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includes 37 species in Germany including some 
taxonomically challenging species groups and 
some species with intraspecific variation in 
ploidy. We here present 36 new genome sizes 
and 44 ploidy values for these 37 species, six 
resp. seven of them from Germany. Estimates of 
V. aphylla, V. alpina, V. fruticans, and V. fruticu-
losa are first estimates for these species. These 
estimates provide an important basis for future 
studies on the genus. Some examples are dis-
cussed in more details, such as the distribu-
tion of ploidy levels in V. longifolia and V. cha-
maedrys in Germany or the importance to study 
ploidy levels in V. satureiifolia and relatives in 
southwestern Germany. The English version of 
this manuscript in its pre-submission version is 
available under https://www.biorxiv.org/content/ 
10.1101/2023.12.22.573074v1.full.
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1. Einleitung

Chromosomen wurden erstmals von Flemming 
im Jahr 1879 beschrieben und von Waldeyer so 
benannt (Deichmann 2015; O‘Connor & Miko 
2008), obwohl es schon vorher Vermutungen 
über die Strukturen im Zellkern gab. Bald stellte 

Zusammenfassung: Chromosomenzahlen 
und Genomgrößen liefern wichtige Informatio-
nen für die Unterscheidung von Pflanzenarten. 
Insbesondere eng verwandte Arten, die mor-
phologisch schwer zu unterscheiden sind, las-
sen sich oft leichter anhand der Genomgröße 
unterscheiden. Die Durchflusszytometrie hat 
in den letzten Jahren den Nachweis einer sol-
chen Differenzierung auf genomischer Ebene 
erleichtert. Sie hat außerdem dazu beigetragen, 
die Verbreitung des Ploidiegrades innerhalb 
der Arten zu verstehen. Die Gattung Veroni-
ca umfasst in Deutschland 37 Arten, darunter 
einige taxonomisch schwierige Artengruppen 
und einige Arten mit intraspezifischer Variation 
der Ploidie. Wir präsentieren hier 36 neue Ge-
nomgrößen und 44 Ploidie-Werte für diese 37 
Arten, sechs bzw. sieben davon aus Deutsch-
land. Die Messungen für V. aphylla, V. alpina, 
V. fruticans und V. fruticulosa sind die ersten 
Werte für diese Arten. Diese Werte bilden eine 
wichtige Grundlage für künftige Studien über 
die Gattung. Einige Beispiele werden ausführ-
licher besprochen, wie die Verteilung des Ploi-
diegrads bei V. longifolia und V. chamaedrys in 
Deutschland oder die Bedeutung der Untersu-
chung des Ploidiegrads bei V. satureiifolia und 
ihren Verwandten im Südwesten Deutschlands. 
Die englische Version dieses Manuskripts in der 
Fassung vor der Einreichung ist unter https://
www.biorxiv.org/content/10.1101/2023.12.22.5
73074v1.full verfügbar.

Abstract: Genome sizes and ploidy of the 
German species of Veronica (Plantagina
ceae). Chromosome numbers and genome 
size estimates provide essential information for 
the differentiation of plant species. Especially, 
closely related species that are morphologically 
difficult to distinguish are often more easily dis-
tinguishable by genome size. In recent years, 
flow cytometry has facilitated the detection of 
such differentiation at the genomic level. It fur-
ther helped to understand the distribution of 
ploidy levels within species. The genus Veronica 
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die genaue Genomgröße. Abgesehen von 
Verdoppelungen des gesamten Genoms kann 
die Genomgröße auch durch kleinräumige 
Verdoppelungen oder Deletionen beeinflusst 
werden. Die größte Auswirkung haben die Ak-
tivierung oder Inaktivierung und Deletion von 
transponierbaren Elementen (Petrov 2002). 
Solche Prozesse laufen kontinuierlich ab und 
führen zu geringen Unterschieden in der Ge-
nomgröße zwischen Individuen. Größere Vari-
ationen (mehr als 5 %) sind jedoch selten. Die 
intraspezifische Variation der Genomgröße 
ist ein viel diskutiertes Thema. Der Nachweis 
einer echten Variation ist aufgrund der Variati-
on zwischen Einzelmessungen und der durch 
Sekundärmetaboliten verursachten Variation 
schwierig. In Anbetracht der selektiven Wir-
kung der Genomgröße im Zusammenhang mit 
Umwelteinflüssen, Nährstoffverfügbarkeit und 
Wachstumsstrategien (Bennett 1972; Hessen 
& al. 2008; Müller & al. 2019) ist es jedoch 
mehr als wahrscheinlich, dass eine adaptive 
Variation der Genomgröße innerhalb der Arten 
existiert (Bilinski & al. 2018). Daher sind die 
Genomgröße und ihre intraspezifische Variation 
wichtige karyologische Informationen, die helfen 
können, die evolutionären Kräfte zu verstehen, 
die genomische Merkmale bestimmen, und die 
auch zu taxonomischen Schlussfolgerungen 
beitragen können (Prančl & al. 2014).

Die Gattung Veronica ist mit etwa 450 Arten 
die größte Gattung der Plantaginaceae. 180 Ar-
ten kommen ausschließlich in Neuseeland vor, 
wo sie die größte Pflanzenradiation bilden. 
In Deutschland ist die Gattung mit 37 Arten 
vertreten (Albach 2021). Einige dieser Arten 
sind schwer zu unterscheiden und haben in 
der Vergangenheit zu heftigen taxonomischen 
Debatten geführt. Seit der ersten DNA-basierten 
phylogenetischen Analyse, die sich auf die 
Beziehungen zwischen den Veronica-Arten der 
nördlichen Hemisphäre konzentrierte (Albach 
& Chase 2001), haben diese Debatten neuen 
Auftrieb erhalten. Mehrere dieser Arten wurden 
nun mit verschiedenen molekularbiologischen 
Methoden und der Durchflusszytometrie einge-
hender analysiert, sodass die meisten Debatten 
die deutsche Flora betreffend beigelegt sind 
und wir nun einen Überblick über die deutschen 
Arten der Gattung haben und welche taxonomi-
schen Fragen noch offen sind.

Wir fassen hier unseren derzeitigen Kenntnis-
stand über die phylogenetischen Beziehungen 

sich heraus, dass die Anzahl der Chromosomen 
pro Kern meist ein stabiles Merkmal innerhalb 
der Arten ist und oft zwischen den Arten vari-
iert, was für taxonomische Zwecke nützlich ist 
(Stues sy 2009). Folglich haben Wissenschaft-
ler mehr als 70 000 Zählungen für Angiosper-
men gesammelt, die etwa 20 % aller Arten ab-
decken (Rice & al. 2015). Diese Daten wurden 
nicht nur für taxonomische Zwecke verwendet, 
sondern auch, um auf die Anzahl der Chromoso-
men der Vorfahren (Carta & al. 2020), Modelle 
für die mechanistische Evolution der Chromoso-
men (Mayrose & Lysak 2020) und ökologische 
Korrelate (Pandit & al. 2014) zu schließen. Die 
evolutionären Kräfte, die zu einer höheren oder 
niedrigeren Chromosomenzahl führen, sind je-
doch noch nicht ausreichend erforscht. Es ist 
zwar leicht vorstellbar, dass Organismen mit 
einer großen Anzahl von Chromosomen Pro-
bleme bei der Meiose haben, trotzdem haben 
einige Arten eine bemerkenswert große Zahl 
von Chromosomen (Rice & al. 2015). Es wird 
davon ausgegangen, dass eine größere Anzahl 
und große Unterschiede zwischen den Taxa den 
Genfluss beeinträchtigen und Fortpflanzungs-
barrieren schaffen (Bowers & Paterson 2021). 
Dies bietet wiederum eine gewisse theoretische 
Unterstützung für die Verwendung der Chromo-
somenzahl als taxonomisches Merkmal.

Während die Chromosomenzahl für eine 
Art und sogar für Artengruppen als weitgehend 
einheitlich angesehen wird, können Individuen 
und eng verwandte Arten aufgrund von Ver-
änderungen im Ploidiegrad dennoch in der 
Chromosomenzahl variieren. Polyploidie, die 
durch Duplikationen des gesamten Genoms 
verursacht wird, tritt entweder als Ergebnis 
intraspezifischer Kreuzungen auf, möglicher-
weise sogar bei einem autogamen Individuum, 
oder durch interspezifische Hybridisierung, 
möglicherweise sogar zwischen verschiedenen 
Gattungen (Stuessy 2009). Polyploidie führt, 
ähnlich wie andere Veränderungen der Chro-
mosomenzahl, zumindest zu einer gewissen 
reproduktiven Isolation (Baack & al. 2015). Der 
Ploidiegrad kann durch Chromosomenzählung 
oder, in den letzten Jahren häufiger, durch 
Durchflusszytometrie ermittelt werden, was 
unser Verständnis für die Verteilung intraspe-
zifischer Ploidievariationen enorm erweitert 
(Bardy & al. 2010, Suda & al. 2007).

Die Durchflusszytometrie liefert Informatio-
nen, die über die Ploidie hinausgehen, nämlich 
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es ist nicht klar, ob sie spontan (wie wir glauben) 
oder kultiviert waren. Die Zählungen von Tisch-
ler (1937) für V. persica und V. polita sind nicht 
eindeutig dokumentiert, stammen aber wahr-
scheinlich von Pflanzen aus Norddeutschland. 
Die für die Zählung von V. opaca durch Beatus 
(1936) verwendeten Samen stammen entweder 
aus Deutschland oder der Tschechischen Repu-
blik. Diese 90 Zählungen repräsentieren 22 der 
37 Arten. Für alle Arten liegen jedoch Zählun-
gen aus dem gesamten Verbreitungsgebiet vor.

Unsere neuen Messungen umfassen 36 
neue Genomgrößen sowie weitere 44 Bestim-
mungen der Ploidie. Als letztere bezeichnen wir 
Messungen, die nicht wiederholt wurden, oder 
Messungen mit Variationskoeffizient (CV) über 
7. Davon stammen sechs Genomgrößen (von 
sechs Arten) und sieben Ploidie-Messungen 
(von vier Arten) von deutschen Pflanzen. Die 
Werte von vier Arten (V. aphylla, V. alpina, V. fru-
ticans, V. fruticulosa) sind die ersten veröffent-
lichten Genomgrößen für die jeweilige Art. Mit 
den hier veröffentlichten Werten liegen für alle 
Veronica-Arten in Deutschland Genomgrößen 
vor. Allerdings liegen nur für zehn von 37 Arten 
Werte von deutschen Pflanzen vor. Dennoch 
bietet die Studie die Grundlage für eine einfache 
Bestimmung der Ploidie mittels Durchfluss-
zytometrie für alle deutschen Arten oder jene 
Artengruppen mit Variation in der Ploidie.

