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Identitat, Verbreitung und mogliche Verwandtschaft von
Elymus arenosus

PHiLLIP D. H. BERNHARDT, MARKUS S. DILLENBERGER & JOACHIM W. KADEREIT

Zusammenfassung: Die Sand-Quecke, Ely-
mus arenosus, ist eine in ihrer Umgrenzung,
taxonomischen Bewertung und geographischen
Verbreitung umstrittene Art. Wahrend einige
Autoren sie als Endemiten des Mainzer San-
des betrachten, wird sie von anderen Autoren,
haufig als Unterart, als auch an den Kisten
Nordwesteuropas weitverbreitet aufgefasst. Un-
ter Verwendung von plastidaren trnL-trnF und
nuklear-ribosomalen ITS-Sequenzen wird hier
versucht, die Identitat, Verbreitung und maogli-
che Verwandtschaft von E. arenosus zu klaren.
Individuen vom Mainzer Sand haben einen nur
ihnen eigenen trnL-trnF-Haplotypen, der auch in
als E. arenosus identifiziertem Material aus den
Niederlanden (Millingerwaard) gefunden wurde,
sowie einige nur ihnen eigene ITS-Ribotypen. In
Verbindung mit der ihr eigenen Morphologie und
alteren Berichten der Art vom Oberrhein fihrt
uns das zu dem Schluss, dass E. arenosus als
Art bewertet werden sollte und ehemals entlang
des Rheins weiter verbreitet war. E. arenosus
hat eine Chromosomenzahl von 2n = 28. Mole-
kulare und morphologische Ahnlichkeiten lassen
es moglich erscheinen, dass E. campestris der
engste Verwandte von E. arenosus ist.

Abstract: Identity, distribution and possible
relationship of Elymus arenosus. Elymus
arenosus is controversial in terms of its delimi-
tation, taxonomic assessment and geographical
distribution. Whereas some authors consider
it an endemic of the Mainzer Sand region in
Germany, others regard it as a taxon, often at
subspecific rank, more widely distributed along
the coasts of northwest Europe. Using plastid
trnL-trnF and nuclear ribosomal ITS sequences
we aimed at clarifying the identity, geographi-
cal distribution and possible relationships of the
species. We found that Mainzer Sand materi-
al of E. arenosus contains an unique trnL-trnF
haplotype, also found in Dutch material (Mill-
ingerwaard) identified as E. arenosus, as well
as some unique ITS-ribotypes. In combination
with its unique morphology and older records

of the species from the upper Rhine valley we
conclude that E. arenosus should be treated as
a species which was more widely distributed
along the Rhine in the past. The species has
2n = 28 chromosomes. Molecular and morpho-
logical similarities may imply that E. campestris
is the closest relative of E. arenosus.
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1. Einleitung

Elymus arenosus, die Sand-Quecke, ist eine
in ihrer Umgrenzung, taxonomischen Bewer-
tung und geographischen Verbreitung umstrit-
tene Art. Wahrend ScHoLz (1993, als Elytrigia
arenosa), CONERT (1997, 2000) und KRISCH
(2021) sie als endemische Art des Mainzer
Sandes betrachten, wird sie von MELDERIS
(1980), MELDERIS & McCLINTOCK (1983, bei-
de als Elymus repens subsp. arenosus), TRIST
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(1995), SELL & MURRELL (1996, beide als Ely-
trigia repens subsp. arenosa (SPENN.) A. LOVE)
und KOLTZENBURG (2019) als hauptsachlich
an den Kisten Nordwesteuropas weitverbrei-
tete und auf dem Mainzer Sand vorkommen-
de Unterart oder Art aufgefasst. COPE & GRAY
(2009) fihren E. repens subsp. arenosus flr
die Britischen Inseln auf. Die taxonomische
Geschichte dieses Taxons wurde ausflhrlich
von ScHoLz (1993) dargestellt, der auch die
aus seiner Sicht fur das Taxon typischen Merk-
male zusammenfasste.

