
 Zusammenfassung: Das Verfahren 

der Isoenzym-Analyse wurde eingesetzt, 

um Einblicke in die genetische Variabi-

lität einiger Rebutia- und Sulcorebutia- 

Arten zu gewinnen. Einige wesentliche 

Begriffe der Methode und der gene-

tischen Auswertung werden am Beispiel 

der Analysen von Sulcorebutia roberto-

vasquezii erklärt. Sulcorebutia steinba-

chii var. gracilior zeichnet sich durch 

sehr hohe Werte für genetische Vielfalt 

und Diversität aus, Sulcorebutia langeri 

durch sehr niedrige Werte. Sulcorebutia 

breviflora var. haseltoniana wird vergli-

chen mit Sulcorebutia breviflora var. 

laui; auf Grund der Resultate sind beide 

als getrennte Taxa anzusehen. Die 

selbstfertile Rebutia senilis zeigt trotz 

ihres großen Verbreitungsgebietes eine 

geringe genetische Vielfalt und Diver-

sität; höhere Werte weist die selbstste-

rile Rebutia margarethae auf. Der Ein-

fluss von Selbstfertilität wird bespro-

chen; ebenso der Einfluss eines kleinen 

Besiedlungsgebietes unter anderem am 

Beispiel der selbststerilen Rebutia helio-

sa var. cajasensis und der Sulcorebutia 

langeri. Die selbstfertilen Rebutia 

pygmea und Rebutia haagei zeigen in 

ihren genetischen Ausstattungen so 

große Verschiedenheiten, dass sie nicht 

zu einer Art zusammen gefasst werden 

sollten. Im Vergleich zu Rebutia gibt es 

bei Sulcorebutia höhere, zum Teil er-

heblich höhere Werte für die genetische 

Vielfalt und Diversität. Die nume-

rischen Resultate für alle untersuchten 

Taxa sind in Tabelle 2 zusammen ge-

fasst. 

 

 Summary: Isoenzyme analysis was 

used to get an insight into the genetic 

variability of some Rebutia- and Sulco-

rebutia-species. Some important terms 

of the method and the genetic evaluation 

are explained by illustrating the analysis 

of Sulcorebutia roberto-vasquezii. Sul-

corebutia steinbachii var. gracilior 

shows high values for the genetic mani-

foldness and diversity, Sulcorebutia 

langeri has rather low values. Sulcore-

butia breviflora var. haseltoniana is 

compared with Sulcorebutia breviflora 

var. laui; according to the results both 

should be regarded as different taxa. In 

spite of the large distribution of the self-

fertile Rebutia senilis it has low genetic 

diversity; but the self-sterile Rebutia 

margarethae shows rather high values. 

The influence of self-fertility is discus-

sed, also the influence of a rather small 

distribution like in the example of Sul-

corebutia langeri and the self-sterile 

Rebutia heliosa var. cajasensis. Rebutia 

pygmea and Rebutia haagei, both are 

self-fertile, are clearly different in their 

genetic base, so that they should not be 

lumped into one species. Sulcorebutia 

compared with Rebutia is characterized 

by higher, in some cases considerably 
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higher values for their genetic diversity. 

Table 2 shows the numerical results for 

all taxa analyzed. 

 

 Beginnend mit der Arbeit von Wal-

deis und Konnert (2002) wurden Isoen-

zym-Analysen bei Kakteen durchge-

führt, weil man hoffte mit dieser 

Methode möglicherweise Artabgrenzun-

gen finden zu können. Die erhaltenen 

Ergebnisse überzeugten in den meisten 

Fällen jedoch nicht. Der Grund dafür 

liegt zum einen in zu hohen Erwartun-

gen, die man in diese Verfahren gesetzt 

hatte, zum anderen in zu geringen gene-

tischen Kenntnissen bei der Interpreta-

tion der Resultate. Wenn man die erfor-

derlichen Voraussetzungen erfüllt, las-

sen sich mit der Isoenzym-Analyse dur-

chaus Aussagen über genetische Vielfalt 

und genetische Diversität 

(Verschiedenartigkeit) machen. Die  

erhaltenen Werte für eine Art kann man 

unter anderem vergleichen mit den 

entsprechenden für eine andere Art. Aus 

diesem Vergleich lassen sich dann 

Rückschlüsse über die Abgrenzungen 

zwischen den beiden Arten ziehen. 

  

Für die Untersuchungen wurden 12 

Isoenzyme benutzt: MDH = Malatdehy-

drogenase (Genort A), es ist ein wich-

tiges Enzym im Zellstoffwechsel, im 

Zitronensäurezyklus beim Zuckerabbau; 

IDH = Isocitratdehydrogenase (Genort 

A), Enzym aktiv im Zitronensäurezy-

klus; PGM = Phosphoglucomutase 

(Genort A und Genort B), wichtiges 

Enzym im Zellstoffwechsel beim Zuck-

erabbau; MNR = Menadionreduktase 

(Genort A), Menadion ist ein Phyllochi-

non, Chinone sind zum Beispiel in der 

Atmungskette in der Zelle aktiv; SDH 

oder SKDH = Shikimatdehydrogenase 

(Genort A), ist aktiv bei der Biosynthese 

der aromatischen Aminosäuren 

Phenylalanin, Tyrosin und Tryptophan; 

