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Rosa abietina — eine seltene Hundsrose unklaren Ursprungs.
Wie konnen zytologische, genetische und morphologische Daten
zum Verstandnis der Sippe beitragen?

ALISIA SMOLKA, MICHEL SIMON, VEIT HERKLOTZ, KATJA REICHEL & CHRISTIANE M. RITZ

Zusammenfassung: Die ausnahmslos polyplo-
iden Hundsrosen (Rosa sect. Caninae) gehéren
aufgrund ihrer komplexen hemisexuellen Verer-
bung zu den bestimmungskritischen Sippen in
Mitteleuropa. Die seltene Tannen-Rose (R. abie-
tina) ist im Alpenraum und franzdsischen Jura
verbreitet, in letzterem Gebiet wurde die Art
erstmals von Charles Grenier gesammelt und
spater von Hermann Christ auch basierend auf
Material aus den Alpen beschrieben. Sieben
Individuen von R. abietina wurden zusammen
mit weiteren Vertretern von Hundsrosen zytolo-
gisch, genetisch und morphologisch untersucht,
um die Verwandtschaftsverhaltnisse dieser Sip-
pe innerhalb der Caninae zu erforschen. Sowohl
die genetischen als auch die morphologischen
Daten zeigen eine intermediare Stellung von
R. abietina zwischen den Subsektionen Cani-
nae und Vestitae, sodass ein hybridogener Ur-
sprung der Art wahrscheinlich ist. Im Gegensatz
zu bisher gefunden Hybriden zwischen Sub-
sektionen waren aber alle Aufsammlungen von
R. abietina pentaploid (2n = 5x = 35).

Abstract: Rosa abietina — a rare dog rose of
unclear origin. How can cytological, gene-
tic and morphological data contribute to
the understanding of this taxon? Due to their
complex hemisexual inheritance, polyploid dog
roses (Rosa sect. Caninae) belong to the taxo-
nomically challenging plant genera in Central
Europe. The rare species R. abietina is distri-
buted in the Alpine region and the French Jura
Mountains. The species was originally collected
by Charles Grenier in the French Jura and later
described by Hermann Christ, also based on al-
pine material. Seven individuals of R. abietina
were examined cytologically, genetically and
morphologically together with other represen-
tatives of dog roses in order to investigate the
relationships of this species within the Caninae.
In both the genetic and morphological analyses,
R. abietina showed an intermediate position be-
tween the subsections Caninae and Vestitae,

suggesting a hybridogenous origin of the spe-
cies. However, in contrast to previously repor-
ted hybrids between subsections, all samples
of R. abietina were pentaploid (2n = 5x = 35).
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1. Einleitung

In Mitteleuropa gehdren die meisten Wildro-
sen zur Sektion Caninae (DC.) SER. (Hunds-
rosen), die nach HENKER (2000) ca. 30 als
bestimmungskritisch geltende Arten umfasst.
Die Arten sind durch ihre hemisexuelle Fort-
pflanzung (s.u.), haufige Hybridisierung und
durch das Vorhandensein weniger, dafiir aber
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sehr plastischer morphologischer Merkmale
schwierig voneinander abzugrenzen. Die Sek-
tion Caninae ist in die drei groReren Subsektio-
nen Caninae, Rubigineae CHRIST und Vestitae
CHRIST sowie in die jeweils nur eine oder zwei
Arten umfassenden Subsektionen Trachyphyl-
lae CHRIST, Rubrifoliae CREPIN und Tomen-
tellae CHRIST gegliedert (HENKER 2000, nach
CHRIST 1873). Bereits CHRIST (1873) erkann-
te, dass die Sippen innerhalb der Hundsrosen
nicht anhand einzelner Merkmale, sondern nur
durch dieKombination miteinander korrelierter
Merkmale getrennt werden kénnen. Trotzdem
bleiben die Trennlinien aufgrund des kontinuier-
lichen Spektrums an morphologischen Merkma-
len zwischen Arten unscharf und die Artenzahl
hangt stark von der Unterscheidung zwischen
infra- und interspezifischer Variabilitat ab (siehe
auch https://bestikri.senckenberg.de; DRESSLER
& al. 2017).

