettivo che resta è 
l’habitat, e ciò può portare a conseguenze non realistiche. 
Questa è la ragione per cui l’autore ha allora creato un 
database con caratteri morfologici, che più tardi è 
culminato nell'ideazione del programma per computer 
SulcoMania ([4]). Quindi, i riferimenti usati in questo 
studio contengono le descrizioni originali delle piante, gli 
habitat e i dati morfologici da 4. Diverse piante 
selezionate  per  l'analisi  avevano  solo  i  dati  di  ha- 
 

species because S. steinbachii P1003B3, for example, 
is 80% similar to Gymnocalycium rauschii P79XXA. 
I cannot find a reason to doubt a normal division of 
the plants with these characters. With P0803D as a 
norm, the average percentage is 72.6%, and the stan-
dard deviation is 12.37%. So, one finds in this study 
utilizing S. steinbachii, that 84% of the plants differ 
less than 40% from the selected P0803D (Fig. 3). 
In the UPGMA cladograms, sometimes plants from 
the same population will be found in different clus-
ters. This is not spectacular because acceptable devia-
tions in relation to each other may be up to 40%. 
Does this result apply as well for plants with the same 
names, but from different populations? Here one finds 
a huge problem. If a species has been described, one 
would accept plants belonging to the population of 
the holotype as being the same species. So, what does 
one do if a population is found from which no plant 
was described? One often feels the need to give such 
plants a name. Now one needs a frame of reference, 
and this appears to be rather inadequate. Often one is 
not competent to obtain an impression from the diag-
nosis of the holotype. Therefore, the habitat is left as 
the only objective character, and this may lead to un-
realistic consequences. At the time, this was the rea-
son for the author to create a database with morpho-
logical characters which later culminated in the devel-
opment of the computer program, SulcoMania ([4]).  
Therefore, the references to use in this study  
contain the original plant diagnoses, habitats,  
and morphological data from SulcoMania ([4]).  
Several plants selected to be analyzed only had the 
habitat data, and  more  or  less,  a  representa- 
  

Fig. 2 
In basso, 
zimogramma; 
nel mezzo I codici 
a barre; in alto 
la tabella degli alleli 
~ at the bottom,  
zymogram ; in the  
middle the barcodes 
and at the top table 
of alleles. 

Fig. 3 
Sezioni in una divisione normale 
(a = media ; SD = deviazione standard) 
~ Sections in a normal division 
(a = average; SD = standard deviation). 



tive photo; we can assume 24 of 251 selected sul-
corebutias to be isotypes of described species. In 
some cases, plants got a “possible name,” otherwise 
they were designated as a “species.” Often names 
are given intuitively. 
 
 

HOW TO INTERPRET  
UNEXPECTED COMBINATIONS 

 
Sometimes a supposed UPGMA relationship is not 
obvious (Fig 4). But, if one finds it repeated in the 
same cluster, it cannot be rejected. The following 
examples may explain this. Sulcorebutia sp. 
(Sacani) (Fig 5) appeared twice in one cluster with 
two weingartias. This shows that it is not a mere 
coincidence. Of course both plants may deviate 
over 40% (Fig 3). The chance that these two plants 
both are part of the 16% zone is only 2.5%.  
The same thing can be said for the two weingartias. 
In the sub-cladograms (Fig 6), two groups of plants 
appear which do not exactly belong to the same 
populations. S. cylindrica (P1208A) and S. cylin-
drica (P1208B) will be strongly related which is 
confirmed by morphological and habitat data. They 
are connected to plants from Totora, Bolivia, be-
cause of their similarity in isoenzymes. Because of 
the recurrence of data, one has to accept a relation-
ship among S. cylindrica (P1208A), S. totorensis 
(P1405C), S. species (Totora-Omereque, P1506B), 
S. cylindrica (P1208B), and S. totorensis (P1506D) 
(Fig 7). Most interesting is the position of S. 
frankiana (P1313D) (fig 8). In the whole cluster of 
the above mentioned plants, we also find S. 
frankiana (P1413B) and S. frankiana (P1313C). 
Dealing this way with the cladograms, for the most 
part, the results are acceptable. Employing the 
overall cladograms, one sees that plants from 
longer distances can be related more strongly than 
those from nearby populations. It is clear that Sul-
corebutia did not disperse like an oil stain on water. 

