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Zwischenbericht für den GBOL Verbund – Berichtszeitraum 2014 

Einführung 

Der vorliegende Bericht fasst die Entwicklungen aller GBOL Teilprojekte im dritten Förderjahr zusammen. Ne-

ben Aufstellungen zu den prozessierten Proben- sowie Artenzahlen sind Erläuterungen über die Fortschritte 

aufgeführt, welche den Ausbau der Infrastruktur, die Datenflüsse, und die Entwicklung der Anwendungspro-

jekte betreffen.  

Die Proben- und Barcodestatistik (Kap. 4) zeigt, dass in allen Teilprojekten erfolgreich am Ausbau der nationa-

len Referenzbibliothek weitergearbeitet wurde. Auch die Zahl an externen Experten, die mit ihrem taxonomi-

schen Fachwissen helfen, die Grundlage der Referenzbibliothek zu bilden, ist gestiegen und dokumentiert das 

Interesse und die Akzeptanz der Methodik in diesem Nutzerkreis. Zu den Anwendungsprojekten (Kap. 5) lie-

gen nun erste Ergebnisse vor, oder es wurden Fortschritte gemacht, die vielversprechende Resultate erwarten 

lassen. Gerade die Auswertung im Bereich der Umwelt- und Massenproben bestätigt zum einen das enorme 

Potential von DNA Barcoding im Hochdurchsatzverfahren, zeigt aber auch, dass die GBOL-Datenbank noch 

kein komplettes Abbild der Biodiversität Deutschlands liefert: nur ein Teil der detektierten Arten werden über 

den Abgleich mit der Datenbank eindeutig anhand ihres Barcodes bestimmt. Die Komplettierung der Refe-

renzbibliothek stellt somit weiterhin ein Primärziel dar, um für Routineeinsätze im Bereich Umweltmonitoring 

geeignete Technologien zur Verfügung stellen zu können. Die Perspektiven dafür und weitere praxisnahe An-

wendungsstudien werden im Ausblick beleuchtet und sollen in einer zweiten Förderphase von GBOL realisiert 

werden.  

 

1.1 Struktur des GBOL Verbundes 

Struktur und Organisation des GBOL-Verbundprojektes. Im Vergleich zum vorangegangenen Berichtszeitraum gab es nur 
eine Änderung: Seit Mai 2014 koordiniert Herr Geiger als Nachfolger von Frau Pietsch den Verbund.  
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Verbundpartner im Detail: 

 

GBOL 1: Fauna in NW-Deutschland und Koordination (ZFMK) 

 Stiftung Zoologisches Forschungsmuseum Alexander Koenig  

Leibniz Institut für Biodiversität der Tiere 

Stiftung des öffentlichen Rechts 

Adenauerallee 160 

53113 Bonn 

GBOL 2: Fauna in SO-Deutschland (ZSM) 

 Zoologische Staatssammlung München 

Münchhausenstraße 21 

81247 München 

GBOL 3: Fauna und Funga in SW-Deutschland (SMNS, SMNK, JKI) 

 Staatliches Museum für Naturkunde Stuttgart 

Rosenstein 1  

70191 Stuttgart 

 Staatliches Museum für Naturkunde Karlsruhe 

Erbprinzenstr. 13  

76133 Karlsruhe  

 Julius Kühn-Institut (JKI) (assoziiert) 

Bundesforschungsinstitut für Kulturpflanzen 

Messeweg 11-12 

38104 Braunschweig 

GBOL 4: Bodenfauna in Deutschland (SMNG, Uni Bielefeld) 

 Senckenberg Museum für Naturkunde Görlitz 

Am Museum 1 

02826 Görlitz 

 Universität Bielefeld 

Universitätsstraße 25 

33615 Bielefeld 

GBOL 5: Botanik (Nees, BGBM, SMNS, IEB) 

 Nees-Institut für Biodiversität der Pflanzen 

Meckenheimer Allee 170 

53115 Bonn 

 Botanischer Garten und Botanisches Museum Berlin-Dahlem 

Freie Universität Berlin 

Königin-Luise-Straße 6-8 

14195 Berlin 

 Staatliches Museum für Naturkunde Stuttgart 

Rosenstein 1 

70191 Stuttgart  

 Institute for Evolution and Biodiversity 

Westfälische Wilhelms-Universität  

Hüfferstrasse 1 

48149 Münster 
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1.2 Übersicht der allgemeinen GBOL Ziele und deren Status 
 

Der Aufbau einer genetischen Referenzbibliothek der Artenvielfalt Deutschlands umfasst zahlreiche Kompo-

nenten, deren Bearbeitungsstand hier kurz aufgeführt wird.  

 

1) Deutschlandweite Aktivierung und Zusammenarbeit von taxonomischen Spezialisten (Artenkennern) und 

Netzwerken:   Erreicht und offen für weitere Partner (Kap. 2). 

 

2) GBOL-Datenportal zur gemeinsamen Darstellung der Daten der einzelnen GBOL Knoten (Sammlungs- und 

Sequenzdatenbanken):   Zu etwa 65% erreicht (Kap. 3). 

 

3) Funktionalität des Internetportals: Fortschrittsanzeige, hierarchische Taxonlisten, geographische Kartendar-

stellung und englische Sprache.   Zu etwa 75% abgeschlossen (Kap. 3). 

 

4) Generierung von DNA Barcode Referenzen für ca. 1/3 der Artenvielfalt Deutschlands mit Belegexemplar-, 

Gewebe- und DNA-Sammlungen:   Zu über 90% erreicht (Kap. 4). 

 

5) Die Referenzdatenbank wird mit potentiellen Nutzern verschiedenen Praxistests unterzogen, um Anwen-

dungsgebiete für GBOL-Derivate zu evaluieren: 

 

- Klassisches vs. Barcode-basiertes Monitoring im Kontext der EU Wasserrahmenrichtlinie anhand der 

Makrofauna des Sieg-Fluss-Systems bei Bonn.   Zu 75% abgeschlossen (Kap. 5.1). 

 

- Metabarcoding-basierter Vergleich verschiedener Wald-Sukzessionsstadien im Nationalpark Eifel 

(via Malaise-, Arthropodenfallen, Bodenproben).   Zu 50% abgeschlossen (Kap.5.2). 

 

- Schädlingsinventur und Erfassung der Kollateralschäden bei der Borkenkäferbekämpfung im Natio-

nalpark Bayrischer Wald.   Zu 75% abgeschlossen (Kap. 5.3). 

 

- Erfassung von Säugerparasiten und Krankheitsüberträgern.   Zu 25% abgeschlossen (Kap. 5.4). 

 

- Ökologisches und klimarelevantes Monitoring im Nationalpark Berchtesgaden (Fauna diverser 

Quelltypen).   Zu 50% abgeschlossen (Kap. 5.5). 
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Überblick Personalentwicklung, assoziierte GBOL Projekte und Vernetzung 

 

2.1 Personalentwicklung 

Personalstand der einzelnen GBOL-Partnerinstitutionen im Jahr 2014: 

 

GBOL 1 (ZFMK, Bonn) 

3 Wissenschaftler, 2 TAs, 4 SHKs (+2 WHKs, partim) plus Unterstützung durch ZFMK-Stammpersonal 

1) 3 Wissenschaftler: 

- Verbundkoordination: Frau Dr. S. Pietsch (bis April 2014), Herr Dr. M. Geiger (seit Mai 2014) 

- Taxonkoordination: Herr Dipl. Biol. B. Rulik 

- GBOL-Informatiker: Herr Dr. K.-H. Klameth (50%) 

2) 2 Technische Assistentinnen im Molekularlabor:  

- Frau J. Thormann (90%) 

- Frau L. von der Mark (100%) 

3) 4 Studentische Hilfskräfte, 2 wissenschaftliche Hilfskräfte (seit August bzw. September 2014) 

4) Stammpersonal ZFMK: 

- Herr Dr. P. Grobe (GBOL Biodiversitätsinformatik) 

- Herr Dr. J. Astrin (GBOL DNA-Taxonomie) 

- 11 Wissenschaftler 

GBOL 2 (ZSM, München) 

2 Wissenschaftler, 1 TA, 8 SHKs plus ZSM-Stammpersonal 

1) 2 Wissenschaftler: 

 Taxonkoordination: Herr Dipl.-Biol. J. Moriniere 

 Barcoding Mollusca: Frau K. Koller (50%) 

2) 1 Technische Assistentin im Molekularlabor:  

 Frau Mei-Yu Chen (bis April 2014) 

 Frau Athena Wai Lam (seit September 2014) 

3) 8 Studentische Hilfskräfte 

4) Stammpersonal ZSM (9 Wissenschaftler) 
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GBOL 3 (SMNS/SMNK) 

1 Wissenschaftler, 1 SHK plus SMNS/SMNK-Stammpersonal 

1) 1 Wissenschaftler: 

 Taxonkoordination: Herr Dr. J. C. Monje (50%) 

2) 1 Studentische Hilfskraft 

3) Stammpersonal SMNS/SMNK/ZFMK/ZSM/JKI/BIKF/Uni Zürich und Tübingen: 

 16 Wissenschaftler 

 5 Präparatoren 

GBOL 4 (SMNG, Uni Bielefeld) 

1 Wissenschaftler, 1 TA, plus Stammpersonal des SMNG und Uni Bielefeld 

1) 1 Wissenschaftler: 

 Taxonkoordination: Frau Dr. Karin Hohberg (0%) 

2) 1 Technische Assistentin im Molekularlabor:  

 Frau A. Irmscher, in Elternzeit bis 15.5.14 

 Vertreten durch: 

 Herr J. Müller, SMNG, Elternzeitvertretung, 1.9.13 – 31.5.14 

3) Stammpersonal SMNG und Universität Bielefeld: 

 6 Wissenschaftler SMNG 

 Herr Prof. Dr. W. Traunspurger (Nematoda, Universität Bielefeld) 

GBOL 5 (BGBM, IEB, NEES) 

1 Wissenschaftler plus BGBM, IEB Münster & NEES-Stammpersonal 

1) 1 Wissenschaftler: 

 Taxonkoordination: Herr Dr. R. Hand (50%) 

2) 2 Technische Assistentinnen im Molekularlabor: 

 Frau C. Schütte (TA, 50%, NEES) 

 Frau O. Lepping (TA, 50%, IEB Münster) 

3) Stammpersonal vom BGBM, IEB Münster & NEES: 

 Herr Dipl.-Biol. P. Testroet (Doktorand, DBU) und Wissenschaftler der beteiligten Institute 
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2.2 Aufteilung der taxonomischen Gruppen 

In einer Kooperationsvereinbarung wurde zu Projektbeginn vereinbart, welches Institut jeweils für die Bearbei-

tung einer bestimmten Organismengruppe zuständig ist. Die Aufteilung und damit einhergehende Fokussie-

rung auf einzelne Gruppen garantierte einen effizienten Einsatz der vorhandenen Mittel und Expertise, und 

ermöglichte zudem die bessere Planung von frischen Aufsammlungen. Laut Kooperationsvereinbarung gilt 

folgende Taxonaufteilung zwischen den GBOL-Partnerinstituten, wobei besonders artenreiche Gruppen (z.B. 

Coleoptera) von mehreren Instituten in Absprache bearbeitet werden: 

 

Institut Organismen   Institut Organismen 

BGBM Blütenpflanzen   ZFMK Vertebrata 

NEES Blütenpflanzen   ZFMK Zoraptera 

NEES Moose, Farne   ZSM Acoelomorpha 

SMNG Bodenfauna   ZSM Annelida s.l. 

SMNK Arachnida   ZSM Archaeognatha 

SMNK Rostpilze   ZSM Bryozoa 

SMNS Arachnida   ZSM Cnidaria 

SMNS Hymenoptera (parasitoide)   ZSM Coleoptera 

SMNS Moose, Farne   ZSM Dermaptera 

ZFMK Arachnida   ZSM Dictyoptera 

ZFMK Coleoptera   ZSM Entognatha 

ZFMK Crustacea   ZSM Ephemeroptera 

ZFMK Diptera   ZSM Gnathifera 

ZFMK Hemiptera   ZSM Hymenoptera 

ZFMK Mecoptera   ZSM Hymenoptera (parasitoide) 

ZFMK Megaloptera   ZSM Lepidoptera 

ZFMK Myriapoda   ZSM Mollusca 

ZFMK Nemathelminthes   ZSM Myriapoda 

ZFMK Neuroptera   ZSM Nemertini 

ZFMK Phthiraptera   ZSM Odonata 

ZFMK Pscocoptera   ZSM Orthoptera 

ZFMK Rhaphidioptera   ZSM Plathelminthes 

ZFMK Siphonaptera   ZSM Plecoptera 

ZFMK Strepsiptera   ZSM Porifera 

ZFMK Tardigrada   ZSM Trichoptera 

ZFMK Thysanoptera   ZSM Zygentoma 

 

 

Abkürzungen: 

BGBM Botanischer Garten und Botanisches Museum, Berlin 

NEES NEES Institut, Universität Bonn 

SMNG Senckenberg Museum für Naturkunde Görlitz 

SMNK Staatliches Museum für Naturkunde, Karlsruhe 

SMNS Staatliches Museum für Naturkunde, Stuttgart 

ZFMK Zoologisches Forschungsmuseum A. Koenig, Bonn 

ZSM Zoologische Staatssammlung München 
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2.3 Assoziierte GBOL Projekte und Partner 

Die Idee einer gemeinsamen Plattform zur Darstellung und Koordination für sämtliche DNA Barcoding Aktivitä-

ten in Deutschland fand bereits zu Projektbeginn großen Anklang. Seither haben sich mehrere große Forscher-

gruppen mit ihrer Expertise und den generierten Daten angeschlossen, und sich bereit erklärt in Zukunft ihre 

DNA Barcodes auch über das GBOL Portal zur Verfügung zu stellen. Im Gegenzug profitieren diese Partner von 

der in GBOL aufgebauten Infrastruktur und tragen dazu bei, die nationalen Ressourcen effizient zu nutzen. 

Folgende Institute sind seit Projektbeginn assoziierte Partner, und waren auch 2014 sehr engagiert: 

 
 
Marine Organismen Deutschlands (DZMB) (assoziiert, Kap. 4.7) 
Senckenberg am Meer 
Deutsches Zentrum für Marine Biodiversitätsforschung 
Südstrand 44 
26382 Wilhelmshaven 
 
Subterrane Fauna (Goethe-Uni. Frankfurt) (assoziiert, Kap. 4.8) 
Seit Mitte 2014: 
Ruhr-Universität Bochum  
Institut für Evolutionsökologie und Biodiversität der Tiere  
Universitätsstrasse 150 
44801 Bochum, Germany 
 
Fließgewässer Fauna (GeneStream Projekt) (assoziiert, Kap. 4.9) 
Ruhr-Universität Bochum  
Institut für Evolutionsökologie und Biodiversität der Tiere  
Universitätsstrasse 150 
44801 Bochum, Germany 
 
Flechten (Botanische Staatssammlung München) (assoziiert) 
Botanische Staatssammlung München 
Menzinger Straße 67 
80638 München 
Deutschland 
 
Freshwater Diversity Identification for Europe (FREDIE) (assoziiert, Projekt beendet) 
 

 Zoologisches Forschungsmuseum Alexander Koenig (ZFMK) 
Leibniz Institut für Biodiversität der Tiere 
Stiftung des öffentlichen Rechts 
Adenauerallee 160 
53113 Bonn 

 Museum für Naturkunde (MfN) 
Invalidenstraße 43 
10115 Berlin 
Deutschland 

 Leibniz-Institut für Gewässerökologie und Binnenfischerei (IGB) 
Müggelseedamm 310 
12587 Berlin 

 

GBOL-Partner (blau) und assoziierte 
Projektpartner (gelb) in Deutschland. 
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2.4 Vernetzungen mit anderen Organisationen 

Zahlreiche Arbeitsgemeinschaften, Behörden, Vereine und andere, an Biodiversität interessierte Gesellschaften 

sind seit Langem aktive und interessierte Partner, die über GBOL gut informiert sind und entweder Daten, 

Logistik oder direkt Material beitragen. Unsere behördlichen Kontakte sind besonders wichtig, wenn es z.B. 

um den Zugang zu Schutzgebieten geht. Im dritten Projektjahr 2014 besonders aktive Partner waren: 

 

 Arachnologische Gesellschaft (AraGes) 

 Arbeitskreis Diptera (www.ak-diptera.de) 

 Bezirksregierung Arnsberg 

 Biologische Stationen NRW 

 Bund/Länderarbeitsgemeinschaft Naturschutz, Landschaftspflege und Erholung (LANA):(www.la-na.de) 

 Entomologischer Verein Stuttgart, Arbeitskreis Wildbienenkataster 

 Europarc Deutschland e.V. (AG Forschung & Monitoring) 

 Forstamt Backnang 

 FZ Jülich Unis Köln, Bochum, Münster, Duisburg (GBOL5-Projekt zur Diasporenvariabilität im Boden) 

 Höhlenverein Blaubeuren e.V. 

 Landesamt für Umweltschutz Sachsen-Anhalt 

 Landesverband für Höhlen- und Karstforschung Hessen e.V.: (www.hoehlenkataster-hessen.de) 

 LANUV (Landesamt für Natur-, Umwelt- und Verbraucherschutz NRW) 

 LGL Oberschleißheim 

 Nationalpark Bayerischer Wald 

 Nationalpark Berchtesgaden 

 Nationalpark Eifel (Anwendungsprojekte) 

 Nationalpark Müritz (BioBlitz)  

 Naturkundemuseum Luxemburg 

 Netzwerk "Nagetier-übertragene Pathogene" (NaÜPa-Net) 

 Nordwestdeutsche Arachnologen (NOWARA) 

 Südliche Arachnologische Arbeitsgemeinschaft (SARA) 

 Thüringer Entomologenverband e.V. (www.thueringer-entomologenverband.de) 

 Universität Hamburg 

 Universität Hohenheim 

 Verband der deutschen Höhlen- und Karstforscher: (http://www.vdhk.de) 

 Verein zur Erhaltung bedrohter Tierarten und ihrer Lebensräume (VEbTiL) Tübingen 
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2.5 Externe Experten (‚Citizen Scientists‘) 

Der Erfolg des GBOL Projektes hängt massgeblich von der Zusammen- und Zuarbeit von externen Experten ab. 

Ein beträchtlicher Teil der in Deutschland vorhandenen taxonomischen Expertise (Artenkenntnis) lässt sich nur 

bei (leider immer weniger werdenden) ehrenamtlichen Experten finden. Hier leistet GBOL einen wichtigen 

Beitrag, das auf langjäriger Erfahrung basierende Wissen zu „konservieren“, digital verfügbar zu machen und 

für künftige Anwendungen aufzubereiten. Alleine mit professionellen Taxonomen an den naturkundlichen 

Einrichtungen würden bestimmte Großgruppen nicht bearbeitet werden können. Im Vergleich zum 

Vorberichtszeitraum konnten einige wenige externe Experten hinzugewonnen werden. Die Teilnahme auf der 

BMBF-geförderten Citizen Science Plattform „Bürger schaffen Wissen“ seit Mitte 2014 führte zwar zu 

einzelnen Anfragen, allerdings waren darunter leider keine Spezialisten mit ausreichender Artenkenntnis zu 

finden.  

  Taxon-Expertise 
Anzahl 

Experten 

 

  Taxon-Expertise 
Anzahl 

Experten 

G
B

O
L
1
 

Amphibia/Reptilia 1 

 

G
B

O
L
 
2
 

Acoelomorpha 0 

Arachnida 10 

 

Annelida 1 

Auchenorrhyncha 5 

 

Archaeognatha 0 

Aves 1 

 

Bryozoa 1 

Coleoptera 25 

 

Cnidaria 0 

Crustacea 7 

 

Coleoptera 20 

Diptera 19 

 

Crustacea 1 

Heteroptera 7 

 

Dermaptera 2 

Mammalia 2 

 

Dictyoptera 0 

Myriapoda 6 

 

Entognatha 0 

Pisces 5 

 

EPTO 8 

Psocoptera 1 

 

Gnathifera 0 

Subterrane Fauna 2 

 

Hymenoptera 8 

Total GBOL1: 91 

 

Lepidoptera 35 

G
B

O
L
3
 

Arachnida 4 

 

Mollusca 5 

Chalcidoidea 5 

 

Myriapoda 6 

Pucciniales 6 

 

Nemertini 0 

Total GBOL3: 15 

 

Orthoptera 4 

G
B

O
L
 
5
 

Angiospermen 16 

 

Plathelminthes 3 

Farne 3 

 

Porifera 1 

Moose 13 

 

Zygentomorpha 0 

Total GBOL5: 32 

 

Total GBOL2: 95 

Gesamtanzahl externer GBOL-Experten: 233 

 

Sammlernetzwerk von GBOL nach Taxon-Expertise gegliedert.  
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Artenkenner können sich über das GBOL Webportal (www.bolgermany.de) registrieren und in wenigen 

Schritten zum offiziellen GBOL-Partner werden. Nach der Registrierung erfolgt eine Plausibilitätsprüfung durch 

einen taxonomischen Koordinator am jeweils zuständigen Institut, der dann eine Freigabe erteilt. Freigegebene 

GBOL-Partner können danach über das Webportal Sammelmaterial und dazugehörige Sammeltabellen online 

bestellen bzw. herunterladen und später die ausgefüllten Datenblätter mit den Details zu jeder gesammelten 

Probe hochladen. Ein Infoteil auf der GBOL-Webseite listet die Beiträge der GBOL-Spezialisten nach Teilprojekt, 

Name des Spezialisten, Zahl der Arten und Individuen einzeln aufgeschlüsselt auf. Die weiterentwickelte 

Fundstellen-Seite ermöglicht eine Suche nach verschiedenen Kategorien (Fundort, Sammelnummer, Datum, 

Personen, Taxa, etc.) und eine interaktiv bedienbare Kartendarstellung der Daten (Kap. 3).  

Nach der Registrierung und Freigabe eines externen Experten auf der GBOL-Webseite kann Sammelmaterial bestellt und 
die Details zu Proben hochgeladen werden. Nach dem Versand, einer Eingangskontrolle durch GBOL Mitarbeiter, sowie der 
Prozessierung im Labor, werden die Daten über das Portal bereitgestellt und können vom Sammler eingesehen werden. 
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Wie bereits im letzten Verbundbericht dargestellt, wurde im Januar 2014 am Museum Koenig in Bonn ein 2-

tägiger Workshop abgehalten, welcher im März 2015 wiederholt wird. Ein Ziel ist dabei, die externen Spezialis-

ten auch langfristig an GBOL zu binden. Rund 50 Teilnehmer (externe GBOL-Partner und Mitarbeiter) hörten 

sich dabei Fachvorträge zum Thema „Aspekte und Anwendungen von DNA-Barcoding“ an, und konnten bei 

einer praktischen Einführung in DNA Sequenzanalysen selbst Hand anlegen. Ein weiterer Schwerpunkt des 

Workshops war die gemeinsame Diskussion zur Auswertung und Vorbereitung der Publikationen von GBOL1-

Daten. Die erneut hohe Teilnehmerzahl für den Workshop 2015 unterstreicht den Erfolg der Veranstaltung. 

Teilnehmer des GBOL1-Workshops in der Savanne des Museum Koenig. 