Veronica montana 
V. montana ist eine in Europa weit verbreitete 
Art, aber für deutsche Pflanzen liegen keine 
Chromosomenzählungen und keine Werte der 
Genomgröße vor. Alle Zählungen, viele aus 
den Nachbarländern (Niederlande, Frankreich, 
Tschechische Republik, Polen) deuten jedoch 
darauf hin, dass es sich um eine rein diploide 
(2n = 18) Art handelt (Albach & al. 2008). Dies 
wird auch durch Genomgrößenmessungen 
aus Großbritannien, den Niederlanden und 
Tschechien bestätigt (Bennett & Smith 1991; 
Zonneveld 2019; Šmarda & al. 2019). Aller-
dings weichen diese drei Werte um bis zu 30 % 
voneinander ab (1C = 0,6 vs. 0,73 vs. 0,85 pg), 
sodass weitere Analysen erforderlich sind, um 
die Genomgröße dieser Art eindeutig zu bestim-
men. Da die beiden Werte zwischen denen der 
phylogenetisch verwandten Arten liegen (Meudt 
& al. 2015), gibt es derzeit keinen Hinweis auf 
den korrekten Wert. Allerdings ist beim Vergleich 
der Werte aus Šmarda & al. (2019) aufgefallen, 

der deutschen Arten zusammen, geben einen 
Überblick über die Ploidie-Werte einschließ-
lich einiger neuer Messungen und beleuchten 
schließlich offene taxonomische Fragen. 

2. Material und Methoden

Die Nomenklatur für die Gattung Veronica folgt 
Albach (2021). Informationen zur Chromoso-
menzahl wurden in der Literatur recherchiert. 
Die Literatur bis zum Jahr 2007 wurde von Al-
bach & al. (2008) zusammengefasst. Daher 
wurden Informationen bis zu diesem Zeitpunkt 
dieser Veröffentlichung entnommen und neu-
ere Zählungen wurden in der Literatur und in 
Online-Datenbanken gesucht (Paule & al. 2017, 
Rice & al. 2015).

Ploidiegrad und Genomgröße wurden nach 
den in unserem Labor etablierten Standardpro-
tokollen der Durchflusszytometrie gemessen 
(Meudt & al. 2015). Als internen Standard 
verwendeten wir hauptsächlich Solanum pseu-
docapsicum L. (1C = 1,29 pg; Temsch & al. 
2010), aber manchmal auch Hedychium gard-
nerianum Ker Gawl. (1C = 2,01 pg; Meudt & al. 
2015) oder Zea mays L. ‚CE-777‘ (1C = 2,72 pg; 
Lysák & Doležel 1998). Zellkerne wurde aus 
ca. 1 cm2 Blattmaterial in 1,1 ml Otto I-Puffer 
durch Hacken mit einer Rasierklinge isoliert. 
Die Färbung wurde bei 4 °C für eine Stunde mit 
Propidiumiodid in Otto II-Puffer durchgeführt. 
Messungen wurden auf einem Partec Cyflow 
SL (Münster, Deutschland) durchgeführt. Pro 
Probe haben wir 5000 Partikel gezählt und pro 
gemessenen Peak mindestens 500 Partikel. 
Lagen drei unabhängige Messungen mit einem 
Variationskoeffizienten (CV) von unter 7 vor, 
wurden die Messung als Genomgrößenmes-
sung bezeichnet. Wurden diese Kriterien nicht 
eingehalten, wurden die Messungen nur zur 
Bestimmung der Ploidie benutzt.

3. Ergebnisse & Diskussion

Unsere Recherche ergab 90 Chromosomen-
zählungen deutscher Pflanzen. Fünf davon sind 
nicht in der Datenbank von Paule & al. (2017) 
enthalten, weil ihre Herkunft nicht ausreichend 
klar ist. Die beiden Zählungen von V. hederifolia 
durch Hofelich (1935) stammen von Pflanzen 
aus dem Botanischen Garten in Tübingen, aber 
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Veronica officinalis
Die Typusart der Gattung, V. officinalis, ist in 
ganz Eurasien verbreitet. Böcher (1944) zählte 
zwei deutsche Pflanzen als tetraploid (2n = 36), 
was mit den meisten anderen der fast 100 Zäh-
lungen übereinstimmt (Albach & al. 2008). 
Diploide Pflanzen wurden in Portugal, Gotland 
(Schweden) und Sibirien (Sajangebirge und Ir-
kutsk) gefunden (Albach & al. 2008). 

Frühere Messungen der Genomgröße liegen 
zwischen 1C = 1,01‒1,10 pg (Bai & al. 2012; 
Castro & al. 2012; Pustahija & al. 2013; Sil-
jak-Yakovlev & al. 2010) mit der Messung aus 
Tschechien wieder 10 % niedriger (1C = 0,91 pg; 
Šmarda & al. 2019). Dieser Bereich wird hier 
größtenteils bestätigt, mit Ausnahme eines 
zuverlässigen Wertes, der etwas niedriger liegt 
(Tabelle 2). In Vorbereitung einer umfassende-
ren phylogeografischen Analyse der Art haben 
wir eine breitere Stichprobe in Europa durch-
geführt, aber nur Tetraploide gefunden (Tabel-
le 2). Aufgrund der diploiden Zahl von Gotland 

dass die Werte aus dieser Publikation fast im-
mer 10 % niedriger als alle anderen Werte lie-
gen. Es wird daher von einem systematischen 
Fehler ausgegangen.

Veronica scutellata
V. scutellata ist durchgängig diploid (2n = 18; 
Albach & al. 2008), was auch durch die einzige 
deutsche Zählung (Scheerer 1939) bestätigt 
wird. Auch unsere Genomgrößenmessungen 
bestätigen diesen Ploidiegrad, obwohl die Ge-
nomgrößen höher sind als bei anderen Arten 
der Untergattung. Trotz der Kontinuität des 
Ploidiegrades kann es eine gewisse intraspe-
zifische Variation in der Genomgröße geben. 
Unsere Messung aus der Ukraine (Tabelle 1) 
unterscheidet sich nicht von der aus den Nie-
derlanden (1C = 0,885 pg; Zonneveld 2019), 
beide weichen aber um etwa 5 % von unseren 
sibirischen Pflanzen ab. Die tschechische Mes-
sung liegt ca. 10 % niedriger (1C = 0,795 pg; 
Šmarda & al. 2019). 

Tab. 1: Informationen über Genomgrößenmessungen für Veronica subgen. Veronica (ohne V. officinalis). Die 
Messungen mit nur einem Durchgang und/oder einem CV über 7 waren zur Überprüfung der Ploidie 
gedacht und sollten daher nicht als zuverlässige Messungen der Genomgröße angesehen werden. 
Interner Standard war in allen Fällen Solanum pseudocapsicum. Ländernamen sind wie folgt abge-
kürzt: AUT – Österreich, CHE – Schweiz, FRA – Frankreich, ISL – Island, RUS – Russland, UKR – 
Ukraine. – Information on genome size measurements for V. subgen. Veronica (excluding V. officina-
lis). The measurements with only one pass and/or a CV above 7 were intended to check ploidy and 
should therefore not be considered reliable measurements of genome size. Internal standard was 
Solanum pseudocapsicum in all cases. Country names are abbreviated as follows: AUT – Austria, 
CHE – Switzerland, FRA – France, ISL – Iceland, RUS – Russia, UKR – Ukraine.

Art CV/Läufe Genomgröße 
(1C in pg) Ploidie Beleg Herkunft

Veronica 
scutellata

5,90‒6,38/3 0,94 2x
Albach & 
Kosachev 1321, 
OLD

RUS, Altaisky Kray, Barnaul, nahe 
Bot. Garten

7,83/1 (0,88) 2x Albach & al. 1458, 
OLD

UKR, Kyiv, Desna Fluss, nahe 
Prinovo

Veronica 
aphylla 3,16‒3,19/3 0,48 2x Albach S524, OLD

AUT, Steiermark, 
Hochschwabgruppe, Griesmauer; 
ex BG München

Veronica 
urticifolia

2,44‒4,74/3 0,63 2x Albach S1039, 
OLD CHE, Chambesy; ex BG Geneve

N,N,(<5)/3 0,63 2x Albach S1064, 
OLD

AUT, Kärnten, Nordhang des 
Sechters; ex BG Klagenfurt

Veronica 
alpina

2,53‒3,75/3 0,69 2x Albach S1005, 
OLD

ISL, Lystigardur Akureyrar; ex BG 
Akureyri

3,72‒4,20/3 0,71 2x Albach S689, OLD ISL, Landsmannaafrettur; ex BG 
Münster

Veronica 
bellidioides

2,08‒2,15/3 1,07 4x Albach S507, OLD FRA, Galibier; ex BG Grenoble

2,14‒3,14/3 1,09 4x Albach S1004, 
OLD

ex Gesellschaft der 
Staudenfreunde
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Tab. 2: Informationen zur Messung der Genomgröße von V. officinalis. Die Messungen mit nur einem Durch-
gang und/oder einem CV über 7 waren zur Überprüfung der Ploidie gedacht und sollten daher nicht 
als zuverlässige Messungen der Genomgröße angesehen werden. Sie werden daher in Klammern 
gesetzt. Die internen Standards sind wie folgt abgekürzt: A – Solanum pseudocapsicum, B ‒ Hedy-
chium gardnerianum. Ländernamen sind wie folgt abgekürzt: AUT – Österreich, CHE – Schweiz, 
DEU – Deutschland, FRA – Frankreich, LIT – Litauen, NOR – Norwegen, POL – Polen, RUS – Russ-
land. – Information on the measurement of the genome size of V. officinalis. The measurements with 
only one pass and/or a CV above 7 were intended to verify ploidy and should therefore not be consi-
dered reliable measurements of genome size. Therefore, they are placed in parentheses. The internal 
standards are abbreviated as follows: A – Solanum pseudocapsicum, B – Hedychium gardnerianum. 
Country names are abbreviated as follows: AUT – Austria, CHE – Switzerland, DEU – Germany, 
FRA – France, LIT – Lithuania, NOR – Norway, POL – Poland, RUS – Russia.