bitat e una foto più o meno rappresentativa; possiamo 
assumere che 24 delle 251 sulcorebutie selezionate 
siano isotipi delle specie descritte. In alcuni casi, le 
piante hanno ricevuto un "nome possibile", altrimenti 
sono state designate come “specie”. Spesso i nomi 
hanno un carattere 'intuitivo'. 
 

COME INTERPRETARE 
COMBINAZIONI INASPETTATE 

 
A volte una supposta relazione UPGMA non è ovvia 
(Fig. 4). Ma se la si trova ripetuta nello stesso cluster, 
non può essere rigettata. Gli esempi seguenti possono 
spiegare la situazione. Sulcorebutia sp. (Sacani) (Fig. 
5) è comparsa due volte in un cluster con due 
weingartie. Ciò dimostra che non è una mera 
coincidenza. Naturalmente entrambe le piante 
possono avere una deviazione superiore al 40% (Fig. 
3). La possibilità che queste due piante siano 
entrambe parte della zona del 16% è solo del 2,5%. 
La stessa cosa può essere detta per le due weingartie. 
Nei sub-cladogrammi (Fig. 6) compaiono due gruppi 
di piante che non appartengono esattamente alle 
stesse popolazioni. S. cylindrica (P1208A) e S. 
cylindrica (P 12081B) saranno strettamente impa-
rentate, come confermato dai dati inorfologici e re-
lativi all'habitat. Sono correlate a piante da Totora, 
Bolivia, per la similarità degli isoenzimi. A causa 
della ricorrenza dei dati, bisogna accettare una re-
lazione tra S. cylindrica (P 1208A), S. totorensis 
(P1405C), S. spec. Totora-Omereque (P1506B), S. 
cylindrica (P1208B), e S. totorensis (P1506D) (Fig. 
7). La posizione più interessante è quella di S.
frankiana (P1313D) (Fig. 8). Nell'intero cluster delle 
piante sopra menzionate, troviamo anche S. frankíana 
(P1413B) e S. frankíana (P1313C).Trattando i 
cladogrammi in questo modo, per la rnaggior parte i 
risultati sono accettabili. Ultilizzando i cladogrammi 
completi, si vede che tra piante a maggiore distanza 
reciproca si possono stabilire relazioni più forti che 
tra quelle di popolazioni vicine. È chiaro che 
Sulcorebutía non si è dispersa come una macchia 
d'olio sull'acqua. 

Fig. 4 
Sotto a sinistra ~ 
Below left: 
In un cluster del 
cladogramma 
completo vi sono 
due cloni di 
Sulcorebutia sp. 
da Sacaní insieme 
a due weingartie 
~ In one cluster 
of the overall 
cladogram are 
two clones of 
Sulcorebutia sp. 
from Sacaní  
together with  
two weingartias. 
 
Fig. 5 
Sotto a destra ~ 
Below right : 
Sulcorebutia 

sp. Sacaní  
P0808A1 



RESULTS AND CONCLUSIONS 
 

Of the 314 selected study plants, Sulcorebutia sp. 
(Quiroga, P1510B) (Fig. 9) has the most connections 
with at least 60% similarities with plants from habi-
tats through the entire Sulcorebutia area (Table 3). 
Therefore, one can suspect the origin of Sulcorebutia 
to be in the area of Quiroga (Fig. 1). 
It is not entirely correct to look for a plant with as 
many connections as possible to other plants, be- 
 

RISULTATI E CONCLUSIONI 
 
Delle 314 piante selezionate, Sulcorebutia sp. 
Quiroga (P1510B) (Fig. 9) ha il maggior numero di 
connessioni con almeno il 60% di similarità con 
piante provenienti da habitat sparsi su tutta l'area di 
distribuzione di Sulcorebutia (Tabella 3). Quindi, si 
può sospettare che l'origine di Sulcorebutía sia 
nell'area di Quiroga (Fig. 1). 
Non è del tutto corretto cercare una pianta con il 
maggior numero di connessioni possibili con altre 
 