 
 

Im Rahmen des „Geo-Tag der Artenvielfalt 2014“ wurde zusammen mit insgesamt 12 externen GBOL Exper-

ten ein 2,5-tägiger Bioblitz als intensive Beprobungsaktion vom 13.-15. Juni 2014 im Nationalpark Müritz 

durchgeführt. Ziel war zum einem, die geographische Probenabdeckung im Nordosten Deutschlands zu ver-

bessern, aber auch der Nationalpark selbst hatte - und hat - ein starkes Interesse an den Resultaten dieser Ak-

tion. Die faunistische Beprobung mittels Malaisefalle und Handkeschern fand auf einer Windwurffläche des 

Sturmtiefs „Anna“ aus dem Jahr 2002, sowie auf einer wiedervernässten Fläche (Zotzenseeniederung) statt. 

Tagsüber fanden Exkursionen zu unterschiedlichen Habitaten statt, wobei nicht nur gesammelt wurde, son-

dern auch ansässige, zertifizierte Landschaftsführer eine Einführung in entomologisches Arbeiten und GBOL-

Routinen bekamen. Abends wurde bis spät in die Nacht in der Unterkunft Camp Carolinum in Babke über den 

Mikroskopen gesessen und mit der Bestimmungsarbeit begonnen. Bis Ende 2014 wurden aus dem gesammel-

ten Material (>12,000 Individuen) über 500 Arten bestimmt und im GBOL-Labor prozessiert. Vor dem Bioblitz 

lagen aus Mecklenburg-Vorpommern DNA Barcodes für 329 Arten in der Referenzbibliothek, nun konnten 

aufgrund dieser Aktion über 450 neue Arten hinzugefügt werden. Der NP Müritz erhält somit seine erste eige-

ne Barcode-Referenzbibliothek seines Artinventars. Es ist geplant, zukünftig weitere Bioblitze durchzuführen, 

um genug Daten für praktische Anwendungen im Biodiversitätsmonitoring oder zur Effizienzprüfung von Na-

turschutzmaßnahmen zur Hand zu haben. 
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Der Bioblitz im Juni 2014 war eine gelungene Win-Win Aktion: GBOL konnte die Artabdeckung in Mecklenburg-
Vorpommern enorm verbessern, und der Nationalpark bekommt eine Experten-verifizierte Artenliste. Eine Fortsetzung 
2015 mit ZFMK Institutsmitteln ist in Planung.  

 

 

Ausbau der Infrastruktur und Arbeitsmethoden 

Die verschiedenen Arbeitsschritte in GBOL von der Aufsammlung der Proben über deren Dokumentation bis 

hin zur Darstellung der Daten im Webportal wurden kontinuierlich verbessert. Ein Großteil der GBOL1-

Ressourcen (Finanzen, Personal, Zeit) sind daher in der ersten Projektphase vor allem in die Etablierung der 

„Barcode-Fabrik“ am ZFMK und den Aufbau des Webportals geflossen. Im Folgenden wird die Weiterentwick-

lung dieser beiden Infrastruktureinrichtungen vorgestellt.  

 

3.1 Ausbau der Laboratorien und methodische Fortschritte 

Die Etablierung der Laborroutinen für den in GBOL benötigten Massendurchsatz von Einzelproben am ZFMK 

wurde durch die gezielte Erweiterung der Laborausstattung und spezielle Anpassung und Weiterentwicklung 

von Protokollen für bestimmte Organismengruppen abgeschlossen (siehe Verbundbericht für 2013). Die 

Optimierungen, aber auch die Routine des eingespielten GBOL-Teams führten in der Folge dazu, dass in 2014 

zusätzliche Mittel für weitere Hilfskräfte umgewidmet wurden, die bei den beiden zeitintensivsten, vorberei-

tenden Schritten (Sortierung und Unterprobennahme) eingesetzt wurden. Dies gewährleistete den potentiell 

hohen Probendurchsatz auch bedienen zu können. In der Folge wurde ein weiterer Raum am ZFMK zur alleini-

gen Nutzung für das GBOL Projekt bereitgestellt. Dadurch konnten die beiden Bereiche Probennahme und 

Probensortierung mit Bilddokumentation räumlich getrennt werden: bis zu drei GBOL Mitarbeiter (2 TAs, 1 

WHK) nehmen nun Unterproben von Organismen und legen diese in Platten für die gleichzeitige Lysereaktion 

von 96 Proben vor, und im Nebenraum können bis zu drei Studenten Massenproben nach Großgruppen vor-

sortieren und zwei Hilfskräfte gleichzeitig Bilder der Organismen anfertigen. Für die Photodokumentation, 

welche bisher im Büro der GBOL TAs stattfand, wurde 2014 eine zweite Anlage im neuen Raum installiert, um 

parallel arbeiten zu können.  
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Die Probennahme (links) konnte durch hinzugewinnen neuer Arbeitsplätze (rechts) von der Probensortierung und Photodo-
kumentation räumlich getrennt werden.  

 

Massensequenzierung von Umweltproben 

Wie im letzten Verbundbericht bereits angekündigt, konnte im Juni 2014 mit Frau Dr. Batista (Fonseca) eine 

neue Wissenschaftlerin am ZFMK eingestellt werden, die die Sektion Umweltgenomik aufbauen wird. Dort 

werden die technologischen Fortschritte bei der Massensequenzierung gemischter Umweltproben (z.B. Boden, 

Wasser) - auch „Metabarcoding“ genannt – umgesetzt, und dem GBOL-Verbund zur Verfügung gestellt. In 

Zukunft bietet diese Methodik eine weitgehend automatisierbare, kostengünstige und zuverlässige Identifika-

tion von Arten oder Spuren davon für vielfältige Anwendungsgebiete (vgl. Kap. 5). Die Etablierung der Meta-

barcoding-Technologie am ZFMK begann bereits vor der Anstellung von Frau Batista, welche in ein entspre-

chendes Anwendungsprojekt in GBOL1 integriert ist (Kap. 5.2), und beinhaltete zum Beispiel spezielle An-

schaffungen im Labor für NGS (next generation sequencing) Projekte (real-time PCR, Fragment Analyzer, 

Qantus & Qubit Fluorometer).  

 

Weiterentwicklung des automatischen Malaisefallenprobenwechsler (MFPW) 

Für die Automatisierung der Probennahme von Massenproben wurde bereits 2012 mit institutseigenen Mitteln 

und Personal am ZFMK begonnen, einen automatisierten Insektensammler zu entwickeln, der mehrere Monate 

ohne Betreuung im Gelände autark arbeiten kann. Die automatische, unbeaufsichtigte Probennahme in einem 

programmierbaren Zeitfenster wird ergänzt durch einen Klimadatenlogger, der weitere Umweltparameter 

aufnehmen kann. Nach dem erfolgreichen Probelauf des ersten Prototyps in 2013/2014, wurde eine neue 

Version angestrebt, welche einige Verbesserungen aufweisen sollte. Dies beinhaltete die Abschirmung der 

Proben gegen Zugriff von außen, die Verwendung von wetterbeständigen Materialien, Gewichtsreduktion, 

erleichterter Auf- und Abbau und eine benutzerfreundlichere Bedienbarkeit bei der Einstellung der Fanginter-

valle. 
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Abbildung A zeigt den MPFW in Acryl eingekastet, B zeigt die Anordnung der Flaschen und wie der Rotati-
onsmechanismus funktioniert. Durch die Öffnung oben in B gelangen die Insekten in die Fangdose. Für den Feldeinsatz 
wurde ein milchiges Acryl gewählt, um vor neugierigen Blicken zu schützen. Die Standbeine wurden auf drei reduziert und 
sind nivellierbar. C zeigt das aktuelle Modell bereits im Testlauf. Unter dem Kasten mit dem Rotationsmechanismus ist nun 
das Bedienfeld angebracht (D vergrößert), vor fremden Zugriff durch eine Schutzplatte mit Museumslogo und Adresse 
geschützt. Das neue Bedienfeld hat den Vorteil, jedes gewünschte Intervall frei wählen zu können, so dass im Feld noch 
Änderungen unproblematisch vorgenommen werden können. Das gewährleistet größtmögliche Flexibilität. Das neue Be-
diendisplay hat weiterhin die Funktion, über mögliche Störungen (wie z.B. kurzzeitigen Stromausfall) während der Fangzeit 
zu informieren. Das Solarpanel ist in seiner Ausrichtung und auch Distanz zur Falle nun flexibler, somit kann bei ungünsti-
gen Standorten mit limitiertem Lichteinfall besser reagiert werden. 

 

Unabhängig von GBOL, aber in Zukunft auch wichtig für die allgemeinen GBOL Ziele, werden in der nun star-

tenden Saison an ausgewählten Versuchsplots sechs Fallen in kontrastierenden Habitaten aufgestellt. Es han-

delt sich dabei um bewirtschaftete und unbewirtschaftete Waldflächen in der Schorfheide bei Berlin. Die Aus-

wahl der Standorte orientiert sich an dem DFG-Projekt „Biodiversity Exploratories“, in welchem die Fallen ein 

Teil des Entwicklungsprozesses zur zeit- und kostengünstigen Aufarbeitung von Massenproben sind, welche in 

Malaisefallen anfallen. Schwerpunkt der Exploratorien ist unter anderem die Langzeituntersuchung des 
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Biodiversitätswandels. Für diese Art der Untersuchungen sind kontinuierliche Daten über lange Zeiträume not-

wendig. Auf herkömmlichem Wege ist dies eine aufwendige und wartungsintensive Angelegenheit, zusätzlich 

verbunden mit häufigen Störungen des Untersuchungsgebietes durch Auf- und Abbau, so wie einer regelmä-

ßigen, mindestens 14-tägigen Probenentnahme. Das System des MFPW ermöglicht dagegen ein störungsar-

mes einheitliches Fangen an verschiedenen Standorten über große Distanzen bei gleichzeitig einheitlicher zeit-

licher Auflösung der einzelnen Proben. Die Erfassung von Biodiversität und ihr Wandel über größere räumliche 

und zeitliche Skalen stellt somit zukünftig kein Problem mehr dar. 

 

3.2 Webportal und Datenfluss  

Die GBOL Datenarchitektur und Infrastruktur der Vernetzung der verschiedenen Datensysteme wird von dem 

Biodiversitätsinformatiker am ZFMK (Dr. Peter Grobe) entwickelt und betreut. Das eigene GBOL-Datensystem 

wird dabei in Zusammenarbeit mit dem GBOL-Informatiker Dr. Karl-Heinz Klameth, einem extern beauftragten 

IT-Büro (Fa. TEDSoft GmbH, Bonn; bis Oktober 2014) und dem Entwicklerteam des Sammlungsmanagment 

und -Datenbanksystems Diversity Workbench (SNSB IT Center, München) realisiert.  

 

Für die Darstellung und Publikation der in GBOL generierten DNA Barcodes auf dem Webportal von BOLD-

Systems wurde in 2014 ein Mapping der in der Diversity Workbench freigegebenen Sequenzen auf den Über-

tragungsstandard ABCD-GGBN (http://data.ggbn.org/schemas/ggbn/terms/ABCDGGBN.html) erstellt. Damit 

stehen die Daten für den Transfer zu BOLD in einem international anerkannten Standard zur Verfügung und 

können leicht zu tausenden übertragen werden. Das Mapping ist mit Hilfe der BioCASE Provider Software 

(www.biocase.org) aufgesetzt worden. Derzeit wird an der Leistungsfähigkeit der Übertragungsschnittstelle 

gearbeitet, da der Transfer der Daten zwischen den Servern in Bonn und Guelph noch unerwartet lange dau-

ert.  

Für den Download aller DNA Barcode Daten deutscher Arten, welche in BOLD bzw. Genbank vorhanden sind, 

nutzen wir einen Live-Feed der von BOLD via API (application programming interface) zur Verfügung gestellt 

wird, welcher die Daten im .xml-Format liefert. Diese werden geparst und in die eigene GBOL Datenbank ein-

gespeist, die das sog. Backend des Webportals ist. So können die Daten der GBOL Partner aus BOLD im Web-

portal sichtbar gemacht werden (s.u.). 

 

Das Webportal wurde vollständig überarbeitet und steht jetzt in der Version III öffentlich zur Verfügung. 

Hauptpunkte der Neuerungen sind: Eine Umsetzung auf ein stabileres und leistungsfähigeres Webframework, 

die Zweisprachigkeit und Erweiterung der Ergebnisseiten um Statistiken. 
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Übersicht über die Fundstellen mit der Mög-
lichkeit die Suchergebnisliste als .csv Textdatei 
zur weiteren Verarbeitung herunter zu laden. 
Im Beispiel wurde nach Actinopterygii ge-
sucht. Die Daten der Partner sind hier noch 
nicht enthalten. 

Überblick über die gesammel-
ten Arten und die vorhande-
nen Barcodes. Stand: Sept. 
2014. Die Daten der Partner 
sind hier noch nicht enthal-
ten. Die Funktion wird zeitnah 
freigeschaltet.  

Überblick über die gesammel-
ten Arten nach Bundesland 
und die vorhandenen Bar-
codes. Stand: Sept. 2014. Die 
Daten der Partner sind hier 
noch nicht enthalten. Die 
Funktion wird zeitnah freige-
schaltet. 

 

 

Des Weiteren wurden in 2014 die folgenden Punkte erledigt und kleinere Bugs behoben: 

 

o Datenfluss vom Experten mit den Felddaten über das Webportal, das Labormanagement-System 

Geneious und die Sammlungsdatenbank Diversity Workbench: 

Die Programmierung ist abgeschlossen. Es ist darüber hinaus ein Webtool entwickelt worden, wel-

che es auch nicht-Programmierern erlauben wird, den Service zu nutzen. Das Webtool findet Fehler 

in Datensätzen und listet diese nach der Übertragung auf. Der Benutzer hat so einen zentralen 

Überblick über die übertragenen Daten, sowie die Daten, welche aufgrund von Fehlern nicht über-

tragen werden konnten (z.B. doppelte Einträge, fehlende Basisdaten, etc.). Diese Übersichtsmög-

lichkeiten gibt es in Geneious nicht (P. Grobe, K.H. Klameth).  
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Statusseite mit Zahlen der von Geneious in die Diversity 
Workbench übertragenen (Status: ‚OK‘), zur Übertragung 
anstehenden (Status: ‚Prepared‘) oder Fehlerhaften (Status: 
‚Error‘) Datensätze. 

Detailseite der Fehler. Diese können markiert werden und 
mit dem Button ‚Do Reset‘ wieder zur Übertragung bereit-
gestellt werden (nach vorheriger Korrektur des in der Spalte 
‚note‘ angezeigten Fehlers). 

 

 

o Erweiterung der deutschen Artenlisten (Taxon-Koordinatoren der Teilprojekte, SNSB IT Center, 

München). Der aktuelle Stand der deutschen Taxon-Listen kann unter: 

http://www.diversitymobile.net/wiki/DTN_Taxon_Lists_Services eingesehen werden (B. Rulik, P. 

Grobe, SNSB IT Center, Taxon-Koordinatoren der Teilprojekte). 

o Fortführung der Koordination des Datenflusses zwischen GBOL1 und den Projektpartnern. (S. 

Pietsch, P. Grobe, Taxon-Koordinatoren der Teilprojekte). Hierfür wurden mehrere bilaterale Ge-

spräche geführt mit dem Ergebnis, dass a) die Daten der Partner über die BOLD Systems API herun-

tergeladen werden und in das Webportal integriert werden, oder b) diejenigen Partner, welche 

auch die Diversity Workbench als Sammlungsmanagement System benutzen, über die intergierte 

Replikations-Funktion die Daten überspielen. Hierfür sind noch kleinere Anpassungen notwendig, 

welche bis Mai 2015 abgeschlossen sein werden. 

o Unterstützung des GBOL-3 Partners SMNS beim Datenfluss vom Labormanagement Tool Geneious 

in die Diversity Workbench. Hierfür wurde der am ZFMK entwickelte Workflow auf die Situation 

am SMNS übertragen. 
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4. Fortschritte der Datengewinnung 

4.1 Gesamtübersicht GBOL-Verbund 

GBOL1 als Koordinationsprojekt verfolgt regelmäßig die Entwicklung aller Teilprojekte und ist für die Erstellung 

der Gesamtstatistik zuständig. Bislang sind jedoch nur Teile der generierten Daten (GBOL1, GBOL3 partim, 

GBOL4, GBOL5 partim) auf dem Webportal sichtbar, an der Integrierung der noch nicht angebundenen Da-

tenbanken wird aber mit Hochdruck gearbeitet. Bis Ende Februar 2015 wurden im GBOL-Verbundprojekt 

DNA-Barcodes für 19.384 Arten generiert, was bereits etwa 95% der geplanten Zielarten des Antrags 

(~20.195 Arten) und ~34% der Artenvielfalt von Tieren und Pflanzen Deutschlands entspräche (Quelle BfN: 

~48.000 Tier- und ~10.300 Pflanzenarten).  

 

 

Es ist jedoch zu beachten, dass die tatsächlich bearbeitete Zahl unterschiedlicher Arten etwas unter 19.384 

liegt. Dies hat mehrere Gründe: 1) der automatische Abgleich aller Taxalisten ist noch nicht vollständig imple-

mentiert; 2) bei Taxa, die von mehreren Instituten bearbeitet werden (z.B. Käfer, Webspinnen), kam es zu un-

vermeidbaren Dopplungen durch die Bearbeitungszeit von der Probenaufnahme bis zur erfolgreichen Bar-

codegenerierung und der zentralen Registrierung; 3) Probleme aufgrund unterschiedlicher taxonomischer Kon-
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zepte innerhalb einiger Großgruppe der jeweiligen Experten können in bestimmten Fällen erst endgültig gelöst 

werden, wenn die Datengrundlage vollständiger ist. Nichtsdestotrotz belegen die aktuellen Zahlen zum Pro-

ben- und Barcode-Fortschritt der einzelnen Projekte im Vergleich zum Vorberichtszeitraum wie gut die GBOL-

Routinen und das Netzwerk funktionieren. Nach der Proben- und Barcode-Statistik werden im Folgenden auch 

die inhaltlichen Fortschritte der Datenauswertung innerhalb der einzelnen GBOL-Teilprojekte und assoziierten 

Partner vorgestellt. 

 

 
Aktuelle Proben-Statistik im GBOL-Projekt. Anzahl eingegangenes und bestimmtes Probenmaterial (Arten, Individuen) je 
taxonomischer Großgruppe aus allen GBOL-Projekten. 
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Aktuelle Proben-Statistik (eingegangenes Material) im GBOL-Projekt in Prozent zum jeweiligen Projektziel und getrennt 
nach Arten (blau) und Individuen (rot). 
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Aktuelle Barcode-Statistik im GBOL-Projekt: Anzahl erzeugter DNA-Barcodes (Arten, Individuen) je taxonomischer Groß-
gruppe aus allen GBOL-Projekten. 
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Aktuelle Barcode-Statistik (generierte DNA Sequenzen) für den gesamt GBOL-Verbund in Prozent zum jeweiligen Projekt-
ziel und getrennt nach Arten (blau) und Individuen (rot). 
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4.2 GBOL 1 - Fauna in NW-Deutschland (ZFMK, Taxonkoordinator Björn Rulik) 

Das Teilprojekt GBOL1 liegt bei der Bearbeitung des Probenmaterials im Zeitplan. Insgesamt wurden seit Pro-

jektbeginn 53.848 Individuen aus 7.440 bestimmen Arten akkumuliert und in Tiefkühlschränken eingelagert 

(Stand: 01.3.2014), um weiter prozessiert zu werden. Die im GBOL1 Antrag angestrebte Probenzahl (5.530 

Arten und 55.300 Individuen) haben wir damit im in Bezug auf die Artabdeckung übertroffen und bzgl. der 

Individuenzahlen fast (97%) erreicht. Die größten Lücken gibt es noch bei den Dipteren (Fliegen und Mücken) 

und Wirbeltieren (hpts. Vögel), wobei bei den Dipteren die relativ geringe Anzahl an taxonomischen Experten 

und daher deren hohe Auslastung ein Hauptgrund für den Bearbeitungsstau darstellt, bei den Vögeln hinge-

gen die Situation nur scheinbar ein Bearbeitungsdefizit anzeigt. Dies ist darin begründet, dass die vor Projekt-

beginn erarbeitete Zielartenliste über 500 Arten enthält, darunter auch ein großer Teil an Durchzüglern und 

Arten, die nur sehr sporadisch in Deutschland anzutreffen sind. Das Gros der häufigen und für Deutschland 

typischen Arten wurde bereits in der Referenzbibliothek hinterlegt.  

 
Aktuelle Proben-Statistik (eingegangenes Material) im GBOL1-Teilprojekt in Prozent zum jeweiligen Projektziel und ge-
trennt nach Arten (blau) und Individuen (rot). 
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Innerhalb des Teilprojektes GBOL1 am Museum Koenig in Bonn wurden bisher DNA Barcodes von 24.151 

Individuen aus 5.744 Arten erzeugt (Stand: 01.3.2015), was einer mehr als Verdopplung der Anzahl im Ver-

gleich zum Vorberichtszeitraum entspricht. Der Barcode-Fortschritt zeigt, dass wir bereits über 104% der ge-

planten Zielarten und 44% der geplanten Individuen komplett bearbeitet haben. Während jedoch der Bearbei-

tungsstand bei Großgruppen wie Käfern schon sehr gut dem Soll entspricht, gilt es in der verbleibenden Pro-

jektlaufzeit nun gezielt bei den Wirbeltieren, Fliegen und Mücken aufzuholen. Wie die Probenstatistik oben 

belegt, ist eine große Anzahl an Dipteren bereits eingegangen, muss nun jedoch noch vollständig im Labor 

bearbeitet werden.  

 
Aktuelle Barcode-Statistik (generierte DNA Sequenzen) für das GBOL1-Teilprojekt in Prozent zum jeweiligen Projektziel und 
getrennt nach Arten (blau) und Individuen (rot). 

 
GBOL1 am ZFMK in Bonn ist für den Aufbau einer nachhaltigen Daten-Infrastruktur als zentrale Dienstleistung 

für den GBOL-Verbund verantwortlich. Wie in Kapitel 3 dargelegt hat der Ausbau des GBOL-Datenportals in 

2014 weiter Fortschritte gemacht, die endgültige Fertigstellung wird aber erst in 2015 erfolgen können. Der 

wichtigste Schritt hierbei ist zum einen die Anbindung der kanadischen BOLD Datenbank, um alle aus 

Deutschland generierten DNA Barcodes auch auf dem GBOL Portal darstellen zu können (z.B. GBOL2 Daten), 

bzw. auch, um dort alle GBOL Daten verfügbar zu machen. Desweitern wird zeitnah die finale Anbindung der 
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GBOL5 Web Applikation (www.gbol5.de) auch in Echtzeit auf dem GBOL Portal anzeigen welche botanischen 

Arten bearbeitet und gesammelt wurden.  

 

Organisation und Durchführung von Veranstaltungen in 2014 

 

1) GBOL1 Workshop, 24 & 25. Januar 2014  

Programmdetails:  

 Diverse Fachvorträge zum Thema „Interessante Aspekte und Anwendungen von DNA-Barcoding“  

 Workshop zur praktischen Einführung in die Sequenzanalyse 

 Führung hinter die Kulissen der Barcode-Pipeline 

 Diskussionsgruppen über die bereits vorhandenen Barcode-Datensätze 
 
Ziele: 

 Intensivierung der Zusammenarbeit zwischen externen Taxon-Experten und professionellen ZFMK Ta-
xonomen.  

 Gemeinsame und zielgerichtete Diskussion, Auswertung und Publikation der GBOL-Datensätze.  
 