Trotz ihrer morphologischen Vielfalt sind alle
Caninae-Arten durch ein entscheidendes Merk-
mal vereint — ihre einzigartige Canina-Meiose
(TACKHOLM 1920, BLACKBURN & HARRISON
1921, TACKHOLM 1922, BLACKBURN 1925). Ob-
wohl die meisten der ausschlie3lich polyploiden
Caninae-Arten mit 2n = 5x = 35 pentaploid sind
(KLASTERSKA 1969, KLASTERSKA & NATARAJAN
1974, YOKOYA & al. 2000, ROBERTS & al. 2009)
und eine ungerade Chromosomenzahl haben,
konnen sie sich hemisexuell fortpflanzen. Wah-
rend der Meiose verhalten sich die Chromoso-
mensatze in derselben Zelle unterschiedlich:
(1) Zwei hochgradig homologe Satze paaren
sich wahrend der Meiose (Bivalente). (2) Die
Ubrigen Chromosomensatze paaren sich nicht
und verbleiben als Univalente. Wahrend bei
der mannlichen Gametenbildung ein Satz der
bivalent-bildenden Chromosomen, nicht aber
die Univalente in die Pollenkerne gelangen, wer-
den in der weiblichen Gametenbildung ein Satz
der Bivalente und alle Univalente in die Me-
gasporenmutterzelle transportiert (TACKHOLM
1922). So kann durch die Verschmelzung eines
monoploiden Pollenkerns mit einer tetraploiden
Eizelle der pentaploide somatische Zustand
wiederhergestellt werden. Genetische Studien
haben gezeigt, dass die Chromosomenpaarung
sehr spezifisch ist und die Bivalente von stets
denselben hochgradig homologen Chromo-
somensatzen gebildet werden (NyBom & al.
2004, NyBom & al. 2006, RiITz & WISSEMANN
2011, HERKLOTZ & al. 2018). Aufgrund dieser

asymmetrischen Meiose ahneln die Nachkom-
men eher dem mitterlichen Elternteil (dieser
stellt in der Regel % des Genoms bereit), was
die rein morphologische lIdentifizierung von
Hybriden erschwert (WERLEMARK & al. 1999,
WERLEMARK & NyBomMm 2001, Ritz & WISSE-
MANN 2003). Genetische Untersuchungen
konnten jedoch v.a. Hybridisierung zwischen
den Subsektionen Caninae und Rubigineae
nachweisen (RiITz & WISSEMANN 2011, HER-
KLOTZ & RiITZ 2014, HERKLOTZ & al. 2017).
Darlber hinaus haben Hybriden oft eine hohere
Ploidie als die Elternarten, da bei genetisch
verschiedenen Arten nicht-reduzierte Gameten
das fiir die Meiose notwendige homologe biva-
lente Chromosomenpaar liefern kdnnen (RiTz
& WISSeMANN 2011, HERKLOTZ & RiTZ 2017).
Da die meisten Hundsrosen pentaploid sind,
ist Hexaploidie daher oft ein Hinweis auf einen
hybridogenen Ursprung.