Fig. 6 
Sulcorebutia cylindrica da diversi habitat e S. totorensis  
da diversi habitat si trovano in un cluster del cladogramma.  
Anche Sulcorebutia frankiana mostra una relazione 
interessante.  
~ In one cluster of the overall cladogram  
is Sulcorebutia cylindrica from different habitats  
and S. totorensis from different habitats. Sulcorebutia 
frankiana also occupies an interesting relationship. 

A sinistra ~ 
Left : 
Fig. 7 

Sulcorebutia 

totorensis 

P1506D 
 
 

A destra ~ 
Right : 
Fig. 8 

Sulcorebutia 

frankiana 

P1313D 



piante, poiché in tal caso le località di S. steinbachií 
sarebbero sopravvalutate. Inoltre, non si possono 
cercare le piante con gli alleli maggiormente 
presenti, perché nella Serie 3 sono stati analizzati due 
sistemi enzimatici in più (Tabella 1). 
Rebutía sensu stricto non è presente nella Tabella 3, 
che è un elenco di piante con almeno il 60% di 
similarità con S. sp. Quiroga (P1510B). Tuttavia, 
Rebutía figura nel cladogramma completo come 
cluster separato. Quindi, non è da supporre una 
relazione diretta tra Rebutia e Sulcorebutia. 
Il genere Lobívía è rappresentato da due sole piante. 
Quindi una definizione dello status di Sulcorebutía in 
relazione con Lobivia è molto incerta. 
Nel cladogramma completo, le aylostere/digito-
rebutie figurano come un cluster piuttosto ravvi-
cinato. In un sub-cladogramma delle piante del-
l'elenco in Tabella 3, sono presenti in ancora più 
cluster. Questa elevata percentuale di similarità è 
notevole, ma sulla base della morfologia del fiore 
non si può assumere una stretta relazione. 
Ay1ostera/Dígitorebutía e Sulcorebutía sembrano 
avere gli stessi antenati dopo la separazione da 
Rebutía. Gymnocalycium è presente in tutti i tipi di 
cladogrammi in cluster differenti. Ciò dimostra che 
Gymnocalycium e Sulcorebutia hanno avuto la stessa 
origine. Il Dr Günter Hentzschel ([2]) ha dimostrato 
questo fatto utilizzando un metodo di studio diverso. 
Ma, sulla base della morfologia di Gymnocalycium, è 
consigliabile mantenere sia il genere Sulcorebutia 
che il genere Gymnocalycium. 

cause in that case, the habitat locations of S. stein-
bachii would be overvalued. Also, one cannot look 
for plants with the most-occurring alleles because in 
Series 3, two extra enzymes systems were analyzed 
(Table 1). 
Rebutia sensu stricto does not occur in Table 3 
which is a list of plants with at least 60% similari-
ties to S. sp. (Quiroga, P1510B). However, Rebutia 
is shown in the overall cladogram as a separate clus-
ter. Therefore, a direct relationship between Rebutia 
and Sulcorebutia is not suspected. 
The Genus Lobivia is represented by only two 
plants. Therefore, a statement about the status of 
Sulcorebutia in relation to Lobivia is very unsure. 
In the overall cladogram, aylosteras/digitorebutias 
are shown as a fairly close cluster. In a sub-
cladogram containing the plants of the list in Table 
3, they occur in even more clusters. This high per-
centage of similarity is striking, but on the basis of 
morphology of the flower, a strong relationship can-
not be assumed. Aylostera/Digitorebutia and Sul-
corebutia appear to have the same ancestors after 
splitting off from Rebutia. Gymnocalycium occurs 
in all kinds of cladograms in different clusters. This 
demonstrates that Gymnocalycium and Sulcorebutia 
had the same origin. Dr Günter Hentzsche ([2]) 
showed this fact employing a different method of 
study. But, on the basis of morphology found in 
Gymnocalycium, it is advisable to maintain both the 
genus Sulcorebutia and Gymnocalycium. 