2) Symposium Molecular Identification (ICD8), 12. August 2014 

3 Post Congress Tour Saxon Switzerland (ICD8), 16. – 18. August 2014 

4) GBOL1 BioBlitz Nationalpark Müritz,  12. – 15. Juni 2014 

Details:  

2,5-tägiger GBOL1-BioBlitz im Rahmen des „Geo-Tag der Artenvielfalt 2014“ als Beprobungsaktion im Müritz 
Nationalpark gemeinsam mit den ZFMK-Kustoden und den externen GBOL1-Taxon-Experten, Neustrelitz 
 
Ziele: 

 Intensive faunistische Beprobung von GBOL1-Taxa in unterschiedlichen Habitaten des NP Müritz. 

 Verbesserung der geographischen Probenabdeckung von GBOL1-Taxa im Nordosten Deutschlands. 

 Anwendungsorientierte Zusammenarbeit von GBOL mit einem weiteren deutschen Nationalpark und 
externen GBOL-Taxon-Experten. 

 

5) Jahrestagung der EUROPARC-AG „Forschung und Monitoring in deutschen Großschutzgebieten“ im ZFMK 

in Bonn, (22. - 24. Oktober 2014) 

Details:  

Das GBOL-Team, ZFMK-Kustoden und die Mitglieder der EUROPARC-AG berieten über 
Biodiversitätsforschungs- und Monitoringverfahren in deutschen Nationalparks, Biosphärenreservaten und 
anderen Schutzgebieten. Die Leiter der Forschungs- und Monitoring Abteilungen in den deutschen National-
parks waren besonders an den praktischen Anwendungsmöglichkeiten von DNA-Barcoding im Rahmen von 
GBOL interessiert. 
 

http://www.gbol5.de/
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Datenauswertung in GBOL 1 
 

GBOL 1.4 DIPTERA (FLIEGEN UND MÜCKEN) 

Dr. Ximo Mengual & Dipl.Biol. Björn Rulik (ZFMK) 

 

 

 

Neighbor-Joining Stammbaumrekonstruktion aller bisher vollständig bearbeiteten Zweiflügler (>4.000 Tiere). 

 

Insgesamt konnten 4.437 Barcodes aus 77 Familien mit 1.362 Arten der Zweiflügler generiert werden, welche 

in der Abbildung oben illustriert sind. Schwerpunkte innerhalb des vorliegenden Materials der Fliegen und 

Mücken – 11.890 Individuen aus 92 Familien mit 1.969 Arten – bilden neben Vertretern der pilzmückenartigen 

Zweiflügler (Sciaroidea: 591 Arten) insbesondere die Familie der Schwebfliegen (Syrphidae: 218 Arten). Dieser 

Umstand ist nicht nur dem engagierten externen Taxonexpertennetzwerk, sondern auch der im Hause ansässi-

gen Expertise geschuldet. Im Folgenden werden zwei interessante Beispiele der aktuellen Schwebfliegenfor-

schung mit GBOL Kontext vorgestellt. 
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Innerhalb einer Kooperation mit Gunilla STÅHLS (FinBoL; Finnish Barcode of Life), und Kurt JORDAENS (BeBoL; 

Belgian Barcode of Life) und John SMIT (NBoL; Netherlands Barcode of Life) werden Arten der Schwebfliegen-

gattung Sphaerophoria genetisch und morphologisch untersucht. Insgesamt 15 Arten dieser schwerbestimm-

baren Gattung sind in Deutschland vertreten. Die Larven dieser Gattung ernähren sich räuberisch von Blattläu-

sen und sind somit biologische „Schädlingsbekämpfer“. Nur die Männchen lassen sich auf Basis des Genitals 

eindeutig identifizieren. Daraus ergeben sich folgende Probleme: juvenile Stadien und weibliche adulte Indivi-

duen lassen sich nicht eindeutig bestimmen und auch die Männchen können nur durch einen Spezialisten 

determiniert werden. Basierend auf 8 Arten dieser Gattung konnte nun gezeigt werden, dass eine molekulare 

Identifizierung durch COI funktioniert (vgl. Abbildung unten), die Arten aber sehr nah miteinander verwandt 

sind.  

 
Ausschnitt aus einer Neighbor-Joining Baum Rekonstruktion innerhalb der Gattung Sphaerophoria (Syrphidae). 



 

 

w w w . Z F M K . d e  

A R T E N V I E L F A L T   

E R F O R S C H E N  U N D  

E R K L Ä R E N  

S e i t e  2 8  /  3 0 . 0 3 . 2 0 1 5  

Die Gattung Psarus ist endemisch in Europa und nur eine einzige Art – Psarus abdominalis – ist bislang be-

schrieben worden. Diese vom Aussterben bedrohte Art wurde bereits in einigen europäischen Ländern (Belgi-

en, Großbritannien, Niederlande und Schweden) als ausgestorben erklärt. Der letzte publizierte deutsche 

Nachweis in der Grißheimer Trockenaue (Oberrhein) im Jahre 1982 liegt mittlerweile über 30 Jahre zurück. 

Eine gezielte Nachsuche der Kustodie Diptera an den zuletzt gesichteten Lokalitäten führte in der Nähe von 

Dessenheim (Frankreich), keine 10 km von der deutschen Grenze entfernt, zum Erfolg. Mithilfe des frisch ak-

quirierten Materials konnten COI Barcodes für diese extrem seltene Schwebfliegenart generiert werden. Die 

aktuellen Ergebnisse zu Psarus abdominalis wurden in einem Artikel zusammengestellt und in der Zeitschrift 

„Annales de la Société entomologique de France“ eingereicht: 

 

Mengual, X., Ssymank, A. New records of Psarus abdominalis (Fabricius) (Diptera: Syrphidae), a threatened 

species in Europe. Annales de la Société Entomologique de France. 

 

 
Lebendaufnahme von Psarus abdominalis, der Roten Stirnhöckerschwebfliege, eine vom Aussterben bedrohte Schwebflie-
genart die 2014 wiederentdeckt wurde (Phot: Axel Ssymank).  
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GBOL 1.5 DIVERSE ARTHROPODA - MYRIAPODA 

Dr. Thomas Wesener (ZFMK) 

 

Die Myriapoda, allgemein als Vielfüßer (d.h. Hundert- und Tausendfüßer) bekannt, sind inklusive eingeschlepp-

ter Gewächshausarten, mit etwa 250 Arten in Deutschland vertreten und werden zu jeweils 50% am ZFMK 

(GBOL1) und in München an der ZSM (GBOL2) bearbeitet. Da in München zwar schon viele Tiere gesammelt 

wurden, eine gezielte Sequenzierung aller Teilproben allerdings erst Ende 2014 und Anfang 2015 durchge-

führt wird, beziehen sich die meisten Ergebnisse (95% der Sequenzen) auf Barcode-Sequenzen aus Bonn. 

Ergänzt werden diese durch bereits in München im Rahmen des 'Fauna Bavarica' Projektes gewonnenen Bar-

codes, welche im Rahmen einer Kooperation der Bonner Sektion Myriapoda und der Münchener Sektion 

'Arthropoda Varia' zur Verfügung stehen.  

Proben aus Ostdeutschland wurden freundlicherweise von unseren Kollegen aus dem Naturkundemuseum 

Görlitz beschafft. Das GBOL-Myriapoda Team Deutschland umfasst also Wissenschaftler der Naturkundemuse-

en München und Bonn als Koordinatoren, des Naturkundemuseums Görlitz als Kooperationspartner, sowie 

dreier Hobbyforscher, welche schon seit langen Jahren professionell an deutschen Vielfüßern arbeiten.  

 

Insgesamt konnten bislang 95% der in Deutschland vorkommenden Hundert- und Tausendfüßerarten für das 

GBOL-Projekt gesammelt werden. Fehlende Arten umfassen die schwer bestimmbaren Pauropoda und 

Symphyla, sowie nur von wenigen Funden überhaupt bekannte Arten. Eine besondere Schwierigkeit stellt zur 

Zeit die Sequenzierung der artenreichen Tausendfüßern (Diplopoda) dar. Hier ist nach wie vor noch Pionierar-

beit zu leisten, da bei einigen Gruppen die Standardprimer für COI nicht greifen und auch noch keine Ver-

gleichssequenzen auf Genbank oder BOLD vorliegen. Die Verwendung eines speziellen degenerierten Primers 

führte im Jahr 2014 in manchen Fällen zu sehr guten Sequenzierungsergebnissen. Dennoch fehlen bislang 

Sequenzen von etwa 10-15% der Arten, obwohl Gewebeproben vorliegen. Insgesamt wurden in Bonn Mehr 

als 1.700 Gewebeproben bearbeitet, woraus etwa 930 Sequenzen von hoher Qualität gewonnen werden 

konnten.  

 

Ein erster Blick in den generierten Verwandtschaftsbaum und auf die genetischen Distanzen zeigt große gene-

tische Unterschiede zwischen den meisten Arten. Bei wenigen Arten gibt es Anzeichen auf tiefe genetische 

Splits >10 % innerhalb einiger Arten, welches auf versteckte, sogenannte kryptische Artenvielfalt hindeuten 

könnte. Hier müssen neben den Barcodes noch weitere Merkmale berücksichtigt werden. Weiterhin sollen von 

diesen Arten gezielt weitere Proben gesammelt werden. Seltener, nur in der Hundertfüßergruppe der Steinläu-

fer (Lithobiida) vorhanden, ist das "Durcheinander" mehrerer Arten, d.h. diese Arten lassen sich anhand des 

genetischen Fingerabdruckes nicht voneinander trennen, bzw. sind nicht monophyletisch sondern tauchen 2, 3 

oder gar mehrmals an unterschiedlichen Stellen im Verwandtschaftsbaum auf. Alle fragwürdigen Exemplare 
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wurden mittlerweile durch namhafte Experten nachbestimmt. Hier arbeiten wir zurzeit an einer Veröffentli-

chung, allerdings fehlen uns noch die COI-Sequenzen von vier, nur im Alpenraum vorkommender Arten, die 

jedoch bereits als Gewebeproben in München vorliegen. Veröffentlichungen sind zahlreiche geplant, bereits in 

Zookeys eingereicht und akzeptiert ist der folgende Artikel: 

 

WESENER, T., VOIGTLÄNDER, K., DECKER, P., OEYEN, JP., SPELDA, J., LINDNER, N. 2015. First results of the 

German Barcode of Life (GBOL) - Myriapoda project: Cryptic lineages in German Stenotaenia linearis (Koch, 

1835) (Chilopoda, Geophilomorpha). Zookeys. 

 

 
Ein bislang unbekannter Steinläufer der Gattung Lithobius wurde im Rahmen des Bioblitz im Müritz Nationalpark gefun-
den. Bisher lässt sich das Tier weder morphologisch noch molekular einer Art zuordnen.  
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GBOL 1.5 DIVERSE ARTHROPODA - ARACHNIDA 

Dr. Hubert Höfer (SMNK); Dr. Joachim Holstein (SMNS); Dr. Jonas Astrin (ZFMK); Dr. Jörg Spelda (ZSM) 

 

Für die Webspinnen und Weberknechte wird derzeit als gemeinsames Unterfangen der vier Institute Staatliches 

Museum für Naturkunde Karlsruhe, Staatliches Museum für Naturkunde Stuttgart, Zoologisches Forschungs-

museum Alexander Koenig und Zoologische Staatssammlung München ein umfangreiches Barcode-Release 

der GBOL- und Barcoding-Fauna-Bavarica-Daten vorbereitet. Die langwierige Phase der Datenvalidierung mit 

zahlreichen morphologischen Nachdeterminierungen des Materials wird Ende März 2015 abgeschlossen, so 

dass die finalen Analysen folgen können. 

 

Von den 1.050 gelisteten Spinnenarten (realistisch auffindbar vermutlich eher gegen 900 Arten) und etwa 50 

Weberknechtarten liegen in den vier Instituten validierte Barcodes für 610 Arten in knapp 3.600 individuellen 

Proben vor. Die Taxonomie der Pseudoskorpione hat sich als noch zu anpassungsbedürftig herausgestellt, so 

dass diese schwierige Gruppe in einer separaten Arbeit behandelt werden muss. Erste Analysen des Datensat-

zes ergeben eine hohe Übereinstimmung der molekularen Ergebnisse mit morphologischen Artgrenzen. Auf-

fällige Ausnahmen beinhalten sogenannte taxonomische 'Lumps', also Fälle, in denen zwei (oder mehr) valide 

Arten in einem genetischen Distanz-Cluster zusammenfallen, ebenso wie 'Splits', bei denen Individuen einer 

Art voneinander durch so große genetische Distanzen getrennt sind, wie sie normalerweise zwischen Individu-

en unterschiedlicher Arten anzutreffen sind. 

 

Als Lumps stellten sich bislang heraus: Alopecosa cuneata / pulverulenta / trabalis, Enoplognatha latimana / 

ovata, Hypomma bituberculatum / (cornutum /) fulvum, Palludiphantes montanus / pallidus, Pardosa lugubris / 

saltans (s. Bilder: links P. lugubris, rechts P. saltans – am Artstatus von P. saltans bestehen auch aus morpholo-

gischer Sicht Zweifel), Pardosa prativaga / riparia, Tapinocyba affinis / pallens, Tibellus maritimus / oblongus, 

Walckenaeria alticeps / antica, Xysticus audax / cristatus.  
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Abbildung links Pardosa lugubris, rechts P. saltans. Die beiden Arten sind anhand ihres DNA Barcodes nicht eindeutig zu 
unterscheiden, aber auch die morphologischen Merkmale deuten auf die Notwendigkeit einer taxonomischen Revision hin.  

 

Auffällig tiefe Splits weisen folgende Arten auf: Asagena phalerata, Dictyna arundinacea, Diplocephalus 

latifrons, Eresus kollari, Euophrys frontalis, Hahnia nava, Haplodrassus signifer, Lacinius dentiger, Lacinius 

ephippiatus, Mangora acalypha (s. Bild), Micaria pulicaria, Mitopus morio, Nigma walckenaeri, Pardosa 

hortensis, Phalangium opilio, Rilaena triangularis, Steatoda albomaculata, Tetragnatha extensa, Tmarus piger. 

 

 

Die Streifenkreuzspinne Mangora acalypha ist eine weitverbreitete Art, die eine ausgeprägte räumliche populationsgeneti-
sche Struktur aufweist.  

 

Im Datensatz enthalten sind auch mehrere Erstnachweise für Spinnenarten in Deutschland, wie der erste und 

damit bisher westlichste Fund der Zitterspinne Pholcus alticeps (s. Bild), sowie der erste Fund der Springspinne 

Sibianor larae für Baden-Württemberg. Bisher wurden diese Arten vermutlich übersehen, oder einer falschen 

Art zugeordnet. Für die Beurteilung zum Beispiel der Auswirkungen des Klimawandels auf sich ändernde Ar-

tengemeinschaften könnten sie in Zukunft aber wichtige Anhaltspunkte geben.  

 



 

 

w w w . Z F M K . d e  

A R T E N V I E L F A L T   

E R F O R S C H E N  U N D  

E R K L Ä R E N  

S e i t e  3 3  /  3 0 . 0 3 . 2 0 1 5  

 

Die Zitterspinne Pholcus alticeps war bisher nur aus der östlichen Paläarktis (Polen, Russland, Iran) bekannt, ihr Erstnach-
weis in Deutschland über DNA Barcoding ist nur ein Beispiel für zahlreiche neu-dokumentierte Arten durch GBOL. 

 

GBOL 1.6 VERTEBRATA - AVES 

Dr. Till Töpfer (ZFMK) 
 
Bisher liegen für den Vogelteil des Projektes 634 Gewebeproben von insgesamt 144 Arten vor. Damit sind 

etwa 60 Prozent aller deutschen Brutvögel mit mindestens einer Probe vertreten, viele Arten allerdings mit 

beträchtlich höherer Probenzahl. Hinsichtlich ihrer geographischen Herkunft stammen die meisten Beleg-

exemplare aus Nordrhein-Westfalen, Thüringen und Sachsen. 

 

Die molekulare Identifikation der bislang untersuchten Vogelarten mit Hilfe der COI-Sequenzen hat sich gut 

bewährt. Die vorliegenden Daten ermöglichen eine exakte Zuordnung der Sequenzabschnitte, auch von im 

Freiland mitunter schwierig zu unterscheidenden Arten wie beispielsweise von Fitis- und Weidenlaubsänger 

Phylloscopus trochilus und P. collybita. Die gute molekulare Identifizierbarkeit unterstreicht die Nützlichkeit 

umfangreicher COI-Referenzbibliotheken für weiterführende Populationsstudien oder angewandte Nutzungen. 
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COI-Dendrogramm der Spechte (Picidae). Von den neun in Deutschland regelmäßig vorkommenden Spechtarten sind der-
zeit sechs mit mindestens zwei Proben vertreten. Bei dem rechts abgebildeten Balgpräparat eines weiblichen Grünspechts 
Picus viridis handelt es sich um das Belegexemplar (ZFMK_ORN 2012.25) für die im Baum ganz unten zu findende COI-
Sequenz. 

 

Die derzeit geographisch noch unausgewogene Verteilung ist einerseits auf die bislang unterrepräsentierten 

typischen Vogelgruppen der Küstenregionen und des Alpenraumes zurückzuführen; hängt andererseits aber 

auch mit dem verhältnismäßig hohen Beschaffungsaufwand von mit Belegexemplaren verifizierten Proben von 

nur regional oder lokal häufigen Vogelarten zusammen, die immerhin 95 der 244 deutschen Brutvogelarten 

ausmachen. Diesen Arten wird im Rahmen der aktuellen Arbeiten besondere Beachtung geschenkt. 

 

Dass sich die bisher gepflegte gute Zusammenarbeit mit anderen wissenschaftlichen Sammlungen dafür sehr 

bewährt, zeigt die umfangreiche Bereitstellung von Präparate-referenzierten Proben aus dem Naturkundemu-

seum Erfurt, den Senckenberg Naturhistorischen Sammlungen Dresden, dem Museum Heineanum Halberstadt 

und der Universität Mainz. Diese erfreuliche kollegiale Zusammenarbeit hat sich als sehr zielführend erwiesen 

und wird weiter ausgebaut. 
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GBOL 1.6 VERTEBRATA - PISCES 

Dr. Matthias Geiger (ZFMK) 

 

Im Jahr 2014 konnte durch die Zusammenarbeit mit Kollegen aus GBOL2 (ZSM) und dem assoziierten Nordsee 

Barcoding Projekt (DZMB) die Arbeit an einer gemeinsamen Publikation über die deutsche Süßwasser Fischfau-

na abgeschlossen werden. In der Zeitschrift 'Molecular Ecology Resources' (Impact Factor 5,626) erschien dazu 

im September 2014 der Artikel:  

 

KNEBELSBERGER, T., DUNZ, A.R., NEUMANN, D., GEIGER, M.F. (2014) Molecular Diversity of Germany's 

Freshwater Fishes and Lampreys assessed by DNA barcoding. Molecular Ecology Resources, online in advance 

of print. doi: 10.1111/1755-0998.12322. 

 

Dazu wurden Daten zu den Süßwasserfischen Bayerns aus dem Münchner BFB Projekt mit weiteren Individuen 

aus dem GBOL Projekt ergänzt, um die in Deutschland vorkommende Artenvielfalt von Süßwasserfischen und 

Neunaugen möglichst zu komplettieren. Ein Fokus war dabei das Erreichen eines geographisch ausgewogenen 

Probenschemas, da die BFB Proben bisher nur aus Bayern stammten und somit größtenteils aus dem Donau-

einzug kamen. Komplettiert werden konnte die Materialgrundlage durch umfangreiche Aufsammlungen von 

Berufsfischern (Elbe, Gorleben), von Fischereibiologen (Weser, Oder), und durch regelmäßige 

Monitoringanwendungen (AKW Philipsburg, Rhein), aber auch durch Material aus der Anwendungstudie 

GBOL 1.7 (Sieg).  

Die Auswertung der Barcodedaten deutscher Fische zeigt, dass innerhalb von mindestens vier Arten eine sehr 

hohe, geographisch strukturierte genetische Diversität in Deutschland vorhanden ist (Bachschmerle, Barbatula 

barbatula; Elritze, Phoxinus phoxinus; Moderlieschen, Leucaspius delineatus; Aitl, Squalius cephalus), was auf 

das Vorhandensein von unterschiedlichen glazialen Refugien schließen lässt. Das Phänomen belegt typische 

Fälle von "kryptischer Diversität", wobei die einzelnen Populationen morphologisch unauffällig sind, aber evo-

lutiv längere Zeit getrennt gewesen sein müssen. Das andere Extrem stellen Renken und Maränen dar (Core-

gonus spp.), ein postglazial entstandener Artenkomplex, innerhalb dessen sich die Arten kaum in ihrem DNA-

Barcode unterscheiden. Diese Fälle werden im Licht der Grenzen eines rein mitochondrialen Ein-Marker Sys-

tems diskutiert. Mögliche Implikationen dieser Befunde wurden objektiv präsentiert, und auch im Kontext der 

Roten Liste diskutiert, zu welcher wir ebenfalls einen eigenen Diskussionspunkt in der Arbeit integriert haben. 

Um in Zukunft die genetische Vielfalt und Integrität erhalten zu können, sollten sicherlich Besatzmaßnahmen 

überdacht und weitere Populationen untersucht werden. DNA Barcoding und unsere gut referenzierte Daten-

bank liefert hierzu einen wertvollen Beitrag. Technisch wird es in Zukunft möglich sein anhand von Wasserpro-
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ben auf das vorhandene Artenspektrum zu schließen (eDNA & metabarcoding), hierzu liefern unsere referen-

zierten DNA Barcodes ebenfalls eine unabdingbare Grundlage.  
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Baumdarstellung der genetischen Distanzen von 92 Fisch- und Neunaugenarten. Grau hinterlegt: Arten die besonders nah 
miteinander verwandt sind (‚BIN-sharing‘); schwarze Kästen: Arten mit sehr hoher genetischer Variabilität. 



 

 

w w w . Z F M K . d e  

A R T E N V I E L F A L T   

E R F O R S C H E N  U N D  

E R K L Ä R E N  

S e i t e  3 8  /  3 0 . 0 3 . 2 0 1 5  

GBOL 1.6 VERTEBRATA – MAMMALIA (MONITORING DER KLEINSÄUGER IM NATIONALPARK EIFEL) 
 
Dr. Jan Decher (ZFMK), Dr. Andreas Pardey (Nationalpark Eifel), Janine Schmidt (ZFMK, Masterarbeit)  

 

Im Frühjahr 2014 suchte der NP Eifel nach einem Partner für die Durchführung eine Kleinsäugerstudie, wobei 

erstmals das Artenspektrum in ausgewählten, für den Nationalpark Eifel repräsentativen Habitattypen erfasst 

werden sollte. Ein Ziel war dabei die Etablierung einer standardisierten Fang-Methodik mit Lebendfallen, wel-

che Daten zum Vorkommen und zur relativen Häufigkeit der Arten liefert. Diese Methodik wird Grundlage für 

ein langfristiges, naturschonendes Monitoring im Nationalpark Eifel. Das GBOL Projekt wurde dabei als Partner 

einbezogen, um einerseits die Referenzdatenbank mit aus NRW bisher fehlenden Kleinsäuger-Belegen auszu-

bauen, zum anderen aber auch, um die teilweise schwierige Artbestimmung im Feld gerade bei Jungtieren 

einer Überprüfung zu unterziehen. Mittels standardisierter Vorlagen wurden zusätzlich Daten zu den Mikroha-

bitaten der Fangstellen aufgenommen und ausgewertet. Die Habitatqualität (z.B. Begleitfauna/Schlüsselarten, 

Nahrungsgrundlagen /-konkurrenten, abiotische Strukturelemente) und die Nutzung dieser Habitate sollen im 

Zusammenhang mit der ermittelten Kleinsäugerfauna klassifiziert und beurteilt werden. Alle erhobenen Daten 

werden im Rahmen einer Masterarbeit von Frau Janine Schmidt (B. Sc.) im Sommer 2015 als Bericht für den 

Nationalpark Eifel und als Publikation vorgestellt. Durch diese erstmalige, wissenschaftlich begleitete Erfassung 

der im Nationalpark vorkommenden Kleinsäugerarten wurde die derzeitige Verteilung der Arten in repräsenta-

tiven Habitaten aufgezeigt.  