LAP = Leucinaminopeptidase (Genort 

A) ist aktiv im Stoffwechsel der Ami-

nosäure Leucin; GOT = Glutamat-

Oxalacetat-Transaminase (Genort A und 

Genort B) ist ein Enzym im Stoffwech-

sel der Aminosäure Glutaminsäure; 

PGD = Phosphogluconatdehydrogenase 

ist aktiv im Zuckerstoffwechsel der 

Zelle; PEPCA = Phosphoenolpyruvat-

decarboxylase, katalysiert die Umwan-

dlung von Pyruvat (Brenztraubensäure) 

zu Acetaldehyd, eine wichtige Reaktion 

im Zellstoffwechsel; FESTB = fluores-

zente Esterase (Genort B), eine unspezi-

fische Esterase, im Fettstoffwechsel 

(Fettsäuren) aktiv. Alle 12 Isoenzyme 

gehören zum wichtigen Enzymbestand, 

der für die Funktion der Zelle unabding-

bar ist. Ihre Genorte befinden sich alle 

im Genbestand des Zellkerns, Kern-

genom oder Nucleom, und dort auf den 

Chromosomen. 

  

Dagegen sind die Genbereiche, die für 

die DNA-Untersuchungen bei Kakteen 

genommen werden, auf der DNA in den 

Plastiden, zumeist Chloroplasten, lokali-

siert und gehören damit zum Plastiden-

genom, dem Plastom. Im Vergleich zum 

Kerngenbestand ist das Plastom bei gut 

untersuchten Pflanzen, wie zum Beis-

piel bei Arabidopsis thaliana, Ack-

erschmalwand, aus der Familie der 



Kreuzblütler sehr klein, beträgt quanti-

tativ gesehen nur 0,5% des Nucleoms, 

d. h. mengenmäßig stehen einem Plas-

tidengen etwa 200 Kerngene gegenüber! 

– Außerdem sind die untersuchten Plas-

tiden-DNARegionen (siehe zum Beis-

piel Ritz et al. 2007; Schlumpberger und 

Renner 2012) nicht codierende DNA-

Abschnitte, d.h. sie werden für den 

Aufbau von Enzymeiweißen oder Struk-

tureiweißen in den Plastiden und damit 

auch in der Zelle überhaupt nicht ge-

nutzt. Diese DNA-Regionen sind 

sozusagen genetisch „leer“, d.h. dort 

findet keine Transkription 

(Umschreibung) und infolgedessen 

keine anschließende Translation 

(Übersetzung der genetischen Informa-

tion in die Bildung von Eiweiß) statt. 

 

 Die nachfolgend besprochenen Un-

tersuchungen mit Hilfe der bereits 

eingehend erläuterten 12 Isoenzyme 

betreffen Sulcorebutia und Rebutia 

(inklusive Aylostera). Um das verglei-

chende Verfahren verständlich zu ma-

chen, wird bei zwei Arten die metho-

dische Vorgehensweise detaillierter 

dargestellt: 

Sulcorebutia roberto-vasquezii Diers & 

Krahn und Sulcorebutia crispata 

Rausch (Tabelle 1). Es wurden 37 

Pflanzen (K 1-K 37) aus 3  

Aufsammlungen von Roberto Vasquez 

(Rob. V.) und Wolfgang Krahn (WK) 

untersucht. In den senkrechten Spalten 

sind für jede untersuchte Pflanze die 

gefundenen Werte bei den 12 Isoenzy-

men aufgeführt, zum Beispiel bei 

Pflanze K 1 für FESTB das Zahlenpaar 

59, d.h. bei elektrophoretischer Auftren-

nung gab es für das Enzym 2 Banden, 

eine in Position 5 die andere in Position 

9. Das Zahlenpaar steht für das Allelen-

paar (Genpaar) der Pflanze. Die Gene 

sind auf Chromosomen lokalisiert, die 

sich im Zellkern befinden. Bei der 

Befruchtung kommen vom Pollenspen-

der (Vater) die Chromosomen im Sper-

makern mit den Chromosomen des Pol-

lenempfängers (Mutter), im Kern der 

Eizelle liegend, zusammen. Damit exis-

tiert in der befruchteten Eizelle 

(Zygote), der ersten Zelle des neuen 

Individuums, ein Kern, der einen dop-

pelten (diploiden) Chromosomensatz 

enthält, weil bei der Befruchtung ein 

einfacher (haploider) Chromosomensatz 

vom Vater und ein einfacher (haploider) 

Chromosomensatz von der Mutter 

zusammen gekommen sind. Die aus der 

befruchteten Eizelle entstehende Pflanze 

besitzt also in ihren Zellen Kerne mit 

dem diploiden Chromosomensatz; die 

Pflanze ist diploid. Da die Allele (Gene) 

auf den Chromosomen liegen, muss bei 

der diploiden Pflanze auch ein 

entsprechendes Allelenpaar vorhanden 

sein, hier 59. Die Allele sind für das 

Merkmal FESTB nicht gleich – ersich-

tlich an den zwei Banden in verschiede-

nen Positionen-, daher bezeichnet man 

die Pflanze als heterozygot für FESTB. 