In den zahlreichen genetischen Untersu-
chungen (DE Cock & al. 2008, KOOPMAN & al.
2008, DE RIEK & al. 2013, REICHEL & al. 2023)
ist die seltene, v.a. im Alpenraum verbreitete
Tannen-Rose (R. abietina GREN. ex CHRIST)
bisher weitgehend unbeachtet geblieben oder
wurde nur in geringer Individuenzahl unter-
sucht (BALLMER 2018). Die Art zeichnet sich
durch zahlreiche kraftige, leicht gebogene
Stacheln, drisige und behaarte Blatter, nach
der Bliite zurlickgeschlagene, spater ausge-
breitete Kelchblatter und lange Blitenstiele
aus (Abb. 1; TIMMERMANN & MULLER 1994,
HENKER 2000). Sie wurde bisher entweder
zusammen mit R. balsamica zur Subsektion
Tomentellae (CHRIST 1873, HENKER 2000)
oder zur Subsektion Caninae (KELLER 1931)
geordnet. Das Vorhandensein von Driisen auf
den Blattern kénnte auch auf einen hybrido-
genen Ursprung hinweisen, wobei die wenig
drusigen Vertreter der Subsektion Caninae und
ein Elternteil mit drisigen Blattern, d.h. aus
den Subsektionen Rubigineae oder Vestitae,
involviert sein kénnten. Wie auch bei anderen
Hundsrosenarten sind die morphologischen
Merkmale von R. abietina variabel und selbst
in Bestimmungsschlisseln nicht immer einheit-
lich angegeben. So beschrieb GRENIER (1865)
urspriinglich Stacheln aller Formen — einige
gerade, einige leicht und einige stark gebo-
gen —, CHRIST (1873) dagegen schrankte die
Definition auf mehr oder weniger hakenférmige
Stacheln ein. TIMMERMANN & MULLER (2016)
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erwahnen nur hakenférmige Stacheln, wahrend
HENKER (2000) die Stacheln als sichelférmig
oder fast gerade beschreibt. BALLMER (2018)
und SIMON (2023b) stellten aufgrund morpho-
logischer Analysen eine intermediare Stellung
von R. abietina zwischen den Subsektionen
Caninae und Vestitae fest.

In dieser Studie mdchten wir R. abietina
in Bezug auf ihre Subsektionszugehdrigkeit
morphologisch und genetisch einordnen und
einen moglichen hybridogenen Ursprung der Art
untersuchen. Dafiir haben wir sechs Individuen
von R. abietina aus dem Alpenraum und ein
Individuum aus La Fresse im Franzdsischen
Jura gesammelt, wo die Art erstmals von Gre-
nier gesammelt wurde, und mit umfangreichem
Material aus den Subsektionen Caninae, Ves-
titae, Rubigineae und Tomentellae anhand von
zytologischen Daten, Mikrosatellitendaten und
morphologischen Daten verglichen. Die hier
prasentierten Ergebnisse basieren auf der Ba-
chelorarbeit von SMOLKA (2022).

2. Materialien und Methoden
2.1 Pflanzenmaterial
Untersucht wurden insgesamt 162 Individuen

von 11 Arten der Sektion Caninae: 90 Indivi-
duen aus der Subsekt. Caninae, 14 Individuen
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aus der Subsekt. Rubigineae (diese nur flr
morphologische Untersuchungen), 38 Indivi-
duen aus der Subsekt. Vestitae und 20 Indi-
viduen aus der Subsekt. Tomentellae (Tab. 1,
S1). Die Bestimmung der Arten erfolgte nach
HENKER (2000) und RiTz (2021). Zwischen Juli
und September 2020 wurden in Frankreich,
in den Vogesen, im franzdsischen Jura und
nordwestlich von Paris sowie den italienischen
Alpen (Abb. 2) von jedem Individuum Zweige
mit Frichten fir Herbarbelege (hinterlegt im
Herbarium Senckenbergianum Goérlitz [GLM])
und Blattmaterial fir genetische Untersuchun-
gen (auler Subsekt. Rubigineae) gesammelt.
Ebenso wurde ein Exemplar von R. abietina
aus La Fresse im Franzdsischen Jura (Abb. 1)
untersucht. In Paris (P) liegt eine Reihe weiterer
Belege aus diesem Gebiet, aber auch andere
Herbarien, wie Neuchatel (NEU), beherbergen
noch Material von Grenier, das weiterer Nach-
forschungen bedarf (Mitt. Ch. Bornand). Unser
neu gesammelter Beleg wurde mit denjenigen,
die von Grenier gesammelt und in Paris hin-
terlegt sind (Muséum national d’Histoire natu-
relle [P]: P04202574; P04202577; P04151281;
P03327440; P03327442; P03327443")