Interner 
Standard CV/Läufe Genomgröße 

(1C in pg) Ploidie Voucher Lokalität

A 3,01/1 (1,03) 4x Albach S972, 
OLD AUT, Salzburg, St. Gilgen, Hochlackenhof

A 2,84‒3,84/3 1,02 4x Albach S941, 
OLD

AUT, Styria, St. Margarten an der Raab, 
nahe Erbersdorf

A 2,63/1 (1,04) 4x Albach S940, 
OLD FRA, Ban sur Meurthe

A 3,37‒4,65/2 (1,05) 4x Albach S985, 
OLD FRA, Calvados, Grimbosq

A 2,89‒3,12/2 (1,02) 4x Albach 
S1011, OLD FRA, Haute Savoie

A 3,21/1 (1,05) 4x Albach S987, 
OLD FRA, Rennes

A 2,12‒2,62/3 0,99 4x
Daubert 
„Solling“, 
OLD

DEU, Niedersachsen, Northeim, Westl. 
Dassel

A 9,72/1 (0,96) 4x Frank Müller, 
DR 047350

DEU, Sachsen, Sächsische Schweiz, 
Cunnersdorf

A 4,60/1 (1,11) 4x Daubert 167, 
OLD

LIT, Vilnius Region, nordöstlich 
Balceriškės, nahe der Neris

A 2,90‒3,40/2 (1,05) 4x Albach 
S1000, OLD NOR, Hordaland, Os, Ströno, Ervika

A 3,35‒4,91/2 (1,08) 4x Albach 
S1001, OLD NOR, Iveland, Åsen

A 3,14/1 (1,07) 4x Albach S999, 
OLD NOR, Sogn og Fjordane, Askvoll, Askvika

A 2,80‒2,89/3 1,00 4x Albach S939, 
OLD POL, Beskid Niski, Rymanòw Zdròj

A 4,63/1 (1,11) 4x Daubert 212, 
OLD POL, zwischen Popowo und Dziechno

A 5,40/1 (1,07) 4x Daubert 204, 
OLD

POL, Gmina Wydminy, Nördlich 
Kowalewskie

B 7,54/1 (0,85) 4x Ebel 114, 
OLD

RUS, Tomskaya Oblast, Tomsk, Tal der 
Malaya Kirgizka

B 9,33/1 (0,87) 4x Ebel 112, 
OLD

RUS, Tomskaya Oblast, Tomsk, Tal der 
Malaya Kirgizka

A 2,91/1 (1,02) 4x Albach 
S1009, OLD

CHE, Graubünden, Davos, Schatzalp zu 
Erbalp

A 2,59‒5,16/3 1,02 4x Albach S665, 
OLD USA, Washington, Cascades

A 3,46‒3,81/3 1,02 4x Albach S510, 
OLD USA, Washington, Cascades
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Verbreitungsgebiet, die ihren diploiden Status 
(2n = 18) unterstützen, und nur einer einzigen 
tetraploiden Zählung (Albach & al. 2008). 
Die Genomgröße der Art (1C = 0,69‒0,71 pg; 
Tab. 1) wurde bisher nicht berichtet, ist aber nur 
geringfügig kleiner als die der nahe verwandten 
V. copelandii (Albach & Greilhuber 2004).

Veronica bellidioides
Die nächste alpine Art ohne ermittelte Chromo-
somenzahl aus Deutschland ist V. bellidioides. 
Im Gegensatz zu den vorherigen Arten deuten 
mehr als 40 Chromosomenzählungen aus dem 
gesamten Verbreitungsgebiet darauf hin, dass 
es sich um eine tetraploide Art handelt, wobei 
in den Pyrenäen auch Diploide vorkommen 
(2n = 36; Albach & al. 2008). Unsere neuen 
Genomgrößen (Tabelle 2) sind etwas höher 
(3‒4 %) als die früher publizierten (Albach & 
Greilhuber 2004), was aufgrund der unter-
schiedlichen Methoden (Feulgen-Densitometrie 
gegenüber Durchflusszytometrie) zu erwarten 
ist, wie von Meudt & al. (2015) diskutiert.

Veronica acinifolia
V. acinifolia ist eine diploide (2n = 14), einjährige 
Art, die in Mitteleuropa aufgrund von Verände-
rungen in der landwirtschaftlichen Praxis vor 
dem Aussterben steht (Metzing & al. 2018). 
Die Zählung aus Deutschland (Hand & Gre-
gor 2015) stammt aus Baden-Württemberg 
und stimmt mit allen anderen 12 Zählungen 
aus anderen Ländern überein (Albach & al. 
2008). Die drei Akzessionen, von denen die 
Genomgröße gemessen wurde, stammen alle 
aus Nantes in Frankreich (Tabelle 3). Zwei von 
ihnen sind sehr ähnlich, aber die Dritte hat etwa 
10 % weniger DNA. Die veröffentlichte Mes-
sung aus Portugal (Castro & al. 2012) liegt 
zwischen diesen beiden. Es sind also weitere 
Untersuchungen erforderlich, um die genaue 
Größe zu ermitteln, obwohl keine Veränderung 
der Ploidie erwartet wird.

Veronica serpyllifolia
Es gibt mehr als 70 Chromosomenzählungen 
für diese Art, wobei alle bis auf zwei diploid 
sind, einschließlich der beiden deutschen Zäh-
lungen (2n = 14; Albach & al. 2008). Die Ge-
nomgröße von etwa 1C = 0,44‒0,45 pg wurde 
zuerst anhand einer Pflanze aus Georgien auf 
Basis der Feulgen-Densitometrie gemessen 
(Albach & Greilhuber 2004) und später durch 

erwarteten wir eine weiter verbreitete diploide 
Gruppe im Ostseeraum. Aus Polen und Litauen 
sind jedoch bisher nur tetraploide Populationen 
bekannt (Tabelle 2). Dies wird auch durch vier 
weitere Messungen bestätigt, bei denen eine 
eindeutige Trennung von Standard- und Pro-
benpeaks aufgrund ihrer räumlichen Nähe nicht 
möglich war (unveröffentlichte Ergebnisse). Aus 
Deutschland gibt es zwei Ploidie-Schätzungen, 
eine aus dem Solling und eine aus Sachsen, die 
tetraploid sind.

Veronica aphylla
Für diese Art liegt keine Chromosomenzählung 
aus Deutschland, wo sie nur am Rande in den 
Alpen vorkommt, vor. Alle elf Zählungen aus den 
Alpen und Karpaten deuten darauf hin, dass 
es sich um eine diploide Art handelt (2n = 18; 
Albach & al. 2008). Unsere Messung der Ge-
nomgröße aus Österreich (1C = 0,48 pg) ist die 
erste für die Art und vergleichbar mit derjenigen 
der nahe verwandten V. baumgartenii (Albach 
& Greilhuber 2004).

Veronica urticifolia
Ähnlich wie bei V. aphylla ist keine Chromoso-
menzahl für deutsche Pflanzen dieser monta-
nen Art verfügbar, aber alle anderen neun Zäh-
lungen aus ganz Europa sind diploid (2n = 18; 
Albach & al. 2008). Genomgrößen für die Art 
liegen ebenfalls nicht aus Deutschland vor. 
Die erste Messung (1C = 0,64 pg; Albach & 
Greilhuber 2004) stammte von einer Pflanze 
unbekannter Herkunft, aber unsere neuen Mes-
sungen liegen in der gleichen Größenordnung 
(Tabelle 1). Sie sind jedoch etwa doppelt so 
hoch wie die von Siljak-Yakovlev & al. (2010) 
und Pustahija & al. (2013), wobei Pustahija 
& al. (2013) auch Werte in unserem Bereich pu-
blizierten, die sie als tetraploid interpretierten. 
Es bleibt daher offen, ob bei dieser Art Diploide 
und Tetraploide nebeneinander existieren oder 
ob die niedrigeren oder höheren Zahlen Arte-
fakte sind. Für die letztgenannte Hypothese 
spricht, dass die Genomgröße pro Chromoso-
mensatz (1Cx-Wert) um 35‒50 % geringer ist 
als bei verwandten Arten (z. B. V. alpina; (Al-
bach & al. 2006).

Veronica alpina
V. alpina ist eine weitere alpine Art ohne 
Chromosomenzählung aus Deutschland, 
aber mit 38 Zählungen aus dem gesamten 
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Tab. 3: Informationen über Genomgrößenmessungen für V. subgen. Beccabunga und Pseudolysimachium. 
Die Messungen mit nur einem Durchgang und/oder einem CV über 7 waren zur Überprüfung der 
Ploidie gedacht und sollten daher nicht als zuverlässige Messungen der Genomgröße angesehen 
werden. Die internen Standards sind wie folgt abgekürzt: A – Solanum pseudocapsicum, B ‒ Hedy-
chium gardnerianum, C – Zea mays. Ländernamen sind wie folgt abgekürzt: AUT – Österreich, DEU – 
Deutschland, FRA – Frankreich, RUS – Russland, UKR – Ukraine. – Information on genome size 
measurements for V. subgen. Beccabunga and Pseudolysimachium. The measurements with only 
one pass and/or a CV above 7 were intended to verify ploidy and should therefore not be considered 
reliable measurements of genome size. Internal standards are abbreviated as follows: A – Solanum 
pseudocapsicum, B – Hedychium gardnerianum, C – Zea mays. Country names are abbreviated as 
follows: AUT – Austria, FRA – France, DEU – Germany, RUS – Russia, UKR – Ukraine.

Art Interner 
Standard CV/Läufe

Genom-
größe

(1C in pg)
Ploidie Voucher Lokalität

Veronica 
acinifolia

A 2,89‒3,16/3 0,60 2x Albach S1063, 
OLD FRA; ex BG Nantes

A 2,63‒4,67/3 0,66 2x Albach S838, 
OLD

FRA, Nantes, Le Grand 
Blotterau; ex BG Nantes

A N,N,/3 0,66 2x Albach S861, 
OLD FRA, Nantes; ex BG Nantes

Veronica 
serpyllifolia A 3,74/1 (0,44) 2x Albach S998, 

OLD

AUT, Salzburg, 
Kaltenhausen; ex BG 
Salzburg

Veronica 
anagallis-
aquatica

B 7,37/1 (1,24) 4x Höpke 441, 
OLD RUS, Altaisky Krai, Novoyarki

B 5,43/1 (1,27) 4x Albach 1478, 
OLD

UKR, Oblast Tscherniwzi, 
Oleksyntsi

Veronica 
catenata B 3,33‒4,01/3 1,14 4x

Albach S659, 
OLD (= Samen 
von Barta, 
OLD 00536)

AUT, Niederösterreich, 
westlich Bruck

Veronica 
beccabunga A 1,83‒4,07/5 0,92 4x Albach S1007, 

OLD

DEU, Baden-Württemberg, 
Salem, Mendlishausen, ex 
BG Konstanz

Veronica 
spicata A 2,74‒2,79/2 (0,66) 4x Albach S492, 

OLD
DEU, Brandenburg, Bahnhof 
Podelzig; ex BG Potsdam

Veronica 
longifolia

A 7,93/1 (0,73) 4x Nehrke 9, OLD DEU, Schleswig-Holstein, 
Neumünster

C 2,36‒2,58/2 (1,68) 8x Albach S850, 
OLD

DEU, Hessen, Groß-Gerau; 
ex BG Gießen

Durchflusszytometrie bestätigt (Castro & al. 
2012). Unsere hier angeführte Messung aus Ös-
terreich stimmt mit diesen früheren Messungen 
überein (Tabelle 3), die aus Tschechien ist 10 % 
niedriger (Šmarda & al. 2019). Es kann also da-
von ausgegangen werden, dass alle deutschen 
Populationen diploid sind und ungefähr diese 
Genomgröße aufweisen.