Vor diesem Hintergrund wird hier versucht,
mit DNA-Sequenzmerkmalen zur Diskussi-
on Uber die Eigenstandigkeit und Verbrei-
tung der Art beizutragen. Dafiir wurden zu-
satzlich zu E. arenosus vom Mainzer Sand
fur alle in Deutschland heimischen (KRISCH
2021) Elymus-Taxa aulder E. repens subsp.
littoreus sowie fur niederlandische Herkiinfte,
die von DUISTERMAAT (2020) als E. arenosus
(,Mainzerkweek“) bezeichnet werden, plastida-
re (trnL-trnF) und nuklear-ribosomale Internal
Transscribed Spacer (ITS) DNA-Sequenzen
generiert. Diese beiden DNA-Marker wur-
den deswegen gewahlt, weil bei GenBank
zahlreiche Vergleichssequenzen von nicht in
Deutschland vorkommenden Arten zur Verfi-
gung stehen. Aufierdem wurde fir E. arenosus
vom Mainzer Sand erstmalig die Chromoso-
menzahl bestimmt.

2. Material und Methoden

Insgesamt wurden 34 verschiedene Individuen
der Gattung Elymus von neun verschiedenen
Arten ausgewahlt, die alle einheimischen Ely-
mus-Arten abdecken. Fur die DNA-Extraktion
wurde Herbarmaterial aus den Herbarien FR, M,
MJG, NMNL und STU verwendet (Abkiirzungen
nach THIERs 2021; Tab. 1). Fir die Chromoso-
menzahlung wurden im Botanischen Garten
der Johannes Gutenberg-Universitat Mainz in
Topfen kultivierte Pflanzen verwendet. Wenn
nicht anders angegeben, folgt die Taxonomie
KRISCH (2021).

Die DNA wurde wie in DILLENBERGER &
KADEREIT (2017) beschrieben mit dem DNeasy
Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden, Deutschland) ex-
trahiert. Die Proben Ely9—17 wurden von Heike
Kappes im Grunelius-Mdllgaard-Labor am For-
schungsinstitut Senckenberg/Frankfurt am Main

extrahiert. Es wurden zwei genetische Marker
verwendet, die plastidare intergenische Region
(spacer) trnL-trnF und der nuklear-ribosomale
ITS (internal transcribed spacer). Der Marker
trnL-trnF wurde mit den Primern TabC und TabF
in einem Stlick oder mit TabC und TabD sowie
TabE und TabF in zwei Stlicken amplifiziert (alle
Primer nach TABERLET & al.1991). Die PCR
erfolgte in 25-uL-Reaktionen bestehend aus
1x Reaktions-Puffer, 1,2mM MgCl,, 0,2mM
dNTPs, 80 ug/uL bovines Serumalbumin, je
0,8 uM Primer, 0,04 U/uL NEB-Tag-Polymerase
(New England Biolabs GmbH, Frankfurt am
Main, Deutschland) und 1 yL DNA-Extrakt.
Die PCR wurde unter folgenden Bedingungen
durchgeflhrt: 94 °C fiir 60 s, gefolgt von 35 Zy-
klen aus 94 °C fiir 20 s, 52 °C fir 30 s und 68 °C
fur 60 s; anschlielend folgte einmalig 94 °C fiir
20s, 52 °C fiir 80 s und 68 °C fiir 8 min, bevor die
Proben auf 10 °C gekihlt wurden. Die Aufreini-
gung der PCR-Produkte erfolgte mit ExoSAP-IT
(Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, USA)
entsprechend den Herstellerangaben.