 

Im Sommer und Frühherbst 2014 wurden dazu auf der zum Nationalpark Eifel gehörenden Dreiborner Hoch-

fläche (ehemals Truppenübungsplatz Vogelsang) zehn verschiedene Untersuchungsflächen mit fünf verschie-

denen Habitattypen für je 3 Tage beprobt. Insgesamt wurden pro Fläche zwei Fallenlinien mit jeweils 170 Leb-

endfallen eingesetzt. Zu jedem gefangenen Individuum wurden biometrische Daten aufgenommen. Wenn 

möglich wurden die Tiere auf Ektoparasiten untersucht, welche abgesammelt und in 99,8% Ethanol konser-

viert wurden und im Rahmen von GBOL weiter bearbeitet werden. Danach wurden die Tiere am Fangort wie-

der frei gelassen.  
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Verschiedene Typen von Lebendfallen (Sherman und Drahtgitterfallen) sowie Eimerfallen fanden Verwendung. Die Fallen-
kontrolle erfolgte zweimal täglich, morgens und mittags, bis zum Abend blieben die Fallen geschlossen und wurden dann 
für die Nacht neu beködert.  

 

Eine vorläufige Bestimmung der gefangenen Tiere erfolgte im Feld. Aufgrund des vermuteten Vorhandenseins 

mindestens dreier kryptischer Kleinsäugergruppen im Untersuchungsgebiet (Apodemus flavicollis & A. 

sylvaticus; Microtus agrestis & M. arvalis; Sorex aranaeus & S. coronatus) wurden von den Individuen dieser 

Gattungen im Feld Haarwurzelproben genommen. Diese wurden im Museum Koenig im Rahmen von GBOL 

DNA-Barcoding Routinen einer Art zugeordnet. Dadurch konnten auch die im Feld nicht unterscheidbaren 

(kryptischen) Arten anhand ihrer COI Sequenz klar differenziert werden. Insgesamt wurden 153 Kleinsäuger-

proben, teils über Haarwurzelproben, teils durch Totfänge, im Museum Koenig durch GBOL untersucht.  
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A: Apodemus flavicollis B: Apodemus sylvaticus; C: Microtus arvalis D: Microtus agrestis. Die Bestimmung der beiden 
Apodemus sowie Microtus Arten erweist sich im Feld besonders bei Jungtieren als problematisch, da beide Arten der Gat-
tungen morphologisch große Ähnlichkeiten aufweisen, und ein syntopes Vorkommen bestehen kann.  

 

Bei 43 Individuen der Gattung Apodemus, 16 Individuen der Gattung Microtus, sowie 34 Individuen der Gat-

tung Sorex wurde die Vorbestimmung im Feld durch DNA-Barcoding im Labor nachkontrolliert, wodurch es 

möglich war, 100% der Individuen in dieser Studie bis auf Artniveau zu bestimmen. Speziell die beiden Sorex 

Arten konnten im Feld nicht bestimmt werden, wurden aber über den DNA Barcode eindeutig identifiziert.  

Die im Jahr 2014 erfassten Daten geben einen Anhaltspunkt des Kleinsäugerartenspektrums auf der Dreibor-

ner Hochfläche, können aber noch nicht das tatsächliche Gesamtartenspektrum wiedergeben, da eine voll-

ständige Erfassung der Kleinsäugerdiversität inklusive der seltensten Arten oft erst über mehrere Jahre hinweg 

möglich ist. Die Untersuchungen sollen in den Folgejahren durch die in dieser Studie ausgearbeiteten Metho-

den fortgeführt und erweitert werden. 
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GBOL 1.6 VERTEBRATA - AMPHIBIA / REPTILIA 

Team GBOL1 & GBOL2 

Im Rahmen einer Kooperation mit Kollegen der Zoologischen Staatssammlung München (GBOL2 & BFB) konn-

te 2014 die erste umfassende DNA Barcoding Studie zur deutschen Herpetofauna fertiggestellt werden und 

befindet sich unter Begutachtung in ‘Molecular Ecology Resources‘. Alle derzeit als nativ in Deutschland ge-

führten Amphibien (20 Arten) und Reptilien (13 Arten), sowie weitere, potentiell eingeschleppte Arten wurden 

in die Analysen aufgenommen. Insgesamt wurden von 248 Tieren DNA Barcodes gewonnen; die meisten Indi-

viduen gehören dabei Arten an, die in Deutschland und auf europäischer Ebene streng geschützt sind.  

Im Gegensatz zu vielen Wirbellosengruppen, aber auch zu den oben gezeigten Fischen, können fast 100% der 

Arten eindeutig anhand ihres DNA Barcodes bestimmt werden. Es kam nur in einem Fall zu sog. BIN-sharing, 

bei dem sehr nahverwandte Arten den gleichen, oder sehr ähnlichen Haplotypen tragen. Neben der zuverlässi-

gen Artbestimmung aller Lebensstadien erlaubt die Datenbasis nun die Detektion von allochthonen Linien und 

ein Monitoring von Genfluss, und bildet die Basis für zukünftige, nicht-invasive Umweltstudien über Metabar-

coding.  

 
Aus: Hawlitschek O., Morinière, J., Franzen, M., Dunz, A., Rödder, D., Glaw, F., Haszprunar, G. – DNA barcoding of reptiles 
and amphibians from Germany (submitted to Molecular Ecology Resources). 
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Arten mit hoher, innerartlichen genetischen Variation: A Natrix natrix; B Vipera berus; C Emys orbicularis ist nah verwandt 
mit E. trinacris, beide Arten teilen sich eine BIN Nummer; D Pelobates fuscus (1 BIN); E Lissotriton vulgaris Populationen im 
Norden lassen sich deutlich von denen im Süden der Donau unterscheiden; F Die Unterart Salamandra salamandra terrestris 
ist distinkt von der nominal Form, beide Unterarten teilen sich aber einen BIN. 
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4.3 GBOL 2 - Fauna in SO-Deutschland (ZSM, Taxonkoordinator Jérôme Morinière) 

 

Im ursprünglichen GBOL Antrag wurden 9.820 Arten und 64.540 Individuen als Ziel für die gesamte Projekt-

dauer in GBOL2 anvisiert. Seit Projektbeginn wurden bereits 14.173 Arten, das sind 144% der geplanten Ar-

ten und 81.854 Individuen (127%, inklusive Material aus den Anwendungsstudien) an Probenmaterial zu-

sammentragen. Für 11.051 Arten (112% des Ziels, inklusive Material aus den Anwendungsstudien) von 

56.949 Individuen (88% des Ziels) konnten bereits erfolgreich DNA Barcodes generiert werden. Im Projektjahr 

2015 wird daher der Fokus auf den praxisorientierten Anwendungsprojekten (und damit auf der Vorbereitung 

eines möglichen Folgeprojektes) liegen, sowie auf der Komplettierung des regionalen Abdeckungsgrades in-

nerhalb Deutschlands. Für die regionale Abdeckung waren als Ziel sieben Individuen pro Art aus möglichst 

sieben verschiedenen Bundesländern angestrebt, derzeit beträgt das Verhältnis durchschnittlich 5,1 DNA Bar-

codes pro Art. 

Organismengruppe 
Verfügbare 

Individuen Arten 
Porifera 0 0 
Cnidaria 10 2 
Acoelomorpha 0 0 
Plathelminthes 50 20 
Gnathifera 0 0 
Nemertini 0 0 
Mollusca 700 145 
Clitellata 69 17 
Entognatha 183 14 
Archaeognatha 2 1 
Zygentomorpha 6 2 
EPTO 2033 407 
Orthoptera 659 59 
Dermaptera 35 15 
Dictyoptera 31 7 
Hymenoptera 16564 2287 
Bryozoa 1 1 
Coleoptera 15589 3557 
Crustacea 47 9 
Myriapoda 401 168 
Lepidoptera 10200 2800 
APP Waldmanagement

1
 29490 2600 

APP Öko- und Klimamonitoring
2
 5000 2000 

APP Krankheitsüberträger 784 62 

Total:  81,854 14,173 

Links: Probenstatistik GBOL2 (ZSM)  

Eingegangenes und bestimmtes Proben-

material für die Barcoding-Pipeline 

(Stand:10.02.2015).  

 
1
Inklusive Proben des Global Malaise Trap 

Project BW (GMTP), siehe APP1 

 
2
Inklusive Proben des Global Malaise Trap 

Project Nebelhorn (GMTP), siehe APP2 
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Mehrere Tausend weiterer Individuen (mehrere Hundert Arten) liegen bereit zur Bearbeitung in Kühlkammern 

und werden nach Möglichkeit ebenfalls in der Projekt-Restlaufzeit noch bearbeitet. Im Oktober 2014 wurde 

Frau Athena Wai Lam eingestellt (TVL8, 50%), um bei der Probenvorbereitung, der Einarbeitung von Studen-

ten und der Laborarbeit zu helfen. Seit Projektbeginn werden pro Monat im Schnitt rund acht studentische 

Hilfskräfte in geringfügigen Beschäftigungsverhältnissen angestellt, um bei der Realisierung der Probenvorbe-

reitung (Fotografie der Voucher-Exemplare, „Leg-Picking“, Erstellung und Pflege der Datenbanklisten) sowie 

der Sortierung von Malaisefallenproben zu helfen. 2014 waren insgesamt 18 studentische Hilfskräfte einge-

stellt. Seit Januar 2014 ist zudem Frau M.Sc. Katrin Koller (TVL13-50%) angestellt, um bei der Erarbeitung der 

Molluskenproben zu helfen, sowie fehlgeschlagene Proben im Labor der ZSM nachzusequenzieren. Alle taxo-

nomischen Informationen mit Bildern jeder einzelnen Art sowie den Metadaten (Fundort, Datum und Sammler) 

werden direkt in das BOLD-System (Barcode of Life Data Systems – www.boldsystems.org) eingespeist. In der 

Kampagne ‚Fauna of Germany‘ zur Verwaltung und Auswertung der Barcodes können alle am Projekt beteilig-

ten Benutzer sowie externe Interessenten Daten einsehen, und auswerten. Die Anbindung der Daten aus BOLD 

an das Datenbanksystem Diversity Workbench hat nach wie vor höchste Priorität um alle GBOL Daten gemein-

sam auf dem GBOL Portal darstellen zu können. Hierzu gab es erneut Gespräche mit Sujeevan Ratnasingham 

(BOLD) und Peter Grobe (ZFMK) um endgültig die Details zu klären und die Datenflüsse zu realisieren.  

 

Organismengruppe   
Verfügbare Barcodes 

Individuen Arten 
Porifera 0 0 
Cnidaria 8 2 
Acoelomorpha 0 0 
Plathelminthes 29 6 
Gnathifera 0 0 
Nemertini 0 0 
Mollusca 216 43 
Clitellata 45 13 
Entognatha 183 14 
Archaeognatha 2 1 
Zygentomorpha 4 2 
EPTO 1306 294

4
 

Orthoptera 446 55 
Dermaptera 35 10 
Dictyoptera 17 7 
Hymenoptera 10818 2733 
Bryozoa 0 0 
Coleoptera 10249 2920 
Crustacea 26 4 
Myriapoda 144 85 
Lepidoptera 7845 2273

3
 

APP Bayerischer Wald 25240
1
 2570

2
 

APP Parasiten 336 19 

Total:  56,949 11,051
(5)

 

 

Links: Barcodestatistik GBOL2 (ZSM)  

Gebarcodetes Probenmaterial 

(Stand:10.02.2015) 

(1) Einzelstrangsequenzierungen aus dem 
Malaisefallen-Projekt APP Bayerischer Wald (GBOL 2.8) 
– Erstellung einer DNA Datenbank für Wald- und 
Forstschädlinge durch Massensequenzierungen von 
Malaisefallenproben aus dem Bayrischen Wald. 

(2) Artenzahl ermittelt über das BIN-System der BOLD 
Datenbank, derzeit 1.140 dieser Arten mit wissen-
schaftlich-zoologischem Artnamen. 

(3) Die Zahl von 2645 gebarcodeten Lepidoptera taxa 
(Zwischenbericht 2013) beinhaltete subspecifische 
Taxa, zusätzliche BINs (kryptische Diversität) und einige 
wenige Projektüberlappungen. Bis Mitte 2015 werden 
im Rahmen von GBOL 2600 deutsche Arten 
gebarcodet sein. Anfang 2015 waren 3313 von 3748 
deutschen Lepidopteren (88.4%) gebarcodet, wenn 
auch die Daten aus dem BFB Projekt einbezogen 
werden. 

(4) In Ephemeroptera und Trichoptera ist die Artenab-
deckung nahezu komplett, wenn auch die Daten aus 
dem BFB Projekt einbezogen werden. 

(5) Die Gesamtartenzahl beträgt derzeit 9,918 Arten 
(101%), wenn man die im APP Bayerischer Wald nur 
zur BIN identifizierten (und noch nicht mit einem 
wissenschaftlichen Artnamen belegten) Arten abzieht. 
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Datenauswertung GBOL 2 – Medienecho auf ausgewählte Ereignisse 2014 

 

GBOL 2.4 COLEOPTERA - Barcoding auf Erfolgskurs – Münchner Forscher sequenzieren fast 16.000 Käfer 

Forscher der Zoologischen Staatsammlung München (ZSM) haben einen weiteren Meilenstein im internationa-

len "DNA Barcoding" erreicht. Sie konnten als großen Erfolg die erste umfassende genetische Bearbeitung der 

deutschen Käferarten feiern (Molecular Ecology Resources: Impact Factor 5.63). 

 

Link zum Artikel : http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/1755-0998.12354/full 

 

In diesem Projekt werden DNA-Sequenzen erfasst, mit denen die Tiere bis zur Art bestimmt werden können. 

Die Gensequenzen der untersuchten Arten liegen nun in einer öffentlich zugänglichen Gendatenbank vor und 

können von Forschern weltweit für ihre Projekte genutzt werden. Dafür werteten die Münchner in fünfjähriger 

Arbeit fast 16.000 Einzelindividuen aus, die zu 3514 Arten gehören. Damit erstellten sie die weltweit größte 

Datenbank für Käfer-Barcodes und erfassten rund 53 Prozent der 6630 deutschen Käferarten.  

Die Forscher veröffentlichten ihre Ergebnisse in der weltweit sehr wichtigen Fachzeitschrift Molecular Ecology 

Resources. Gerhard Haszprunar, Direktor der Zoologischen Staatsammlung, freut sich besonders darüber, dass 

damit die besondere Bedeutung des Barcoding innerhalb der Biowissenschaften gezeigt werden kann. Die 

Zoologische Staatsammlung beherbergt rund 25 Millionen zoologische Objekte und gehört, als Teil der Staatli-

chen Naturwissenschaftlichen Sammlungen Bayerns weltweit zu den größten naturkundlichen Sammlungen.  
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Ist die Verwandtschaft zahlreich, wird es schnell schwer, die Übersicht zu behalten. So auch bei über 3.500 Käferarten, die 
in Deutschland vorkommen. Jeder der winzig kleinen schwarzen Äste in der Abbildung steht für eine Art. Mit der Barco-
ding-Datenbank sind Forscher nun in der Lage, jedem Käfer schnell und eindeutig seinen Platz in der Ordnung zuzuweisen. 
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Links: Der Sumpf-Laufkäfer (Elaphrus ullrichi) ist in Bayern heute vom Aussterben bedroht. Er kommt zum Beispiel noch am 
Oberlauf der Isar vor. – Rechts: Der behaarte Kurzflügler (Emus hirtus) geht einer sehr speziellen Lebensweise nach: Als 
Larve wie auch als erwachsenes Tier jagt er Fliegen und andere Käfer, die sich ihrerseits von Rinder- und Pferdedung ernäh-
ren. Man findet ihn von April bis August auf Weiden. 

 

Käfer sind die artenreichste Insektenordnung weltweit und kommen in nahezu allen Ökosystemen vor. Viele 

Käferarten besitzen eine große wirtschaftliche Bedeutung in der Land- und Forstwirtschaft oder in anderen 

Bereichen. Unter Ihnen befinden sich zahlreiche Nützlinge wie die Marienkäfer oder der Puppenräuber, aber 

auch gefürchtete Schädlinge wie Rapsglanzkäfer, Maikäfer oder Kartoffelkäfer. Das Barcoding wird die Identi-

fizierung von Käferarten in ökologischen Forschungsprojekten oder bei der Untersuchung von Schädlingen 

deutlich erleichtern. Viele Käferarten sind zudem in Deutschland derzeit stark bedroht und stehen auf der Ro-

ten Liste gefährdeter Tierarten.  

Die Münchener Forscher erzielten mit dem Barcoding auch eine Reihe höchst bemerkenswerter wissenschaftli-

cher Ergebnisse. Weil die Forscher erstmalig die Möglichkeit hatten, bedeutende Anteile einer kompletten 

Landesfauna flächendeckend zu untersuchen, erhielten sie wertvolle Einblicke in die Artzugehörigkeit und die 

Verwandtschaftsverhältnisse der Käfer. Bei fast 100 untersuchten Arten besteht der Verdacht, dass sich darun-

ter neue Arten oder andere ungeklärte Phänomene verbergen.  
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GBOL 2.4 COLEOPTERA - Der kleinste Käfer Europas nun auch genetisch erfasst 

Die kleinste Käferart Europas ist der weniger als einen halben Millimeter messende Zwergkäfer oder 

Federflügler mit dem wissenschaftlichen Namen Baranowskiella ehnstromi. Forschern der Zoologischen Staat-

sammlung München gelang es, in wahrer Detektivarbeit mehrere Exemplare des Käfers zu finden. Im Labor 

konnten sie erstmals seinen Gen-Code entschlüsseln und im Internet als sogenannten DNA-Barcode für alle 

Wissenschaftler weltweit kostenlos verfügbar machen.  

Der Erstnachweis der Art für Bayern gelang dem erfahrenen Käferforscher Franz Wachtel. In einem Weidenur-

wald in den Isarauen südlich des Georgensteins spürte er den Käfer auf, indem er Baumpilze einsammelte und 

diese dann im Labor austrocknen ließ. Die Käfer sammelten sich in einer darunter befindlichen Schale.  

 
Die kleinste Käferart Europas ist der Federflügler, mit wissenschaftlichen Namen Baranowskiella ehnstromi.  
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GBOL 2.5 HYMENOPTERA - 560 Bienenarten genetisch erfasst – Großer Erfolg im DNA-Barcoding-Projekt 

Am 15. Januar 2015 veröffentlichten Wissenschaftler der ZSM die Ergebnisse ihrer mehr als fünfjährigen For-

schungen über die Genetik deutscher Wildbienen, welche in 2014 in einer Publikation zusammengetragen 

wurden (Molecular Ecology Resources: Impact Factor 5.63). Insgesamt konnten sie dabei 503 der 571 deut-

schen Wildbienenarten sowie weitere 58 Arten benachbarter Länder genetisch analysieren und in einer zentra-

len Gendatenbank erfassen. Dabei werteten sie mehr als 4000 Individuen aus. Dies ist die weltweit erste um-

fassende genetische Katalogisierung eines Landes dieser für die Bestäubung von Kulturpflanzen so wichtigen 

Insektengruppe.  

 

Die Sandbiene Andrena florea ist auf Zaunrüben als alleinige Pollenquelle spezialisiert. Hier ist ein schlafendes Weibchen in 
einer Zaunrüben-Blüte abgebildet. Foto: Christoph Künast. 
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Wildbienen spielen eine bedeutende Rolle bei der Bestäubung von Wild- und Kulturpflanzen. Sie besitzen da-

mit eine zentrale Rolle für die Biodiversität und sichern gleichzeitig die Erträge zahlreicher Kulturpflanzen. Vor 

allem im Obst- und Beerenanbau werden Wildbienen bereits gezielt gezüchtet und zur Bestäubung eingesetzt. 

Zudem setzen Ökologen Wildbienen vielfach beim Monitoring für Zwecke des Naturschutzes und der Land-

schaftsplanung ein. Ihr Einsatz wird mit genetischen Methoden künftig deutlich erleichtert. Die Bestände von 

vielen Wildbienenarten sind derzeit in Deutschland stark bedroht, zahlreiche Arten stehen auf der Roten Liste 

bedrohter Tierarten.  

 

Die Männchen der Pelzbiene Anthophora plumipes treten im Frühjahr auf. Sie sind leicht an den langen Fransen der Mit-

telbeine zu erkennen. Foto: Christoph Künast. 

 

Bei 56 Arten konnte eine unerwartet hohe genetische Variabilität festgestellt werden. Das könnte einen Hin-

weis auf neue, noch unbekannte Arten geben, die sich bisher unter den bekannten Arten versteckt hatten. In 

den kommenden Jahren ist es Aufgabe des Projektes, diesen Fällen nachzugehen und sie zu klären.  
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4.4 GBOL 3 - Fauna und Fungi in SW-Deutschland (SMNS, SMNK, JKI), Taxonkoordinatoren Carlos Monje 

(SMNS), Markus Scholler (SMNK) 

 

In den Monaten zwischen Mai und Dezember 2014 standen bei GBOL3 die Sortierung, die Vorbestimmung 

der Organismen, die morphologische Bestimmung von Individuen der Familien Pteromalidae und 

Trichogrammatidae, die Erzeugung von Barcodes, der Aufbau der Beleg- und DNA-Sammlung und die Bilddo-

kumentation im Vordergrund. Zusätzliches Material für die Barcoding-Pipeline konnte im Jahr 2014 hauptsäch-

lich durch den Einsatz von Malaise-Fallen in weiteren Standorten Baden-Württembergs sowie in Berlin-

Brandenburg und Mecklenburg-Vorpommern gesammelt werden. Sammelreisen fanden zusätzlich in Hessen, 

im Saarland und in Sachsen-Anhalt statt. Beprobte Gebiete bis Dezember 2014 (rot = manuelle Kescherfänge; 

grün = Malaisefallen, blau = Lufteklektoren):  
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Material Chalcidoidea 

Bis Dezember 2014 standen insgesamt 74.610 Erzwespen für die Barcoding-Pipeline zur Verfügung, die bereits 

bis zur Familienebene vorsortiert wurden. Hiervon betrug die Anzahl der Pteromalidae 22.911 Individuen. Die 

Trichogrammatidae bildeten den zweiten Schwerpunkt (insgesamt 1.871 Individuen) aber auch Exemplare der 

Familien Chalcididae, Eucharitidae, Eupelmidae, Eurytomidae, Leucospidae, Signiphoridae, Tetracampidae und 

Torymidae wurden weiterhin gebarcodet soweit sie verfügbar waren. Durch den verstärkten Einsatz von Malai-

se-Fallen (insgesamt 26, zum großen Teil ganzjährig aufgestellt) wird aufgrund der durchschnittlichen Zahlen 

bereits sortierter Proben geschätzt, dass etwa noch 350.000 Individuen zu erwarten sind, die bearbeiten wer-

den können. 