Fig. 9 
Sulcorebutia 

sp. Quiroga 
P1510B 
(Photo: Rainer 
Mecklenburg) 



TABELLA 3. ELENCO DI PIANTE CON UNA SIMILIRITÀ DEL 60 % 
O SUPERIORE CON SULCOREBUTIA SP. QUIROGA P1510B 

~ TABLE 3. LIST OF PLANTS 60 % OR MORE SIMILAR 
TO SULCOREBUTIA SP. QUIROGA P1510B 

Nome ~ Name                              %     Nome ~ Name                                 %   Nome ~ Name                     % 
 
S.sp.Quiroga P1510B 100 S.sp.Co.CopayYayaP1412B 67 S.jolantana P1309A 62 
S.sp.Quiroga P1511B   87 S.sp.Poroma P1311A 67 S.lepida P1505A 62 
S.sp.Sucre-Poroma P1312E 82 S.sp.San Pedro P0909A2 67 S.mariana P1206B 62 
S.losenickyana P1313E   80 S.sp.Yamparaez P1415C 67 S.markusii P1107A 62 
S.sp.Huanaco P1818A 80 W.hediniana P1716A 67 S.naunacaensis P1712B 62 
S.sp.Quiroga P1511A   80 G.horstii P9291A 66 S.polymorpha P1204E 62 
S.bicolorispina P1305A 77 S.torotorensis P1008C 66 S.sp.Liriuni P0703B 62 
S.rauschii P1815H   77 A.pseudominuscula P1055A 65 S.sp.San Lorenzo P1828A 62 
S.rauschii/white P1815I   77 A.tarijensis P1931A 65 S.sp.Sucre-Poroma P1413E 62 
S.sp.Molienero P1309C 77 D.haagei var. P1345A 65 S.sp.Totora-Omer. P1506C 62 
S.sp.Potolo P1214A   77 D.haefneriana P1537A 65 S.tarijensis P1631C 62 
S.albissima P1509A   75 G.saglione P0187A 65 S.torotorensis P1008D 62 
S.lepida P1606B   75 S.aguilari P1706A 65 S.vasqueziana P1314C 62 
S.ren./oenantha P1406D1   75 S.albissima P1409A 65 W.cintiensis P1419A 62 
S.santiaginiensis P1309B   75 S.arenacea P0402A 65 W.corroana P1708A 62 
W.pulquinensis P1807A   75 S.camargoensis P1525A1 65 W.neoc.koehresii P1415E 62 
S.alba(?)var P1313B   72 S.chatajillensis P1314A 65 W.neocuminigii P1710B 62 
S.callecallensis P1815F   72 S.crispata P2112A 65 S.camargoensis P1525A2 61 
S.kamiensis P0403B   72 S.cylindrica mag. P1208B 65 S.canigueralii P1414A1 61 
S.krahnii P1907A 72 S.gemmae P1813B 65 S.dorana P1210A1 61 
S.polymorpha P1204D   72 S.horrida P1204A 65 S.pulchra P1312C 61 
S.sp.Sacaní P0808A1   72 S.krahnii P1806A 65 S.tunariensis P0703E2 61 
S.sp.Torotoro P1008B   72 S.krugerae var. P0904A 65 S.verticillacantha P0605B 61 
S.sp.Zudañez P1816A   72 S.longiseta P1204C 65 D.spec. P0710A 60 
S.totorensis P1506D   72 S.mentosa P1409B 65 D.pygmaea P1135A 60 
W.riograndensis P1412D   72 S.pampagrandensis P1406C 65 G.leptanthum?? P2287A 60 
G.anisitsii v.tuc.P5210A   71 S.renatae P1406E 65 S.aureiflora P1515B 60 
G.melanocarpum P67XXA   71 S.sp.Mizque P1307C 65 S.breviflora P1007B 60 
G.schickendantzii P0596B   71 S.sp.Pilancho P1305B 65 S.callecallensis P1815D 60 
S.fischeriana P1412A   71 S.sp.San Lorenzo P1729A 65 S.candiae P0402B 60 
S.santiaginiensis P1409C   71 S.sp.San Pedro P0909B 65 S.glanduliflora P0703A 60 
S.tarijensis P1631B 71 S.sp.SicaSica P1415B 65 S.horrida P1204B 60 
D.costata P1436A   70 S.sp.Sucre P1214C 65 S.losenickyana P1113A 60 
G.bruchii P1990A   70 S.sp.Sucre-Alamos P1314B 65 S.mariana v.lauii P1206A 60 
S.langeri P2110A   70 S.sp.Totora-Omer. P1506B 65 S.markusii P1107B 60 
S.los./fischeriana P1312A   70 S.totorensis? P1405C 65 S.sp.Huanacuni Gr. P1607C 60 
S.losenickyana P0914A   70 W.pulq.v.augustinii P1808A 65 S.sp.Laguna P1310A 60 
S.sp.Acasio P0818B   70 W.hediniana P1417A 63 S.sp.Laphia P0904B 60 
S.sp.Chuqui-Presto P1613D 70 C.knizei P0922A 62 S.sp.Mizque P1307D 60 
S.sp.San Pedro P0909A1 70 G.chacoense P4516A 62 S.sp.Quiroga P1510A 60 
S.sp.Totora-Omer. P1607F 70 G.papschii P12XXA 62 S.sp.Sucre-Poroma P1413G 60 
W.hediniana P1417B 70 S.camargoensis P1625A3 62 S.sp.Sucre-Poroma P1311B 60 
S.sp.Sacaní P0808A2   69 S.cardenasiana P1710A 62 S.steinbachii P1003B2 60 
G.castellanosii P0593A   68 S.cylindrica P1208A 62 S.steinbachii P0903A 60 
S.callecallensis P1815C   67 S.frankiana P1313D 62 S.steinbachii P0903B2 60 
S.camargoensis P1525B   67 S.glomeriseta P0400A1 62 S.taratensis P0907B 60 
S.los./fischeriana P1312B   67 S.glomeriseta P0400A2 62 S.tintiniensis P1208F 60 
S.mariana P1306A   67 S.hertusii P1815G 62 S.tiraquensis P1405B 60
 