Veronica peregrina
V. peregrina ist hexaploid, aber wie in Albach 
& al. (2008) diskutiert, könnten zwei Chromoso-
men fusioniert sein, um die Anzahl der Chromo-
somen auf 2n = 52 zu reduzieren. Dies ist die 

Zahl, die aus vielen Ländern (aber nicht aus 
Deutschland) in etwa 16 Publikationen ange-
führt wurden, wie in Albach & al. (2008) zusam-
mengefasst. Die erste Messung der Genomgrö-
ße der Art (1C = 0,95 pg) wurde von Albach & 
Greilhuber (2004) veröffentlicht, basierend auf 
spontan wachsenden Pflanzen im Botanischen 
Garten Frankfurt. Die nachfolgenden Veröffent-
lichungen aus Portugal und den Niederlanden 
waren entweder etwas größer (1C = 0,98 pg, 
Castro & al. 2012; 1C = 1,03 pg, Zonneveld 
2019) oder die aus Deutschland (Oldenburg) 
kleiner (1C = 0,87 pg, Meudt & al. 2015). Die 
Variation von fast 20 % könnte technischer 
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& al. in Marhold & Breitwieser 2011) sind 25 
diploid (2n = 18). Die meisten der tetraploiden 
Zählungen stammen aus Asien und könnten 
sich auf ein anderes Taxon als das europäisch-
mediterrane Taxon beziehen. Während eine 
Verwechslung nicht ausgeschlossen werden 
kann, deuten insbesondere die Zählungen mit 
tetraploiden Ergebnissen aus Spanien (Sán-
chez Agudo & al. in Marhold & Breitwieser 
2011) darauf hin, dass es in V. anagalloides eine 
weitere tetraploide, stark drüsige Linie geben 
könnte. In Mitteleuropa gibt es Zählungen (alle 
diploid) aus Österreich, Ungarn, der Slowakei 
und Frankreich (Peniastekova in Májovsky 
2000; Marchant 1970; Schlenker 1936). Dies 
ist demnach die erwartete Chromosomenzahl 
der deutschen Pflanzen. Für die Art liegt eine 
Messung der Genomgröße aus Tschechien vor 
(1C = 0,53 pg; Šmarda & al. 2019), was der Er-
wartung entspricht, dass sie etwa halb so groß 
ist wie die von V. anagallis-aquatica.

Veronica beccabunga
Es gibt keine Chromosomenzählungen von 
V. beccabunga aus Deutschland, obwohl im 
gesamten Verbreitungsgebiet mehr als 60 Chro-
mosomenzählungen vorhanden sind (Albach 
& al. 2008). Die meisten Zählungen sind diploid 
(2n = 18), aber tetraploide Zahlen (2n = 36) wur-
den aus Italien, Polen, Spanien und Schweden 
gemeldet. Die eng verwandte Art V. americana 
ist ebenfalls tetraploid, die genaue Beziehung 
zwischen beiden Arten ist jedoch nicht bekannt. 
Daher wäre es wünschenswert, mehr Informa-
tionen über die Verteilung der Zytotypen zu 
erhalten. Dies würde durch eine zuverlässige 
Genomgröße für die durchflusszytometrische 
Bestimmung der Ploidie erleichtert werden. Die 
veröffentlichten Genomgrößen variieren jedoch 
um etwa 50 %. Bennett & Smith (1991) gaben 
eine Genomgröße von 1C = 0,73 pg an, spä-
tere Messungen lagen zwischen 1C = 0,81 pg 
(Zonneveld 2019) und 1C = 1,23 pg (Hidalgo 
& al. 2015). Der Wert aus Tschechien liegt deut-
lich unter den anderen Werten (1C = 0,68 pg; 
Šmarda & al. 2019). Unser Wert (Tabelle 3) 
liegt mit 1C = 0,92 pg dazwischen. Daher wäre 
es wichtig, Chromosomenzahlen von Individuen 
zu haben, bei denen die Genomgröße parallel 
gemessen wird. Ein Vergleich mit verwand-
ten Arten ist in diesem Fall nicht hilfreich, da 
keine Genomgröße für V. americana verfüg-
bar ist und die von V. anagallis-aquatica und 

Natur sein oder mit der hohen Ploidie und der 
Variation in der Genomverkleinerung zusam-
menhängen. Die Art der Variation der Genom-
größe und möglicherweise der Chromosomen-
zahl sollte weiter untersucht werden.

Veronica anagallisaquatica
V. anagallis-aquatica ist die am weitesten ver-
breitete Art unter den aquatischen Arten der 
Gattung mit einer inzwischen fast kosmopoli-
tischen Verbreitung. Trotz des weiten Verbrei-
tungsgebiets und Chromosomenzählungen aus 
vielen Teilen des Verbreitungsgebiets ist die Art 
durchgängig tetraploid (2n = 36; Albach & al. 
2008) mit Ausnahme einiger nordindischer Zäh-
lungen (Kaur & Singhal in Marhold 2012). 
Die drei deutschen Zählungen (Paule & al. 
2017; Schlenker 1936) stimmen damit über-
ein. Die erste Messung der Genomgröße (Al-
bach & Greilhuber 2004) lag bei 1C = 1,08 pg, 
eine zweite Veröffentlichung (Zonneveld 2019) 
ergab um 23 % höhere Werte. Unsere Werte 
hier (Tabelle 3) deuten darauf hin, dass die ers-
te Abschätzung in der Tat etwas zu klein war.

Veronica catenata
Die morphologisch ähnliche V. catenata ist in 
Europa und Nordamerika weitgehend sym-
patrisch mit V. anagallis-aquatica, reicht aber 
nicht weiter nach Asien hinein. Ihr Vorkommen 
in Nordafrika ist zweifelhaft. Sie ist ebenso in 
ihrem gesamten Verbreitungsgebiet tetraploid 
(2n = 36; Albach & al. 2008; aus Deutsch-
land: Dersch in Paule & al. 2017). Zonne-
veld (2019) veröffentlichte die erste Messung 
der Genomgröße (1C = 1,24 pg), wobei unser 
Wert (Tabelle 3) etwas niedriger ist, allerdings 
nicht so niedrig wie der tschechische Wert 
(1C = 0,99–1,05 pg; Šmarda & al. 2019). 

Veronica anagalloides
Die aquatischen Arten von Veronica sind auf-
grund ihrer großen Plastizität in Abhängigkeit 
von der Wasserverfügbarkeit bekanntermaßen 
schwer zu bestimmen (Ellmouni & al. 2017). 
Die Verbreitungsgrenzen in Ägypten und im Na-
hen Osten sind noch nicht bekannt (Ellmouni 
& al. 2018; Hosseinnejad Azad & al. 2020). 
Daher sind die Chromosomenzählungen aus 
diesen Gebieten manchmal schwer einer Art 
zuzuordnen. Von den 37 verfügbaren Zählun-
gen für V. anagalloides (Albach & al. 2008; 
Probatova in Marhold 2014; Sánchez Agudo 
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2015; Zonneveld 2019; Šmarda & al. 2019; 
Albach unpubl.).

Veronica longifolia
Obwohl die Art in Deutschland weit verbreitet ist, 
gibt es keine Chromosomenzählung für diese Art 
aus Deutschland. Unsere Messungen (Tabelle 3) 
sind die ersten Informationen zur Ploidie für die 
Art aus Deutschland. Im Allgemeinen überwiegt 
bei der Art das oktoploide Niveau, wobei Tetra-
ploide verstreut in drei der vier von Buono & al. 
(2021) nachgewiesenen Linien vorkommen, ob-
wohl die Linien genetisch nicht so deutlich dif-
ferenziert sind wie bei V. spicata (Buono & al. 
2021). Tetraploide kommen in der pannonischen 
Linie in Ungarn, in der osteuropäisch-sibirischen 
Linie aus dem europäischen Russland, Ostana-
tolien und Sibirien sowie in der baltischen Linie 
vor, aber in der westeuropäischen Linie wurden 
sie nicht nachgewiesen. Unsere tetraploide Pro-
be aus Schleswig-Holstein könnte daher zur bal-
tischen Linie gehören, während das oktoploide 
hessische Exemplar eher der westeuropäischen 
Linie zuzuordnen ist. Diese Schlussfolgerung ist 
jedoch mit Vorsicht zu genießen, da diese Linien 
geografisch nicht vollständig kohärent sind, was 
wahrscheinlich auf die gärtnerische Ausbreitung 
der Art zurückzuführen ist, wie das Vorhanden-
sein von Exemplaren der pannonischen Linie in 
den Außenbezirken von Mannheim zeigt (Buo-
no & al. 2021). Insgesamt scheint die Genom-
größe von V. longifolia etwas größer zu sein als 
die von V. spicata. Tetraploide Pflanzen haben 
Werte von 1C = 0,7‒0,85 pg und oktoploide 
Pflanzen Werte von 1C = 1,45‒1,65(‒1,85) pg 
zu erwarten (Kosachev & Albach 2015; Zon-
neveld 2019, Šmarda & al. 2019; Ha & al. 2022; 
Albach unpubl.).

Veronica fruticans
V. fruticans ist in den alpinen Regionen Eu-
ropas weit verbreitet und ist einheitlich diplo-
id (2n = 16; Albach & al. 2008). Sie erreicht 
Deutschland in den Alpen und im Schwarzwald, 
aber es liegen keine Zählungen aus diesem Ge-
biet vor. Unser Genomgrößenwert (Tabelle 4) ist 
der erste für diese Art und liegt nur geringfügig 
über denen von verwandten Arten von der Bal-
kanhalbinsel (Albach & al. 2009).

Veronica fruticulosa
Ähnlich wie bei V. fruticans gibt es für diese 
bisher einheitlich diploide (2n = 16; Albach 

Verwandten (siehe oben) entweder niedriger 
(diploid; 1C = 0,5‒0,6 pg) oder höher (tetraplo-
id; 1C = 1,00‒1,33 pg) sind, wobei nur der Wert 
von Hidalgo & al. (2015) im Bereich der tetra-
ploiden V. anagallis-aquatica liegt. Dies deutet 
darauf hin, dass diese Messung eine tetra-
ploide Pflanze betrifft, was das Vorhandensein 
von Tetraploiden in Spanien auf der Grundlage 
der Chromosomenzahlen unterstützt (Sánchez 
Agudo & al. in Marhold & Breitwieser 2011).