' https://science.mnhn.fr/institution/mnhn/collection/p/
item/list?typeStatus=ISOTYPE&scientificName=ro
sa+abietina

Tab. 1: Ubersicht zu den gesammelten Arten der Sekt. Caninae und den Sammelregionen — Overview of
sampled species of Sect. Caninae and sampling regions.

Subsektion Art

Individuen pro Lokalitat

(1) Paris  (2) Vogesen  (3) Jura (4) Alpen Gesamt
R. caesia - 1 1 8 10
R. canina 2 23 6 4 35
) R. corymbifera 2 10 3 5 20
Caninae
R. dumalis - 6 - 8 14
R. subcanina - 6 - 6
R. subcollina - 3 2 - 5
Rubigineae R. rubiginosa 6 8 - - 14
R. abietina - - 1 6 7
Tomentellae )
R. balsamica 1 8 1 3 13
R. pseudoscabriuscula - 17 7 - 24
Vestitae R. cf. pseudoscabriuscula 2 2
R. tomentosa - 1" 1 - 12
Gesamt 1" 93 22 36 162
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verglichen. Er stimmt in den wesentlichen Merk-  (2017) vergleichend einbezogen. Diese Proben
malen mit diesen Uberein. Fir 75 Individuen der ~ wurden in den Jahren 2012 und 2013 gesam-
Subsektion Rubigineae (R. agrestis, R. gremlii,  melt und umfassen nicht die oben genannten
R. inodora, R. micrantha und R. rubiginosa) 14 Individuen, von denen die morphologischen
wurden genetische Daten aus HERKLOTZ & RITz  Messungen stammen.

A

Herbier Michel SIMON F-68140 MUNSTER

Famille : ROSACEES

Taxon: Rosa abietina GRENIER ex H. CHRIST

Senckenberg Museum fur Naturkunde Gorlitz 1873
Commune : 25 Hauterivela-Fresse

> ), B Lieu-dit :
/{ a ate A st lat, Long. Alt.:  NA6.96588° £6.47322", 1107 m

Date récolte: 24/07/2020
Référence: R4s3

et ev. confirm. Christane Ritz §f 12023 Détermination:  Ms

ACC.~NR-990

’3“’ : e TS Aj,. s N

Abb 1. Rosa abietina vom Originalfundort der Aufsammlung von Grenier. Die Typisierung bedarf aber noch
der Klarung (Mitt. Ch. Bornand) A: Herbarbeleg GLM 181974, leg. M. Simon 2020, no. R453. B-D:
Habitus, Friichte und Stacheln der Aufsammlung R453. — Rosa abietina from the original locality sam-
pled by Grenier. Typification needs further clarification (comm. Ch. Bornand). A: herbarium specimen
GLM 181974, leg. M. Simon 2020, no. R453. B-D: habit, fruits and prickles of the sample R453.
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Abb. 2: Sammellokalitdten der untersuchten Individuen (dargestellt in rot; Sammellokalitaten fiir R. abietina:
rosa); Ellipsen zeigen die Gbergeordneten Regionen: (1) Paris, (2) Vogesen, (3) Franzésischer Jura,
(4) Alpen. Karte erstellt mit GPS Visualizer (https://www.gpsvisualizer.com). — Collection sites of stu-
died individuals (presented as red dots; sampling localities for R. abietina: pink); regions marked
by ellipses: (1) Paris, (2) Vosges, (3) Jura, (4) Alps. Map created in GPS Visualizer (https://www.

gpsvisualizer.com).