Anche Weíngartía è presente nei cladogrammi 
frammista a Sulcorebutia. In Fig. 10 è riportato il 
sub-cladogramma delle 25 piante con le maggiori 
similarità con Weíngartia (P14171B). L'elevato li-
vello di similarità tra Weíngartia hediniana 
(P1716A) e Sulcorebutia torotorensís (P1008D) (Fig. 
11) è notevole. Le similarità tra le 15 piante superiori 
(P0402A-P1208E) e  le  11  in fer io r i 
(P1907A-P1310A) sono intorno al 65%. Questo 
elevato grado di similarità degli isoenzimi, della 
morfologia e dei dati riguardanti l'habitat, rende 
molto plausibile considerare Weíngartía e Sulco-
rebutía come un genere singolo. Questa non è una 
nuova intuizione. Brandt ([1) ha discusso questo 
approccio, e Pilbeam ([3]) ha dedicato un libro a 
entrambi i generi. 

Weingartia as well, occurs in the cladograms 
mixed in with Sulcorebutia. In Fig. 10 one finds 
the sub-cladogram of the 25 plants with the high-
est similarities to Weingartia (P1417B). The high 
level of similarity between Weingartia hediniana 
(P1716A) and Sulcorebutia torotorensis 
(P1008D) (Fig. 11) is striking. Similarities be-
tween the upper 15 plants (P0402A–P1208E) and 
the lower 11 (P1907A–P1310A) is on a level of 
65%. This high degree of similarity in isoenzymes 
and morphology and habitat data, makes it very 
plausible to regard Weingartia and Sulcorebutia 
as one single genus. This is not a new insight. 
Brandt ([1]) reported on this concept, and Pilbeam 
([3]) dedicated a book to both of these genera. 