Zur Sequenzierung von ITS wurde eine
Klonierung des Abschnitts fiir eine reduzierte
Probenzahl durchgefiihrt (siehe Tab. 1), um
eventuell vorhandene unterschiedliche Kopien
von ITS im Genom zu finden. Dazu wurde zu-
nachst ITS in einer PCR mit den Primern ITS5
und ITS4 (WHITE & al. 1990) und dem gleichen
PCR-Reaktionsansatz wie flr trnL-trnF be-
schrieben amplifiziert. AnschlieRend wurden die
PCR-Produkte mit dem Macherey Nagel PCR
Clean-Up Kit (Macherey Nagel GmbH & Co. KG,
Diren, Deutschland) entsprechend den Herstel-
lerangaben mit kleinen Anderungen aufgereinigt.
Um die richtige DNA-Menge fir die Klonierung
einzusetzen, wurde die in den PCRs erhaltene
DNA-Menge in Agarose-Gelen abgeschatzt. Die
Klonierung erfolgte mit dem pGEM®-T Vector
System Il von Promega (Fitchburg, Wisconsin,
USA) entsprechend den Herstellerangaben. In
der zweiten PCR der Klonierung wurde dann das
klonierte ITS mit den Primern M13 von Promega
entsprechend den Herstellerangaben fiir je 10
Klone/Individuum amplifiziert und anschlieRend
mit ExoSAP-IT aufgereinigt.

Alle PCR-Produkte wurden von StarSeq
(Mainz, Deutschland) sequenziert. Die Sequen-
zen wurden anschlielRend manuell Uberprift,
editiert und aliniert. Zur Reduktion des ITS-
Datensatzes wurden jeweils alle klonierten
Sequenzen eines Individuums in ein eigenes
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Alignment Gberfihrt, um in TCS v.1.21 (CLE-
MENT & al. 2000) ein Ribotypen-Netzwerk
zu erstellen, wobei alle Licken (gaps) im
Alignment als fehlende Daten (missing data)
behandelt wurden. Hierdurch war es mdglich,
identische Sequenzen einfach zu identifizie-
ren und zu entfernen. Auflerdem wurden die
10 Klone auf 2-3 Sequenzen reduziert, die
die Hauptgruppen des jeweiligen Ribotypen-
netzwerks reprasentierten. Dazu wurden alle
Ribotypen entfernt, die sich durch maximal zwei
Punktmutationen vom ausgewahlten Ribotyp
unterschieden. Dadurch wurden sehr ahnliche
Sequenzen entfernt, deren geringe Abweichun-
gen voneinander auch durch Sequenzierfehler
erklarbar waren.

Die resultierenden Sequenzen wurden zu
einem Gesamt-Alignment zusammengefligt und
durch weitere Sequenzen aus GenBank (https:/
www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) erganzt (siehe
Elektronischer Anhang). Zunachst wurden alle
verfligbaren Taxa der Triticeae hinzugefligt
und paarweise Distanzen mit SequenceMatrix
v.1.7.8 (VAIDYA & al. 2011) berechnet. Basierend
auf diesen Distanzen wurden fur ITS solche
Sequenzen aus dem Alignment entfernt, die
eine genetische Distanz von Uber 0,5% zu
E. arenosus aufwiesen. Fur trnL-trnF wurden
alle Sequenzen mit einer genetischen Distanz
von Uber 0,25% zu E. arenosus entfernt, da
dieser Marker eine deutlich geringere Varia-
bilitat als ITS aufwies. In beiden Alignments
wurden alle eigenen Proben aus Deutschland
beibehalten. Diese reduzierten Datensatze wur-
den verwendet, um NeighborNet-Analysen mit
Ordinary-Least-Squares-Distanzen (Methode
der kleinsten Quadrate) in Splitstree v.4.16.2
(HusoN & BRYANT 2006) durchzufiihren.

Zur Herstellung von Chromosomenprapara-
ten wurden junge Wurzelspitzen verwendet. Die
Fixierung und Farbung der Praparate erfolgte
mit 0,002 M 8-Hydroxychinolin und fuchsin-
schwefliger Sdure nach KADEREIT (1984). Die
Hydrolyse wurde auf 7—10 min verlangert und
auf die zusatzliche Farbung mit Orcein wurde
verzichtet.