2.2 Morphologische Untersuchungen

Morphologische Merkmale zur Kategorisierung
der Arten wurden basierend auf SIMON (2022a
& b, 2023a & b) ausgewahlt (Tab. S2). Fiir me-
trische Merkmale wurde pro Pflanze der Mittel-
wert aus zehn separaten Messwerten gebildet.
Insgesamt wurden 49 morphologische Merk-
male aufgenommen, davon 21 quantitativ und
28 qualitativ.

2.3 Ploidiestufen

Ploidiestufen wurden von frischen oder mit Sili-
cagel getrockneten Laubblattern mittels Durch-
flusszytometrie bestimmt. Als diploiden, internen
Standard verwendeten wir Blattmaterial von
R. arvensis (2n = 2x = 14). Gewebestlicke von
je ca. 1cm?von Probe und Standard wurden in

500 ul Extraktionspuffer (LOUREIRO & al. 2007)
mit der Rasierklinge zerkleinert, mit 1000 pl
DAPI-Farbelésung (3.6 uM DAPI in 400 mM
Na,PO, x 12H,0) (OTTO 1990) versetzt und fil-
triert. Die Fluoreszenz wurde im CyFlow Ploidy
Analyser (Partec, Deutschland) gemessen und
die Messung pro Individuum mindestens drei
Mal wiederholt. Die Rohdaten wurden mit der
Flowing Software 2.5.1 (Turku Bioscience Cen-
tre, Finnland) ausgewertet und die Ploidiestufe
entsprechend des Verhaltnisses der Fluores-
zenzintensitat der Probe zu der des diploiden
Standards ermittelt.

2.4 Analyse der Mikrosatellitenmarker
Die DNA wurde aus Silicagel-getrocknetem

Laubblattgewebe anhand des ATMAB-Ex-
traktionsprotokolls von DumMoLIN & al. (1995)
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extrahiert. Die Extrakte wurden anschlieRend
auf eine Konzentration von 30 ng/ul in TE-Puffer
verdlinnt. Basierend auf ESSELINK & al. (2003)
wurden sieben verschiedene Mikrosatellitenloci
(RhEO506, RhD201, RhB303, RhP507, RhP50,
RhD206 und RhP518) amplifiziert. Die Polyme-
rasekettenreaktion fand in Reaktionsgefafien
in einem Volumen von 12,5 ul bestehend aus
1,25 ul Y-Puffer (Peglab, Erlangen, Deutsch-
land), 1,25yl 2mM dNTPs, 1yl 25 mM MgCl,,
0,05l 10 uM Vorwarts-Primer, 0,2l 10 uM
Ruckwarts-Primer, 0,1yl 2uM  M13-Primer
(fluoreszenzmarkiert), 0,1l 5U/ul DNA-Tag-
Polymerase (Peqglab), 7,55 ul HPLC-gereinig-
tem Wasser und 1 ul DNA-Template (30 ng/ul)
nach der Methode von ScHUELKE (2000) im
Mastercycler proS (Eppendorf, Deutschland)
statt. Die Reaktion umfasste folgende Zyklen:
1x 94 °C fir 180s; 25x 94 °C fur 30 s, 56 °C fur
30s, 72°Cflr45s; 7x 94 °C fur 30 s, 52 °C fir
30s, 72°C fur 45s und 1x 72°C fur 300 s. Die
Fragmentanalyse wurde in einem ABI3730 Se-
quenzierautomaten (Life Technology, Deutsch-
land) am Labor des Senckenberg Biodiversitats-
und Klimaforschungszentrums Frankfurt/M. mit
dem Grofenstandard LIZ 600 durchgefiihrt. Die
Rohdaten wurden mit der peak scanner soft-
ware v1.0 (Applied Biosystems, Foster City,
USA) ausgewertet.