Fig. 11 
Sulcorebutia 

torotorensis 

P1008D 

Fig. 10 
Cladogramma di Weingartia hediniana 
(P1417B) e 25 altre piante can la più alta 
percentuale di similarità 
~ Cladogram of Weingartia hediniana 
(P1417B) and 25 other plants 
with the highest percentage of similarity. 



Il più notevole è il gruppo di 96 piante con locus 
IDH-2. Di queste, si riconoscono la maggior parte 
delle sulcorebutie per la morfologia del fiore e delle 
plantule. Anni fa, ho messo in relazione queste piante 
con Sulcorebutia verticillacantha, e più tardi con 
Sulcorebutia 1oseníckyana. Le weingartie in questo 
studio non hanno il locus IDH-2, salvo W cintiensis 
(P1419A); la maggior parte delle weingartie hanno 
locus IDH-4, e la maggior parte delle altre 
sulcorebutie hanno anch'esse questo locus. 
Venticinque piante hanno un enzima ibrido con gli 
alleli IDH-2 e IDH-4. La maggior parte di queste 
piante sono S. 1oseníckyana, trovate a nord-ovest di 
Sucre (Tabella 4). 
Nelle vicinanze di Ayopaya, S. kamiensis (P0303A) e 
P0403A, entrambe con locus IDH-22, si distinguono 
da S. arenacea (P0402A) (Fig. 12), S. candíae 
(P0402B) e S. menesesíí (P0400B) (Fig. 13) con lo- 
 

Most striking is the group of 96 plants with locus 
IDH-2. Of these, one recognizes most of the sul-
corebutias by morphology of the flower and the 
seedlings. Years ago, I connected these plants with 
Sulcorebutia verticillacantha, and later on, with 
Sulcorebutia losenickyana. Weingartias in this 
study do not have locus IDH-2, except W. cintien-
sis (P1419A); most weingartias have locus IDH-4, 
and most of the other sulcorebutias have this locus 
as well. Twenty-five plants have a hybrid enzyme 
with alleles IDH-2 and IDH-4. Most of these 
plants are called S. losenickyana, found northwest 
of Sucre (Table 4). 
In the vicinity of Ayopaya, S. kamiensis 
(P0303A) and P0403A, both with locus IDH-22, 
are distinguished from S. arenacea (P0402A) 
(Fig 12), S. candiae (P0402B) and S. menesesii 
(P0400B) (Fig 13) with locus IDH-77; S. glom-  

TABELLA 4. PIANTE CON ENZIMA IBRIDO IDH-24 
~ TABLE 4. PLANTS WITH HYBRID ENZYME IDH-24 

S. frankíana P 1413C 
S. loseníckyana P1313E 
S. losenickyana P1013A 
S. loseníckyana P0914A 
S. mizquensis P1307B 
S. santíaginíensís P1309B 
S. sp. (Potolo) P1214A 
S. sp. (Potolo) P1214B 
S. sp. (Quiroga) P1510B 
S. sp. (Sucre-Alamos) P1314B 
S. sp. (Sucre-Poroma) P1413H 
S. taratensis P0907B 

Aylostera pseudodemínuta P1153A 
A. pseudodeminuta P1055A 
Digitorebutia haageí v. P1345A 
D. haefneríana P1537A 
Gymnocalycium castellanosii P0593A 
Lobivía oligotricha P1004A 
Sulcorebutia alba P1313A 
S. alba (?) v. P1313B 
S. brevíflora P1008A1 
S. candiae/pulchra P1420A 
S. canigueralíi P1413A 
S. crispata P2112A 
S. dorana P1210A1 
 