Schon in der Zygote waren die beiden 

entsprechenden Allele verschieden (5 

und 9), also “hetero“. Dagegen zeigt die 

Pflanze K 1 für das Enzym LAPA bei 

der elektrophoretischen Auftrennung 

nur eine Bande in Position 4. Das Za-

hlenpaar lautet 44, das Allelenpaar 



besteht aus gleichen Allelen (4 und 4); 

die Pflanze ist homozygot (“gleich“) 

schon in der Zygote für LAPA. So kann 

man für alle 37 Pflanzen bei den 12 

Isoenzymen die gefundenen Werte, Za-

hlenpaare, und damit auch die Allelen-

paare erfassen und erkennt, welche 

Pflanze bei bestimmten Enzymen homo-

zygot oder heterozygot ist. Außerdem 

lassen sich bei den 37 Pflanzen alle ge-

fundenen verschiedenen Allele für 

FESTB ermitteln. Es sind bei diesem 

Enzym die Allele 1, 3, 5, 9 also 4; bei 

LAPA sind es nur die Allele 4 und 6, 

also 2; bei IDHA nur das Allel 2, also 1. 

Die Summe aller verschiedenen Allele 

für alle 12 Isoenzyme beträgt 26; sie ist 

in Tabelle 2 in der Spalte unter A ange-

geben. 

 

 Das Allelenpaar 59 in obigem Beis-

piel bei Pflanze K 1 heißt Genotypus für 

FESTB; der Genotypus ist hier mischer-

big, weil das Allelenpaar unterschie-

dlich ist, 5 und 9. Bei derselben Pflanze 

ist für LAPA der Genotypus reinerbig, 

weil die beiden Allele im Allelenpaar 44 

die gleichen sind. 

 

 Wie bei den Allelen lässt sich auch 

bei den Genotypen die Gesamtzahl aller 

beobachteten verschiedenen Genotypen 

ermitteln. Sie beträgt 6 bei der Pflanze 

K 1 für FESTB, nämlich die Genotypen 

59; 55; 35; 15; 33; 99. Die Summe aller 

verschiedenen Genotypen für alle 37 

Pflanzen und alle 12 Isoenzyme beträgt 

35; Tabelle 2 in Spalte unter G. 

 

 Die Gesamtzahl aller Allele, in unse-

rem Beispiel 26, und der Mittelwert 

daraus für die Genorte der 12 Isoen-

zyme 26:12 = 2,17 gibt einen Einblick 

in die genetische Vielfalt von Sulcore-

butia roberto-vasquezii hinsichtlich der 

untersuchten Isoenzyme, siehe Tabelle 

2, Spalte unter A/L. 

 

 Entsprechendes lässt sich für die 

Genotypen durchführen. Festgestellt 

wurden 35 verschiedene Genotypen bei 

den 12 untersuchten Isoenzymen, der 

Mittelwert beträgt 35:12 = 2,92. Dieser 

Wert zusammen mit der Zahl aller ver-

schiedenen Genotypen G charakterisiert 

die genotypische Vielfalt bei Sulcorebu-

tia roberto-vasquezii im Hinblick auf 

die untersuchten Isoenzyme, siehe Ta-

belle 2 in Spalte G/L. 

 

 Die genetische Vielfalt zeigt sich 

nicht nur in der Anzahl der verschiede-

nen Allelpaare und der Zahl der ver-

schiedenen Genotypen. Sie kann ergänzt 

und erweitert werden, wenn man die 

Verschiedenheit (Diversität) der ein-

zelnen Genorte betrachtet, hier für die 

12 untersuchten Isoenzyme, und dann 

die Summe dieser Verschiedenheiten, 

hier 12, ermittelt. Diese Vor-

gehensweise wird verdeutlicht an dem 

schon früher herangezogenen Isoenzym 

FESTB. Für dieses Enzym werden 

zunächst die beobachteten Häufigkeiten 

festgestellt. Bei den 37 untersuchten 

Pflanzen wurde das Allel 5 insgesamt 

52mal gefunden. Man hätte es maximal 

74mal finden können, wenn es in den 37 

Allelpaaren ausschließlich, also 74mal 

vorgekommen wäre. Die prozentuale 



Häufigkeit für das Allel 5 beträgt 52:

(37x2) = 52:74 = 0,7027, gerundet 0,70; 

d.h. das Allel 5 ist zu 70 % in den 

festgestellten 74 Allelzahlen vertreten. 

Das Allel 3 zeigt sich 12mal, also 12:74 

= 0,16, d.h. das Allel 3 ist zu 16 % in 

den 74 Allelzahlen vorhanden. 

Entsprechendes ist bei Allel 9 zu finden, 

also 9:74 = 0,11, d.h. kommt zu 11% 

vor. Das Allel 1 wurde 2mal gefunden, 

also 2:74 = 0,03, also zu 3 % vorhan-

den. Die so ermittelten Werte werden 

allgemein pi genannt, jeder wird qua-

driert und diese quadrierten Werte als 

Summe in die Formel gesetzt: 

V = 1/Ʃ pi
2 ; im vorliegenden Fall V = 1/

(0,70272 + 0,16222 + 0,1082 + 0,0272) = 

1/(0,4938 + 0,0263 + 0,0117 + 0,0007) 

= 1/ 5323 = 1,8786. Dieser Wert gibt die 

Diversität des Genorts FESTB in unse-

rem Beispiel Sulcorebutia roberto-

vasquezii an. Mit diesem rechnerischen 

Verfahren wird die Verschiedenheit 

(Einzellocusdiversität) an diesem 

Genort verdeutlicht. Zugleich zeigt das 

Verfahren, je weniger verschiedene Al-

lele bei den insgesamt 74 vorhandenen 

Allelen in den 37 Allelpaaren vorhan-

den sind, umso mehr nähert sich V dem 

Wert 1 an. Beim Isoenzym LAPA ergibt 

sich bei nur 2 vorgefundenen verschie-

denen Allelen, nämlich 4 und 6, für V = 

1,3731. Beim Isoenzym IDHA findet 

sich nur das Allel 2, also V = 1,000. 

