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Zusammenfassung: Baumann, M., Müller, F. & Kučera, J. 2021. Wiederfund von Ulota drummondii für 
Deutschland. – Herzogia 34: 508 –514.
Ulota drummondii konnte für Deutschland nach über 130 Jahren wiederentdeckt und für das Bundesland Sachsen 
erstmals nachgewiesen werden. Es wird über die Fundumstände und den Fundort berichtet und in einer Diskussion auf 
den Wiederfund eingegangen. Die Identität der Probe wurde molekular anhand der ITS-Sequenz überprüft. 

Abstract: Baumann, M., Müller, F. & Kučera, J. 2021. Rediscovery of Ulota drummondii in Germany. – Herzogia 
34: 508 –514.
Ulota drummondii was rediscovered for Germany after more than 130 years and discovered for the first time in 
Saxony. The circumstances of the find are presented and discussed. The identity of the sample was checked using its 
ITS rDNA sequence.
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Einleitung
Ulota drummondii wird in der Roten Liste Deutschlands (Caspari et al. 2018) in die Kategorie 
der in Deutschland ausgestorbenen Moose eingruppiert, wobei der letzte Nachweis für das Jahr 
1886 dokumentiert ist und somit schon über 130 Jahre zurückliegt. In der vorliegenden Arbeit 
berichten wir über den Wiederfund der Art. Der neue Fund im sächsischen Westerzgebirge 
stellt zugleich den ersten Nachweis der Art für das Bundesland Sachsen dar. 

Methodik
Die morphologische Bestimmung, welche wegen des nur fragmentarisch erhaltenen Peristoms 
nicht ganz sicher war, wurde anhand von DNA-Barcoding mittels des Vergleichs mit in 
GenBank vorhandenen ITS-Sequenzen bestätigt. Dazu wurden die ITS2-Sequenzen der 
GenBank-Zugangsnummern KT804 279 und KT804 280 benutzt, welche aus den Proben 
MAUAM-Brio 4825 (Kanada) und MAUAM-Brio 4816 (Japan) stammen und spezifisch in 
der taxonomischen Arbeit über den Ulota crispa-Komplex benutzt wurden (Caparrós et al. 
2016). Die Isolation von DNA, Amplifikation und Sequenzierung wurden im Labor von Jan 
Kučera durchgeführt und folgten der Methodik nach Kučera et al. (2019).
In Bezug auf die Nomenklatur richten wir uns nach Hodgetts et al. (2020).
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