3. Ergebnisse
Die Beibehaltung nur solcher trnL-trnF-Se-

quenzen, die maximal 0,25 % Unterschied zu
E. arenosus aufwiesen, resultierte in einem

Datensatz mit tUber 50 Taxa (siehe Elektro-
nischer Anhang). Die NeighborNet-Analyse
zeigte eine Einteilung in finf Gruppen von Ha-
plotypen (Abb. 1). Alle Proben mit zwei Ausnah-
men von E. arenosus vom Mainzer Sand und
aus den Niederlanden gruppierten zusammen,
wobei die einzige andere Art in dieser Grup-
pe die nordamerikanische (Ostlich der Rocky
Mountains) E. virginicus ist. Die Mainzer-Sand-
Proben und die Proben aus den Niederlanden
hatten identische Sequenzen. Nur Ely34 wies
einen Langenpolymorphismus an einer poly-
C-Stelle im Alignment auf. Ebenso unterschied
sich E. virginicus nur in einem zusatzlichen
Langenpolymorphismus an einer poly-T-Stelle
von Ely34. Die E. arenosus ahnlichsten Haplo-
typen waren bei verschiedenen Elymus-Arten
und Vertretern der Gattungen Pseudoroegneria
und Thinopyrum zu finden und unterschieden
sich durch eine Punktmutation. E. arenosus von
der Autobahnraststatte Heidenfahrt an der A60
bei Mainz (Ely2) gruppierte mit Individuen von
E. athericus, E. campestris, E. junceiformis und
E. repens (Abb. 1) und hatte eine mit diesen
Arten identische Sequenz.

Der ITS-Datensatz hatte eine hohere Va-
riabilitdt als der trnL-trnF-Datensatz, sodass
dieser trotz der erlaubten doppelten Distanz
(0,5%) von E. arenosus vom Mainzer Sand
nur 17 Taxa enthielt (siehe Elektronischer An-
hang). Das Netzwerk zeigt eine Zweiteilung.
Wahrend E. caninus, E. farctus, E. junceiformis
und E. obtusiflorus auf einer Seite gruppierten,
waren alle anderen Taxa auf der anderen Seite
des Netzwerks zu finden (Abb. 2). Die meisten
Ribotypen von E. arenosus aus Deutschland
gruppierten in der Nahe von E. athericus,
E. campestris, E. varnensis (nach MELDERIS
1980 im 6stlichen Balkan heimisch und von ihm
als E. hispidus subsp. varnensis (VELEN.) MEL-
DERIS klassifiziert), niederlandischem E. areno-
sus und einigen Agropyron-Arten. Nur ein Ribo-
typ von deutschem E. arenosus (ein Klon von
Ely2) zeigte eine hohere Ahnlichkeit mit E. athe-
ricus, E. campestris, E. hispidus und E. repens
sowie einigen Pseudoroegneria-Arten (Abb. 2).
Die Ribotypen von niederlandischem E. areno-
sus zeigten eine deutlich gréRere Variabilitat als
die deutschen und waren gleichmaRig verteilt
in der zweiten Gruppe zu finden.

An einem Individuum von E. arenosus vom
Mainzer Sand konnte die Chromosomenzahl
von 2n = 28 gezahlt werden (Abb. 3).
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E. breviastrum

E. altissimus

E. bungeanus E. caninus

E. glaucus E. excelsus

E. hispidus E. hondae

E. obtusiflorus E. jacquemontii
E. peschkovae E. nevskii

E. sibiricus E. scandicus
Pseudoroegneria kosaninii E. serotinus
Thinopyrum ponticum

@ E. arenosus Mainz

B E. arenosus Niederlande
® E. athericus
® E. campestris
® E. junceiformis
E. repens
E. virginicus