Fig. 12 
Sulcorebutia 

arenacea 

P0402A 



cus IDH-77; S glomeriseta (P0400A1) (Fig. 14) ha 
locus IDH-66. In aggiunta, le ultime quattro piante 
mostrano un elevato livello di similarità con le wein-
gartie, ma S. kamiensís no. Sembra che almeno due 
volte in passato ci sia stato un ponte fisico tra Ayo-
paya e le piante dell'area di Quiroga (Tabella 5). 
Un fenomeno simile si presenta con le piante di El 
Puente che mostrano elevata similarità con le 
weingartie, mentre piante a loro vicine come S. 
camargoensis, e in alternativa S. tarijensís e S. sp. 
San Lorenzo, hanno poche o nessuna similarità con 
le weingartie nelle 25 connessioni "ottimali". 
Sulcorebutia sp. El Puente, (P1413A) (Fig. 15) si 
collegherebbe perfettamente con S. vertícillacantha 
(P0605A) (Figg. 16, 17). 

eríseta (P0400A1) (Fig. 14) has locus IDH-66. In 
addition, the latter four plants show a high level of 
similarity with weingartias, but S. kamíensís does 
not. It appears that at least two times in the past 
there was a physical bridge between Ayopaya and 
those in the area of Quiroga (Table 5). 
A similar phenomenon arises with the plants from 
El Puente, which show a strong similarity with 
weingartias, while neighbouring plants like S. 
camargoensis, and alternatively S. tarijensis and S. 
sp. San Lorenzo, have few or no similarities with 
weingartia in the 25 “best” connections. 
Sulcorebutía sp. El Puente (P1413A) (Fig. 15) 
would link seamlessly with S. vertícillacantha 
(P0605A) (Figs. 16, 17). 

TABELLA 5. SULCOREBUTIE DALLA ZONA DI AYOPAYA 
E EL PUENTE CHE MOSTRANO RELAZIONI CON LE WEINGARTI E 

NELLE 25 PIANTE CON LA MAGGIORE SIMILARITÀ PER GLI ISOENZIMI 
~ TABLE 5. SULCOREBUTIAS OF THE AREA OF AYOPAYA AND  EL PUENTE SHOWING 

RELATIONSHIPS WITH WEINGARTIAS IN THE 25 PLANTS 
OF HIGHEST SIMILARITY IN ISOENZYMES 

Sopra a sinistra 
~ Above left: 
Fig. 13 
Sulcorebutia 

menesesii 

P0400B 
 
Sopra a destra 
~ Above right: 
Fig. 14 
Sulcorebutia 

glomeriseta 

P0400A 

         

S. arenacea P0402A  X X X X X X X 

S. candiae P0402B  X X X X X X X 

S. glomeriseta P0400A1  X X X  X X X 

S. glomeriseta P0400A2  X X X  X X X 

S. kamiensis P0303A X        

S. kamiensis P0403B   X   X   

S. menesesii P0400B  X X X X X X  

S. sp. El Puente P1413A  X X X   X X  
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Considerando questi risultati, La questione riguar(lo 
al numero di specie di Sulcorebutia si fa nuovamente 
molto interessante. In alcuni casi, i nomi assegnati 
intuitivamente non sono corroborati da questo studio. 
Ad esempio, Sulcorebutía taratensis viene 
popolarmente considerata come strettamente 
imparentata con S. vertící11acantha. Ciò non viene 
confermato dall'analisi isoenzimatica. 
Sulcorebutia frankiana si trova nell'arca nord-ovest 
di Sucre. In Tabella 6, si trova P1413B come la 
pianta più rappresentativa di questo taxon nel pre-
sente studio. Tutte le piante presenti nell’area, ec-
cettuata S. 1oseníckyana ma inclusa S. torotorensis, 
sono state confrontate. Considerando le caratteri-
stiche morfologiche, la maggior parte delle Sulco-
rebutia sp. trovate vicino a Sucre-Poroma potrebbero 
appartenere a S. frankiana, ma le percentuali di 
similarità mettono in dubbio questo fatto. 
Secondo alcuni specialisti, S. pulchra (P1312C e 