2.5 Statistische Analysen

Alle Analysen wurden mit der R-Version 4.3.2
(R CoRE TEAM 2023) durchgefihrt. Die Haupt-
koordinatenanalyse (PCoA) fiur Mikrosatelli-
tendaten wurde mit dem Paket ape (PARADIS
& ScHLIEP 2019) basierend auf einer Bruvo-
Distanzmatrix (BRuvo & al. 2004) erstellt, die
wiederum mithilfe des Pakets polysat (CLARK &
JASENIUK 2011) berechnet wurde.

Fir die Hauptkomponentenanalysen (PCA)
der morphologischen Daten mit dem Paket
stats (R CorRe TEAM 2023) wurden qualitative
Merkmale in ,Dummy-Variablen“ umgewandelt
(WEsCHE & LEYER 2008). Mantel-Tests zur
Bestimmung von Korrelationen zwischen gene-
tischen (Bruvo), morphologischen und geografi-
schen Distanzen (euklidisch) wurden mit 9999
Permutationen im Paket vegan (OKSANEN & al.
2017) berechnet. Alle Plots wurden mit Hilfe
des Paketes ggplot2 (WIickHAM 2016) erstellt.

3. Ergebnisse

3.1 Ploidiestufen

Insgesamt wurden 132 pentaploide und 16 hexa-
ploide Individuen ermittelt (Abb. 3). Hexaploide

Individuen wurden nur fiir R. canina, R. corym-
bifera, R. dumalis und R. balsamica gefunden.
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Abb. 3: Ploidiestufen von 148 Hundsrosen. — Ploidy levels of 148 dog roses.
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3.2 Mikrosatellitenanalyse

Der Mikrosatellitendatensatz umfasste fir 148
Proben 176 Allele an sieben Loci. Die Gesamt-
zahl der Allele pro Locus schwankte zwischen
sieben (RhP518 und RhB303) und 54 (RhP50)
Allelen. Bei den untersuchten Individuen wur-
den zumeist 3-5 Allele pro Locus gefunden.
Bei 16 Individuen konnten bei 1-3 Loci keine
Ergebnisse ermittelt werden, diese wurden als
Proben mit z. T. fehlenden Daten in die Analyse
einbezogen.

Die Hauptkoordinatenanalysen (PCoA) erga-
ben keine deutliche Trennung der 148 Proben
aus den drei Subsektionen Caninae, Vestitae
und Tomentellae (Abb. 4B), aber einen starken
Unterschied zu 75 weiteren (Daten aus HER-
KLOTZ & RiTZ 2017), zZum Vergleich hinzuge-
zogenen Proben der Subsektion Rubigineae
(Abb. 4A). Entlang der ersten Hauptkoordinate
(Abb. 4B, horizontal) lasst sich ein Ubergang
Vestitae (griin) — Caninae (blau) — Tomentellae
(rot) erkennen, wahrend die zweite (vertikal),
ebenfalls ohne klare Trennung, von den Auf-
sammlungen aus den italienischen Alpen (Fund-
ort 4 in Abb. 2) zu denen nérdlicher gelegener
Fundpunkte verlauft. Die sieben Proben von
R. abietina finden sich zwischen Proben der
Subsektionen Caninae und Vestitae. Es konn-
te jedoch kein Zusammenhang zwischen den
geografischen und genetischen Distanzen der
148 Proben zueinander gefunden werden (Ein
Mantel-Test: n = 148, r = 0,1046, p < 0,01).

3.3 Morphologische Auswertung

Die Hauptkomponentenanalyse mit 162 Ro-
sen (inkl. R. rubiginosa) basierend auf 49 mor-
phologischen Merkmalen ergab eine deutliche
Trennung der Subsektionen Caninae, Vestitae
und Rubigineae, nicht jedoch der Subsektion
Tomentellae (Abb. 5). Innerhalb der Subsekti-
onen waren die Arten nicht deutlich voneinan-
der abgegrenzt. Merkmale mit besonders hoher
Korrelation mit der jeweiligen Hauptkomponente
sind in Abb. 5 zusatzlich als Pfeile dargestellt,
wobei die Lange der Pfeile die Starke der Kor-
relation angibt.