Wenn man die berechneten V-Werte für 

alle 12 Isoenzyme addiert und daraus 

den Mittelwert berechnet: Vgen = Σ Vi/

Isoenzyme = 16,6528/12 = 1,3877 erhält 

man die sogenannte genetische Diver-

sität (Verschiedenheit) für alle 12 Isoen-

zyme zusammen. Dieser Wert zeigt an, 

wie viele Allele bei der Gesamtheit der 

37 untersuchten Pflanzen effektiv zum 

Tragen kommen. Die Summe der Ein-

zellocusdiversitäten und der daraus fol-

gende Mittelwert ergibt einen Wert für 

die genische Diversität Vgen. In Tabelle 

2 sind die ermittelten Werte für die ge-

nische Diversität aller untersuchten Ar-

ten und Varietäten übersichtlich zusam-

mengefasst. 

 

 Man kann auch das Produkt der 

Einzellocusdiversitäten bilden. Dann 

erhält man einen Wert für die soge-

nannte hypothetische gametische Mul-

tilocus-Diversität Vgam. Sie zeigt an, 

wie viele genetisch unterschiedliche 

Gameten in der Gesamtpopulation im 

Hinblick auf die untersuchten Genorte 

gebildet werden können. Gameten sind 

allgemein generative (sexuelle) Fort-

pflanzungszellen, wie die bereits früher 

erwähnte Eizelle oder der Spermakern, 

der ebenfalls in einer Zelle, der Sper-

mazelle liegt. Damit kann numerisch 

ausgedrückt werden, wie unterschie-

dlich (divers) eine Population sein 

kann. Denn nur eine diverse Population 

kann viele unterschiedliche Gameten, 

also viele genetisch unterschiedliche 

Samenanlagen mit der Eizelle und Pol-

len mit der Spermazelle in einer Popu-

lation bilden. 

 

 Bei Sulcorebutia roberto-vasquezii 

ist Vgam = 29,42. Die entsprechenden 

Werte für die anderen untersuchten Ar-

ten und Varietäten von Rebutia und Sul-

corebutia sind in Tabelle 2 angegeben. 



 Diskussion 

 Bei der Besprechung der Ergebnisse 

sollen Verschiedenartigkeiten, Folge-

rungen aus diesen Verschiedenartigkei-

ten herausgearbeitet und auf einige Be-

sonderheiten hingewiesen werden. 

 

 Sulcorebutia 

 Innerhalb der Varietät Sulcorebutia 

breviflora var. haseltoniana gibt es be-

merkenswerte Unterschiede zwischen 

den Populationen WR 198 und L 315. 

So drückt sich die genetische Vielfalt G/

L bei L 315 mit 3,08 gegenüber 1,67 bei 

WR 198 und die genische Diversität 

Vgen sehr deutlich aus. Noch deutlicher 

wird es bei der gametischen Diversität 

Vgam mit 292,34 bei L 315 gegenüber 

der nur geringen von 15,50 bei WR 198. 

Daraus lässt sich folgern, dass beide 

Populationen von verschiedenen Orten, 

Gegenden stammen. Trotz weitgehender 

Übereinstimmung im Habitus, 

einschließlich Blütenfarbe gelb, un-

terscheiden sich beide Populationen in 

der genetischen Grundlage für die 

Isoenzymausstattung. Werden nun diese 

beiden Populationen zusammen gefasst 

– sie gehören ja zur selben Varietät – 

und der Sulcorebutia breviflora var. 

laui, L 314, gegenüber gestellt, so gibt 

es zwar auch Unterschiede in der gene-

tischen Vielfalt, siehe G und G/L, aber 

die gametische Diversität ist erheblich 

verschieden, bei L 314 nur 66,34 bei 

(WR 198 + L 315) 496,13! Dies kann 

als Hinweis gelten, dass L 314 nur aus 

einem begrenzten Fundgebiet stammt. 

 

 Auch hinsichtlich der aufgetretenen 

Allele gibt es klare Unterschiede 

zwischen L 314 und der Varietät hasel-

toniana WR (198 + L 315). So zeigt 

sich innerhalb der L 314 beim Isoenzym 

LAPA das Allel 3, das in (WR 198 + L 

315) trotz der größeren Anzahl unter-

suchter Pflanzen, 29 gegenüber 20 bei L 

314, fehlt. Gleiches gilt für das Allel 6 

bei IDHA, ebenso für das Allel 2 bei 

MDHA und für das Allel 1 bei PGMB. 