Considering these results, the question about the 
number of Sulcorebutía species again becomes very 
interesting. In some cases, the intuitive given 
names are not supported by this study. For 
example, Sulcorebulia taratensís is popularly 
accepted to be closely related to S. verticillacantha. 
This is not confirmed by the isoenzyme analysis. 
Sulcorebutía frankiana is found in the northwest 
area of Sucre. In Table 6, one finds P1413B as the 
most representative plant of this taxon in this study. 
All the plants found in this area were compared 
with the exception of S. losenickyana, but S. 
torotorensís was included. Considering mor-
phological characteristics, most of the Sulcorebulía 
sp. found near Sucre-Poroma could belong to S. 
frankíana, but percentages of similarity make one 
doubt this. 
According to some specialists S. pulchra (P1312C 
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P1413D) è presente nella stessa area. Ma queste 
piante non sono molto simili a P1513B, che è forse la 
località tipo di S. pulchra. Le posizioni di S. toto-
rensis e S. sp. (Totora-Omereque) nella Tabella 6 so-
no particolarmente interessanti. Geograficamente, 
sono le immagini speculari delle piante di Totora 
quando sono confrontate con quelle di Quiroga (se si 
guarda una mappa). Sfruttando i dati morfologici 
contenuti in SulcoManía ([4]), si trova che anche S. 
frankíana e S. totorensis sono piuttosto vicine. 
La forte variabilità delle sulcorebutie è riflessa nei 
loro enzimi. Per il momento, non sono in grado di 
giudicare come trattare tutti i dati ottenuti da questi 
studi. Più che probabilmente, non sarebbe di grande 
aiuto creare un grande numero di specie. Ma, 
d'altronde, anche ignorare la variabilità è un errore. 
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and P1413D) happens to occur in this area. But these 
plants are not very similar to P1513B, possibly the 
type locality of S. pulchra. The positions of S. 
totorensis and S. sp. (Totora-Omereque) in Table 6 
are striking. Geographically, they are mirror images 
of the plants from Totora when compared to those of 
Quiroga (meaning if one looks at a map). Exploiting 
morphological data from SulcoMania ([4]), one finds 
that S. frankiana and S. totorensís are rather close as 
well. 
The strong variability of sulcorebutias is reflected in 
their isoenzymes. For the moment, I cannot judge 
how to deal with all of the data obtained from these 
studies. More than likely, it will not be very helpful 
to create a large number of species. But, on the other 
hand, ignoring the variability will also be a mistake. 
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TABELLA 6. PERCENTUALI DI SIMILARITÀ TRA SULCOREBUTIA FRANKIANA E LE 
SULCOREBUTIE DALL’AREA A NORD-OVEST DI SUCRE E DALL ’AREA DI TOTORA 

~ TABLE 6. THE PERCENTAGES OF SIMILARITY BETWEEN SULCOREBUTIA FRANKIANA AND 
SULCOREBUTIAS FROM THE AREA NORTHWEST OF SUCRE AND THE AREA OF TOTORA 

 
S. frankiana P1413B   100 S. sp. (Sucre-Poroma) P1414B 55 
S. totorensis (?) P1405C    77 S. pulchra P1513B   53 
S. pulchra P1312C     69 S. frankiana P1313C   52 
S. sp. (Totora-Omerque) P1506B         67 S. sp. (Sucre-Poroma) P2413F 52 
S. totorensis P1506D     67 S. sp. (Sucre-Poroma) P1311B 50 
S. frankiana P1313D     62 S. pulchra P1513A   43 
S. pulchra P1413D     62 S. sp. (Chuqui-Presto) P1613D1 42 
S. sp. (Sucre-Poroma) P1413H   62 S. sp. (Sucre-Poroma) P1413G 42 
S. sp. (Sucre-Poroma) P1413I   60 S. sp. (Sucre-Poroma) P1313F 40 
S. frankiana P1413C     57 S. sp. (Chuqui-Presto) P1613D2 37 
S. sp. (Sucre-Poroma) P1413E   57 S. sp. (Sucre-Poroma) P1312D 37 
S. sp. (Sucre-Poroma) P1312E   57  
 

Nome~Name                                             %       Nome~Name                                             % 
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Note of Sulco-Passion : In the original article, « the digital plant photos were wrongly distributed, so 
that the captions (and hence also the references within the text) do not match the images. » 
The photos are now back at the right place in this version of the article ! 
 