 

DNA-Barcodes (Individuen, Arten) für Chalcidoidea und Arachnida 

Bis Dezember 2014 wurden DNA-Extraktionen aus 4459 Erzwespen (ca. 500 Arten) und 4436 Spinnentieren 

(834 Arten) mit der jeweiligen PCR-Amplifizierung durchgeführt. Bei den Erzwespen ist trotz der Optimierung 

des nicht destruktiven DNA-Extraktionsprotokolls die negative Korrelation zwischen Gewebemenge (Körper-

masse) und DNA-Ausbeute stärker ausgefallen. Das Vorhandensein von Poly-T- oder Poly-A-Abschnitte verhin-

dert zudem die erfolgreiche Sequenzierung. Dies erklärt die geringere Anzahl der Individuen mit Barcodes.  

 

Artenzahl (gesammelt) 

  Soll Ist % 

Erzwespen 400 >1.000 > 100 
Spinnentiere 1.100 834 75,8 

    Individuenzahl (gesammelt) 

  Soll Ist % 

Erzwespen 4.000 74.61 > 100 
Spinnentiere 2.000 4.436 > 100 

    Individuen mit Barcode 

  Soll Ist % 

Erzwespen 2.875 2.439 84,8 
Spinnentiere 2.875 3.771 > 100 

Total 5.750 6.21 > 100 

        

Arten mit Barcode 

  Soll Ist % 

Erzwespen 400 500 >100 
Spinnentiere 1.100 663 60,1 

Total 2.005 1.163 58,0 

 

 

Das Datenflussschema - wie dargestellt im letzten Zwischenbericht für den GBOL Verbund (April 2014) - konn-

te erst im Juni 2014 am SMNS implementiert werden. Der wichtigste Grund hierfür war, dass der Entschei-
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dungsprozess zum Umstieg auf die Diversity Workbench (DWB) am SMNS länger in Anspruch nahm, als ur-

sprünglich beabsichtigt. Auch bedurfte es Schulungen des taxonomischen Koordinators Dr. Juan Carlos Monje 

für die DWB und das Labormanagementsoftwarepaket Geneious, bevor der Import der Funddaten in die DWB 

und die Assemblierung der Barcodes stattfinden konnte. 

 

Datenauswertung GBOL 3 

GBOL 3.3 CHALCIDOIDEA 

Im Dezember 2014 wurden in einer Kooperationsarbeit zwischen Dr. Lars Krogmann und Dr. Hannes Baur 

(Naturhistorisches Museum Bern, Schweiz) knapp 800 Individuen der Familie Pteromalidae am SMNS morpho-

logisch bestimmt. Dies ermöglicht in Zukunft, Barcodes von morphologisch unbestimmten Individuen mit aus-

reichender Sicherheit einer Art zuordnen zu können. Verschiedene Ausschnitte des Stammbaums werden zur-

zeit von Herrn Dr. Krogmann mittels morphologischer Bestimmung überprüft, um ihre Zuverlässigkeit für eine 

spätere Zuordnung zu einer bestimmten Art/Gattung aufgrund der molekularen Ergebnisse zu ermöglichen. 

Ausschnitt des Maximum Likelihood Baums (Bootstrap n = 100) für die Pteromalidae mit Vertretern der Unterfamilie 
Pteromalinae. 

Im gezeigten Beispiel von Gattungen der Unterfamilie Pteromalinae (Kaleva, Cheiropachus, Pachyneuron und 

Coruna) kann mit ausreichender Sicherheit davon ausgegangen werden, dass die unbestimmten Individuen 

jeweils der gleichen Art angehören (corynocera, quadrum, groenlandicum und clavata). 
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Artenhighlights 
 
Bei den Erzwespen wurde eine Reihe neuer Nachweise für Deutschland festgestellt: 

 

 Bei den Pteromalidae wurden erstmals folgende Gattungen (und Arten) nachgewiesen:  
 
Kaleva corynocera Graham, 1957 
Dinotoides tenebricus (Walker, 1834) 
Erythromalus rufiventris (Walker, 1835) 
Heteroprymna longicornis (Walker, 1835) 
Tricyclomischus celticus Graham, 1956 
 
Folgende Arten der gleichen Familie stellen neue Nachweise dar: 
 
Coelopisthia pachycera Masi, 1924 
Plutothrix cf. acuminata (Thomson, 1878) 
Arthrolytus cf. slovacus Graham, 1969 
Psilocera cf. crassispina (Thomson, 1878) 
Mesopolobus gemellus Baur & Müller 2007 
 

 Zudem wurden bei den Pteromalidae unbeschriebene Arten der Gattungen Macroglenes, 

Glyphognathus und Semiotellus festgestellt. 

 Bei der Familie Trichogrammatidae wurden die Gattungen Mirufens, Paracentrobia, Soikiella, 

Tumidiclava und Xiphogramma erstmals für Deutschland nachgewiesen. Zudem wurden drei Trichog-

ramma-Arten gefunden, die noch nicht in Deutschland nachgewiesen wurden. 

 

 

GBOL 3.4 PUCCINIALES  

Für die im Projekt artenreichsten Gattungen Coleosporium, Melampsora und Uromyces konnte durch das Tes-

ten von verschiedenen Primerkombinationen die Erfolgsquote bei der PCR und Sequenzierung der ITS-barcode-

Region entscheidend erhöht werden. Die Passung der nun verwendeten Primer wurde anschließend in silico 

bestätigt. Besonders wichtig dabei ist, dass nun keine falsch positiven (durch Amplifikation endophytischer 

Pilze, Schimmelpilze, Hefen) PCR-Produkte mehr produziert werden. Verfügbar sind nun rund 3.100 Proben 

(2.000 beabsichtigt) von 200 Arten der Pucciniales (Arten außer Gattung Puccinia). Davon liegen 256 individu-

elle Barcodes von 92 Arten vor, und weitere 96 Belege sind bereits sequenziert, jedoch noch nicht editiert 

(darunter auch sehr wichtige Belege, die bereits vorher sequenziert wurden und deren Bestätigung wir für 

wichtig erachten).  

Rostpilze sind für ihren komplizierten Lebenszyklus mit Wirtswechsel (zwei Wirte, Aecienwirt und Telienwirt) 

und bis zu fünf morphologisch verschiedene Sporenformen bekannt. DNA-Barcoding ist in diesem Kontext von 
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ganz besonderem Wert. Es ermöglicht die schnelle und eindeutige Zuordnung der verschiedenen Sporenfor-

men, die auf unterschiedlichen Wirten gesammelt wurden, zu einer Art. Dies ist auch deshalb von Bedeutung, 

da im neuesten Regelwerk für die Nomenklatur der Pflanzen, Pilze und Algen die Verwendung der bislang 

üblichen getrennten Gattungsnamen für asexuelle (anamorphe) und sexuelle (teleomorphe) Verbreitungsstadi-

en nicht mehr zugelassen sind. 

Nach der aufwändigen Methodenoptimierung ist es nun für bestimmte Sippen möglich, Belege im 

Hochdurchsatzverfahren zu untersuchen. Schwerpunkt der Untersuchungen sind: Coleosporium (wirtswech-

selnde Arten: Pinus → dicotyle Pflanzen), Melampsora (überwiegend wirtswechselnde Arten: dicotyle Pflanzen 

→ Salicaceae), Arten des Uromyces-pisi-Komplexes (entweder wirtswechselnd Euphorbia →  Leguminosen 

oder nichtwirtswechselnd auf Euphorbia; siehe Abbildung) und des Uromyces-junci-Komplexes (wirtswech-

selnd Asteraceae → Juncus). Die vier Sippen enthalten phytopathologisch bedeutende Arten: Coleosporium-

Arten sind weltweit als Forstschädlinge der Kiefern gefürchtet, Melampsora-Arten enthalten unter anderem 

wichtige Pappelschädlinge und Arten des Uromyces-pisi-Komplexes können diverse Leguminosen-Kulturen 

(z.B. Erbsen, Bohnen) durch Befall vernichten. Sie sind deshalb von großer wirtschaftlicher Bedeutung. 

 

Ergebnisse 

Wie angemerkt konnten von 256 Belegen von 92 Arten individuelle Barcodes (ITS, LSU) hergestellt werden, 

wobei im letzten 96er-Ansatz (Chrysomyxa, Coleosporium, Melampsora) die höchste Erfolgsquote (Barcodes 

von 61 % der Belege) erzielt werden konnte. Die Erfolgsquote nimmt mit zunehmendem Alter der Belege 

signifikant ab. Dennoch konnten auch einige ältere Belege erfolgreich sequenziert werden, so Uromyces 

excavatus von 1977. Die Ergebnisse deuten an, dass die Präparation von Belegen für die Sequenzierung noch 

erheblich verbessert werden kann. 

 

Ergebnisse zum Uromyces-pisi-Komplex 

Aus diesem Komplex (Aecidium euphorbiae, Uromyces spp., Endophyllum spp.) konnten bisher 25 Arten und 

115 Belege erfolgreich sequenziert werden. Oft gelang jedoch nicht die Sequenzierung der ITS1-Region. Je-

doch ergab allein die phylogenetische Analyse der ITS2-Region speziell in diesem Rostpilz-Komplex aufschluss-

reiche Ergebnisse. Weitere 52 Belege befinden sich noch in Bearbeitung.  
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Arten des Uromyces-pisi-Komplexes. Asexuelles Stadium Aecidium euphorbiae, Aecien auf Euphorbia verrucosa (li). Sexuel-
les Stadium einer wirtswechselnden Art (Uromyces pisi) auf dem Telienwirt (Lathyrus lathifolius) (Mi). Sexuelles Stadium der 
nicht wirtswechselnden Art Uromyces kalmusii auf Euphorbia cyparissias (re). 

 

Es ist (noch) nicht möglich, wirtswechselnde Arten des Uromyces-pisi-Komplexes anhand der asexuell 

sporulierenden Form auf Euphorbia spp. morphologisch zu unterscheiden, weshalb Aufsammlungen von dieser 

den Sammelnamen Aecidium euphorbiae tragen. Wir konnten nun zahlreiche Aufsammlungen von Aecidium 

euphorbiae anhand der ITS2 einer Art zuordnen (siehe Phylogramm). Ausgesprochen interessant ist, dass zahl-

reiche Belege von Aecidium euphorbiae nicht mit einer der bekannten wirtswechselnden Arten assoziiert wer-

den können und zwei Clades nur aus Aecidiumeuphorbiae bestehen, einer davon mit acht (!) Belegen. Hier 

besteht die Möglichkeit, dass der Wirtswechsel nicht mehr praktiziert wird und sich endozyklische Arten entwi-

ckelt haben, die der Wissenschaft noch nicht bekannt sind und die der Gattung Endophyllum zugeordnet wer-

den müssten. Hierfür sind jedoch ontogenetische Untersuchungen (Keimungsstudien) notwendig. Andererseits 

wurden für zwei Arten (Uromyces anthyllidis, U. onobrychidis) keine Anamorphen-Stadien sequenziert. Hier 

spricht vieles dafür, dass diese beiden Arten in Deutschland keinen Wirtswechsel mehr praktizieren. Damit 

einher geht die Nichtbildung sexueller Sporen (Teliosporen).  

 

Uromyces dianthi (Wirtswechsel Euphorbia → Caryophyllaceen) wurde von Rostpilz-Taxonomen bisher nicht in 

die U.-pisi-Verwandtschaft gestellt. Unsere Untersuchungen zeigen, dass dies nicht richtig ist. Somit muss der 

Verwandtschaftskomplex der Uromyces pisi weiter gefasst und auch um Arten mit Wirtswechsel zu 

Caryophyllaceen ergänzt werden. 

 

Der Pilz auf Lathyrus latifolius (Abbildung oben, Mitte) wird in der Literatur als eigene Art, Uromyces lathyri-

latifolii, geführt. Die Art soll nah verwandt mit Uromyces pisi s.str. sein, mit geringen morphologischen Abwei-

chungen. Unsere Analysen sprechen für Konspezifität. Hingegen scheint Uromyces viciae-fabae auf Lathyrus 
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vernus nicht konspezifisch mit U. viciae-fabae auf Vertretern der Gattung Vicia. Dies sind wichtige Erkenntnis-

se, nicht nur aus taxonomischer, auch aus phytopathologischer Sicht, da diese für ein überwiegend enges 

Wirtsspektrum der Arten des Uromyces-pisi-Komplexes sprechen. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Phylogramm des Uromyces-pisi-Komplexes 
basierend auf einer Maximum Likelihood 
Analyse mit PhyML auf Grundlage von ITS2-
Sequenzen.  
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Ergebnisse zu Coleosporium 

 

Coleosporium sp. auf Nadeln von Pinus sylvestris (Aecienwirt) (li). Coleosporium melampyri auf Melampyrum sylvaticum 
(Telienwirt) (Mi), und C. asterum, eine aus Nordamerika eingeschleppte Art auf Solidago canadensis (re). 

 

In dieser Gattung konnte meist die vollständige ITS sequenziert werden. Es zeigt sich, dass die biologischen 

Arten innerhalb des Coleosporium-tussilaginis-Komplexes nicht zufriedenstellend durch die ITS getrennt wer-

den können. Vielleicht ist es sinnvoll, die Sippen zu vereinigen, zumal sich das Wirtsspektrum teils überlappt. 

Interessant ist, dass sich Coleosporium inulae von den anderen Vertretern des Coleosporium-tussilaginis-

Komplexes absetzt und eine Schwestergruppe bildet (siehe Phylogramm). Da die Art sich auch morphologisch 

durch die dickeren Teliosporenwände unterscheidet korrelieren hier morphologische Merkmale und Sequenz-

daten. Eine besondere Art ist Coleosporium asterum auf Solidago canadensis. (Abbildung, re). Die Art ist ein-

geschleppt, stammt aus Nordamerika und konnte erstmalig für Europa nachgewiesen werden. Die Sequenz-

analysen bestätigen die Konspezifität.  

Ergebnisse zu Melampsora 

 

 

 

 

 

Melampsora rostrupii auf Mercurialis perennis (Aecienwirt) (li). Melampsora sp. auf Populus alba (Telienwirt) (Mi). 
Melampsora lini, eine nicht wirtswechselnde Art, auf Linum (re). 
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Melampsora-Arten auf Salicaceen (Populus, Salix = Telienwirte) lassen sich nur schwer morphologisch unter-
scheiden. Dies zeigt auch das Phylogramm (unten), wo sich (morphologisch bestimmte) Arten wie Melampsora 
evonymi-caprearum und M. epitea in völlig unterschiedlichen Clades befinden. Hier wäre es wichtig, die Pilze 
auf den Aecienwirten zu sequenzieren. Sequenzierte Proben auf Chelidonium, Corydalis, Euonymus und 
Galanthus liegen vor, und werden gerade editiert. Interessant ist der deutliche Unterschied von Melampsora 
ricini und M. euphorbiae. Die beiden Arten werden häufig als konspezifisch angesehen, da morphologisch 
nicht trennbar. Genetisch scheinen sie jedoch deutlich verschieden. Phylogramm von Melampsora spp. basie-
rend auf ITS-Sequenzen einer Neighbor Joining Analyse mit K2P Distanzen. Bootstrap Werte ≥ 60 %: 
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Ergebnisse zum Uromyces-junci-Komplex 

Von diesem Komplex wurde in den vergangenen Jahren eine detaillierte morphologische Untersuchung im 

speziellen der Keimporen und ihrer Position vorgenommen, die darauf hindeutet, dass eine Aufsplittung von 

Uromyces junci sinnvoll ist. Uromyces junci wurde deshalb als vierte Gruppe für die Barcode-Erstellung ausge-

wählt. Von den morphologisch untersuchten Belegen werden momentan im Tübinger Labor Barcodes angefer-

tigt. Das Manuskript soll um eine phylogenetische Auswertung ergänzt und dann zur Publikation eingereicht 

werden. 

 

Bedeutung der Ergebnisse und Ausblick für eine weitere Projektförderung 

Von 92 der in Deutschland vorkommenden Rostpilzarten konnten bereits DNA Barcodes erstellt werden (ITS2, 

ITS oder LSU). Darunter sind Sequenzen wirtschaftlich wichtiger, morphologisch schwer zu bestimmender Pa-

thogene, die nun problemlos anhand der Sequenzdaten identifiziert werden können. Hierzu gehören 

Uromyces-Arten auf Leguminosen und einige Gehölzparasiten der Gattungen Milesina, Coleosporium und 

Melampsora. Darüber hinaus kann mit den Barcodes phylogenetisch gearbeitet werden, wodurch biologisch, 

taxonomisch und phytopathologisch relevante Ergebnisse ermöglich werden.  

Zwei Punkte, die bei der Antragstellung noch nicht absehbar waren, erschwerten die Arbeit am Projekt, konn-

ten aber in 2014 weitgehend gelöst werden:  

(1) Es war geplant, überwiegend Herbarmaterial zu sequenzieren, wie das z.B. bei Großpilzen problemlos mög-

lich ist. Es zeigte sich jedoch, dass dies bei Rostpilzen sehr viel schwieriger ist. Mitunter konnten Belege nur im 

Frischzustand oder mit sehr jungem Material (< 5 Jahre) sequenziert werden. Somit musste zunächst zusätzlich 

Frischmaterial gesammelt werden. 

(2) Grundsätzlich sind Rostpilze, im Vergleich zu anderen Basidiomyceten und sonstigen Pilzen, deutlich schwe-

rer zu sequenzieren, zumal für nahezu jede Gattung spezifische Primer entwickelt werden müssen. Diese Prob-

lematik besteht zum einen aufgrund umfangreicher Wiederholungen derselben Base in der ITS1 bei vielen 

Rostpilzgattungen, zum anderen aufgrund der häufigen Vergesellschaftung der Rostpilze mit anderen Pilzen, 

darunter häufig auch Hefen von Basidiomyceten. 

Dies erfordert viel Zeit. Eine Fortführung des Projekts ist aufgrund der wirtschaftlichen und ökologischen Be-

deutung der Rostpilze wünschenswert (auch vor dem Hintergrund der Zuordnung der verschiedenen Lebens-

zyklusstadien zu einer Art), kann aber aufgrund der methodischen Komplexität nur durch die Einstellung eines 

Wissenschaftlers (oder zumindest einer technischen Hilfskraft über den gesamten Zeitraum des Projekts) bzw. 

durch Verwendung mehrheitlich „jungen“ möglichst frisch gesammelten Materials effizient vorgenommen 

werden. 
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4.5 GBOL4 - Bodenfauna in Deutschland (SMNG, Uni Bielefeld), Taxonkoordinatorin Karin Hohberg 

Im Berichtzeitraum (1.1.-31.12.2014) wurden mehr als 75.000 Fadenwürmer (Nematoda), Springschwänze 

(Collembola) und Milben (Oribatida, Gamasina) mit taxonspezifischen Methoden lebend aus repräsentativ 

ausgewählten Böden und Süßwassersedimenten ausgetrieben. Im Focus der Probenahme stand 2014 der bis-

her wenig berücksichtigte Nordwesten sowie die Mitte Deutschlands (vgl. Kartenabbildung). Die GBOL4 

Taxonexperten wählten aus diesen Extrakten über 140 ökologisch bedeutsame Arten, mit im Mittel 8 Individu-

en pro Art und Probe aus, darunter auch Arten, die bereits in den vergangenen Projektjahren von anderen 

Orten Deutschlands gesammelt worden waren (zur Einschätzung der innerartlichen Variabilität).  

 

Fundorte der seit Projektbeginn untersuchten Bodentier-Populationen (n=168, links) und limnischen Nematoden-
Populationen (n=19, rechts). 
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Die ausgewählten Tiere wurden identifiziert, katalogisiert und zur DNA-Extraktion und dem DNA Barcoding 

vorbereitet. Je nach Taxongruppe wurden für das Barcoding mitochondriale COI-Sequenzen oder ribosomale 

28S- und 18S rRNA-Sequenzabschnitte verwendet. GBOL4 liegt dabei insgesamt im Zeitplan, von den ur-

sprünglich beantragten 210 Arten und 4.200 Individuen als Ziel für die 3jährige Projektlaufzeit konnten bereits 

291 Arten (139%) und 2.935 Individuen (70%) gesammelt und zur DNA-Analyse vorbereitet werden. Im Jahr 

2014 konnte die Anzahl an DNA Barcodes der GBOL4 Taxa auf 216 Arten (103% des Ziels) von 1.454 Indivi-

duen (35%) erhöht werden: 

 

 

Probenstatistik 

 

Barcodestatistik 

  

Organismengruppe 
verfügbare 

Individuen 
Arten 

 

Organismengruppe 
verfügbare 

Individuen 
Arten 

G
B

O
L
4
 

Collembola 833 104 

 

Collembola 320 61 

Gamasina 301 30 Gamasina 119 26 

Oribatida 582 52 Oribatida 247 46 

Nematoda terrestrisch 663 56 Nematoda terrestrisch 212 34 

Nematoda limnisch 556 49 Nematoda limnisch 556 49 

Total GBOL4: 2.935 291 Total GBOL4: 1.454 216 

 

 

Der internationale Fortschritt in den DNA-Barcoding Bemühungen lässt sich derzeit für Bodentiere nicht mit 

oberirdisch lebenden Tiergruppen vergleichen. Das liegt zum einen daran, dass die Entwicklung geeigneter 

Methoden, z.B. einheitlicher taxon-spezifischer DNA Sequenzen und insbesondere passender Primer, für die 

sehr kleinen Organismen und genetisch sehr heterogenen Taxongruppen im Boden längst noch nicht abge-

schlossen ist. Darüber hinaus ist dies aber auch der geringen Zahl qualifizierter Spezialisten geschuldet und der 

daraus resultierenden mangelhaften Verfügbarkeit vertrauenswürdiger, d.h. verlässlich einem Taxon zugeord-

neter DNA-Sequenzen in öffentlich zugänglichen DNA-Datenbanken zum Abgleich der Ergebnisse. Ein Haupt-

augenmerk der ersten GBOL Phase lag entsprechend in der Entwicklung von Arbeitsabläufen und der Anpas-

sung von Methoden, um artspezifische Barcodes innerhalb der im Projekt untersuchten Großgruppen 

Oribatida, Gamasina, Collembola und Nematoda zu generieren. (vgl. Verfahrensabbildung).  
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In GBOL 4 verwendete Verfahren zur Gewinnung von artspezifischen DNA-Barcodes und Belegorganismen für verschiede-
ne Gruppen von Bodentieren (Collembola, Oribatida, Gamasina, Nematoda). 

 

Von besonderer Bedeutung ist in diesem Zusammenhang auch die Sammlung von Belegindividuen (Vouchers), 

an denen alle zur Artdetermination notwendigen Merkmale für spätere Überprüfungen und eventuell erforder-

liche Neuzuordnungen ersichtlich bleiben. Für die Bodenmikroarthropoden (Collembola, Oribatida, Gamasina) 

wurde im GBOL-Projekt entsprechend eine nicht-destruktive DNA-Extraktion modifiziert und erfolgreich umge-

setzt, bei der jedes Tier als Beleg erhalten bleibt. Auf Nematoden ist ein solches Verfahren nicht anwendbar. 

