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Polyphasische Taxonomie: Probleme und Methoden

Orlando Petrini und Liliane E. Petrini
Tera d’Sott 5, CH-6949 Comano, Schweiz

Bis vor wenigen Jahren stellte man in der Mykologie Taxonomie mit Mor-
phologie gleich. Die Pilztaxonomen beschrankten sich fast ausschliesslich auf
morphologische Merkmale. Nur in seltenen Fillen benutzten sie einfache
physiologische Tests, um Pilze zuséatzlich zu charakterisieren. Die vermehrte
Ziichtung von Pilzen in Reinkultur erméglichte den Mykologen jedoch, phy-
siologische und biochemische Merkmale zur Abkldarung intra- und inter-
spezifischer Beziehungen in ihre Arbeit einzubeziehen. Anfanglich wurde die
Produktion von Pigmenten und anderen Sekunddrmetaboliten (Whalley &
Greenhalgh, 1971; Whalley & Whalley, 1977; Whalley & Edwards, 1995) als
taxonomisches Merkmal angewandt. Spéater kamen sowohl biochemische als
auch molekularbiologische Methoden zur Anwendung (Bruns et al., 1991;
Kohn, 1992; Samuels & Seifert, 1995) vor allem mit dem Ziel, die phylogene-
tischen Beziehungen zwischen und innerhalb von Pilzgruppen zu berechnen
(Lutzoni & Vilgalys, 1995; Theler, 1995; Berbee & Taylor, 1995; McLaughlin
et al., 1995; Eriksson, 1995). Diese Moglichkeiten wurden durch die rasanten
Fortschritte in der DNA-Analyse sowie durch die Verfiigbarkeit von Com-
puterprogrammen fiir die Simulation phylogenetischer Entwicklungslinien
eroffnet.

Die Pilztaxonomen wagten bis anhin kaum, die Ergebnisse verschiedener
Methoden einer Gesamtanalyse zu unterwerfen. So entstanden getrennte ta-
xonomische Bearbeitungen, fiir die entweder ausschliesslich morphologische
oder nur biochemische und molekularbiologische Methoden benutzt wurden.
Es wurden wohl Quervergleiche zwischen Ergebnissen aus morphologischen
und biochemischen Arbeiten angestellt, nur selten enthielt jedoch eine taxo-
nomische Bearbeitung eine kombinierte Analyse der Ergebnisse von mit
verschiedenen Methoden durchgefiihrten Untersuchungen.

O. Petrini et al. (1989) und Sieber-Canavesi et al. (1991) unterwarfen sowohl
morphologische als auch physiologische und biochemische Merkmale einer
eingehenden, numerischen Analyse zur Abklarung taxonomischer Beziehun-
gen innerhalb zweier koniferenbewohnender Ascomycetengattungen. Eine
dhnliche Arbeit fithrten Sieber et al. (1991) mit einigen Melanconium-Arten auf
Alnus durch. Vor kurzer Zeit haben Untereiner et al. (1995) eine dhnliche, noch
detailliertere Bearbeitung der Herpotrichiellaceae veroffentlicht. Solche Bear-
beitungen sind Beispiele einer neuen Philosophie in der Taxonomie, welche
alle moglichen morphologischen, biochemischen, molekularbiologischen und
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okologischen Merkmale zur Charakterisierung eines Taxons anwendet und
dann versucht, alle Daten in die gleiche Analyse einzubeziehen. Sie wird als
polyphasische Taxonomie bezeichnet, auch wenn sie vielleicht zutreffender
«integrierte Taxonomie» genannt werden diirfte. In dieser Ubersicht ver-
suchen wir, Vor- und Nachteile, Methoden und Probleme der polyphasischen
Taxonomie kurz zu diskutieren.

Vor- und Nachteile der polyphasischen Taxonomie

Dank der integrierten, gleichzeitigen Anwendung mehrerer Methoden
bietet die polyphasische Taxonomie ein umfassendes Bild eines bestimmten
Taxons. Durch die Untersuchung einer grossen Anzahl Merkmale wird die
Endanalyse viel robuster und die daraus resultierende taxonomische
Bearbeitung weniger subjektiv.

Diese intuitiv grossen Vorteile gewinnt man allerdings nur durch enge
Team-Arbeit zwischen klassischen Taxonomen, Biochemikern, Molekularbio-
logen und Biometrikern. Die Untersuchung ist notgedrungen zeitaufwendig,
weil die Bearbeitung einer grossen Stichprobenzahl zur Abkldrung der intra-
und interspezifischen Variabilitat notig ist. Schliesslich ist die Wahl der geeig-
neten Auswertungsmethoden, insbesondere der numerischen Analysen, nicht
immer einfach.

Methoden und Probleme

Einer integrierten Taxonomie stehen alle klassischen und modernen Me-
thoden zur Verfiigung (Abb. 1). Mikroskopie, Fluoreszenzmikroskopie und
Abbautests (z.B. O. Petrini et al., 1989; Sieber-Canavesi et al., 1991) sollten die
ersten Werkzeuge sein, welche zur Charakterisierung der Taxa angewandt
werden sollten. Okologische Untersuchungen sind ebenfalls zu berticksichti-
gen, weil sie wichtige Informationen zur Lebensweise der Organismen an-
bieten (z.B. L. Petrini et al., 1987). In einer zweiten Phase konnen Isoenzym-
Analyse (z.B. Leuchtmann et al., 1992; Brunner & Petrini, 1992) und die
Untersuchung der Produktion von Sekundarmetaboliten (Frisvad & Folten-
borg, 1989; Svendsen & Frisvad, 1994) ebenfalls massgebend helfen, Gruppie-
rungen sowohl innerhalb als auch unter Taxa zu zeigen. Schliesslich kommen
molekularbiologische Methoden wie RAPDs (Williams et al., 1990; Himmerli
et al., 1992), RFLP (Bruns et al., 1991) und Sequenzierung (Samuels & Seifert,
1995; Seifert et al., 1995) zur Anwendung, um Gruppierungen zu bestatigen,
beziehungsweise aufzuzeigen. Alle Untersuchungsergebnisse konnen dann
gesamthaft evaluiert werden.