Die Subsektion Caninae war entlang der
ersten Achse unter anderem durch geruchlose
Laubblatter und driisenlose Kelchblatter, Stiele
und Friichte von den Subsektionen Rubigineae

und Vestitae getrennt. Entlang der zweiten
Achse war die Subsektion Rubigineae von den
Subsektionen Caninae, Tomentellae und Ves-
titae unter anderem durch einen apfelahnlichen
Duft, starkere Behaarung der Griffel und kiirzere
Blatter getrennt. Die Individuen von R. abietina
nahmen meist eine intermediare Stellung zwi-
schen den Subsektionen Caninae und Vestitae
ein, wahrend R. balsamica, die zweite Art der
Subsektion Tomentellae, eher mit der Subsek-
tion Caninae gruppierte.

Ein Mantel-Test der morphologischen und
geografischen Distanzen zwischen allen Proben
ergab keine signifikante Korrelation (n =162,
r=0,001, p=0,4671), ebenso konnten wir
keinen Zusammenhang zwischen morphologi-
scher und genetischer Distanz finden (n = 148,
r=0,0632, p<0,05).

4. Diskussion

Basierend auf den hier analysierten morpho-
logischen und genetischen Daten nahmen die
sieben Individuen von R. abietina eine inter-
mediare Stellung zwischen den Subsektionen
Caninae und Vestitae ein. Dies wirde fur einen
hybridogenen Ursprung der Art aus Vertretern
dieser beiden Subsektionen sprechen, was
auch BALLMER (2018) und SimON (2023) an-
hand von morphologischen und/oder genomi-
schen Daten vermuteten. Dem entgegen steht,
dass alle untersuchten Individuen von R. abie-
tina nicht wie erwartet hexaploid, sondern pen-
taploid waren. Dieser Befund lieRRe sich jedoch
erklaren, wenn R. abietina von Vorfahren mit
reduzierter Genom-Anzahl abstammte (einige
Vestitae sind tetraploid, KELLNER & al. 2014),
oder aus einer Hybridisierung ohne Erhéhung
der Ploidiestufe hervorging.

Unsere morphologischen Untersuchungen
unterstltzen die Einteilung in die drei Subsektio-
nen Caninae, Rubigineae und Vestitae (Abb. 5).
Ubereinstimmend mit bisherigen Publikationen
(DE Cock & al. 2008, DE RIEK & al. 2013,
BALLMER 2018, REICHEL & al. 2023) ordneten
sich die Individuen von R. balsamica (Subsek-
tion Tomentellae) innerhalb der Subsektion
Caninae ein (Abb. 5). Rosa abietina hingegen
hatte eine intermediare Stellung zwischen den
Subsektionen Caninae und Vestitae, aber kei-
ne morphologische Beziehung zu Subsektion
Rubigineae (Abb. 5).
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Unsere genetischen Analysen, basierend auf
sieben Mikrosatellitenmarkern, wiesen eben-
falls keine Beziehung von R. abietina zur Sub-
sektion Rubigineae auf (Abb. 4A). Wir konnten
keine deutliche Trennung der Subsektionen
Caninae und Vestitae zeigen, obwohl diese
mit weit gréReren Probenumfangen mit der
gleichen Methode (REICHEL & al. 2023) bzw.
mit AFLPs (DE Cock & al. 2008, DE RIEK & al.
2013) deutlicher voneinander separiert werden
konnten. Eine engere Beziehung der Subsektio-
nen Caninae und Vestitae haben aber auch DE
Cock & al. (2008) und BALLMER (2018) gezeigt.
Aufgrund der fehlenden Trennung der beiden
Subsektionen ist die intermediare Position von
R. abietina hier deutlich schlechter zu erkennen
als in den morphologischen Daten; im Vergleich
zu R. balsamica, der zweiten untersuchen Art
aus Subsektion Tomentellae, gruppieren sie
deutlich naher an den Vestitae. Damit weisen
unsere Daten auch hier auf einen hybridogenen
Ursprung der Art hin.