Hier wurden im GBOL-Projekt stattdessen ≥ 8 morphologisch eindeutig zu einer Art zu zählende Individuen, 

die zudem alle aus einer Bodenprobe (vermutlich aus einer Population) stammten, in zwei Chargen aufgeteilt: 

Aus einer Charge wurden DNA-Barcodes für jedes Individuum generiert, aus der zweiten (Referenz-)Charge 

wurden Dauerpräparate für die Sammlung und dauerhafte Überprüfbarkeit hergestellt. Der GBOL-

Arbeitsablauf von der Bodenprobe im Feld bis hin zum fertigen DNA-Barcode, inklusive der beiden zeitauf-

wändigen Verfahren zur Generierung einer dauerhaften, überprüfbaren Belegsammlung, konnte im SMNG 

inzwischen mit einer Erfolgsquote von 60% (Nematoda) bis 80% (Collembola) der eingesetzten Einzelindividu-

en etabliert werden.  
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  Projektziel Proben Barcodes 

 

Organismengruppe Ind. Arten %Ind. %Arten %Ind. %Arten 

G
B

O
L
4
 

Collembola 1.800 90 46% 116% 18% 68% 

Gamasina 600 30 50% 100% 20% 87% 

Oribatida 600 30 97% 173% 41% 153% 

Nematoda terrestrisch 600 30 111% 187% 35% 113% 

Nematoda limnisch 600 30 93% 163% 93% 163% 

Total GBOL4: 4.200 210 70% 139% 35% 103% 

 

 

Nach Optimierung und Standardisierung der Extraktions- und -Sequenzierungsverfahren für die verschiedenen 

Bodentiertaxa sind zum Berichtszeitpunkt bereits 139% der insgesamt bis Projektende anvisierten 210 Arten 

für die Sequenzierung in den DNA-Labors (Bonn, Frankfurt und Bielefeld) prozessiert, und es liegen Barcodes 

zu insgesamt 216 Arten vor. Neben der planmäßigen Erweiterung der morphologisch-taxonomischen und 

molekularen Referenzsammlung um ökologisch wichtige Bodentierarten lag der Focus von GBOL4 in den zu-

rückliegenden 12 Projektmonaten in erster Linie auf der Erweiterung des Individuenbestands pro Art. Denn Ziel 

des GBOL-Vorhabens ist es, für jede Art mehrere, optimal 20 Individuen zu untersuchen, die möglichst aus 

verschiedenen Gegenden und Habitaten Deutschlands stammen, um so Kenntnisse über die Variabilität inner-

halb von Arten und innerhalb von Populationen zu gewinnen.  

 

Die Suche nach spezifischen Arten aus verschiedenen Regionen ist naturgemäß zeitaufwendig. So müssen 

Boden- und Sedimentproben erst im Freiland genommen, ins Labor geholt und mehrtägigen Extraktionsverfah-

ren unterzogen werden, bevor der Taxon-Experte unter dem Mikroskop feststellen kann, ob die gesuchte Art 

enthalten ist. Aufgrund dieses zeitlichen und personellen Aufwandes verzögern sich alle daran anschließenden 

Arbeiten. Daher ist davon auszugehen, dass sich die Sequenzierung in den Auftragslabors bis zur Jahresmitte 

2015 hinziehen und daran anschließend auch die Analyse der Barcodes, die kustodische Bearbeitung der 

Voucherorganismen und ihre Einarbeitung in die Sammlungen erst zum Jahresende abgeschlossen sein wird. 

GBOL4 hat entsprechend zusammen mit dem Gesamtverbund eine kostenneutrale Projektverlängerung bis 

Ende 2015 beantragt. 
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Boden- und Sedimentfauna: Auswahl von Vertretern der Großgruppen, die in GBOL4 untersucht werden: oben links: 
Springschwanz Isotoma sp. auf Eis (Collembola, Foto: Ronald Bellstedt), oben rechts: Hornmilbe Scutovertex sculptus 
(Oribatida, Foto: Jürgen Schulz), Mitte links: Fadenwurm Xenocriconemella macrodora (Nematoda, Foto: Astrid König), 
Mitte rechts: Raubmilbe Lasioseius mirabilis (Gamasina, Foto: Diana Altmann), unten: Süßerwasserfadenwurm Tobrilus 
medius. 

 



 

 

w w w . Z F M K . d e  

A R T E N V I E L F A L T   

E R F O R S C H E N  U N D  

E R K L Ä R E N  

S e i t e  6 6  /  3 0 . 0 3 . 2 0 1 5  

Artenhighlights in GBOL4 

Die Sequenzanalysen der fünf weitverbreiten limnischen Nematodenarten Dorylaimus stagnalis, Chromadorita 

leuckarti, Tobrilus gracilis, Semitobrilus pellucidus und Neotobrilus longus ermöglichen einen Überblick über 

das Ausmaß der genetischen bzw. kryptischen Diversität. Insbesondere die Parsimonie-Netzwerke des LSU-

Gens (Kerngen 28S) für Dorylaimus stagnalis und Tobrilus gracilis zeigen eine stark ausgeprägte genetische 

Varianz in Bezug auf die Anzahl der nachgewiesenen Genvarianten und die Anzahl der mutational steps, wäh-

rend das Ausmaß der genetischen Variabilität bei Chromadorita leuckarti und Semitobrilus pellucidus deutlich 

geringer ist:  

 
Parsimonie-Netzwerke des Gens der großen ribosomalen Untereinheit (LSU) für (a) Dorylaimus stagnalis, (b) Chromadorita 
leuckarti, (c) Tobrilus gracilis, (d) Semitobrilus pellucidus und (e) Neotobrilus longus. Jede Verbindungslinie repräsentiert 
einen mutational step. Die Kreisflächen sind proportional zu der Gesamtanzahl an Individuen, die eine entsprechende LSU-
Genvariante teilen (siehe Legende). Schwarz gefärbte Punkte repräsentieren hypothetische oder nicht erfasste Varianten. 
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Die Untersuchung der Collembolen-Gemeinschaften in GBOL4 zeigte, dass das 28S-Gen (LSU) eine ausge-

zeichnete Ergänzung zur oft hochvariablen mitochondrialen Cox1-barcoding-Sequenz bietet, da es neben 

variablen auch sehr konservierte Abschnitte enthält und somit für die Auftrennung von Taxa auf unterschiedli-

chen Rangebenen teilweise besser geeignet ist. Die dargestellte genetische Clusteranalyse (gene tree) spiegelt 

die traditionelle, morphologisch basierte Verwandschaftsaufteilung innerhalb der Collembola gut wieder, so-

wohl die Großgruppen der Kugelspringer (Symphypleona), Entomobryomorpha und Poduromorpha clustern 

entsprechend der morphologischen Zuordnung, als auch die Familien und Gattungen mit ihren jeweiligen 

Schwesterarten. Unerwartete genetische Diversität tritt bei den Tomoceriden auf, bei denen einige Arten gene-

tisch aufgespaltene Abstammungslinien zeigen. Sowohl Tomocerus minor als auch Pogonognathellus flaves-

cens werden morphologisch anhand einiger weniger Merkmale bestimmt, deren Validität nach diesen gene-

tisch basierten Erkenntnissen zu überprüfen wäre.  

 

Ebenso wurde bei Isotomiella minor auf kleinem Raum (geographischer Beprobungsradius 2 km) eine erstaun-

lich hohe genetische Diversität vorgefunden. Isotomiella minor ist durch ihre hohen Dominanzwerte als die 

zweithäufigste Collembolenart in den Böden Mitteleuropas anzusehen. Die noch häufigere Art Parisotoma 

notabilis wurde von Porco et al. (2012) als möglicher Artenkomplex aus wenigstens vier genetisch unter-

scheidbaren Linien erkannt. Ein ähnlicher Effekt deutet sich nach unseren Erkenntnissen auch für Isotomiella 

minor an. 

Die 28S D3-Sequenz stellt für Oribatiden einen sehr guten „species marker“ dar und kann trotz ihrer geringen 

Länge von 325 bis 350 bp (alignierte Sequenzabschnitte) auch nah verwandte Arten gut gegeneinander ab-

grenzen. Eine erste Berechnung eines Phänogramms von 36 deutschen Oribatidenarten basierend auf der 

Maximum Likelihood Methode hat gezeigt, dass 28S D3 zwar tiefe Verwandtschaftsverhältnisse (z.B. von Über-

familien) kaum abbilden kann, auf der Arten- und Gattungsebene jedoch die Taxa so clustert, wie sie auch 

morphologisch zusammengefasst werden. Da für die meisten Arten Individuen von unterschiedlichen Standor-

ten in die Analyse einbezogen wurden und diese in allen Fällen trotzdem gut clustern, scheint innerartliche 

Variabilität für die 28S D3-Sequenz keine große Rolle zu spielen. Trotzdem ist die Variabilität zwischen Arten 

groß genug, dass auch Schwesterarten im Phänogramm in den meisten Fällen sauber getrennt sind (z.B. 

Scheloribates: S. laevigatus / S. latipes / S. circumcarinatus und Chamobates: C. voigtsi / C. cuspidatus / C. 

pusillus). Die 28S D3-Sequenz und die bisher aufgebaute Referenzbibliothek dieser Sequenz von unterschiedli-

chen Hornmilbenarten bietet damit beste Voraussetzungen für ein Next Generation Sequencing Verfahren, bei 

dem z.B. unterschiedliche Hornmilbenarten in Bodenproben oder Sphagnum-Proben (siehe GBOL II-Antrag) 

nachgewiesen werden können, ohne dass die Hornmilben vorher aufwendig extrahiert, sortiert und bestimmt 

werden müssen. 
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Phänogramm (Maxinum Likelihood, bootstrap 200) der Collembola in GBOL4, basierend auf der nukleären 28S D1-2-
Sequenz der 28S-rDNA (660 bp).  
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 Entomobrya muscorum
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Tomoceridae 1
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 Protaphorura fimata
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Für einige Gattungen scheint 28 S D3 allerdings nicht geeignet zu sein, die zugehörigen Arten gegeneinander 

abzugrenzen (Nanhermannia: N. comitalis / N. coronota / N. sellnicki und Nothrus: N. pratensis / N. silvestris). 

Das Ziel weiterer Untersuchungen wird es deshalb sein, für diese Gattungen andere Genabschnitte wie z.B. 

Cox1 heranzuziehen und auf deren Potenzial zur Artabgrenzung zu testen. Da beim Next Generation 

Sequencing mit Cocktails unterschiedlicher Primer gearbeitet werden kann, ist die Verwendung unter-

schiedlicher Genabschnitte („species marker“) als unproblematisch einzuschätzen. 

 A._coleoptrata_E/1
 A._coleoptrata_6/1

Achipteroidea

 G._obvia_1/2
 G._obvia_9/1

Galumnoidea

 D._onustus_B/1
 D._onustus_B/3

Damaeoidea

Damaeoidea D._clavipes_9/1
 S._circumcarinatus_1/3
 S._circumcarinatus_1/2
 S._circumcarinatus_1/1
 S._circumcarinatus_1/4
 S._latipes_9/1
 S._latipes_9/3
 S._latipes_9/2
 S._laevigatus_9/1

Oripodoidea

Galumnoidea G._lanceata_5/1
 E._globulus_B/3
 E._globulus_6/1
 E._globulus_B/2

Ceratozetoidea

 C._gracilis_6/1
 C._gracilis_6/2
 C._gracilis_5/1

Ceratozetoidea

 C._minimus_F/2
 C._minimus_F/1

Ceratozetoidea

 E._plicatus_1/6
 E._plicatus_1/1
 E._plicatus_1/4
 E._plicatus_1/3
 E._plicatus_1/2

Phenopelopoidea

 O._quadricornuta_4/4
 O._quadricornuta_4/2
 O._quadricornuta_4/1

Oribatelloidea

 P._tenuiclava_9/2
 P._tenuiclava_9/1
 P._tenuiclava_1/1

Galumnoidea

 P._sellnicki_9/4
 P._sellnicki_9/1
 P._sellnicki_9/3
 P._sellnicki_9/2

Ceratozetoidea

 T._incisellus_K/2
 T._incisellus_K/1

Ceratozetoidea

Ceratozetoidea C._pusillus_F/3
Ceratozetoidea C._pusillus_F/2
Ceratozetoidea C._pusillus_F/1

 C._cuspidatus_9/1
 C._cuspidatus_5/2
 C._cuspidatus_5/1

Ceratozetoidea

 C._voigtsi_J/1
 C._voigtsi_H/1

Ceratozetoidea

 F._setosus_H/3
 F._setosus_H/2
 F._setosus_H/4
 F._setosus_H/1

Fuscozetes

 P._peltifer_3/1
 P._peltifer_7/1
 P._peltifer_5/6
 P._peltifer_8/1
 P._peltifer_2/1
 P._peltifer_9/3
 P._peltifer_1/9
 C._biurus_3/3
 C._biurus_3/1
 C._biurus_3/2

Crotonioidea

Nanhermannioidea N._comitalis_4/1
Nanhermannioidea N._coronata_3/2
Nanhermannioidea N._coronata_3/3
Nanhermannioidea N._coronata_3/1
Nanhermannioidea N._coronata_8/2
Nanhermannioidea N._coronata_8/1
Nanhermannioidea N._sellnicki_1/1
Nanhermannioidea N._coronata_8/3
Nanhermannioidea N._coronata_1/3
Nanhermannioidea N._coronata_1/1
Nanhermannioidea N._coronata_1/2

 N._palustris_6/1
 N._pratensis_1/3
 N._silvestris_6/3
 N._pratensis_1/1
 N._silvestris_6/2
 N._pratensis_1/2
 N._silvestris_6/1

Crotonioidea

 T._maior_9/2
 T._maior_9/1
 T._maior_9/3

Malaconothroidea

 H._gibba_3/1
 H._gibba_3/2
 H._gibba_3/3

Hermannioidea

 E. minutissimus_5/1
 E._minutissimus_5/2
 E._minutissimus_5/3

Hypochthonioidea

 S._striculus_1/1
 S._striculus_1/2
 S._magnus_J/1

Phthiracaroidea

Euphthiracaroidea R._duplicata_5/1
 H._rufulus_1/1
 H._rufulus_4/1
 H._rufulus_1/3
 H._rufulus_1/4
 H._rufulus_1/5
 H._rufulus_2/1
 H._rufulus_3/1

Hypochthonioidea

Phänogramm (ML, bootstrap 500) 
von 36 Oribatidenarten und 101 
Individuen, basierend auf der 
nukleären 28S D3-Sequenz der 
28S-rDNA (325 - 350 bp). Nur 
bootstrap-Werte > 50 sind ange-
geben. Die Individuen wurden an 
unterschiedlichen Orten in 
Deutschland gesammelt, das 
Zeichen nach dem Artnamen 
kodiert jeweils den Standort. 
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Ausblick GBOL4 

Zum Projektende werden in GBOL4 etwa 3% (Nematoda terrestrisch) bis 23% (Collembola) der in Deutschland 

vorkommenden Bodentierarten und etwa 8% der in Deutschland erfassten limnischen Nematodenarten unter 

Verwendung nuklearer und/oder mitochondrialer Marker molekular inventarisiert sein. Damit stellt GBOL4 

einen guten Start für die Barcoding-Initiative dar und liefert einen größeren Beitrag als ursprünglich anvisiert 

für die noch sehr unvollständige Erfassung der Biodiversität der Bodentiere Deutschlands. Ein erheblicher Teil 

der morphologisch-taxonomischen und molekularen Inventarisierung der Bodentiere und Süßwassernemato-

den steht jedoch noch aus. Die Erweiterung der Referenzdatenbank um fehlende Arten, aber auch um weitere 

ökologisch wichtige Großgruppen sollte über das Projektende hinaus in den nächsten Jahren weitergeführt 

werden.  
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4.6 GBOL5 - Botanik (Nees, BGBM, SMNS, IEB), Taxonkoordinatoren Ralf Hand (BGBM), Martin Nebel (SMNS), 

Marcus Lehnert (Nees) 

 

GBOL5 – Spermatophytina; Taxonkoordinator Ralf Hand (BGBM) 

In Abstimmung mit dem Zuwendungsgeber hat Ende 2013 eine Umschichtung von Mitteln stattgefunden, so 

dass 2014 erstmals Reisemittel für eigene Sammelreisen zur Verfügung standen. Zur Sammlung von Material 

(Spermatophytina) wurden insgesamt 9 Sammelreisen unternommen mit Zielen in 7 Bundesländern. Die Kom-

bination eigener Sammelaktivitäten mit den Geländearbeiten ausgewählter ehrenamtlicher Mitarbeiter hat sich 

bewährt. In der Frühphase des Projektes zeigte sich rasch, dass Ehrenämtler nur in wenigen Fällen bereit sind, 

größere Beleg- und Probenmengen zu sammeln. Ihr Einsatz konzentrierte sich meist auf das gezielte Sammeln 

seltener und taxonomisch kritischer Arten. Die Aktivitäten waren also komplementär angelegt. Insgesamt sind 

2014 mit Hilfe der taxonomischen Experten sowie durch eigene Aufsammlungen 1.394 Angiospermen-Proben 

am BGBM eigegangen, die sich aus ca. 750 Taxa rekrutieren (insgesamt im Projekt ~1.350 Zieltaxa aus den 

folgenden Gruppen: Asterales (excl. Hieracium, Taraxacum), Caryophyllales, Fagales, Poales, Rosales (excl. 

Alchemilla, Rubus) und Hypericaceae). Hiervon befinden sich noch ca. 800 Proben in der taxonomischen Bear-

beitung und Vorbereitung für die DNA-Isolation. Geplant ist, dass das ausstehende Probenmaterial bis Mai 

2015 vollständig in Isolationsplatten überführt und ans Nees-Institut zur weiteren Bearbeitung transferiert 

wird. 

Ergänzend zu den Daten zur Abdeckung sei noch erwähnt, dass bei den meisten häufigen und mittelhäufigen 

Arten inzwischen durch die großnaturräumlich angelegte Sammelstrategie mehrere Proben pro Taxon vorlie-

gen, die u.a. zur Klärung beitragen können, ob geographische Variabilität besteht. Dennoch bleibt mit 42 % 

(2.860 Proben) die Individuenabdeckung leider hinter unseren Erwartungen zurück.  

Im Unterschied zu den anderen GBOL-Teilprojekten wird in GBOL5 mit einer DNA-Barcoding-Strategie gearbei-

tet die auf vier Genomregionen basiert. Dazu gehören drei Regionen aus dem Plastidengenom (trnL-F, rpl16 & 

trnK/matK) sowie ein Marker aus dem Kerngenom (ITS1&2). Während sich die Konsensussequenzen (contigs) 

bei trnL-F, rpl16 & ITS in der Regel aus zwei Reads zusammensetzen, werden für trnK/matK 4-6 Reads benö-



 

 

w w w . Z F M K . d e  

A R T E N V I E L F A L T   

E R F O R S C H E N  U N D  

E R K L Ä R E N  

S e i t e  7 2  /  3 0 . 0 3 . 2 0 1 5  

tigt, wobei sich die benötigten internen Sequenzierungsprimer aufgrund interspezifischer Variablität nicht 

immer vorhersagen lassen. Daher wurde zunächst die Sequenzierung der einfacheren Regionen (trnL-F, rpl16 

& ITS) priorisiert. Insgesamt wurden für Blütenpflanzen bis Ende 2014 8.321 Sequenzen (Reads) generiert die 

sich auf 4.124 (trnL-F: 1451 contigs, rpl16: 994 contigs & ITS: 1.432 contigs) Konsensussequenzen aufteilen, 

wobei erst 2.764 durch manuelle Inspektion verifiziert bzw. editiert wurden.  

 

Sammelreise von Ralf Hand im Juli 2014 in den Allgäuer Hochalpen (Foto: E. von Raab-Straube). 

 

DNA-Barcoding eines Naturraums: „Oberes Wüstebachtal“ / Nationalpark Eifel 

Die Vegetation des „Oberen Wüstebachtal“ im Nationalpark Eifel wird seit Jahren wissenschaftlich begleitet, 

so dass Vegetation und Diasporenreservoir über ex-situ Kulturen ausreichend bekannt sind. Da das Artenspekt-

rum mit 55 Taxa überschaubar ist, die Taxa sich eindeutig durch die GBOL-Marker identifizieren lassen (siehe 

Abbildung) und die Samenmorphologie und -größe der unterschiedlichen Arten bekannt war, bzw. leicht er-

mittelt werden konnte, bietet sich das Obere Wüstebachtal als ideales Versuchsgebiet an, um das Potential von 

DNA-Barcoding zur Identifikation pflanzlicher Diasporen aus Bodenproben zu untersuchen. Hauptschwierigkei-

ten liegen hier in a) einer repräsentativen Beprobung, b) der Isolierung der Samen aus dem Boden, c) der Ex-

traktion der DNA, d) einer gleichmäßigen Amplifikation der Region für die vorhandenen Taxa in einer Misch-

probe und e) der Sequenzierung einer Mischprobe.  
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Phylogram der im Untersuchungsgebiet Oberes Wüstebachtal vorkommenden Arten, basierend auf trnL-F. 

Bedenkt man, dass in einem Liter Boden etwa 100 keimungsfähige Samen vorzufinden sind, wird schnell klar, 

dass dies den Maßstab gängiger DNA-Isolationsverfahren sprengt. Hinzu kommt, dass die Anzahl der Samen 

pro Liter Boden extrem schwankt, z.B. in 2013 zwischen 16 und 330. Die Samen müssen vom mineralischen 

Material sowie von anderen Pflanzenresten gereinigt werden. Hierzu wird derzeit ein mehrstufiges Verfahren 

über einer Wurzelwaschanlage, Siebverfahren, Seedblowing sowie spezielle Dichtezentrifugation etabliert. Die 

Erfahrungen und Ergebnisse aus dieser ersten Anwendungsstudie  bilden eine wichtige Grundlage für geplante 

Anwendungsstudien. In diesem Rahmen hat ein DBU-geförderter Doktorand (Philipp Testroet, Nees) die vier 

GBOL Marker für die 55 Taxa sequenziert und Referenzbelege für GBOL angelegt. 
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Stellaria media

Stellaria alsine

Silene vulgaris subsp  vulgaris
Spergularia rubra

Sagina procumbens

Polygonum persicaria
Polygonum aviculare

Rumex thyrsiflorus

Rumex acetosella

0.01
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Mehrstufiges Verfahren zur semi-automatischen Extraktion und Aufreinigung von Samen aus Bodenproben: o.l.: Wurzel-
waschanlage auf dem Campus Klein-Altendorf; o.r.: Seedblower; u.l.: gewaschene Probe; u.r.: gemörserte Probe. 
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GBOL5 – Farne (inkl. Schachtelhalme & Bärlappgewächse), Taxonkoordinator Marcus Lehnert (Nees) 

 

Eigenständige Exkursionen zur Komplementierung der Abdeckung verschiedener Regionen und Taxa wurden 

im Juni 2014 für den Bereich der Norddeutschen Tiefebene von M. Lehnert allein, und im September zusam-

men mit der Masterkandidatin Samantha Seabrook-Sturgis im Bereich der Mittelgebirge unternommen. Die 

Abdeckung der Taxa aus der Region Bayern/Alpenvorland wurde von T. Jossberger komplettiert. Seltene Taxa 

wie z.B. die Wasserfarne (Marsilea, Pilularia, Salvinia) und Brachsenkraeuter (Isoetes) wurden aus Kulturmaterial 

dokumentierter Wildherkünfte aus dem Botanischen Garten Bonn und dem Alten Botanischen Garten Göttin-

gen abgedeckt. 