Umgekehrt treten in der Gruppe (WR 

198 + L 314) Allele auf, die in der Po-

pulation L 314 nicht gefunden wurden, 

so dass Allel 1 beim Isoenzym MNRA, 

das Allel 2 bei GOTA, das Allel 5 bei 

GOTB, das Allel 1 bei PGDH. Noch 

deutlicher zeigt es sich beim Isoenzym 

SDHA, hier werden in der Gruppe (WR 

198 + L 315) noch die Allele 2 und 4 

beobachtet, die bei L 314 fehlen. Noch 

deutlicher ist es beim Isoenzym PGMB, 

in der Gruppe (WR 198 + L 315) 

wurden die Allele 3, 5, 8 beobachtet, die 

in L 314 überhaupt nicht gefunden 

wurden. Bei diesem Isoenzym zeigen 

sich die auffallendsten Unterschiede, 

nämlich in vier verschiedenen Allelen. 

Alle diese Verschiedenheiten belegen, 

dass die beiden Varietäten genetisch 

deutlich differieren und auch aus dieser 

Sicht taxonomisch getrennt bleiben soll-

ten. 

 

 Die ungültig beschriebene Varietät 

Sulcorebutia steinbachii var. gracilior 

Backbg., die gemeinhin bedenkenlos in 

die Großart Sulcorebutia steinbachii 

(Werd.) Backbg. eingegliedert wird, ist 

aus genetischer Sicht bemerkenswert 

(Tabelle 2). Schon bei der recht gerin-



gen Anzahl von 7 Exemplaren aus der 

ersten Aufsammlung WK 234 zeigen 

sich erstaunlich viele Genotypen, bereits 

32, und ein hoher Wert von 285,47 für 

die gametische Diversität Vgam. Die 

spätere Aufsammlung WK 234/N er-

folgte auf einer Geländefläche von nur 

etwa 150m x 150 m, das sind 22.500 

m2, also 2 1/4 ha. Diese Population von 

21 Exemplaren besitzt 51 Genotypen 

und die besonders hohe genetische Di-

versität Vgam von 614,40. Obwohl das 

Fundgebiet recht klein ist, weisen die 

Pflanzen eine erstaunlich hohe gene-

tische Vielfalt und Verschiedenartigkeit 

auf. Dies ist besonders beeindruckend, 

wenn man WK 234/N mit L 314 ver-

gleicht (Tabelle 2). Werden die beiden 

Aufsammlungen WK 234 und WK 234/

N zusammen gefasst, zeigen sich die 

höchsten Werte für die genetische Viel-

falt bei den Genotypen und der game-

tischen Diversität Vgam. 

 

 Sulcorebutia langeri Augustin & 

Hentzschel wurde wegen ihres kleinen 

und relativ isolierten Verbreitungsge-

biets für die Untersuchungen 

ausgewählt, weil Einblick in die gene-

tische Vielfalt und Unterschiedlichkeit 

gewonnen werden sollte. Die 12 Pflan-

zen stammten von 4 Aufsammlungen: 

Langer-Neumann NL, WK, HS und 

Köhres. Es konnten zwar 30 Genotypen 

festgestellt werden, aber die genetische 

Vielfalt ist nicht hoch, und die game-

tische Verschiedenheit auch nicht, wie 

der Wert für Vgam zeigt (Tabelle 2). 

 

 Sulcorebutia crispata Rausch und 

Sulcorebutia roberto-vasquezii Diers & 

Krahn wurden untersucht, weil erstere 

ein sehr großes Verbreitungsgebiet, die 

zweite ein sehr kleines aufweist. Außer-

dem bestand die Frage: Sind die beiden 

Arten auch hinsichtlich der Isoenzym-

Ausstattung voneinander abgrenzbar? 

Wegen des großen Verbreitungsgebietes 

wurden von Sulcorebutia crispata be-

wusst 10 Aufsammlungen gewählt: 

 L 390 mit 12 Pflanzen, L 391 mit 3 

Exemplaren, L 394 mit 7 Pflanzen, WR 

288 mit 3 Pflanzen, WR 595 mit 2 

Pflanzen, HS 251 mit 2 Pflanzen, HS 

253 mit 1 Pflanze, HS 256 mit 3 Pflan-

zen, HS 258 mit 3 Pflanzen, HS 260 mit 

3 Pflanzen (siehe Tabelle 1). 

 

 Von Sulcorebutia roberto-vasquezii 

stammen die 37 Exemplare aus 3 

Aufsammlungen von Roberto Vasquez 

(Rob. V.) und WK, alle von dem zuerst 

durch Rob. Vasquez entdeckten kleinen 

Vorkommensgebiet, nach heutigem 

Wissen dem östlichsten der Art und 

sogar der Gattung. 







 Wie Tabelle 2 zeigt, ist die Zahl der 

Allele und der Genotypen höher und 

damit die genetische Vielfalt bei Sulco-

rebutia crispata deutlich größer als bei 

Sulcorebutia roberto-vasquezii, bei der 

auch die genetische Diversität Vgam 

daher erheblich kleiner ist als bei Sulco-

rebutia crispata. Der Grund dafür ist in 

der Tatsache zu suchen, dass die Pflan-

zen von Sulcorebutia roberto-vasquezii 

nur von einem einzigen und dazu klei-

nen Verbreitungsgebiet stammen und 

daher dort in mehr oder weniger intensi-

vem genetischen Austausch stehen, wä-

hrend die Exemplare von Sulcorebutia 

crispata von mehreren zum Teil weiter 

auseinander liegenden Wuchsorten ohne 

oder mit nur geringem Paarungskontakt 

stammen. Damit ist die Möglichkeit des 

genetischen Austauschs stark vermin-

dert oder überhaupt nicht mehr gegeben. 