Wie auch in friiheren zytologischen Studien,
z.B. KLASTERSKA 1969, MALECKA & POPEK
1982, 1984, HERKLOTZ & al. 2017, waren die
meisten hier untersuchten Hundsrosen penta-
ploid (Abb. 3). Hexaploide Zytotypen tauchten
lediglich bei R. canina, R. corymbifera, R. du-
malis (Subsekt. Caninae) und bei R. balsamica
(Subsekt. Tomentellae) auf, wie auch schon bei
HERKLOTZ & RITz (2017) und ROBERTS & al.
(2009) fur dieselben Arten nachgewiesen. An-
dere Ploidiestufen wurden nicht gefunden, auch
wenn aus vorherigen Studien bekannt ist, dass
Individuen der Subsektion Vestitae sehr haufig
tetraploid sind. Nach KELLNER & al. (2014) war
sogar die Mehrheit der untersuchten Proben von
R. villosa, R. mollis und R. sherardii tetraploid.

Bisherige Untersuchungen in gemischten
Rosenpopulationen haben gezeigt, dass Hyb-
riden zwischen Subsektionen nicht selten sind
und dies oft mit einer Erhéhung der Ploidie-
stufe von penta- zu hexaploid einhergeht, da
nicht-reduzierte Eizellen an der Hybridisierung
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beteiligt sind (RITz & WISSEMANN 2011, HER-
KLoTz & RiTz 2014, HERKLOTZ & al. 2017,
HERKLOTZ & RiITZ 2017). Bei fertilen Hybriden
zwischen Caninae und Rubigineae liefern oft
nicht reduzierte Gameten das fiir eine erfolg-
reiche Canina-Meiose nétige Paar homologer
Chromosomensatze. Ist dieses jedoch ander-
weitig vorhanden, beispielsweise durch eine
gréRere Ahnlichkeit in den Chromosomen-
satzen von Elternpflanzen aus Caninae und
Vestitae, konnte auch eine Hybridisierung ohne
Erhéhung der Ploidiestufe stattfinden. Ebenfalls
moglich ist, dass ein tetraploider (Vestitae-)
Elter nicht-reduzierte Gameten bildete und so
pentaploide Nachkommen durch Hybridisierung
entstanden sind. Ein eindeutiger Beweis fiir den
hybridogenen Ursprung von R. abietina bedarf
daher weiterer Studien, v.a. mit aussagekraf-
tigeren genetischen Markern (z.B. nukleare
Kerngene) und einem groleren Probenumfang.

Uber unsere Ergebnisse zur Verwandtschaft
von R. abietina hinaus konnten wir eine leichte
Gruppierung unterschiedlicher Hundsrosen-
arten fir den Alpenraum im Vergleich zu den
anderen Sammellokalitaten zeigen (Abb. 4).
Moglicherweise stellen die Alpen hier eine
genetische Barriere dar, die zu einer Diffe-
renzierung flhrte. Da alle hier verwendeten
R.-abietina-Proben aus den Alpen stammen —
mit Ausnahme des Individuums, das an der von
Grenier beschriebenen Fundstelle gesammelt
wurde —, kdnnen wir trotz der fehlenden Korre-
lation zwischen genetischer/morphologischer
und geografischer Distanz im Manteltest eine
geografische Komponente beim Verhaltnis von
R. abietina zu anderen Hundsrosen nicht aus-
schlieRen. Auch andere Autoren fanden densel-
ben Phanotyp spater hauptsachlich in Habitaten
in den Alpen (CHRIST 1873; TACKHOLM 1922).
Im Franzdsischen Jura halt sich R. abietina in
der Nahe von Pontarlier, wo derzeit mehrere
Fundorte bekannt sind.
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