84



Orlando Petrini und Liliane E. Petrini. 1996.
Polyphasische Taxonomie: Probleme und Methoden

“““ Sammlung der Stichproben,
_ dkologische Beobachtu ngen

;

Morphologlsche Untersuchungen.
. . Erarbelten von Gruppen

Untersuchnng von -
~ Sekundirmetaboliten

| Motekularbiologischeé --
. 'émersuchzuhgen

Poputatlonsanalysen
RFLP, Sequenzlerun:g

(numensche Méthoden)

y

Vorbereitung von

Abb. 1. Schematischer Ablauf einer integrierten taxonomischen Arbeit.
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Die Anwendung aller Methoden generiert allerdings eine grosse Daten-
menge, welche kaum ohne numerische Ansatze bewaltigt werden kann. Sne-
ath (1989; 1995) hat die Vor- und Nachteile der in der Taxonomie zur Anwen-
dung gelangenden, numerischen Methoden eingehend diskutiert.

Grundsatzlich stehen alle numerischen Methoden zur Verfiigung, welche
von Sneath & Sokal (1973) eingehend beschrieben und diskutiert worden sind.
Clusteranalyse (klassische Clustering-Algorithmen sowie neuere Ansitze wie
Block Clustering und Fuzzy Clustering), Hauptkomponenten- oder Faktoren-
Analyse, non-metric MultiDimensional Scaling (MDS) sind in vielen Lehr-
biichern beschrieben (Sneath & Sokal, 1973; Ludwig & Reynolds, 1988; Pank-
hurst, 1991). Es existieren gute, anwenderfreundliche Software-Pakete, welche
entweder auf DOS-kompatiblen oder MacIntosh Computers laufen [z.B. Sy-
stat 5.2 (Systat, 1992); NTSYS—pc (Rohlf, 1990)] und die notigen Algorithmen
anbieten, sodass die meisten Analysen direkt durch den Taxonomen durch-
gefiihrt werden kénnen. Selbstverstandlich findet man alle nétigen Routines
auch in Mainframe-Statistikprogrammen (SAS, SPSS) und in ihren PC-Ver-
sionen.

Die meisten Taxonomen stiitzen sich haufig auf konfirmatorische Statistik
und vernachlassigen die wesentlich einfacheren, jedoch recht robusten Metho-
den der deskriptiven Analysen (Exploratory Data Analysis: Tukey, 1977;
Cleveland, 1985), welche jetzt standardmassig von den meisten professio-
nellen Statistik-Softwarepaketen angeboten werden und erlauben, sehr ein-
fach und rasch Gruppierungen aufzuzeigen. Beispiele dafiir sind Boxplots
(Abb. 2) und Vertrauensellypsen (Abb. 3).

Multiple Korrespondenzanalyse (Greenacre, 1984; 1986; 1993) ist eine in der
Okologie sehr verbreitete Methode, welche bis jetzt in der Taxonomie kaum
Anwendung gefunden hat. Sie ist verteilungsunabhéngig und bietet somit
mehrere Vorteile gegentiber herkommlichen Analysen. Multiple Korrespon-
denzanalyse gehort zu den deskriptiven Methoden, obwohl es auch méglich
ist, sie fiir konfirmatorische Analysen zu brauchen. Sieber, Petrini & Greenacre
(Manuskript in Vorbereitung) haben zeigen konnen, dass sich diese Methode
fiir die Analyse von taxonomischen Datensatzen besonders eignet. Insbeson-
dere ist sie sehr robust fiir Matrizen, in welchen viele leere Zellen (durch feh-
lende Daten bedingt) vorkommen. Multiple Korrespondenzanalyse ist relativ
empfindlich gegen Ausreisser: deshalb sollten die Datensitze sorgfaltig auf
das Vorhandensein solcher Félle untersucht werden, bevor die Analyse durch-
gefiihrt wird.

Programme zur Analyse der Phylogenie werden immer beliebter. Sie sind
wohl zur Verarbeitung molekularbiologischer Daten sehr geeignet, ihre An-
wendung fiir morphologische Daten ist aber nach wie vor umstritten. In sol-
chen Fallen erlaubt sie lediglich eine phanetische Interpretation (L. Petrini,
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1992). Bei gemischten (morphologischen/molekularbiologischen) Daten-
satzen steckt ihre Anwendung immer noch in den Kinderschuhen (Lutzoni et
al., 1995) und kann (noch) nicht empfohlen werden.

Polyphasische Taxonomie ist keine neue Erfindung. Sie benutzt bekannte
Methoden und stiitzt sich auf bewdhrte Techniken. Im Gegensatz zum klassi-
schen Losungsansatz versucht sie, ein vollstandiges, integriertes Bild einer ta-
xonomischen Gruppe abzugeben. Dadurch werden alle Disziplinen bertick-
sichtigt und vereinigt; neue Methoden werden rasch aufgenommen, auf ihre
Niitzlichkeit gepriift und angewandt. Der grosse Vorteil der polyphasischen
Taxonomie besteht aus ihrer Offenheit: durch Vorurteile entstandene Barrie-
ren zwischen Vertretern der einzelnen Disziplinen werden abgebaut, und alle
Forscher ndhern sich dem gemeinsamen Ziel: die Suche nach der besten Taxo-
nomie.
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