Auffällig ist der Unterschied bei den 

Allelen. Am Genort FESTB tritt das 

Allel 9 nur bei Sulcorebutia roberto-

vasquezii auf, nicht bei Sulcorebutia 

crispata. 

 

 Die nachfolgend angegebenen Allele 

für die verschiedenen Genorte wurden 

nur bei Sulcorebutia crispata festges-

tellt, nie bei Sulcorebutia robertovas-

quezii: am Genort FESTB das Allel 6; 

bei LAPA das Allel 7; bei PGMA das 

Allel 1; bei SDHA das Allel 4; bei 

MDHA die Allele 3 und 5; bei GOTA 

die Allele 4 und 8; bei GOTB die Allele 

2 und 4. Die vielen Unterschiede bei 

den Allelen erklären auch die deutlich 

abweichenden Werte für die Gesamtza-

hlen der beobachteten Allele. Trotz 

nahezu gleicher Zahl untersuchter Pflan-

zen wurden 37 Allele bei Sulcorebutia 

crispata und nur 26 bei Sulcorebutia 

roberto-vasquezii für alle 12 Isoenzyme 

festgestellt. Insgesamt folgt aus diesen 

Unterschieden in der Art der Allele bei 

7 der 12 Isoenzyme, dass Sulcorebutia 

roberto-vasquezii als Species klar von 

Sulcorebutia crispata abgegrenzt ist. 

 

 Rebutia 

 Aus der Großgattung Rebutia wurde 

eine typische Aylostera, die selbststerile 

Aylostera heliosa var. cajasensis Do-

nald, L 405 gewählt; dann aus der Sek-

tion Rebutia (vgl. Buxbaum 1967) die 

selbststerile Rebutia margarethae 

Rausch und die selbstfertile Rebutia 

senilis Backeberg; aus der Sektion Digi-

torebutia (vgl. Buxbaum 1967) die bei-

den selbstfertilen Arten Rebutia pyg-

maea (R.E. Fries) Br. & R. und Rebutia 

haagei Frič & Schelle. Die beiden Arten 

gehören nach Backeberg in seine Gat-

tung Mediolobivia. 

 

 Innerhalb der Population von Aylos-

tera-Pflanzen L 405, die alle auf einer 

relativ kleinen Fläche gesammelt 

wurden, besteht keine große genetische 

Vielfalt; die Diversität ist mit Vgam = 

17,34 niedrig. Offensichtlich stehen die 

Exemplare in einem engen genetischen 

Austausch. Die untersuchten Pflanzen 

von Rebutia margarethae verteilen sich 

auf 6 verschiedene Populationen, die 

von 3 verschiedenen Sammlern aufge-

sucht wurden: WR, L und Hoffmann. 

Die Standorte befinden sich alle in San-

ta Victoria, verteilt auf Höhen zwischen 



2400 und 3500 m. Werden die Er-

gebnisse bei Rebutia margarethae alle 

zusammen gefasst (WR + L + H), so ist 

die genetische Vielfalt, siehe Allele und 

Genotypen, schon beträchtlich aber 

nicht besonders hoch, wenn man die 

Gesamtzahl der untersuchten Pflanzen - 

50 - berücksichtigt. Das wird ebenso 

deutlich bei der relativ geringen gene-

tischen Diversität, ausgedrückt als 

Vgam (Tabelle 2). 

 

 Von der selbstfertilen Rebutia senilis 

einschließlich 2 Varietäten: var. kessel-

ringiana (Material von Bewerunge) und 

var. lilacinorosea (DH 398) wurden 38 

Exemplare aus 9 Populationen unter-

sucht. Abgesehen von 4 typischen Rebu-

tia senilis-Kulturpflanzen und 4 var. 

kesselringiana-Kulturpflanzen stammen 

alle übrigen von Wildstandorten (siehe 

Karte 1). Diese 7 Standorte reichen von 

Quebrada Usuri im Norden bis zur Sier-

ra Medina und bis Antilla im Süden; das 

sind Entfernungen von je 200 km Luftli-

nie in Nord Richtung bzw. Nordwest-

Südost-Richtung. Trotz weit auseinan-

derliegender Fundorte der Populationen 

und trotz relativ vieler untersuchter 

Pflanzen ist die genetische Vielfalt, An-

zahl verschiedener Allele und Genoty-

pen klein und die Diversität, als Vgam 



gemessen, mit 19,07 gering. Der Grund 

dafür liegt wohl in der Selbstfertilität 

der Pflanzen, die einem sehr intensiven 

Genaustausch sehr hinderlich ist. 

 

 Von der selbstfertilen Rebutia 

haagei wurden je 5 Pflanzen von 7 ver-

schiedenen Populationen untersucht. 

