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B Namensgebung ist essenziell, um Eigen-
schaften von Pilzen zu kommunizieren, poten-
zielle Krankheitserreger und Quaranténeer-
fordernisse zu benennen. Namen sind damit
integraler Bestandteil von Qualitétsstandards,
technischen Empfehlungen und gesetzlichen
Vorschriften. Die Regeln fiir die Benennung
von Pilzen sind im Internationalen Code der
Nomenklatur fiir Algen, Pilze und Pflanzen
(ICNafp) verankert [1], denn ein einheitliches
Benennungssystem dient der prdzisen
Kommunikation zwischen taxonomischen
Expert:innen und den vielfdltigen Nutzenden.

Hefen (einzellige Pilze) sind wahrschein-
lich die ersten domestizierten Mikroorganis-
men. Wie bei anderen Pilzen ist jedoch nur
ein geringer Teil der gesamten Artenvielfalt
bekannt [1, 2], und die Forschung steht vor
der Herausforderung, die enorme Pilzvielfalt
korrekt zu katalogisieren [1]. Die derzeit ca.
2.000 bekannten Hefearten werden jahrlich
um etwa 50 neue Arten ergidnzt. Neben der
Gattung Saccharomyces, darunter die Back-
hefe, wurden schon seit dem 18. Jahrhundert
basierend auf Morphologie und Wachstums-
tests weitere Hefegattungen beschrieben,
darunter 1923 die Gattung Candida. Dieser
Gattung wurden Arten zugeordnet, die keine
differenzierende Zellmorphologie besitzen
und fiir die keine sexuelle Fortpflanzung
bekannt war [3].

In den letzten Jahrzehnten haben sich die
Identifizierungsmethoden fiir Hefen jedoch
grundlegend gedndert. Um eine zuverldssige
Artbestimmung und eine realistische, auf
Verwandtschaftsverhéltnissen basierende
Systematik zu erreichen, erginzen komplexe
molekulargenetische Untersuchungen inklu-
sive der Sequenzierung gesamter Genome
die Morphologie, Wachstumstests und ein-
fachere biochemische Analysen [1, 2].

DNA-basierte Studien zeigten, dass die
iber 400 bekannten Candida-Arten (Stand
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2014) mehr als 30 phylogenetischen Gruppen
und Gattungen zuzuordnen sind [2, 3]. In
ihrer bisherigen Form beinhaltet die Gattung
Candida Arten aus der gesamten Klasse
Saccharomycetes, die tiber 1.000 unterschied-
liche Hefearten mit einer Evolutionsgeschich-
te von iiber 400 Millionen Jahren umfasst.
Viele bisher als Candida bekannte Arten sind
daher nicht eng miteinander verwandt und
teilen demzufolge auch nicht ihre wesent-
lichen Merkmale, abgesehen von einer uni-
formen Zellmorphologie.

Ein wissenschaftlicher Name (Gattung und
Art) soll die Verwandtschaft mit anderen
Organismen und damit deren Ahnlichkeiten
oder eben auch Undhnlichkeiten abbilden.
Damit ermoglicht eine taxonomisch korrekte
Einordung neu entdeckter Organismen die
potenzielle Vorhersage ihrer Eigenschaften.
Eines der wichtigsten langfristigen Ziele
eines taxonomischen Systems ist es sicher-
zustellen, dass die Namensgebung sowohl
den wissenschaftlichen Kenntnisstand als
auch Informationen tiber Eigenschaften einer
Art addquat widerspiegelt. Im Falle vieler
Candida-Arten ist dies momentan nicht der
Fall, da sie stammesgeschichtlich nicht eng
miteinander verwandt sind. Um diesem
Umstand Ausdruck zu verleihen, miissen
viele Candida-Arten umbenannt werden.

Aus Sicht der modernen Systematik sollte
die eigentliche Gattung Candida in Zukunft
auf eine kleinere Gruppe begrenzt werden, die
u. a. die medizinisch relevanten Arten Candi-
da tropicalis und Candida albicans umfasst [3].
Zahlreiche Candida-Arten konnten bereits
Gattungen mit sexueller Fortpflanzung zuge-
ordnet werden (z. B. Meyerozyma, Yarrowia).
Arten, die alleinstehenden Gruppen angeho-
ren, miissen neue Gattungsnamen zugeordnet
werden (z. B. die Gattung Diutina, die nun die
ehemalige Art Candida rugosa enthilt). Die
Namen von Arten, deren phylogenetische
Position noch unklar ist, werden vorldufig bei-
behalten und erst spéter aktualisiert. Die

A Abb. 1: Mikroskopische Aufnahme von
Candida albicans-Zellen (Phasenkontrast).

Zuordnung neu zu beschreibender Arten in
die geeigneten Gattungen mittels moderner
Analysemethoden wird die Heterogenitat der
Gattung Candida langfristig begrenzen.

Die bisherige Heterogenitidt der Gattung
Candida hat weitreichende Auswirkungen
auf zahlreiche Disziplinen, etwa Biotechno-
logie und Gesundheitswesen. Es ist essenzi-
ell, dass Anwender:innen die aktuellen
Namen der ehemaligen Candida-Arten ver-
wenden, um bekannte Eigenschaften (z. B.
antimykotische Medikamentenresistenz oder
charakteristische Stoffwechselwege) anhand
des Namens zu erkennen. Auch wenn es
nicht immer sofort ersichtlich ist: Wissen-
schaftliche Namen vermitteln wichtige Infor-
mationen zu Verwandtschaft und Eigenschaf-
ten von Arten.
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