Veronica spicata
Für deutsche V. spicata sind zwei Chromoso-
menzahlen verfügbar, die das oktoploide Ni-
veau zeigen (Huber 1927; Dersch in Paule 
& al. 2017). Man beachte, dass die zweite Re-
ferenz die ungewöhnliche Zahl 2n = 64 angibt, 
während alle anderen Publikationen für diese 
Art 2n = 68 angeben (Albach & al. 2008). Es 
ist also wahrscheinlich, dass es sich um eine 
Fehlzählung handelt. Beide Berichte stammen 
aus Südwestdeutschland, ebenso wie die ver-
öffentlichte Genomgrößenmessung aus Brey 
(Rheinland-Pfalz; Buono & al. 2021). Im Ge-
gensatz dazu ist unser Wert (Tabelle 3) tetra-
ploid und stammt aus Ostdeutschland. Dies 
passt zu der kontinentweiten Analyse von Bu-
ono & al. (2021), die eine tetraploide Pflanze 
aus Polen publizierten. Genetisch gesehen ge-
hört die oktoploide westdeutsche V. spicata zur 
tetra- und oktoploiden westeuropäischen Linie 
von V. spicata. Die nächstgelegenen Tetraplo-
iden dieses Stammbaums kommen im Elsass 
vor. Im Gegensatz dazu gehören die tetraplo-
iden polnischen und wahrscheinlich auch die 
ostdeutschen V. spicata zur eurasischen Linie 
(Buono & al. 2021). Die beiden Linien schei-
nen in Deutschland aneinander zu grenzen, 
und es bedarf noch intensiverer Untersuchun-
gen über ihr genaues Verbreitungsmuster in 
Deutschland. Die Situation wird jedoch durch 
das Vorhandensein einer tetraploiden pan-
nonisch-balkanischen Linie komplizierter, die 
sich bis nach Österreich und die Tschechische 
Republik und möglicherweise nach Bayern er-
streckt (Buono & al. 2021). Die baltischen Okto-
ploiden sind genetisch nicht untersucht worden 
und könnten sogar eine vierte genetische Linie 
darstellen, die Deutschland erreicht. Insgesamt 
sind in V. spicata für tetraploide Pflanzen Werte 
von 1C = 0,6‒0,8 pg und für oktoploide Pflan-
zen Werte von 1C = 1,35‒1,55 pg zu erwarten 
(Pusthija & al. 2013; Kosachev & Albach 
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(2004) bzw. Šmarda & al. (2019) veröffentlicht 
und liegen bei 1C = ca. 0,6 pg.

Veronica sublobata
In derselben Veröffentlichung, in der Fischer 
(1967) die Diploidie von V. triloba feststellte, 
erhob er auch V. hederifolia subsp. lucorum als 
V. sublobata in den Rang einer Art und etablier-
te sie als tetraploide Verwandte der hexaploi-
den V. hederifolia. Aus Deutschland liegt keine 
Chromosomenzählung vor, aber Albach & al. 
(2008) haben 60 Zählungen aus dem gesamten 
übrigen Verbreitungsgebiet zusammengefasst, 
die die Ergebnisse von Fischer (1967) bestä-
tigen. Die erste Messung der Genomgröße für 
eine der beiden Arten wurde von Albach & 
Greilhuber (2004) vorgenommen, die einen 
1C-Wert von 1,41 pg meldeten. Aufgrund des 
Vergleichs mit der verwandten V. cymbalaria 
nahmen sie an, dass es sich um eine hexaploi-
de Pflanze handelt. Später berichteten Castro 
& al. (2012) über einen 1C-Wert von 2,08 pg 

& al. 2008) Art aus den Alpen keine Chromoso-
menzahl aus Deutschland. Auch hier ist unsere 
Messung der Genomgröße die erste für die Art 
(Tabelle 4) und sie ist etwas höher als die von 
V. fruticans und sogar höher als die von ver-
wandten Arten (Albach & al. 2009). 

Veronica triloba
V. triloba wird seit langem von V. hederifolia 
unterschieden, obwohl sie eng verwandt mit 
dieser ist (Opiz 1825). Die morphologische 
Ähn lichkeit hat zu einer mangelnden Erfas-
sung und Ungewissheit über ihre Verbreitung 
in Deutschland geführt, aber sie ist sicherlich 
mehr auf die südliche Hälfte Deutschlands be-
schränkt (Albach 2021). Fischer (1967) half 
bei der Differenzierung des Taxons und stellte 
fest, dass es sich um ein diploides Taxon han-
delt. Chromosomen zahlen und Genomgrößen-
messungen aus Deutschland fehlen noch, aber 
die Genomgröße türkischer bzw. tschechischer 
Pflanzen wurde von Albach & Greilhuber 

Tab. 4: Informationen über Genomgrößenmessungen für Veronica subgen. Stenocarpon, Pellidosperma und 
Chamaedrys (ohne V. chamaedrys). Interner Standard war in allen Fällen Solanum pseudocapsicum. 
Ländernamen sind wie folgt abgekürzt: AUT – Österreich, CHE – Schweiz, FRA – Frankreich, RUS – 
Russland. – Information on genome size measurements for V. subgen. Stenocarpon, Pellidosperma 
and Chamaedrys (without V. chamaedrys). Internal standard was Solanum pseudocapsicum in all ca-
ses. Country names are abbreviated as follows: AUT – Austria, CHE – Switzerland, DEU – Germany, 
FRA – France, RUS – Russia.

Art CV/Läufe
Genom-
größe

(1C in pg)
Ploidie Voucher Lokalität

Veronica 
fruticans 2,76‒3,12/3 0,94 2x Albach S710, 

OLD CHE, Glarus, Bergstock; ex BG München

Veronica 
fruticulosa 2,92‒3,45/3 1,00 2x Albach S1003, 

OLD ex Gesellschaft der Staudenfreunde

Veronica 
triphyllos

2,47‒2,67/3 0,59 2x Albach S1049, 
OLD ex BG Wien

2,36‒2,73/3 0,59 2x Albach S434, 
OLD RUS, Altay, ex BG Osnabrück

Veronica 
praecox

3,75‒4,13/3 0,54 2x Albach S852, 
OLD FRA, Prelles; ex BG Grenoble

3,30‒6,24/3 0,54 2x Albach S1046, 
OLD FRA, Prelles; ex BG Grenoble

Veronica 
arvensis

2,90‒4,50/3 0,42 2x Albach S858, 
OLD FRA, Lautaret; ex BG Grenoble

4,16‒5,86/3 0,44 2x Albach S859, 
OLD

DEU, Nordrhein-Westfalen, Lengerich 
Bahnhof; ex BG Münster

Veronica 
dillenii

2,99‒3,53/3 0,61 2x Albach S682, 
OLD AUT; ex BG Wien

3,04‒4,7/6 0,63 2x Albach S839, 
OLD AUT, Zogelsdorf
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Untersuchungen könnten auch Hexaploide aus 
Deutschland entdecken, die auch im Mittelmeer-
raum weit verbreitet sind (Albach 2007). Ihre 
erwarteten Genomgrößen (1C-Wert) betragen 
0,4 pg, 0,8 pg und 1,4‒1,5 pg für die di-, tetra- 
bzw. hexaploiden Linien.

Veronica triphyllos
V. triphyllos ist eine diploide (2n = 18) einjähri-
ge Art, die weit verbreitet, aber in Deutschland 
nicht häufig ist. Die Chromosomenzahl basiert 
auf 18 Zählungen im gesamten Verbreitungsge-
biet, darunter eine aus Deutschland (Hofelich 
1935). Im Gegensatz zur Chromosomenzahl ist 
die Genomgröße weniger eindeutig. Albach & 
Greilhuber (2004) gaben für türkische Pflan-
zen 1C = 0,71 pg an. Später meldete Zonne-
veld (2019) 1C = 0,49 pg für niederländische 
Pflanzen bzw. Šmarda & al. (2019) 1C = 0,54 pg 
für tschechische Pflanzen. Unsere Werte hier 
(Tabelle 4) liegen dazwischen (1C = 0,59 pg). 
Es sind weitere Messungen erforderlich, um 
festzustellen, ob es sich bei der auf Feulgen-
Densitometrie basierenden Schätzung von Al-
bach & Greilhuber (2004; Meudt & al. 2015) 
um ein technisches Artefakt handelt oder ob es 
geografische Unterschiede gibt.

Veronica praecox
Für V. praecox, eine wärmeliebende einjähri-
ge Art, die nach 19 Chromosomenzählungen 
in ihrem gesamten Verbreitungsgebiet diploid 
(2n = 18) ist (Albach & al. 2008), liegen kei-
ne Chromosomenzählungen von deutschen 
Pflanzen vor. Basierend auf drei Messungen 
liegt die Genomgröße zwischen 1C = 0,47 pg 
(Šmarda & al. 2019), 1C = 0,54 pg (Tabelle 4) 
und 1C = 0,59 pg (Zonneveld 2019). 

Veronica arvensis
V. arvensis ist eine der am weitesten verbreite-
ten Arten der Gattung, ihre Chromosomen wur-
den 48 Mal gezählt (Albach & al. 2008; Doost-
mohammadi & al. 2021; Sánchez Agudo & al. 
in Marhold & Breitwieser 2011; An‘kova & al. 
in Marhold & Kučera 2019), einschließlich 
zweier Zählungen aus Deutschland. Alle Zäh-
lungen sind diploid (2n = ca. 16). Auch die Ge-
nomgröße wurde bereits mehrfach gemessen. 
Die erste Messung von Albach & Greilhuber 
(2004) war zu niedrig, wahrscheinlich aufgrund 
von Problemen mit der Feulgen-Densitometrie 
(Meudt & al. 2015), aber alle nachfolgenden 

bei portugiesischen Pflanzen von V. hederifo-
lia, was darauf hindeutet, dass es sich bei der 
ursprünglich gemessenen Pflanze um eine tet-
raploide Pflanze handelte. Diese Ansicht wurde 
durch eine genaue Inspektion der Belegexem-
plare bestätigt (M. A. Fischer, pers. Mitt.). Zon-
neveld (2019) berichtete 1C-Werte von 1,55 
und 2,06 pg für subsp. hederifolia bzw.  subsp. 
lucorum, was darauf schließen lässt, dass V. su-
blobata hexa- und V. hederifolia tetraploid ist. 
Auf der Grundlage der verfügbaren Chromo-
somenzahlen, vieler weiterer durchflusszyto-
metrischer Messungen und phylogenetischer 
Hinweise von DNA-Daten (Šmarda & al. 2019, 
Albach & Kur, in prep.) glauben wir, dass Zon-
neveld (2019) seine Werte vertauscht hat und 
dass V. sublobata eine europäische tetraploide 
Linie ist. Ihre Differenzierung in Mitteleuropa ist 
gut etabliert, aber die südlichen und östlichen 
Grenzen ihres Verbreitungsgebiets sind unbe-
kannt (Fischer 1975; Albach & Kur in prep.).