Das Material von A. V. Frič wurde über 

A. Buining erhalten; die Population 

Hoffmann 1681 stammt von Sta. Catali-

na; WR 35 von Humahuaca; L 520 von 

Volcán; die WR 502 ist die var. elegan-

tula Rausch. Sippe WR 745 (Talina) ist 

die nördlichste, WR 752 (Chani) die 

südlichste der untersuchten Populatio-

nen. Die ebenfalls selbstfertile Rebutia 

pygmaea ist durch 4 verschiedene Sip-

pen vertreten; MEA stammt von der 

Mine Al Aguilar, es ist die südlichste 

Sippe, WR 506a von der Cuesta de Sa-

ma die nördlichste; WR 335 aus der 

Typortgegend Yavi; L 541 aus der Ge-

gend von Tafna. 

 

 Wenn man bei den einzelnen Isoen-

zymen die Allelkombinationen 

(Genotypen) der Populationen ver-

gleicht, so zeigen nur die Pflanzen von 

MEA einige Abweichungen, sie besit-

zen bei LAPA den Genotyp 11 anstatt 

15 wie in allen übrigen; bei IDHA den 

Genotyp 44 anstatt 24 wie in allen übri-

gen; bei PGHA den Genotyp 24 statt 44 

wie in allen übrigen und bei GOTB den 

Genotyp 23 oder 33 statt 77 wie in allen 

übrigen. Die 14 Pflanzen der 3 anderen 

Rebutia pygmaea-Populationen weisen 

bei allen Isoenzymen stets die gleichen 

Genotypen auf. Rebutia haagei und Re-

butia pygmaea besitzen beide eine ge-

ringe genetische Vielfalt; bei den Alle-

len sind es 20 bzw. 22 verschiedene, bei 

den Genotypen dieselbe Anzahl 21 

(Tabelle 2). Gleiches gilt für die gene-

tische Unterschiedlichkeit, ausgedrückt 

durch die genische Diversität Vgen mit 

1,44 bzw. 1,43 (Tabelle 2). Ähnlich wie 

bei Rebutia senilis dürfte dafür die 

Selbstfertilität beider Arten verant-

wortlich sein. Auch hier ist ein intensi-

ver Genaustausch nicht vorhanden. Die 

Befunde erlauben auch einen Vergleich 

zwischen Rebutia haagei und Rebutia 

pygmaea. Beide Arten in einer Zusam-

menschau wurden bereits früher behan-

delt, so etwa von Weber (1994, 1995) 

und von Scholz (1995). Hier sollen nur 

die Ergebnisse der Isoenzym-Analysen 

erörtert werden. Völlige Übereinstim-

mung, d. h. jeweils der gleiche Genotyp, 

findet sich bei den Isoenzymen FESTB, 

MNRA und MDHA. Bei PEPCA liegt 

bei beiden Arten auch nur ein Genotyp 

vor, aber mit verschiedenen Allelen, bei 

Rebutia pygmaea 22, bei Rebutia haagei 

44. Bei den übrigen 8 Isoenzymen 

wurden stärkere Abweichungen festges-

tellt.  

 

 Bemerkenswert für beide Arten ist 

das Auftreten des Allels 7 bei GOTB. 

So erscheint es homozygotisch, 77, bei 

Rebutia pygmaea in allen Pflanzen der 

Populationen WR 335, L545 und WR 

506a, jedoch nicht bei MEA; dort gibt 

es nur den Genotyp 23. Bei Rebutia 

haagei liegt es homozygotisch, 77, nur 

in der Population Hoffmann 1681 bei 

allen Pflanzen vor, dann heterozygo-



tisch als Genotyp 27 bei allen Exempla-

ren der Populationen L 520 und WR 

745, während die übrigen 3 Populatio-

nen Fric, WR 35 und WR 502 ausnahm-

slos den Genotyp 23 aufweisen. 

 

 Eine Besonderheit wurde bei PGMB 

von Rebutia pygmaea gefunden. Dort 

gibt es 3 Allele in der Kombination 124 

in allen untersuchten Pflanzen der Popu-

lationen WR 445, L 545 und WR 506a, 

jedoch nicht in der Population MEA; 

dort findet sich bei allen Pflanzen stets 

der Genotyp 22 anstatt 124. Etwas 

Entsprechendes, ein Genotyp aus 3 Al-

lelen bestehend, wurde bei allen anderen 

untersuchten Pflanzen Rebutia und Sul-

corebutia nicht beobachtet. Zusammen-

fassend: Eine sehr große Ähnlichkeit 

oder sogar Gleichheit in der genetischen 

Basis für die 12 Isoenzyme besteht bei 

beiden Arten nicht. Damit entfällt auf 

Grundlage dieser Enzym-Analysen eine 

Gleichsetzung von Rebutia haagei und 

Rebutia pygmaea. 

 

 Betrachtet man die Ergebnisse für 

Rebutia und Sulcorebutia vergleichend, 

so zeigt sich, dass die genetische Viel-

falt und Unterschiedlichkeit bei Sulcore-

butia größer, z.T. erheblich größer ist. 

Dies wird deutlich vor allem in der ge-

netischen Diversität, Verschiedenheit,  

ausgedrückt als gametische Diversität  

Vgam (Tabelle 2). Je verschiedener die  

genetische Ausstattung in den Gameten,  

d.h. Eizelle und Spermazelle ist, umso 

größer ist die Wahrscheinlichkeit, dass 

nach Befruchtung genetisch verschieden 

ausgestattete Samen gebildet werden. 