E. aristiglumis E. sinicus Agropyron geniculatum

E. canadensis E. spicatus Pseudoroegneria elytrigioides
E. ciliaris E. stipifolius Pseudoroegneria gracillima
E. dentatus E. subfibrosus Pseudoroegneria libanotica
E. elymoides E. tangutorum Pseudoroegneria strigosa
E. hystrix E. tauri Thinopyrum elongatum

E. ircutensis E. trachycaulus  Thinopyrum intermedium
E. kamoji E. tsukushiensis  Thinopyrum podperae

E. lanceolatus E. ugamicus Thinopyrum ponticum

E. longearistatus E. varnensis Thinopyrum scirpeum

E. probatovae E. vassiljevii

E. schrenkianus E. wawawaiensis

Abb. 1: Netzwerk der NeighborNet-Analyse von trnL-trnF. Ausgewahlte Proben sind farblich entsprechend
der Legende hervorgehoben. — Network from the NeighborNet-Analysis of trnL-trnF. Selected sam-
ples are indicated by colour (see colour code).

4. Diskussion Haplotypen, der nur in diesem Material und in
E. virginicus vorkommt (Abb. 1). Was ITS be-
trifft, enthalt E. arenosus vom Mainzer Sand drei
Ribotypen, die nur in diesem Material gefunden
Elymus arenosus vom Mainzer Sand und aus  wurden. Drei der zahlreichen Ribotypen des Ma-

dem Millingerwaard enthielten einen trnL-trnF-  terials aus dem Millingerwaard sind durch einen

4.1 Die Identitat von Elymus arenosus
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Abb. 2: Netzwerk der NeighborNet-Analyse von ITS. Ausgewahlte Proben sind farblich entsprechend der
Legende hervorgehoben. — Network from the NeighborNet-Analysis of ITS. Selected samples are

indicated by colour (see colour code).

oder zwei Mutationsschritte von den Ribotypen
des Mainzer Materials getrennt.

Diese Befunde erlauben unseres Erachtens
den Schluss, dass E. arenosus vom Main-
zer Sand molekular von allen in Deutschland
vorkommenden Elymus-Arten unterschieden

werden kann und dass das Material aus dem
Millingerwaard auch als E. arenosus angespro-
chen werden kann. Ungeachtet des Auftretens
des fir E. arenosus vom Mainzer Sand spezifi-
schen trnL-trnF-Haplotyps auch in der nordame-
rikanischen E. virginicus erscheint eine enge
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Verwandtschaft dieser beiden Arten auferst
unwahrscheinlich. Fir das Vorkommen eines
E.-repens-Haplotyps in E.-arenosus-Material
aus Heidenfahrt (siehe 3. Ergebnisse) ist Hy-
bridisierung die wahrscheinlichste Erklarung,
da E. repens in Deutschland weitverbreitet ist
(KRrRiscH 2021).

Angesichts der typischen Morphologie von
E. arenosus (Pflanze mit langen unterirdischen
Auslaufern, blaugrin, Blatter steif, wenigstens
an der Spitze eingerollt, gedhrt, freie Rander der
Blattscheiden unbehaart, Blattspreitenoberseite
deutlich gerippt, Rippen im Querschnitt abge-
rundet, dicht mit kurzen Haaren und mehr oder
weniger vielen zusatzlichen langen Haaren, Ah-
ren meist < 8 cm, aufeinanderfolgende Ahrchen
wenig Uberlappend, Hullspelzen bei der Frucht-
reife stehenbleibend), einer Chromosomenzahl
von 2n = 28 und der beschriebenen molekularen
Eigenstandigkeit erscheint es uns gerechtfertigt,
dieses Taxon als Art zu betrachten.