Veronica hederifolia
V. hederifolia ist in Deutschland hexaploid 
(2n = 54), basierend auf sieben Zählungen 
(Al bach & al. 2008; Buttler in Paule & al. 
2017). Wie oben unter V. sublobata diskutiert, 
liegt ihre Genomgröße (1C-Wert) zwischen 
(1,88‒)2,00‒2,10(‒2,20) pg (Castro & al. 2012; 
Šmarda & al. 2019; Albach & Kur, in prep.). 
Abgesehen von der karyologischen Differenz 
lässt sie sich in Nord- und Westeuropa inklusive 
Deutschland sowie in Nordamerika morpholo-
gisch von ihren nahen Verwandten unterschei-
den (Albach 2021; Atha & al. 2021; Fischer 
1967, 1975; Albach & Kur, in prep.) und ist 
eine genetisch eigenständige Linie (Albach & 
Kur, in prep.). Die Fragen zu ihrer Abgrenzung 
sollten sich auf Süd- und Osteuropa sowie die 
Türkei bis zum Iran konzentrieren.

Veronica cymbalaria
Von dieser Art sind sowohl tetraploide als auch 
hexaploide Populationen bekannt (Albach 
& al. 2008). Aus Deutschland sind jedoch nur 
Tetraploide bekannt (2n = 36; Hügin & Hügin 
2001). Albach (2007) hat gezeigt, dass sich 
im Mittelmeerraum mindestens zwei Mal Tetra-
ploide aus den nahen Verwandten V. panormi-
tana Guss. und V. trichadena Jord. & Fourr. 
gebildet haben und dass Hexaploide mehrfach 
aus Rückkreuzungen der Tetraploiden mit bei-
den Elternteilen entstanden sind. Zukünftige 
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basierend auf 13 Zählungen, einschließlich ei-
ner aus Deutschland (Albach & al. 2008; Sán-
chez Agudo & al. in Marhold & Breitwieser 
2011). Beide Arten sind sich vegetativ sehr 
ähnlich, unterscheiden sich aber in ihrer Blü-
tengröße und möglicherweise in ihrem phyto-
chemischen Arsenal (Albach 2021). Angesichts 
ihrer engen Verwandtschaft ist es eher überra-
schend, dass sich ihre Genomgröße um 15 % 
unterscheidet (1C = 0,61‒0,63 pg vs. 0,54 pg; 
Tabelle 4; Albach & Greilhuber 2004). Auch 
innerhalb der Studie von Šmarda & al. (2019) 
ist ein Unterschied von ca. 15 % zu finden 
(1C = 0,47 pg vs. 0,55–0,57 pg). Abgesehen 
von technischen Gründen oder geografischen 
Unterschieden könnte es dafür auch einen 
biologischen Grund geben. Albach & Greil-
huber (2004) zeigten, dass selbstkreuzende 
Veronica-Arten ein deutlich kleineres Genom 
haben als auskreuzende Arten. Angesichts der 
engen Übereinstimmung von Blütengröße und 
Auskreuzungsrate bei Veronica (Scalone & al. 
2013) nehmen wir an, dass die größere Blüte 
und die höhere Auskreuzungsrate von V. dil-
lenii der Grund für ein größeres Genom sind. 
Im Einklang mit dieser Hypothese hat die stark 
selbstkreuzende V. arvensis eine geringere Ge-
nomgröße und der obligate Auskreuzer V. cha-
maedrys eine größere Genomgröße.

Analysen, einschließlich unserer Messung aus 
Deutschland (Tabelle 4), unterstützen eine Ge-
nomgröße von etwa 1C = 0,38‒0,45 pg (Cas-
tro & al. 2012; Meudt & al. 2015; Zonneveld 
2019; Šmarda & al. 2019; Tabelle 4).

Veronica verna
V. verna ist eine einjährige Art, die eng mit 
V. arvensis verwandt ist. Sie ist ebenfalls di-
ploid (2n = 16), basierend auf 21 Zählungen 
(Albach & al. 2008; Doostmohammadi & al. 
2021; Sánchez Agudo & al. in Marhold & 
Breitwieser 2011), darunter eine aus Deutsch-
land (Hofelich 1935). Albach & Greilhuber 
(2004) veröffentlichten eine Genomgröße von 
1C = 0,54 pg für eine Pflanze aus Georgien 
unter Verwendung der Feulgen-Densitometrie. 
Aufgrund der Probleme mit der Methode sind 
weitere Untersuchungen erforderlich (Meudt 
& al. 2015), insbesondere um den Unterschied 
in der Genomgröße zu der eng verwandten 
V. dillenii zu bestätigen (siehe unten). Šmarda 
& al. (2019) gaben eine Genomgröße von 
1C = 0,47 pg für tschechische Pflanzen an.

Veronica dillenii
Die Daten zur Chromosomenzahl sind für V. ver-
na ähnlich wie für die eng verwandte V. dillenii. 
Beide sind diploid (2n = 16), im letzteren Fall 

Tab. 5: Informationen zur Messung der Genomgröße von V. chamaedrys. Die Messungen mit nur einem 
Durchgang und/oder einem CV über 7 waren zur Überprüfung der Ploidie gedacht und sollten da-
her nicht als zuverlässige Messungen der Genomgröße angesehen werden. Die internen Standards 
sind wie folgt abgekürzt: A – Solanum pseudocapsicum, C – Zea mays. Ländernamen sind wie folgt 
abgekürzt: DEU – Deutschland, ITA – Italien, LIT – Litauen, POL – Polen, RUS – Russland, UKR – 
Ukraine, UNG – Ungarn. – Information on the measurement of the genome size of V. chamaedrys. 
The measurements with only one pass and/or a CV above 7 were intended to check ploidy and should 
therefore not be considered reliable measurements of genome size. Internal standards are abbrevi-
ated as follows: A – Solanum pseudocapsicum, C – Zea mays. Country names are abbreviated as 
follows: DEU – Germany, ITA – Italy, LIT – Lithuania, POL – Poland, RUS – Russia, UKR – Ukraine, 
UNG – Hungary.

Interner 
Standard CV/Läufe

Genom-
größe  

(1C in pg)
Ploidie Voucher Lokalität

A 6,20/1 (0,99) 2x
Albach & 
Schmotzer 1524, 
OLD

UNG, Borsod-Abauj-Zemplen: 
Cserépfalu

A 8,02/1 (1,87) 4x Daubert LG073d/2, 
OLD

DEU, Niedersachsen, Altenau, nahe 
Torfhaus

A 9,36/1 (1,77) 4x Daubert 247, OLD DEU, Nordrhein-Westfalen, südöstlich 
Ostwig

/3 1,71 4x Bauer, OLD 00627 DEU, Niedersachsen, Oldenburg, 
Küpkersweg
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Veronica chamaedrys
Dies ist die möglicherweise am besten un-
tersuchte Art der Gattung, für die etwa 180 
Zählungen vorliegen, von denen die meisten 
tetraploid sind (2n = 32; Albach & al. 2008). Di-
ploide Populationen kommen verstreut vor und 
manchmal sogar in einer Population gemischt 
mit Tetraploiden (Bardy & al. 2010; Mirek & 
Fischer 1986). Die Diploiden kommen vorwie-
gend in Südosteuropa vor und reichen nördlich 

Interner 
Standard CV/Läufe

Genom-
größe  

(1C in pg)
Ploidie Voucher Lokalität

A 9,39/1 (1,85) 4x Daubert LG091/1, 
OLD

DEU, Thüringen, Nordhausen, 
nordöstlich Leimbach

A 2,91/1 (1,77) 4x Daubert 35, OLD ITA, Rieti, nördlich San Pietro

A 4,21/1 (1,86) 4x Daubert 164, OLD LIT, nördlich Pylimai

A 2,21/1 (1,76) 4x Daubert 198, OLD LIT, Kretinga, nahe der Minija, nördlich 
Dauginčiai

A 7,20/1 (1,86) 4x Daubert 114, OLD POL, Gmina Pobiedziska, nördlich 
Stęszewko

A 2,32/1 (1,74) 4x Daubert 103, OLD POL, Torún, Barbarka
A 2,64‒3,03/3 1,77 4x Albach S469, OLD POL, Wroclaw

A 4,74/1 (1,76) 4x Höpke 400, OLD
RUS, Chelyabinsk Oblast, 
Chebarkulsky Distrikt, c. 3 km westlich 
von Verkhniye Karasi

A 5,02/1 (1,85) 4x Höpke 398, OLD
RUS, Chelyabinsk Oblast, Katav-
Ivanovsky Distrikt, südwestlich 
Yuryuzan

A 5.02/1 (1,85) 4x Höpke 398, OLD
RUS, Chelyabinsk Oblast, Katav-
Ivanovsky Distrikt, südwestlich 
Yuryuzan 

C 10.68/1 (1,78) 4x Stefanov 1.1, OLD RUS, Krasnoyarsk Krai, Yermakovsky 
Distrikt, nahe Chervizyul

C 9,84/1 (1,84) 4x Stefanov 2.1, OLD
RUS, Krasnoyarsk Krai, Yermakovsky 
Distrikt, westliches Sayan-Gebirge, 
Berg Ergaki 

C 7,68/1 (1,85) 4x Stefanov 3.1, OLD
RUS, Krasnoyarsk Krai, Yermakovsky 
Distrikt, westliches Sayan-Gebirge, 
Kulumys ridge

A 6.11/1 (1,817) 4x Höpke 395, OLD RUS, Bashkortostan, Arkhangelsky 
Distrikt, östlich Irniksi

A 6,11‒6,85/2 (1,86) 4x Höpke 393, OLD RUS, Bashkortostan, Beloretsky 
Distrikt, nordnordwestlich Moeldakaevo

A 6,66/1 (1,86) 4x Höpke 392, OLD RUS, Bashkortostan, Beloretsky 
Distrikt, nordnordwestlich Assy

A 7,07/1 (1,96) 4x Höpke 388, OLD RUS, Bashkortostan, Beloretsky 
Distrikt, südlich Inzer

A 7,83/1 (1,93) 4x Höpke 397, OLD RUS, Bashkortostan, Iglinski Distrikt, 
östlich Iskra

A 4,75/1 (1,74) 4x Albach 1474, OLD UKR, Oblast Chmelnyzkyj: Four-
Horseman, nahe Verbka

bis nach Weißrussland (Dzhus & Dmi trieva 
2001), Südpolen (Mirek & Fischer 1986) und 
Süddeutschland (Lippert & Heubl 1989). Aus 
Deutschland liegen bisher 14 Chromosomen-
zählungen vor, davon acht diploide und alle 
aus der südlichen Hälfte Bayerns. Basierend 
auf AFLP und Durchflusszytometrie entdeckten 
Bardy & al. (2010) drei Linien auf der Balkan-
halbinsel (West, Ost, Süd), die alle Diploide und 
Tetraploide enthielten. Tetraploide entstanden 
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der Wert für die Diploiden von Albach & Greil-
huber (2004). Dies ist auch bei der Studie von 
Šmarda & al. (2019) der Fall, wenn auch wieder 
mit insgesamt niedrigeren Werten (1C = 0,80 pg 
vs. 1,56 pg).