Aus diesen Samen können dann Popula-

tionen mit hoher Variabilität in ihrem 

Genbestand entstehen und daraus fol-

gend eine große Variabilität im Erschei-

nungsbild der Pflanzen, dazu gehören 

auch dieschließlich wirksamen Isoen-

zyme. 

 

 Die genetische Verschiedenheit wird 

offensichtlich eingeschränkt durch 

Selbstfertilität, die neben Selbststerilität 

in der Gattung Rebutia weit verbreitet 

ist. Dies wird besonders auffällig bei der 

selbstfertilen Rebutia senilis, die von 

allen untersuchten Arten das 

ausgedehnteste Vorkommensgebiet 

aufweist. Dagegen besiedelt die 

selbststerile Rebutia margarethae ein 

erheblich kleineres Gebiet und zeigt 

dennoch eine deutlich größere gene-

tische Diversität (Tabelle 2). Selbstferti-

lität gibt es weder in der Gattung Sulco-

rebutia, noch im Genus Weingartia. 

 

 Eine große genetische Vielfalt und 

Diversität ist bei Arten mit sehr 

ausgedehntem Verbreitungsgebiet we-

gen eines nicht vorhandenen durchgän-

gigen genetischen Austauschs zwischen 

den Einzelpopulationen verständlich, 

siehe Beispiel Sulcorebutia crispata. 

Dagegen ist diese Beziehung nicht mehr 

gegeben oder nur noch eingeschränkt, 

wenn Selbstfertilität vorliegt, siehe Re-

butia senilis. Offensichtlich kann die 

Natur verschiedene genetische Wege 

einschlagen, um variable, vitale, überle-

bensfähige Populationen entstehen zu 

lassen. Auch darin zeigt sich eine gene-

tische Vielfältigkeit. So gibt es mehr-





fach bei Sulcorebutien aber auch bei 

Lobivien Populationen mit Pflanzen, die 

zugleich mehrere bis viele verschiedene 

Blütenfarben hervorbringen. Bestäuber, 

in der Regel Fluginsekten, die häufig 

nur auf ein eingeschränktes Farbspek-

trum reagieren, können eher die 

gewünschte Bestäubung vollziehen, 

wenn mehr als nur eine Farbe angeboten 

wird. Denn die Wahrscheinlichkeit, dass 

mehr Bestäuber durch die Farbenvielfalt 

angelockt werden, erhöht die 

Wahrscheinlichkeit einer erfolgreichen 

Bestäubung, zumal bei kurzer Blüh-

dauer von nur 1 bis 3 Tagen, ganz im 

Gegensatz etwa zu Orchideen, deren 

Blühdauer erheblich länger währt. 

 

 Hier sei eine Anmerkung eingefügt, 

die sich nach Durchsicht vieler Arbeiten 

über Rebutia, auch in “Echinopseen“, 

geradezu aufdrängt. Das Phänomen 

Selbstfertilität und Selbststerilität oder 

in anderer, von angelsächsischer Litera-

tur beeinflusster Ausdrucksweise Kom-

patibilität und Inkompatibilität, eine 

Fortpflanzungsweise, die mit genetis-

cher Betrachtungsweise eng verknüpft 

ist, wird bei taxonomischen Bearbeitun-

gen überhaupt nicht mehr berücksich-

tigt. Das ist erstaunlich, weil das Phäno-

men in älteren Publikationen durchaus 

für Abgrenzungen herangezogen wurde, 

zum Beispiel Backeberg (1959), Bui-

ning & Donald (1963) oder Buxbaum 

(1967). 

 

 Die vorliegenden Resultate zeigen 

klar, dass Rebutia von Sulcorebutia zu 

unterscheiden ist. Daher ist es mehr als 

kühn, wenn Anderson (2001) und Hunt 

(2005) die Gattung Sulcorebutia in die 

Gattung Rebutia einbeziehen. Darin ist 

Eggli (2005) vorsichtiger. Denn er lässt 

Sulcorebutia in seiner Übersetzung und 

Überarbeitung von Andersons Buch als 

eigenständige Gattung bestehen. 

 

 Die Untersuchungen zeigen eben-

falls, dass Isoenzym-Analysen nur dann 

überzeugende Resultate liefern können, 

wenn eine ausreichende Zahl an Pflan-

zen zur Verfügung steht. Einzelne oder 

nur wenige analysierte Exemplare 

können allenfalls als vorläufige Stich-

proben angesehen werden. Sie geben 

nicht die Spannbreite der genetischen 

Grundlagen der untersuchten Isoenzyme 

wieder. Hätte z.B. bei Sulcorebutia ro-

berto-vasquezii lediglich Pflanze K 10 

(Tabelle 1) analysiert werden können, 

dann wäre nur ein sehr kleiner Teil der 

wirklich vorhandenen Allele und Geno-

typen bekannt geworden. 

 

 Selbstverständlich sollte bei solchen 

Arbeiten als oberster Grundsatz gelten, 

nur Material einwandfreier Herkunft 

und nicht zweifelhafte Exemplare, etwa 

Hybriden, für die Analysen zu nehmen. 

Aber leider wird dieser Grundsatz häu-

fig missachtet. 
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