Von anderen Autoren als E. arenosus (oder
E. repens subsp. arenosus bzw. Elytrigia repens
subsp. arenosa) benanntes und an den Kisten
Nordwesteuropas vorkommendes Material wur-
de nicht in unsere Untersuchungen eingeschlos-
sen. Angesichts der morphologischen Andersar-
tigkeit solchen Materials, soweit in genligendem
Detail beschrieben, scheint es uns aber sehr
unwahrscheinlich, dass es tatsachlich zu E. are-
nosus gehort. So werden die Blatter von E. re-
pens subsp. arenosus von MELDERIS (1980)
und TRIST (1995) als auf der Oberseite meist

kahl beschrieben, und TRIST (1995) und SELL
& MURRELL (1996, beide als Elytrigia repens
subsp. arenosa) geben an, dass die Deckspel-
zen dieses Taxons haufig kurze Grannen ha-
ben. STACE (2019) betrachtet entsprechendes
Kustenmaterial in England als E. repens bzw.
(C.A. Stace, pers. Mitt. 24.9.2020) als E. athe-
ricus oder als Hybriden zwischen E. athericus
und E. junceiformis (ebenso eine Herkunft von
Calais an der Nordkuste Frankreichs) oder zwi-
schen E. athericus und E. repens. Auch WiLcox
(2012) betrachtet englisches Kustenmaterial
[als Elytrigia campestris subsp. maritima (TzVE-
LEV) H. ScHoLZ] als E. repens, E. athericus oder
als Hybriden zwischen diesen beiden Arten. Als
E. athericus oder Hybrid zwischen E. athericus
und E. junceiformis wird auch das Kiistenma-
terial der Niederlande betrachtet (DUISTERMAAT
2020). Zu den von TRIST (1995) angegebenen
Funden von E. arenosus in Skandinavien haben
wir keine weitere Information. Unsere Vermu-
tung ist aber, dass dieses Material genauso
wie das englische, franzdsische und nieder-
landische Material nicht zu E. arenosus gehort.

Die morphologische Unterscheidung von
Elymus-Arten kann offensichtlich schwierig
sein und wird durch vielfache Hybridisierung
zwischen Arten zusatzlich erschwert. Mit der
von uns fur diese Art gefundenen eigenen trnL-
trnF Sequenz kann nun aber gepruft werden,
ob vermeintliches E.-arenosus-Material von
den nordwesteuropaischen Kisten zu dieser
Art gehort oder nicht.

Abb. 3: Mitotische Wurzelspitzenzelle von Elymus arenosus mit 2n = 28 Chromosomen. A+B: Verschiedene
Scharfeebenen derselben Zelle. C: Zur Verdeutlichung sind die Chromosomen zeichnerisch hervor-
gehoben. — Mitotic root tip cell of E. arenosus with 2n = 28 chromosomes. A+B: Different focus levels
of the same cell. C: Chromosomes highlighted by drawings.
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4.2 Die geographische Verbreitung
von Elymus arenosus

Unter dem Vorbehalt der von uns untersuch-
ten limitierten Zahl von Proben und vor dem
Hintergrund der Einschatzung des englischen
und franzosischen (STACE 2019, Stace pers.
Mitt.) und des niederlandischen (DUISTERMAAT
2020) Materials kommen wir zu dem Schluss,
dass E. arenosus kein Endemit des Mainzer
Sandes ist, sondern auch im Millingerwaard in
den Niederlanden vorkommt. Jenseits dieser
zwei Gebiete ist die Art bisher nicht bekannt
geworden, und nordwesteuropaisches Kiisten-
material gehort mit gréRter Wahrscheinlichkeit
nicht zu E. arenosus. Wahrend NDFF & FLO-
RON (2021) das Vorkommen im Millingerwaard
als “ingeburgerd na 2000” bezeichnet, wird das
Vorkommen dort von DUISTERMAAT (pers. Mitt.
8.7.2021: “We do not know who stated that
E. arenosus was introduced in the Netherlands.
We think it highly unlikely that it arrived through
human intervention, even with hay.”) als hei-
misch betrachtet. Interessanterweise wurden
von ScHoLz (1993) erloschene Vorkommen
auf den ,Rheininseln bei Neuenburg“ westlich
von Freiburg i. Br. genannt, die ,von E. arenosa
des Mainzer Gebietes nicht wesentlich verschie-
den [sind]“. Da das Millingerwaard an der Maas
liegt, scheint die Art ehemals weiter entlang des
Rheins verbreitet gewesen zu sein, wie schon
von ScHoLz (1993) angenommen.