Veronica polita
V. polita ist eine weit verbreitete, unkrautartige 
Art, die in vielen Ländern der Welt eingeführt 
wurde. Ihre Chromosomen wurden häufig ge-
zählt, und seit Albach & al. (2008) wurden neun 
weitere Zählungen veröffentlicht, die insgesamt 
47 Zählungen von Portugal bis Japan erge-
ben, wobei alle bis auf eine diploid mit 2n = 14 
sind. Aus Deutschland liegen drei Zählungen 
vor. Die Zählung von Tischler (1935) ist aller-
dings von unsicherer Herkunft, bestätigt aber 
dennoch wie Buttler & Buss in Gregor & 

unabhängig voneinander in allen drei Linien 
oder durch Kreuzungen zwischen ihnen. In 
Deutschland haben wir wahrscheinlich nur die 
westliche Linie im Sinne von Bardy & al. (2010), 
aber es können auch andere genetische Linien 
vorhanden sein.

Albach & Greilhuber (2004) veröffent-
lichten die ersten Messungen der Genom-
größe für die Art mit 1C = 0,90 pg für Diploide 
und 1C = 1,49 pg für Tetraploide basierend 
auf Feulgen-Densitometrie. Der letztgenannte 
Wert schien auf der Grundlage des Wertes 
für die Diploiden zu niedrig zu sein und die 
nachfolgend publizierten Werte waren höher 
(1C = 1,86‒1,93 pg; Castro & al. 2012; Zon-
neveld 2019). Unsere Werte für die Tetraploi-
den sind im Durchschnitt (1C = 1,81 pg) etwas 
niedriger, aber fast genau doppelt so hoch wie 

Tab. 6: Informationen über Genomgrößenmessungen für V. subgen. Pocilla und Pentasepalae. Die Messun-
gen mit nur einem Durchgang und/oder einem CV über 7 waren zur Überprüfung der Ploidie gedacht 
und sollten daher nicht als zuverlässige Messungen der Genomgröße angesehen werden. Inter-
ner Standard war in allen Fällen Solanum pseudocapsicum. Ländernamen sind wie folgt abgekürzt: 
AUT – Österreich, DEU – Deutschland, ITA – Italien, RUS – Russland, SWE – Schweden, UKR – 
Ukraine. – Information on genome size measurements for V. subgen. Pocilla and Pentasepalae. The 
measurements with only one pass and/or a CV above 7 were intended to verify ploidy and should 
therefore not be considered reliable measurements of genome size. Internal standard in all cases was 
Solanum pseudocapsicum. Country names are abbreviated as follows: AUT – Austria, DEU – Germa-
ny, ITA – Italy, RUS – Russia, SWE – Sweden, UKR – Ukraine.

Art CV/Läufe Genom-
größe  

(1C in pg)

Ploidie Voucher Lokalität

Veronica 
polita 2,47‒2,52/3 0,36 2x Albach 2110, 

OLD SWE, Lund

Veronica 
persica 2,91‒3,87/3 0,74 4x Albach S851, 

OLD
AUT, Salzburg, Tennengau, ex BG 
Salzburg

Veronica 
agrestis 2,26‒2,93/3 0,70 4x Albach S1061, 

OLD DEU; ex BG Bremen

Veronica 
prostrata 2,24‒2,46/3 0,76 2x Albach S498, 

OLD ITA; ex BG Bormio

Veronica aff. 
satureiifolia 2,56‒2,95/3 1,80 6x Albach S1040, 

OLD
DEU, Rheinland-Pfalz, Kreis Trier 
DE-0-B-2980199

Veronica 
angustifolia 
sensu 
Padilla-
Garcia & al. 
2018

2,43‒2,67/3 1,72 8x Bauer, 
OLD00621 DEU, ex BG München

Veronica 
teucrium

3,9‒4,8/2 (2,24) 8x Albach 1442, 
OLD UKR, Kyiv oblast, Lysa Hora

4,92/1 (2,50) 8x Höpke 391, 
OLD RUS, Bashkortostan, Assy



95Veronica

Veronica agrestis
Die dritte tetraploide Art der V. subgen. Pocilla, 
die in Deutschland vorkommt, ist V. agrestis. 19 
Zählungen von Spanien bis Weißrussland un-
terstützen 2n = 28 (Albach & al. 2008). Auch 
zwei Zählungen aus Deutschland (Buttler 
in Paule & al. 2017; Wulff 1937) unterstüt-
zen diese Zahl. In Anbetracht der Probleme 
der Feulgen-Densitometrie könnte die erste 
Genomgrößenmessung von Albach & Greil-
huber (2004; 1C = 0,73 pg) zu hoch gewe-
sen sein (Meudt & al. 2015). Die nachfolgen-
den Messungen sind alle niedriger, zwischen 
1C = (0,67‒)0,69‒0,71 pg, wobei die von Meudt 
& al. (2015) und unsere hier (Tabelle 6) aus 
Norddeutschland und die dritte aus den Nie-
derlanden (Zonneveld 2019) stammen, wäh-
rend die erste Zählung aus Griechenland war 
(Albach & Greilhuber 2004). Der niedrigste 
Wert stammt wieder von Šmarda & al. (2019).

Veronica filiformis
V. filiformis ist eine subalpine Art aus dem Kau-
kasus, die in Europa und Nordamerika invasiv 
wurde (Thaler 1953). Es gibt nur eine Chro-
mosomenzählung aus dem ursprünglichen 
Gebiet (Aryavand 1975), während alle ande-
ren 12 Zählungen aus Gebieten stammen, wo 
sie eingeführt worden ist (Albach & al. 2008). 
Alle Zählungen, aber keine aus Deutschland, 
sprechen für einen diploiden Status mit 2n = 14 
Chromosomen. Albach & Greilhuber (2004) 
gaben die Genomgröße auf der Grundlage deut-
scher Pflanzen mit 1C = 0,37 pg an, während 
der Wert aus dem späteren Bericht von Zon-
neveld (2019) etwas größer ist (1C = 0,39 pg). 
Beide Messungen liegen jedoch im selben Be-
reich wie die andere diploide Art aus V. subsect. 
Agrestes, V. polita (siehe oben), während der 
Vergleich der Werte von Šmarda & al. (2019) 
auf ein etwas kleineres Genom von V. filiformis 
hindeutet.

Veronica prostrata
V. prostrata s. str. gilt als rein diploide Art (Ro-
jas-Andrés & al. 2015; Rojas-Andrés & al. 
2020) mit einem Verbreitungsgebiet in Mit-
tel- und Osteuropa, das westlich bis nach 
Deutschland in Sachsen-Anhalt und Bayern 
reicht. Aus Deutschland liegen vier Zählungen 
vor, alle aus Sachsen-Anhalt (Frank & Hand 
in Gregor & Hand 2012; Dersch in Paule 
& al. 2017), die die Zählungen aus anderen 

Paule (2022) und Meve in Gregory & Paule 
(2023) den diploiden Status der Art. Unsere 
Messung der Genomgröße ist die vierte, die 
für diese Art veröffentlicht wurde, wobei bis-
her keine Messung aus Deutschland vorliegt. 
Unsere Werte (Tabelle 6) und die von Castro 
& al. (2012) sind etwas niedriger als die von 
Albach & Greilhuber (2004) und Zonne-
veld (2019). Der Grund für diese Abweichung 
von fast 20 % (1C = 0,36‒0,43 pg) ist unklar. 
Šmarda & al. (2019) liegt sogar noch weiter 
darunter (1C = 0,34 pg).

Veronica opaca
V. opaca ist entweder eine allopolyploide Hybri-
de aus V. polita und V. bungei Boiss. (Fischer 
1987) oder ein autotetraploider Abkömmling von 
V. polita (Albach unpubl.). Folglich weisen alle 
12 bisherigen Zählungen 2n = 28 Chromoso-
men auf (Albach & al. 2008; Gregor & Hand 
2009; Buttler in Paule & al. 2017). Šmarda 
& al. (2019) sind die einzigen, die bisher ei-
nen Wert veröffentlicht haben (1C = 0,65 pg). 
Der Wert ist genauso hoch wie der vom Halb-
geschwister V. persica in der gleichen Studie 
(siehe unten). 

Veronica persica
Die häufigste und am weitesten verbreitete 
Art der Gattung ist V. persica, ein kosmopoliti-
sches Unkraut, was erklärt, warum es so viele 
Berichte über ihre Chromosomenzahl und ihre 
Verbreitung in der ganzen Welt gibt (Albach 
& al. 2008). Basierend auf den einheitlich ge-
zählten 2n = 28 (Albach & al. 2008) ist sie te-
traploid, und Fischer (1987) nahm an, dass 
sie eine allopolyploide Kreuzung von V. polita 
und V. ceratocarpa C.A.Mey. ist. Die einzige 
Zählung in Deutschland stammt von Tischler 
(1935). Die bisherigen fünf Veröffentlichungen 
der Genomgröße für die Art, einschließlich einer 
spontan gewachsenen Pflanze aus dem Bota-
nischen Garten Oldenburg, liegen zwischen 
1C = (0,65‒)0,70‒0,79 pg (Bennett & Smith 
1976; Castro & al. 2012; Meudt & al. 2015; 
Zonneveld 2019; Šmarda & al. 2019), wobei 
unsere neue Messung dazwischen liegt (Tabel-
le 6). Das sind 12 % intraspezifische Variation 
und tendenziell etwas weniger als das Doppelte 
der Genomgröße von V. polita, was darauf hin-
deutet, dass V. ceratocarpa entweder eine ge-
ringere Genomgröße als V. polita hat oder eine 
Verkleinerung des Genoms stattgefunden hat.
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von Walters & Webb (1972) und mit V. an-
gustifolia von Padilla-García & al. (2018) 
synonymisiert wurde. Hand (2023) erklärte 
kürzlich überzeugend, dass V. angustifolia kein 
geeigneter Name für das Taxon sei, und schlug 
den Namen V. bastardii vor. Dieses Taxon 
wurde jedoch meist für Pflanzen verwendet, 
die zu V. satureiifolia gehören. Daher ist eine 
detaillierte morphologische, karyologische und 
molekulare Analyse erforderlich, um zu verste-
hen, welche Taxa in Nordfrankreich und an-
grenzenden Gebieten wie Rheinland-Pfalz und 
dem Saarland vorkommen. Nach Hand (2003) 
sind die Pflanzen niederliegend, mit behaarten 
Kelchblättern und Kapseln sowie Blättern, die in 
der Größe zwischen V. satureiifolia und V. teuc-
rium liegen. Da die Chromosomenzahl mit der 
von V. satureiifolia identisch ist (Hand 2003), 
kann die Chromosomenzahl nicht zwischen 
V. satureiifolia und der deutschen V. orsiniana 
sensu Hand (2003) unterscheiden. Außerdem 
sind alle anderen Zählungen von V. orsiniana 
diploid (Albach & al. 2008; Delgado & al. in 
Marhold & Kučera 2018; Rojas-Andrés & al. 
2015), was darauf hindeutet, dass sie sich von 
unseren deutschen Pflanzen unterscheidet. 
V. angustifolia sensu Padilla-García & al. 
(2018) ist oktoploid (Delgado & al. in Mar-
hold & Kučera 2018; Tab. 6), was ebenfalls 
ausschließt, dass es sich um dasselbe Taxon 
wie die entsprechenden deutschen Pflanzen 
handelt, obwohl seine Präsenz in Deutschland 
möglich ist (siehe unten). Um diese Frage zu 
klären, haben wir vom Botanischen Garten Ber-
lin Samen aus der Region Trier erworben, die 
als V. austriaca subsp. vahlii vertrieben werden. 
Die Genomgröße von 1C = 1,79 pg (Tabelle 6) 
entspricht dem hexaploiden Niveau. Dies un-
terstützt die Hypothese von Hand (2003), dass 
im Moseltal Zwischenpopulationen zwischen 
V. orsiniana sensu Hand (2003) und V. teucri-
um existieren. Bezüglich des Ursprungs dieser 
Populationen nehmen wir an, dass V. teucrium 
(8x) und V. satureiifolia (4x) in dem Gebiet 
hybridisieren und hexaploide Pflanzen bilden. 
Diese könnten sich dann mit V. satureiifolia 
rückgekreuzt und die tetraploiden Pflanzen von 
Hand (2003) gebildet haben, die eine mittlere 
Blattgröße, den niederliegenden Wuchs von 
V. satureiifolia und behaarte Kelchblätter wie bei 
V. teucrium aufweisen. V. subsect. Pentasepa-
lae in Südwestdeutschland bleibt ein wichtiges 
Taxon für weitere Untersuchungen.