Die Flachbärlappe der Gattung Diphasiastrum erschienen lange Zeit wegen ihrer Seltenheit und dem besonde-

ren Schutz, den sie genießen, als nur schwer zu schließende Lücke. Über Dipl.-Biol. Karsten Horn gelang es 

aber im Einverständnis mit der Naturschutzbehörde Niederbayerns, alle sechs Taxa (drei Elternarten und drei 

stabilisierte hybridogene Arten) aus dem Bayerischen Wald abzudecken. Als Gegenleistung wurden alle vor-

handenen 85 Replikate in unsere Analysen mit einbezogen, um die Chloroplastensequenzen für eine populati-

onsgenetische Untersuchung an der Universität Greifswald (AG M. Schnittler) zur Verfügung zu stellen, für die 

die Probenentnahme ursprünglich genehmigt worden war. 

Die Überprüfung der universellen Anwendbarkeit der ausgewählten DNA-Barcoding-Marker bildet das Thema 

der Masterarbeit von S. Seabrook-Sturgis. Als Beispielgruppen zur Verwertung der Sequenzen in phylogeneti-

schen Untersuchungen wurden wegen der guten Artenabdeckung die Schachtelhalme (Equisetaceae) und 

Bärlappe (Lycopodiaceae) ausgewählt, deren vorhandenen Phylogenien hinsichtlich Sampling und/oder Infor-

mationsgehalt der verwendeten Marker verbesserungswürdig erscheinen. Bei den Schachtelhalmen zeigte sich 

einerseits, dass rpl16 bei der Untergattung Hippochaete aufgrund eines Genverlusts als Marker nicht funktio-

niert, was aber dadurch kompensiert wird, dass in diesem Falle trnL-F allein alle Taxa beider Untergattungen 
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sicher identifizieren kann. Bei den Bärlappgewächsen zeigte die Gattung Diphasiastrum eine unerwartete Grö-

ße des trnL-F Spacer, mehr als doppelt so lang wie die entsprechenden Bereiche der Gattung Huperzia.  

In Summe sind während der Saison 2014 rund 263 Farn-Belege (94 Arten, inkl. Schachtelhalme und Bärlapp-

gewächse) am Nees-Institut eingegangen. 

Im Unterschied zu allen anderen Landpflanzengruppen zeichnen sich Farne durch genomische Reorganisatio-

nen des Plastidengenoms aus, wodurch die trnK-matK Region als DNA-Barcoding Marker ausfällt. In der Studie 

zu Equisetum mussten wir ebenfalls feststellen, dass zumindest in einer Untergattung auch rpl16 aufgrund 

eines Genverlustes nicht zur Verfügung steht. Durch die Entwicklung eines neuen Primers für trnL sind wir 

jedoch in der Lage das trnL-Intron sowie den angrenzenden Spacer (trnL-F) für Farne zu amplifizieren und se-

quenzieren. Dieser neu entwickelte Primer (Noben et al. in prep.) wird derzeit universell für alle Landpflanzen-

gruppen eingesetzt und auch bereits in anderen kooperierenden DNA-Barcoding Initiativen mit Erfolg verwen-

det (z.B. am Naturalis, Niederlande). Anhand der trnL-F Region erreichen wir eine nahezu vollständige Auflö-

sung der deutschen leptosporangiaten Farne (vgl. Phylogramm). Lediglich innerhalb zweier Artkomplexe der 

Dryopteridaceae können die Arten nicht eindeutig identifiziert werden. Hier bleibt abzuwarten inwieweit dies 

durch die die Kombination mit den anderen Genregionen kompensiert werden kann. Insgesamt wurden bis 

Ende 2014 1377 Sequenzen (Reads) generiert die sich auf 653 Konsensussequenzen (trnL-F: 680 contigs, 

rpl16: 299 contigs, trnK-matK: 26 contigs, & ITS: 1 contig) aufteilen, wobei einige noch verifiziert bzw. editiert 

werden müssen. 
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Phylogramm der leptosporangiaten Farne basierend auf trnL-F. 
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GBOL 5 – Moose (Leber-, Laub- & Hornmoose), Taxonkoordinator Martin Nebel (SMNS) 

Analog zu den bereits in den vorangegangen Abschnitten geschilderten Sammelaktivitäten wurden 2014 auch 

für die Moose (~1.160 Arten/Unterarten) sechs eigene Sammelreisen durchgeführt, um den Eingang der Bele-

ge durch die ehrenamtlichen taxonomischen Experten zu komplementieren. Hierdurch konnte eine nahezu 

100%ige Artabdeckung erfolgen, wovon 80% bereits bis zum Frühjahr 2015 in den entsprechenden Isolati-

onsplatten an das Nees-Institut überstellt werden konnte. Der restliche Teil, hauptsächlich Lebermoose (~280 

Taxa), wird derzeit noch taxonomisch bearbeitet und für die DNA-Isolation vorbereitet. Insgesamt sind 2014 

mit Hilfe der taxonomischen Experten sowie durch eigene Aufsammlungen 720 Moos Proben am SMNS ein-

gegangen. Hinzu kommt das Material aus den Sammlungsbeständen, welche sorgfältig auf geeignetes Mate-

rial durchforstet wurde. Etwa 450 Proben befinden sich noch in der taxonomischen Bearbeitung und Vorberei-

tung für die DNA-Isolation. Geplant ist, dass das ausstehende Probenmaterial bis Mai 2015 vollständig in Isola-

tionsplatten überführt und ans Nees-Institut zur weiteren Bearbeitung transferiert wird. Mit 2.150 Proben be-

trägt die Individuenabdeckung wie bei den Angiospermen leider nur 40% und bleibt deutlich hinter unseren 

Erwartungen zurück.  

Wie oben dargestellt, lag der Fokus der Markersequenzierung auf den Genomregionen, die ohne interne Pri-

mer sequenziert werden (trnL-F, rpl16 & ITS). Insgesamt wurden bis Ende 2014 2.064 Sequenzen (Reads) ge-

neriert die sich auf 1.267 Konsensussequenzen (trnL-F: 456 contigs, rpl16: 270 contigs, trnK-matK: 92 contigs, 

& ITS: 448 contigs) aufteilen, wobei noch ca. 850 verifiziert bzw. editiert werden müssen.  

 

Die Schlafmoos-Fallstudie (Hypnum spp.) 

Schlafmoose (Hypnum spp.) sind nicht nur beliebte Objekte für die Dekoration von Osternestern und Weih-

nachtskrippen sondern auch bedeutende Bioindikatoren, insbesondere im Schwermetallbiomonitoring. Aller-

dings sind die einzelnen Arten morphologisch extrem schwierig zu identifizieren, und nur eine Handvoll Exper-

ten sind in der Lage die einzelnen Taxa korrekt anzusprechen. Im Rahmen von GBOL5 wird versucht, diesen 

Artkomplex mit DNA-Barcodes zu knacken, um eine eindeutige Identifizierung zu ermöglich. Hierzu wurden 

die vier GBOL5 Barcoding Genomregionen für etwa 200 geographisch repräsentative Individuen sequenziert.  

Vorläufige Analysen z.B. anhand von ITS1&2 (siehe Abbildung) zeigen, dass sich die Arten sehr sauber moleku-

lar unterscheiden lassen. Dies gilt auch für die anderen Marker, wobei hier die Sequenzierungen noch nicht 

vollständig abgeschlossen sind. Lediglich innerhalb des Hypnum cupressiforme s. str. Komplex stößt die derzeit 

angewandte molekulare Methodik an ihre Grenzen und löst nur unvollständig auf. Interessant ist in diesem 

Zusammenhang, dass das gleichfalls sequenzierte und von CBOL (Consortium for the Barcode of Life) prokla-

mierte Gen rbcL nur 70 % der von den GBOL5 Markern abgegrenzten Arten auflöst.  
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Darstellung der Verwandtschaftsverhältnisse in Form eines NeighborNet für die Schlafmoosgattung Hypnum, basierend auf 
den Markern ITS1 und ITS2.  

 

GBOL 5 – Web App, Kai Müller (IEB) 

Eine besondere Herausforderung für GBOL5 lag in der Koordination der beteiligten Institutionen im Teilprojekt 

und der damit verbundenen Verwaltung der Daten. Vornehmlich galt es sicherzustellen, dass alle Partner am 

Informationsfluss beteiligt sind, parallel an den Daten arbeiten können, und die unterschiedlichen Datenres-

sourcen (DNABank, BioCase, Biodiversity Workbench etc.) eingebunden werden. Hierfür wurde eine Web App 

entwickelt, die gleichzeitig die Schnittstelle zum GBOL Portal darstellt, und den Datenfluss zwischen GBOL5 

und dem Gesamtprojekt basierend auf standardisierten Protokollen (z.B. ABCD2.1) automatisiert. Zudem er-

laubt sie die automatische Prozessierung der Reads (Qualitätskontrolle, Trimming, Zuordnung zu Isola-

ten/Specimen/Species), Assemblierung zusammengehörender Reads in Contigs (insbesondere bei Markern wie 

trnK-matK mit 4-6 zu assemblierenden Einzel-Reads eine unverzichtbare Entlastung), sowie beliebige Abfragen 

und statistische Auswertungen. Die App ist erreichbar unter www.gbol5.de. Nicht-registrierte Nutzer erhalten 

hier eine Übersicht über die Zieltaxa, Proben, Isolate etc. sowie den Fortschritt des Projektes, während die ta-

xonomischen Koordinatoren sowie Mitarbeiter in den Laboren den Datenbestand im Hintergrund bearbeiten 

können (von der Umbenennung und Editierung aller Attribute und Verknüpfungen bis hin ggf. zur Korrektur 

einzelner base calls in den Reads; durch das Responsive-Design möglich von jeder Art Endgerät aus). 

Hypnum callichroum Hypnum subimponens

Hypnum pallescens

Hypnum sakuraii

Hypnum amabile

Hypnum revolutum

Hypnum recurvatum

Hypnum imponens

Hypnum resupinatum

Hypnum bambergeri

Hypnum jutlandicum

Hypnum vaucheri

Hypnum andoi

Hypnum hamulosum

Hypnum subjulaceum

Hypnum uncinulatum

0.01
Hypnum cupressiforme

Hypnum lacunosum

Hypnum cupressiforme

http://www.gbol5.de/
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Unter www.gbol5.de kann der Fortschritt bei der Probenbearbeitung eingesehen und abgefragt werden, die Funktionalität 
im Hintergrund erlaubt registrierten Nutzern auch die Sequenzbearbeitung und Annotation. Die Entwicklung der App war 
ein wichtiger Baustein der 2014 fertiggestellt wurde, um die Arbeit zwischen den GBOL5 Instituten effizienter koordinieren 
zu können.  

 

Internationale Kooperationen 

Während das mitochondrial cox1 Gen als DNA-Barcode für Tiere etabliert ist werden die potentiellen DNA-

Barcode Regionen für Pflanzen noch kontrovers diskutiert. Klar ist, dass die „offiziellen“ CBoL DNA-Barcodes 

rbcL und matK weder die geforderte Universalität noch das Auflösungsvermögen bieten. Die Erfolgsrate der 

Arterkennung liegt hier bei 70-75%. Aus diesem Grund hatte sich die deutsche Initiative entschlossen drei 

Regionen aus dem Plastidengenom (trnL-F, rpl16 & trnK/matK) sowie ein Marker aus dem Kerngenom (ITS1&2) 

einzusetzen. Diese Strategie wurde ebenfalls mit anderen internationalen Initiativen abgesprochen. Für die 

Moose stehen so z.B. komplementär die DNA-Barcodes der niederländischen Initiative zur Verfügung. Die ei-

gens für GBoL5 entwickelten „standard operation procedures“ (SOPs), insbesondere für trnK-matK und trnL-F 

wurden bereits kooperierende Initiativen zur Verfügung gestellt und dort erfolgreich für alle Landpflanzen-

gruppen, inklusive Farne angewendet (z. B. Naturalis: 1302 trnL-F contigs Nov. 2014). Weitere internationale 

Initiativen die mit uns kooperieren sind z. B. „DNABarcoding of the Ecuadorian Paramos“ und „DNABarcoding 

of the Flora of Singapore“. 

http://www.gbol5.de/
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4.7 Marine Organismen Deutschlands (DZMB), Koordinator Michael Raupach (assoziiert) 

Im Rahmen des BMBF-Projektes erarbeitet die AG „Molekulare Taxonomie Mariner Organismen“ am Institut 

Senckenberg am Meer in Wilhelmshaven seit April 2010 die Grundlagen für eine effiziente Charakterisierung 

und Bestimmung der marinen Artenvielfalt, und entwickelt neue Methoden zur Beschleunigung der 

Biodiversitätserfassung. Im Gegensatz zu den zahlreichen terrestrischen Taxa liegen für fast alle marinen Grup-

pen der Nordsee kaum Zahlen für die Gesamtartenzahlen vor. Die aktuelle Rote Liste gefährdeter Tiere, Pflan-

zen und Pilze Deutschlands (Band 2: Meeresorganismen) führt in diesem Zusammenhang 94 etablierte Fisch- 

und Neunaugenarten auf. Diese Zahlen beziehen sich aber lediglich auf die deutschen Meeresgebiete der 

Nord- und Ostsee. Die Gesamtzahl der Wirbellosen der Nord- und Ostsee wird mit rund 1.200 Arten angege-

ben; auch diese Zahlen beziehen sich nur auf die deutschen Meeresregionen. 

 

Wie schon in der Vergangenheit erfolgt die Verwaltung aller DNA Barcode Datensätze in enger Kooperation 

mit der „Barcode of Life“ Initiative (Projekt „Barcoding the North Sea Fauna“ in BOLD) und der Nutzung der 

vorliegenden Software. Zusammengefasst liegen derzeit mehr als 4.300 Barcodes von über 620 verschiedenen 

Arten vor. Im Oktober 2014 wurde das Projekt als offizielles Projekt der UN-Dekade „Biologische Vielfalt“ 

gewürdigt.  
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Auflistung der bislang vorliegenden DNA-Barcodes mit einer Länge von mindestens 500 Basenpaaren. Auf 
Grund bekannter Probleme bei der Identifizierung von Nematoden mittels CO1 wurde für dieses Taxon ein 
etablierter Kernmarker (28S rDNA: D2-D3) verwendet (*): 
 

Taxon   Artenzahl Individuenzahl 

Gesamtartenzahl 

Rote Liste  

Nord- und Ostsee 

Aves   47 157 ? 
Cnidaria (ex Anthozoa) 27 237 88 
„Crustacea“ Amphipoda 62 389 186 

 
Cirripedia 12 95 15 (?) 

 
Copepoda 34 220 ? 

 
Decapoda 65 849 76 

 
Isopoda 14 79 ? 

 
Taxa varia 18 78 ? 

Echinodermata 
 

31 317 70 
Mammalia Carnivora 4 13 5 
Mollusca Bivalvia 46 317 106 

 
Cephalopoda 15 108 ? 

 
Gastropoda 64 232 155 

 
Polyplacophora 2 27 ? 

 
Scaphopoda 1 3 ? 

Nematoda* 
 

32 152 ? 
„Pisces“ 

 
102 873 94 

„Polychaeta“ 
 

33 115 340 
Taxa varia Clitellata 2 5 ? 

 
Hexapoda 4 13 ? 

 
Pantopoda 5 18 11 

 
Priapulida 1 1 1 

  Sipunculida 1 5 ? 

Gesamt   622 4.303   

 

 

Im Folgenden werden exemplarisch für zwei Fallbeispiele die Barcodeanalysen gezeigt: 

 

DNA Barcoding Aves 

Die zahlreichen verschiedenen See-, Küsten- und Meeresvogelarten gehören zu den charismatischsten, 

charakteristischsten und ökologisch wichtigsten Tieren der Nordseeküste. Die zu beobachtende Artenvielfalt ist 

groß: zahlreiche Entenvögel, Möwen, Seeschwalben, Watvögel und Seetaucher sind Dauergäste; andere Arten 

wiederum rasten, überwintern oder brüten nur hier. 

Allerdings gibt es zahlreiche menschgemachte Einflüsse, welche Vögel bedrohen. Ebenso wie andere 

Lebewesen erkennen Vögel mitunter natürliche oder von Menschen erbaute Hindernisse in ihrem Flugraum 

nicht (wie zum Beispiel Fensterscheiben, Lärmschutzwände und Stromleitungen), missinterpretierten diese oder 

schaffen es nicht, ihnen auszuweichen und kollidieren daher mit ihnen. Dies kann zu schweren Verletzungen 

und häufig auch zum Tod der Tiere führen. Während die Schäden eines immobilen Hindernisses meist gering 

sind, kann ein Vogelschlag für Fahr- und besonders Flugzeuge zu ernsten Gefahrensituationen führen. Der 
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Vogelschlag an Windenergieanalagen stellt ebenfalls ein ernstzunehmendes Problem dar. Dies gilt nicht nur für 

die Windparks zu Lande, sondern insbesondere für die mittlerweile verstärkt geförderten und entstehenden 

Off-Shore-Windparks. Eine Identifizierung der Überreste der getöteten Tiere ist in den meisten Fällen mit 

klassischem Verfahren kaum möglich. Eine genaue Artkenntnis ist aber essentiell, um durch geeignete 

Schutzmaßnahmen solche Vorfälle zu minimieren. 

In Kooperation mit GBOL und verschiedenen Instituten wird eine möglichst umfassende „Barcodebibliothek“ 

der See- und Küstenvögel Niedersachsens vorangetrieben. Aktuell liegen 157 Barcodes von 47 Arten vor (vgl. 

Abbildung); die Analyse weiterer Proben befindet sich aktuell in Vorbereitung. Die DNA Barcodes erlauben in 

den meisten Fällen eine einwandfreie Artidentifizierung; lediglich im Fall der Möwengattung Larus ist eine 

problemlose Determination nicht möglich.  

 

Barcoding der Meeres- und Küstenvögel der Nordsee. Neighbour-Joining-Topologie (p-Distanzen) einer Auswahl der 
bislang vorliegenden DNA-Barcodes aus der Gruppe der Aves (47 Arten, 157 Individuen). 
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Barcoding der Grundeln („Pisces“) der Nord- und Ostsee 

Grundeln gehören zu den typischen Bewohnern der Nord- und Ostsee. Vor allem die in den Küstenregionen 

sehr häufig vorkommenden Vertreter der Gattung Pomatoschistus lassen sich morphologisch nur sehr schwer 

identifizieren. Eine kombinierte Analyse von Vertretern von 12 Grundelarten aus der Nord- und Ostsee mittels 

umfangreicher morphologischer Merkmale und DNA Barcoding ermöglichte eine einwandfreie Abtrennung 

der untersuchten Arten dieser ökologisch wichtigen Gruppe. Die vorliegenden Ergebnisse wurden bereits 

publiziert.  

 

 

Barcoding der Grundeln der Nord- und Ostsee. Neighbour-Joining-Topologie (p-Distanzen) von 79 DNA-Barcodes welche 
sich auf 12 Arten verteilen und zeigen das DNA Barcodes zuverlässig alle Arten unterscheiden können. 
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Artenhighlights 

Einen besonderen Stellwert nehmen DNA Barcodes von Organismen ein, welche man typischerweise aufgrund 

ihrer Verbreitung und/oder Lebensweise nur selten fängt. Dazu zählen für das Nordseebarcoding-Projekt der 

Rochenblutegel Pontobdella muricata (Clitellata), der Priapswurm Priapulus caudatus (Priapulida), der 

Fangschreckenkrebs Rissoides desmaresti (Stomatopoda) und der Pottwal (Physeter macrocephalus; Cetacea). 

Vollständige DNA Barcodes liegen von allen vier Individuen vor.  
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4.8 Subterrane Fauna – Ruhr-Universität Bochum, Taxonkoordinator Alexander Weigand (assoziiert) 

Die aus ehrenamtlichen Mitarbeitern bestehende Projektgruppe "Subterrane Fauna" wurde im August 2012 

gegründet und ist seit April 2013 assoziierter Partner von GBOL.  

Folgende Tabelle gibt eine Übersicht der bisher analysierten Individuen- und Artenzahlen der für die Subterrane 

Fauna relevanten Referenzarten an. Der taxonomische Overlap aus anderen GBOL-Gruppen ist berücksichtigt. 

Insgesamt umfasst die aktuelle Referenzliste 742 Arten, davon sind 149 subtroglophil, 428 eutrohglophil und 

165 eutroglobiont. Von allen bekannten Höhlen-und Grundwasserarten Deutschlands konnten so bereits für 

22,4 % DNA Barcodes generiert werden. Für weitere 4,6 % der Arten liegen Individuen, aber noch keine DNA 

Barcodes vor. Weiteres zum Teil noch unbestimmtes Material ist aus den Biospeläologischen Katastern zu er-

warten. 

Stand „Subterrane Fauna“ bis Ende 2014 

  
verfügbare 
Individuen 

verfügbare 
Arten 

generierte 
Barcodes 

(Individuen) 

generierte 
Barcodes 
(Arten) 

Amphibia 23 6 13 6 
Araneae 275 30 145 27 
Acari 1 1 1 1 
Opiliones 74 13 32 7 
Pseudoscorpiones 31 3 12 3 
Isopoda 106 11 36 11 
Amphipoda 28 4 14 4 
Gastropoda 37 10 11 7 
Diptera 616 45 246 40 
Coleoptera 157 19 20 11 
Archaeognatha 18 1 4 1 
Diplura 5 1 2 1 
Collembola 54 6 12 4 
Lepidoptera 21 2 10 2 
Hymenoptera 7 2 4 2 
Trichoptera 31 4 16 4 
Chiroptera 73 12 42 11 
Diplopoda 366 22 167 16 
Chilopoda 94 8 57 8 
Plathelminthes 4 2 0 0 

Gesamt 2.019 200 844 166 
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Anwendungsstudie und Ausblick für weitere Förderung 

Der Arbeitskreis „FFH“ des Verbandes der deutschen Höhlen- und Karstforscher e.V. (VdHK) hat ein angepass-

tes Bewertungsschema für den Lebensraumtyp (LRT) 8310 „nicht touristisch erschlossene Höhlen“ entwickelt 

und im Januar 2014 dem Bundesamt für Naturschutz zukommen lassen. 

 

Im Rahmen des FFH-Bewertungsschemas wird u. a. anhand der faunistischen Zusammensetzung eine Aussage 

über den ökologischen Zustand eines Objektes getroffen. Für die Untersuchung der Fauna sind die Arten in 

vier ökologische Klassifizierungen einzuteilen: a) Eutrogloxene (Höhlengäste, und irrelevant für die Untersu-

chung), b) Subtroglophile (Arten, die eine Zeit ihres Lebens oder saisonal die Höhlen aufsuchen), c) 

Eutroglophile (Arten, die sowohl in Höhlen als auch in ökologisch-entsprechenden Habitaten an der Oberflä-

che überleben können) und d) Eutroglobionte (reine Höhlenarten, die außerhalb unterirdischer Lebensräume 

keine überlebensfähigen Populationen bilden). 

Die Bewertung der Fauna (und somit des LRT 8310) hängt stark von einer korrekten Identifikation und ökolo-

gischen Zuweisung der aufgefundenen Arten ab. Jedoch fehlen zuweilen taxonomische Experten und zeitliche 

Kapazitäten. Weiterhin sind manche Entwicklungsstadien gar nicht, nur schwer oder uneindeutig zu bestim-

men. Im Rahmen des GBOL-Projektes „Subterrane Fauna“ wurde nun als erster Schritt eine Referenzliste und 

ökologische Klassifizierung der in Deutschland vorkommenden höhlenbewohnenden und das Grundwasser 
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besiedelnden Arten erstellt (siehe http://www.hoehlentier.de/taxa.pdf). Aktuell werden erwachsene und ein-

deutig identifizierte Individuen der gelisteten Arten für das DNA Barcoding gesammelt und analysiert. Zukünf-

tig und mit Vorliegen einer genetischen Referenzbibliothek ist eine schnelle und eindeutige Artidentifikation 

der relevanten Arten zu erwarten, womit eine entsprechende Erleichterung der Bewertung des LRT 8310 er-

reicht werden soll. 