4.3 Die mogliche Verwandtschaft von
Elymus arenosus

Abgesehen von generellen Schwierigkeiten der
Verwandtschaftsanalyse in Elymus (und ande-
ren Gattungen der Triticeae), bedingt durch die
hybridogene Entstehung vieler Linien sowie
fortlaufende Hybridisierung, sind die von uns
verwendeten DNA-Sequenzen nicht gut ge-
eignet, um Aussagen Uber Verwandtschaft zu
machen. Das plastidare trnL-trnF wird Ublicher-
weise maternal vererbt und ist nicht gentigend
variabel, um wenigstens eine maternale Phylo-
genie zu erstellen, und ITS liegt in vielen Taxa in
zahlreichen paralogen Kopien vor, wobei durch
“concerted evolution”, einen Prozess, durch den
unterschiedliche Kopien homogenisiert werden
(ALVAREZ & WENDEL 2003), phylogenetisches
Signal verwischt werden kann.

Dennoch erscheint es uns maéglich, dass E. are-
nosus ein enger Verwandter von E. campestris
ist. E. campestris ist selbst ein umstrittenes
Taxon. Wahrend CONERT (1997) die Art als mit
E. athericus identisch betrachtet, wird sie von
ROSENBAUER (1998), HOHLA & ScHoLz (2011),
KoLTZENBURG (2019) und KRiscH (2021) als
eigenes Taxon betrachtet. MELDERIS (1980)
gibt flr E. campestris (als E. pungens subsp.
campestris) eine weite Verbreitung von Nord-
westfrankreich bis Portugal an. Fir Deutschland
wird von KOLTZENBURG (2019) eine Verbreitung
vom westlichen Hochrhein bis zum Niederrhein
angegeben, und fir Baden-Wirttemberg be-
schreibt ROSENBAUER (1998) eine Verbreitung
im Oberrheingebiet zwischen Basel und Karls-
ruhe in offenen Trockenrasengesellschaften,
an Boschungen und Dammen auf trockenen,
feinerdearmen, basenreichen Kies- und Sand-
bdden. Fur die Schweiz (als Agropyron littora-
le (HosT.) DUMORT.) beschrieb VESTERGREN
(1929) das Rhonetal als Hauptverbreitungsge-
biet. Die Verbreitung von E. campestris u. a. in
Flusstalern (Rhéne, Rhein, Durance) an den
oben beschriebenen Standorten sowie eine
gewisse Ahnlichkeit mit E. arenosus veran-
lasst uns, eine mogliche enge Verwandtschaft
zwischen diesen beiden Arten zu postulieren.
E. campestris ist wie E. arenosus eine blau-
griine Pflanze mit langen unterirdischen Aus-
laufern und steifen, meist eingerollten Blattern,
deren freier Scheidenrand kahl ist. Allerdings
hat E. campestris auf der Blattoberseite pro
Rippe nur eine Reihe von Borsten, die Ahren
sind meist langer und dichter als bei E. areno-
sus und uns ist nicht bekannt, ob die Hiillspel-
zen bei der Fruchtreife stehen bleiben. Unsere
DNA-Sequenzdaten unterstiitzen unsere Ver-
mutung einer engen Verwandtschaft zwischen
E. arenosus und E. campestris nur bedingt. Der
plastidare Haplotyp von E. arenosus ist nur eine
Mutation von dem von E. campestris entfernt,
allerdings findet man den E.-campestris-Haplo-
typen auch bei E. caninus und E. repens.