Regionen bestätigen (Albach & al. 2008; Del-
gado & al. in Marhold & Kučera 2018). Die 
Genomgröße wurde an deutschen Pflanzen 
nicht gemessen, liegt aber vermutlich zwi-
schen 1C = (0,67‒)0,75‒0,80(‒0,88) pg (Rojas- 
Andrés & al. 2015, 2020; Šmarda & al. 2019; 
Tabelle 6).

Veronica satureiifolia
V. satureiifolia wurde früher als Synonym von 
V. prostrata oder als eigene Unterart unter die-
sem Namen (V. prostrata subsp. scheereri ) an-
gesehen, die sich durch einige morphologische 
Merkmale (Brandt 1961), aber auch geogra-
fisch von V. satureiifolia unterscheidet. Letztere 
kommt in Westeuropa von Spanien bis zu den 
Niederlanden vor und reicht im Osten bis nach 
Westdeutschland (Rojas-Andres & Martinez- 
Ortega 2016). Das Verbreitungsmuster von 
V. prostrata und V. satureiifolia erinnert an die 
Verteilung der genetischen Linien bei V. spi-
cata (siehe oben), was auf ein Überleben in 
gemeinsamen glazialen Refugien schließen 
lässt. Ähnlich wie bei V. spicata gibt es auch 
einen Ploidieunterschied, wobei der höhere 
Ploidiegrad im Westen vorkommt. Scheerer 
(1937), Brandt (1961) und Albach & al. (2008) 
berichteten von tetraploiden Pflanzen (2n = 32) 
aus Baden-Württemberg. Rojas-Andrés & al. 
(2020) berichteten über Pflanzen von V. saturei-
ifolia mit 1C = 1,29‒1,40 pg aus Frankreich und 
Nordspanien.

Die größte Frage in der Taxonomie der Gat-
tung Veronica in Deutschland ist die Identität 
der Pflanzen von V. subsect. Pentasepalae 
in Rheinland-Pfalz und im Saarland. Hand 
(2003) fasste die Geschichte dieser Pflanzen 
und ihre Morphologie zusammen. Das Vor-
kommen von V. satureiifolia (= V. prostrata 
subsp. scheereri) in der Region ist aufgrund 
morphologischer Ähnlichkeiten mit V. satureii-
folia in anderen Regionen unbestritten. Einige 
Autoren vermuten jedoch, dass ein weiteres 
Taxon existiert, das von Hand (2003) als V. or-
siniana anerkannt wurde, eine Art, die sonst 
nur in Italien, Südfrankreich und Nordostspa-
nien vorkommt. Andere mögliche Taxa sind 
V. angustifolia (= V. teucrium var. angustifolia) 
sensu Padilla-García & al. (2018), wie von 
Albach (2021) vorgeschlagen, und V. teucrium 
var. vahlii (=V. teucrium subsp. vahlii) aus der 
Südwestschweiz, wie von Hartl (1966/1968) 
vorgeschlagen, ein Taxon, das mit V. orsiniana 
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aber die Werte aus anderen Regionen liegen 
zwischen 1C = 1,635‒2,10 pg, ohne einen Un-
terschied zwischen den Unterarten (Rojas-
Andrés & al. 2015, 2020; Šmarda & al. 2019).

4. Fazit

Albach & al. (2008) gaben eine Übersicht 
über die Chromosomenzahlen von Veronica 
und stellten fest, dass die Chromosomenzah-
len für 310 von 448 Veronica-Arten verfügbar 
sind. Seitdem sind die Chromosomenzahlen für 
weitere 10 Arten verfügbar geworden (Doost-
mohammadi & al. 2021; Ha & al. 2022; Singh 
et al. in Marhold & Kučera 2016, Delgado 
& al. in Marhold & Kučera 2018; Shiuchi & 
Kanemoto 2001), wobei weitere 10 Arten neu 
erkannt wurden, sodass jetzt Chromosomen-
zahlen für 320 von 458 Arten (70 %) verfüg-
bar sind. Chromosomenzahlen sind für alle in 
Deutschland vorkommenden Arten verfügbar, 
aber nur von 22 (59 %) Arten stammen sie 
tatsächlich von deutschen Pflanzen. Bei den 
Genomgrößenmessungen, die von Bennett & 
Smith (1976) für Veronica begonnen wurden, 
sieht die Situation etwas düsterer aus, da welt-
weit nur für 162 Arten (35 %) Werte vorliegen 
(Albach, unveröffentlicht). Für die in Deutsch-
land vorkommenden Arten liegen für alle bis 
auf zwei (95 %) Genomgrößen vor, Chromo-
somenzählungen für Pflanzen aus Deutsch-
land jedoch nur für 10 von 37 Arten (27 %). 
Für drei Arten ist intraspezifische Variation der 
Ploidie in Deutschland bekannt (V. chamae-
drys, V. spicata, V. longifolia), für andere ist 
sie möglich (V. cymbalaria). Darüber hinaus ist 
die Ploidie-Information für mehrere Artengrup-
pen mit subtilen morphologischen Unterschei-
dungsmerkmalen ein wichtiges Merkmal zur 
Überprüfung der Artbestimmung. Wir stellen 
hier die Referenz für solche Studien zur Ver-
fügung, die darauf abzielt, die Differenzierung 
von Artenkomplexen auf der Mikroebene oder 
bis hin zur regionalen Ebene zu erkennen. 
Taxa, die es wert sind, solche Studien durch-
zuführen, sind die mikroskalige Differenzierung 
zwischen V. hederifolia und V. sublobata, die 
regionale Verteilung der Taxa von V. subsect. 
Pentasepalae im Südwesten Deutschlands 
oder die Ausbreitung der diploiden V. chamae-
drys nach Norden und Westen in Bayern und 
möglicherweise darüber hinaus.

Veronica teucrium 
V. teucrium ist oktoploid mit 2n = 64 (Albach 
& al. 2008; Rojas-Andrés & al. 2015), da-
runter mehrere Zählungen aus Deutschland 
(Dersch in Gregor & Hand 2014; Scheerer 
1937). Sie ist die Art mit der höchsten Chromo-
somenzahl der Gattung in Deutschland. Ange-
sichts der klaren Unterscheidung von anderen 
deutschen Arten durch die Chromosomenzahl, 
aber der Schwierigkeiten, sie morphologisch 
konsequent von V. austriaca zu unterscheiden, 
sind Genomgrößen wichtig, um die Arten zu 
unterscheiden. Die geringste Genomgröße für 
V. teucrium ist die hier veröffentlichte für eine 
Pflanze aus der Ukraine und der von Albach 
& Greilhuber (2004) veröffentlichte Wert von 
2,24 pg und 2,25 pg. Die meisten anderen Werte 
liegen bei etwa 2,30 pg (Albach & Kosachev, in 
prep.) bis zu dem hier aus Ungarn berichteten 
Wert von 2,60 pg. Die Messung aus Deutsch-
land (1C = 2,41 pg) liegt dazwischen (Rojas-
Andrés & al. 2020). Weitere oktoploide Arten 
der Gattung in Europa sind V. sennenii aus 
Nordspanien und V. angustifolia aus Westeu-
ropa (Mittel- und Ostfrankreich, Westschweiz 
und Norditalien). Die hier veröffentlichte Ge-
nomgröße von V. angustifolia (2,20 pg; Tabel-
le 6) liegt am unteren Ende der Werte, die für 
V. teucrium, aber auch für V. angustifolia von 
Rojas-Andrés & al. (2020); 1C = 2,35‒2,75 pg) 
angegeben wurden.

Veronica austriaca
V. austriaca ist eine hexaploide Art (2n = 48) mit 
einem östlichen bis südöstlichen Verbreitungs-
gebiet, das westlich bis nach Bayern reicht. 
Ihr Vorkommen in Baden-Württemberg ist um-
stritten (Rojas-Andres & Martinez- Ortega 
2016). Es sind drei Unterarten anerkannt, 
wobei nur subsp. dentata in Deutschland vor-
kommt (Rojas-Andres & Martinez-Ortega 
2016). Ausnahmen von der Hexaploidie sind 
Tetraploide, die aus Bosnien-Herzegowina ge-
meldet wurden (Delgado & al. in Marhold & 
Kučera 2018), und Oktoploide aus Bulgarien 
(Peev 1978). Oktoploide aus der Schweiz und 
Deutschland (Brandt 1952, 1961) sollten, ähn-
lich wie die von Rojas-Andres & Martinez-
Ortega (2016) erwähnten Exemplare aus Ba-
den-Württemberg, genauer auf Verwechslungen 
mit V. angustifolia sensu Padilla-García & al. 
(2018) untersucht werden. Für V. austriaca aus 
Deutschland ist keine Genomgröße verfügbar, 
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