Im Ribotypennetzwerk (Abb. 2) sind Ribo-
typen von E. campestris sehr ahnlich zu den
Ribotypen von E. arenosus aus Heidenfahrt und
etwas weniger ahnlich zu den Ribotypen von
E. arenosus vom Mainzer Sand. Das trifft aber
auch auf einen Ribotyp von E. athericus zu. Fir
die Ribotypen von E. campestris und E. areno-
sus aus dem Millingerwaard ist ebenso eine hohe
Ahnlichkeit zu beobachten. Zusammenfassend
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kénnten diese Daten als allerdings keines-
wegs deutliche Unterstiitzung flir eine mdg-
liche enge Verwandtschaft zwischen E. are-
nosus und E. campestris interpretiert werden.
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Abk. | Herkunft Referenz GenBank

Elymus arenosus trnL-trnF ITS

Ely1 Deutschland, Mainzer Sand MJG 28308 OK181346 0OK166563—
OK166564

Ely2 |Deutschland, Heidenfahrt MJG 28667 OK181347 | OK166565-
OK166566

Ely3 |Deutschland, Mainzer Sand MJG 28668 0OK181348 0OK166567

Ely30 | Niederlande, Millingerwaard NMNL 11195 OK181349 | OK166568—
OK166574

Ely31 | Niederlande, Millingerwaard NMNL 11218 OK181350 n.v.

Ely32 | Niederlande, Millingerwaard NMNL 11182 OK181351 OK166575—
OK166578

Ely33 |Niederlande, Millingerwaard NMNL 12429 OK181352 | OK166579-
OK166582

Ely34 |Niederlande, Millingerwaard NMNL 12428 OK181353 OK166583—
OK166588

Elymus athericus

Ely6 | England, Felixstowe MJG 29305 OK181356 | OK166596—
OK166597

Ely15 | Deutschland, Steinestadt FR 133877 OK181354 n.v.

Ely19 | Deutschland, St. Peter-Ording MJG 26550 OK181355 n.v.

Ely24 | Osterreich, Karnten Melzer s.n. (M) n.v. OK166589—
OK166595

Elymus campestris

Ely13 | Deutschland, Ingelheim FR 133870 OK181357 n.v.

Ely20 |Frankreich, Le Thor M 19883/19884 0OK181358 0OK166598—
0OK166603

Ely25 | Deutschland, RuRheim Weckesser s.n. OK181359 OK166604—

(STU) OK166608

Elymus caninus

Ely9 |Norwegen, Oppdal FR 133875 OK181360 n.v.

Ely27 | Deutschland, Kestert MJG 5615 n.v. OK166609—

OK166611
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Abk. |Herkunft Referenz GenBank

Elymus farctus

Ely22 |ltalien, Bibione Pineda M 42229 n.v. OK166612—
OK166620

Elymus hispidus

Ely11 | Deutschland, Sylt FR 133873 OK181361 n.v.

Ely28 | Deutschland, Sporkenheim MJG 1427 n.v. 0OK166621

Elymus junceiformis

Ely4 |England, Walberswick MJG 29304 OK181365 n.v.

Ely7 | Deutschland, St. Peter-Ording MJG 3997 OK181366 n.v.

Ely10 | Deutschland, Juist FR 113252 OK181362 n. v.

Ely17 | Deutschland, Behrensdorf FR 133876 OK181363 n.v.

Ely21 | Deutschland, Esperort Werner 2616 (M) OK181364 OK166622—
OK166629

Elymus obtusiflorus

Ely14 |Deutschland, Frankfurt am Main | FR 133871 OK181367 n.v.

Ely29 |Deutschland, Bodenheim MJG 5357 OK181368 OK166630—
OK166632

Elymus repens

Ely5 |England, Stowmarket MJG 29306 OK181371 OK166633—
OK166636

Ely12 | Deutschland, Schleid FR 95286 OK181369 n.v.

Ely18 |Deutschland, St. Peter-Ording MJG 3969 OK181370 n.v.

Ely16 | Deutschland, Istein FR 133874 OK181372 n.v.