 

 

4.9 Fließgewässerfauna - GeneStream-Projekt, Ruhr-Universität Bochum, Florian Leese (assoziiert) 

Das GeneStream Projekt (vgl. GeneStream-Channel auf youtube) wird von Herrn Dr. F. Leese und seiner Ar-

beitsgruppe an der Ruhr-Universität Bochum durchgeführt. Eine enge Kooperation mit GBOL findet vor allem 

bei der Erhebung der Artendiversität von grobmaterialreichen, silikatischen Mittelgebirgsfließgewässern in 

Hessen und NRW statt. Dabei werden Benthos- und vor allem Emergenzproben über DNA Barcoding bestimmt 

(vgl. letzter Verbundbericht April 2014). Der Breitenbach in Hessen dient hierbei als Hauptuntersuchungsge-

biet, da er das taxonomisch am besten untersuchte Fließgewässerökosystem in Mitteleuropa darstellt. Gene-

Stream und GBOL ergänzen dieses internationale Standardwerk über Fließgewässerökosysteme in Mitteleuropa 

(http://www.amazon.de/Central-European-Stream-Ecosystems-Breitenbach/dp/3527329528) jetzt mit den 

genetischen Barcode Analysen. 

 

Die Untersuchung des Breitenbachs in Hessen wurde im April 2014 abgeschlossen. Insgesamt wurden 11.262 

Tiere aus der Emergenzfalle T2 des Breitenbachs in Kooperation mit taxonomischen Experten (Dr. Xavier-

Francois Garcia, IGB Berlin; Prof. Dr. Rüdiger Wagner, Universität Kassel) untersucht. Diese konnten morpholo-

gisch zu insgesamt 48 Familien, 103 Gattungen und 203 Arten zugeordnet werden. Für 107 der Arten wurden 

bereits erfolgreich COI Sequenzen generiert (843 insgesamt vom Breitenbach). Hierbei wurden für zahlreiche 

Arten (insbesondere bei den Diptera) die ersten Sequenzen überhaupt für die Arten generiert. 

Wie im letzten GBOL Bericht angekündigt, wird seit April 2014 mit Hilfe von drei mobile Emergenzfallen die 

Kleine Schmalenau im Sauerland beprobt. Die Besonderheit der Beprobung hier ist, dass mit den drei Fallen 

sowohl natürliche als auch kürzlich renaturierte Gewässerbereiche untersucht werden. Dadurch soll darüber 

Aufschluss gegeben werden, wie schnell und von welchen Arten die verschiedenen renaturierten Bereiche (5 
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bzw. 1 Jahr nach Maßnahme) wiederbesiedelt werden. Bislang wurden an den Fallen 6.834 Tiere gesammelt 

(davon 4.347 Chironomidae, noch nicht bestimmt). Die bereits bestimmten Tiere konnten 66 verschiedenen 

Morphospezies zugeordnet werden. 109 Sequenzen wurden für diese Proben seit Oktober 2014 generiert. 

Hierbei konnten erneut einige Sequenzen erstmalig für die Gruppen Simuliidae, Dolichopodidae und 

Empididae hinterlegt werden, sowie Belege für bislang übersehene Arten und artifiziell unterteile Arten (insbe-

sondere Simulium cryophilum / vernum Komplex) gefunden werden. Neben der Promotionsarbeit von Arne 

Beermann haben sich eine Bachelorarbeit und eine Masterarbeit ausschließlich mit dem Probenmaterial be-

schäftigt, wobei auch Studenten am ZFMK bei GBOL Routinen mitgearbeitet haben.  

Zudem wurde 2014 erfolgreich ein neues Metabarcoding-Protokoll entwickelt (Elbrecht & Leese in Begutach-

tung). Mit dem Protokoll können die Arten genauer als mit morphologischen Methoden bestimmt werden. Ein 

weiteres Mesokosmos-Experiment wurde von März bis Mai 2014 am Felderbach (Hattingen) durchgeführt. Hier 

wurde speziell der Einfluss von Salzeintrag, Feinsediment und verringertem Abfluss auf die Fließgewässerbiodi-

versität untersucht. Seit dem letzten Zwischenbericht wurden 5 Bachelor of Science Arbeiten, 1 Master of 

Science Arbeit abgeschlossen (dazu 2 MSc Arbeiten laufend, 1 BSc Arbeit laufend). 3 Wissenschaftliche Publi-

kationen (international) wurden veröffentlicht, 3 weitere sind in Begutachtung, 2 populärwissenschaftliche 

Berichte wurden veröffentlicht. 

Emergenzfalle an der Kleinen Schmalenau. 
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5. Entwicklung der Anwendungsprojekte 

Anwendungsprojekte wurden im GBOL Projektantrag von GBOL1 (ZFMK) und GBOL2 (ZSM) geplant und nun 

weitgehend durchgeführt.  

5.1 GBOL1.7 - Monitoring Süßwasserfauna im Sieg-Flusssystem 

Dipl. Biol. Simone Behrens-Chapuis, Dipl. Biel. Ivar Steinmann, Dr. Fabian Herder 

Im Rahmen der GBOL Anwendungsstudie 1.7 wird am Beispiel der Süßwasserfauna der Sieg unterhalb der 

Landesgrenze zu Rheinland-Pfalz bis zur Mündung in den Rhein bei Bonn die Nutzbarkeit und Effizienz von 

DNA Barcoding zur Bestimmung von Indikatororganismen in einem direkten Vergleich mit der „klassischen", 

morphologischen Bestimmung überprüft. Der Fokus der Studie lag hierbei auf der Identifizierung von Fischar-

ten, insbesondere ihrer Juvenilstadien im ersten Lebensjahr (0+ Tiere), aber auch von Fischlarven und -eiern, 

sowie Makrozoobenthosarten. Die Probenahmen erfolgten mittels Elektro- (teils im Boots-, teils im Wateinsatz) 

und Zugnetzbefischung, sowie unter Einsatz von Rahmenkeschern.  

Dominanzdiagramm der Individuen (N = 11.184) einer Zugnetz-Befischungskampagne in der Sieg 09.-10.2013. 

Für die Erstellung einer Referenzsammlung der Fischarten wurde in den Jahren 2012 und 2013 zunächst das 

Arteninventar in der Sieg und Nebengewässern, unter Berücksichtigung verschiedener Habitate und Fließge-

wässerregionen beprobt und anschließend die entsprechenden COI Sequenzen im Labor erzeugt (315 adulte 
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Referenzfische, 35 Arten). Lücken in der Referenzliste der Fischarten wurden durch bereits erzeugte und ent-

sprechend referenzierte Barcodes aus dem FREDIE-Projekt abgedeckt.  

Im Jahr 2013 wurden während verschiedener Befischungskampagnen an neun Standardprobestellen in der 

Sieg zwischen (Windeck-) Imhausen und (Troisdorf-) Bergheim sowie an weiteren Probestellen über 25.000 

Jungfischindividuen gefangen und teils direkt determiniert und für das DNA Barcoding in Ethanol überführt, 

teils in Formaldehydlösung für die spätere Bestimmung im Labor konserviert. Auf Grund des langen Winters 

2012/13 und nachfolgend anhaltend hoher Wasserstände im Frühjahr und Frühsommer 2013 konnten aller-

dings nur relativ wenige sehr junge Stadien erfasst werden. Zwischen den erfassten Arten zeigen sich zudem 

große Abundanzunterschiede. Dabei weisen die Jungfischfänge die Art Elritze in hoher Dominanz auf. Bei 

11.184 während einer Kampagne an den neun Siegprobestellen erfassten Individuen konnten insgesamt 15 

Arten nachgewiesen werden. Rund 58 % gehörten der Art Elritze (Phoxinus phoxinus) an. An einzelnen Probe-

stellen stellt die Art sogar bis über 93 % des Fangs. Noch vor wenigen Jahren häufige Arten wie das ubiquitäre 

Rotauge (Rutilus rutilus) konnten nur mit Einzeltieren nachgewiesen werden. Nach der Elritze wurden Drei-

stachliger Stichling (Gasterosteus gymnurus) und Döbel (Squalius cephalus) mit je rund 13 % und Ukelei (Al-

burnus alburnus), ca. 7 %) am nächsthäufigen gefangen. Die Art Zährte folgte bei dieser Aufnahme mit einem 

Anteil von rund 5 %. 

Um das Artenspektrum ggf. zu erweitern bzw. um weitere jüngere Stadien aufzusammeln, wurde im Frühjahr 

2014 eine erneute Befischung durchgeführt. Als die erforderlichen Genehmigungen vorlagen, konnten jedoch 

nur noch vereinzelte Larvenstadien nachgewiesen bzw. Einzelproben von Fischeiern gewonnen werden, da in 

diesem Jahr außergewöhnlich hohe Temperaturen im Frühjahr die Entwicklung der Tiere stark beschleunigte. 

Dennoch konnten rund 2.000 Individuen determiniert und 209 Tiere für das DNA Barcoding vorbereitet wer-

den. Insgesamt wurden somit bisher über 2.400 in Ethanol fixierte Jungfische für die DNA-Untersuchungen 

entnommen. Zudem wurden im Jahr 2014 76 Individuen als „Blindproben“ dem Barcoding zugeführt, d. h. 

diesen Tieren wurden Gewebeproben entnommen und ohne Artangabe dem Labor bereitgestellt. Dabei konn-

ten 67 Tiere mit Hilfe von COI-Barcodes genetisch identifiziert werden. Diese wiederum stimmten mit einer 

Ausnahme mit den Ergebnissen der „klassischen“, morphologischen Determination überein. Insgesamt wur-

den von den im Feld determinierten und in Ethanol fixierten Individuen im Labor 720 COI Sequenzen erzeugt. 

Der anschließende direkte Vergleich des Bestimmungserfolges der beiden Methoden ergab in 99% eine Über-

einstimmung. Nur bei unter 1% (4 Tiere) trat eine Diskrepanz zwischen der morphologischen Bestimmung und 

der COI-basierten Bestimmung auf. 

Die Probenahme des Makrozoobenthos erfolgte an sechs Probestellen zunächst im Jahr 2013. Kontrolluntersu-

chungen ergaben jedoch, dass die EtOH-Fixierung der Proben nicht für qualitative gute DNA Extraktionen aus-

reichte, um mittels Barcoding eine Bestimmung der Evertebraten durchzuführen. Daher musste im Jahr 2014 
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eine erneute Probenahme erfolgen. In Zusammenarbeit mit dem Büro für Hydrobiologie & Gewässerökologie 

(Dr. Guido Haas) wurden daher erneut Proben an sechs verschiedenen Stellen gemäß der Vorgaben der EU-

Wasserrahmenrichtlinie (WRRL) entnommen. 9.988 Individuen (104 Arten) wurden dabei insgesamt im Feld 

vorbestimmt. Von jeder Art wurden stellvertretend maximal 30 Individuen entnommen; die verbleibenden Tiere 

wurden aus naturschutzfachlichen Gründen lebend zurückgesetzt. Auch in diesem Fall erfolgte im Anschluss 

an die detaillierte morphologische Bestimmung durch den Experten das Generieren der COI-Barcodes im Labor 

des ZFMK (538 Sequenzen). Der Vergleich der beiden Methoden ergab bei 73% dieser Individuen, die mor-

phologisch auf Artniveau bestimmt werden konnten, eine Übereinstimmung, bei 8% zeigten sich Unterschiede 

in der Zuordnung. Bei 97 Tieren, die anhand der Morphologie nur auf Gattungsniveau bestimmt werden konn-

ten, wurden 81 Individuen über den Abgleich mit der Referenzdatenbank einer Art zugeordnet; in 16 Fällen 

(2,97%) Fällen war dies nicht möglich.  

In beiden Fällen (Makrozoobethos und Fische) wird nun abschließend der jeweilige Bestimmungserfolg der 

verschiedenen Artidentifizierungsmethoden in einer Aufwand-Nutzen-Rechnung einander vergleichend ge-

genüber gestellt. Außerdem wird der inhaltliche Wert des Einsatzes molekularer Werkzeuge im Süßwasser-

Monitoring ermittelt. Dies beinhaltet eine vergleichende Bewertung der Gewässergüte nach EU-WRRL, zum 

einen auf Basis der morphologischen Bestimmung, zum anderen auf Basis der molekularen Daten.  

 

 
Links eine typische Beprobungsstelle für Makrozoobenthos an der Sieg, rechts ein Vertreter der Köcherfliegen, genauer 
eine Larve von Rhyacophila nubila, die morphologisch nicht eindeutig zu bestimmen war, aber über den Abgleich mit der 
GBOL Datenbank über den Barcode ihrer Art zugeordnet werden konnte.  
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5.2 GBOL1.8  - Massensequenzierungen im Eifel-Nationalpark 

Dr. Vera Fonseca, Dr. Jonas Astrin 

Im Eifel-Nationalpark wurden insgesamt 32 Malaise-Fallen, 80 Bodenfallen (Barber Pitfall) und 24 Bodenproben 

(mithilfe eines Handbohrers) gesammelt, um die Biozönosen-Zusammensetzung zwischen Gebieten mit den 

dominanten Baumarten Rotbuche (Fagus sylvatica) und Norwegische Fichte (Picea abies), sowie Buchen-

Renaturierungsvorhaben zu begutachten. Die beprobten Standorte beinhalten die vier Waldtypen Buche rein, 

Fichte rein, Fichte unterpflanzt mit jungen Buchen, Fichte unterpflanzt mit älteren Buchen. Für jeden Waldtyp 

wurden zwei Proben über einen Zeitraum von zwei Wochen genommen ("Duplikate") und zwei Unterproben, 

die räumlich durch wenige hundert Meter voneinander getrennt waren.  

 

Zwecks Erhalt der Belegexemplare wurde zunächst versucht die DNA direkt aus dem präservierenden Ethanol 

der Malaise- und Bodenfallen zu extrahieren, dem Protokoll von Shokralla et al. (2010: Biotechniques, 48, 233-

4) folgend. Hierbei wurde der Ethanol evaporiert und der DNA-Rückstand in Reinstwasser resuspendiert. Alle 

DNA-Proben wurden mit RNAse behandelt und aufgereinigt. Da allerdings auf diese Weise am Ende eine nur 

ungenügende Menge DNA vorlag, wie sich bei der Quantifizierung herausstellte, mussten der Extraktions- und 

der Aufreinigungsprozess wiederholt, und die aufgereinigten Extrakte gepoolt werden.  

Für die DNA-Isolation der Bodenproben wurde Phosphatpuffer verwendet, in jeweils der gleichen Masse wie 

der des eingesetzten Substrats. Dadurch wurde, unter intensivem Schütteln für ca. 20 min., die DNA von den 

Substratpartikeln gelöst. Anschließend wurden Aliquots des Puffer-Substrat-Gemischs abgeschöpft und nach 

Zentrifugierung des extrazellulären DNA-enthaltenden Überstandes mit einem Bodenprobenkit aufgereinigt.  

 
DNA-Extrakte von acht Bodenproben zur Qualitätsprüfung auf einem Agarosegel. M: DNA marker 100bp (Promega).  

 

Die auf 3ng/uL normalisierten DNA-Proben (aus Fallen-Ethanol und aus Bodenproben) wurden anschließend 

zur Library-Erstellung und MiSeq-Paired-End-Sequenzierung nach Liverpool an die Genomic Centre Facilities 
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geschickt. Die eingesetzten PCR-Primer amplifizieren den Standard-COI-Marker für Eukaryoten-Barcoding (2 

Fragmente, Gibson et al., 2014: PNAS, 111, 8007-12) sowie 18S (Stoeck et al., 2010: Molecular Ecology, 19, 

21-31) und 16S (Caporaso et al., 2012: ISME J, 6, 1621-4). Alle Primer wurden als sog. 'Fusion-Primer' kombi-

niert, mit einem 8-nt Tag und Illumina MiSeq dual indexes (i5 Fw and i7Rv, 96 Kombinationsmöglichkeiten). 

Alle Primer-Kombinationen wurden in silico auf Chimären- und Sekundärstrukturbildung getestet und die 72 

besten Kombinationen ausgewählt und synthetisiert. Diese Primer wurden in der Folge in der Sequenzier-

Einrichtung in Liverpool für die Library-Erstellung eingesetzt. Durch die verzögerte Einstellung der „Next Gene-

ration Sequencing“ Expertin Vera Fonseca als Leiterin der Arbeitsgruppe „Environmental Genomics“ am ZFMK 

im Juni 2014 konnte die Anwendungsstudie noch nicht planmäßig abgeschlossen werden. Hierdurch verzögert 

sich der geplante Ablauf nun, aber die State-of-the-Art-Auswertung wird bis Ende der verlängerten Laufzeit 

gewährleistet. Derzeit sind die NGS Bibliotheken beim Sequenzieren, und die ersten Rohdaten werden vors. im 

Februar 2015 eintreffen. Nach erfolgter Primärauswertung und bei positiver Evaluierung werden die restlichen 

Proben aus diesem Projekt prozessiert (ca. 2 Monate) und zusammenfassend ausgewertet (Juni - August 

2015). 

 

5.3 GBOL2 - APP 1 Waldmanagement im Nationalpark Bayerischer Wald 

Die Probenaufsammlung forstrelevanter Arten, unter anderem auch Schädlinge (v.a. Lepidoptera/Coleoptera) 

und ihre parasitischen Gegenspieler (Hymenoptera/Diptera) zur verlässlichen Kalibrierung der DNA-

Referenzbibliothek erfolgte im Rahmen der verschiedenen GBOL2-Teilprojekte (vgl. Zwischenbericht GBOL2). 

Zusätzlich wurden Malaisefallenproben aus dem Nationalpark Bayerischer Wald dazu herangezogen, den Iden-

tifikationserfolg und die Eignung der Methode für das standardisierte Monitoring von Schädlingen und deren 

Antagonisten zu testen.  

Hierzu wurde 2012 ein Malaisefallenprojekt im Bayerischen Wald (Betreuung durch Dr. Jörg Müller; For-

schungsleiter des Nationalparks) durchgeführt, bei dem über einen Zeitraum von 10 Wochen in der Hauptve-

getationsperiode an zwei Standorten wöchentlich Proben genommen wurden. Diese Proben wurden im Rah-

men des "Global Malaise Trap Project" (GMTP) zur Massensequenzierung an das Biodiversity Institute of Onta-

rio (BIO) am Canadian Centre for DNA Barcoding (CCDB) verschickt. Inzwischen wurden aus knapp 30.000 

Individuen über 25.000 Einzelstrangsequenzen des Barcoding-Fragments generiert. Daraus konnten bisher 

bereits 1.140 Arten durch "reverse taxonomy" eindeutig mittels DNA-Barcoding identifiziert werden, vor allem 

Insekten (95%) sowie Arachniden und Collembolen (5%). Die Identifizierung der verbleibenden Proben wird in 

den kommenden Monaten soweit möglich vervollständigt. Viele der Sequenzen konnten durch die vorhande-

nen Barcode-Bibliotheken der GBOL2- und BFB-Projekte über das BOLD-System (Barcode of Life Database Sys-

tems - http://www.boldsystems.org) mit Referenzsequenzen validiert werden. Die Gesamtauswertung der Se-

quenzen anhand des modernen BIN-Systems (Barcode Index Numbers, vgl. Ratnasingham & Hebert 2013) 
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weist dabei auf eine Gesamtzahl von mindestens 2.570 Arten hin. Aus dem in Kanada sequenzierten Material, 

welches vollständig wieder an die ZSM zurück geliefert wurde, werden derzeit durch den einschlägigen Spezia-

listen D. Doczkal (ZSM) und weiterer herangezogener Fachleute 50 Familien von Dipteren untersucht. Es wer-

den derzeit für jede Familie mindestens 3 Individuen pro BIN herausgesucht, fotografiert und durch die jeweili-

gen Experten sowie assoziierten Citizen Scientists nach morphologischen Merkmalen identifiziert. Auf diese 

Weise wurden bis Ende 2014 die Familien Agromyzidae, Anisopodidae, Anthomyzidae, Asteiidae, 

Bolitophilidae, Calliphoridae, Ceratopogonidae, Dolichopodidae, Empididae, Muscidae, Phoridae und Sciaridae 

selektiert und zur Bestimmung versandt. 

 

In einem zweiten Projekt-Abschnitt soll in zwei Anwendungsprojekten 

die Anwendbarkeit der Barcoding-Methode in der Praxis von Forstwirt-

schaft und Waldmanagement exemplarisch und mit modernen NGS-

Methoden (vgl. App 3) untersucht werden. Als Grundlage dienen die im 

Rahmen von GBOL erstellten Referenzbibliotheken zur Bestimmung von 

Wald- und Fortschädlingen sowie weiterer forstlich relevanter Arten. 

Durch Sequenzierung von Fallenproben soll ein innovatives Werkzeug für 

das effiziente Monitoring relevanter Arten getestet werden. Die Identifi-

zierung der Einzelstrangsequenzen mittels der Barcodingdaten aus GBOL 

erwies sich dabei bisher als äußerst schnelle, zuverlässige und kosten-

günstige Möglichkeit, um Vorhandensein und Häufigkeit bestimmter 

Arten (wie beispielsweise Borkenkäfer, Wickler oder mit Schadpilzen 

assoziierte Rüsselkäfer) sowie deren Gegenspieler (Predatoren und 

Parasitoide) zu untersuchen. Konkret wurden Projekte mit dem überge-

ordneten Thema „Totholz und Biodiversität“ bearbeitet, vgl. die im Fol-

genden dargelegten Ergebnisse aus dem Teilprojekt Auswirkungen der 

kontrollierten Entrindung von Fichtenstämmen auf die Diversität von 

parasitoiden Wespen (Hymenoptera)): 

 

Unkalkulierbare Störungen wie Stürme und Massenvermehrungen von 

Borkenkäfern sind in der Forstwirtschaft mit hohen ökonomischen Ver-

lusten verbunden. Alleine in Europa schädigen Stürme im jährlichen Mittel ca. 18,7 Millionen m³ Holz. In Jah-

ren mit besonders herausragenden Stürmen können sogar bis zu 180 Millionen m³ anfallen, was einem Wirt-

schaftsvolumen von etwa 16 Milliarden Euro entspricht. Auch der Nationalpark Bayerischer Wald, ältester Na-

tionalpark Deutschlands und Teil des größten unzerschnittenen Waldgebietes Mitteleuropas, ist politisch zu 

einer Aufarbeitung von Windwurfflächen im Erweiterungsgebiet verpflichtet. Da solche Störungsereignisse in 

 

 

Untersuchungsfläche im NP 
Bayerischer Wald mit unter-
schiedlich behandelten Fichten-
stämmen. 
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jüngerer Zeit immer stärker als Treiber für Biodiversität und Restauration forstlich überformter Wäldern erkannt 

wurden, sucht der Nationalpark intensiv nach Kompromissen zwischen Windwurfaufarbeitung einerseits und 

„Natur Natur sein lassen“ andererseits. Ziel des Entrindungsprojekts ist es, eine effektive Buchdruckerbekämp-

fung zu gewährleisten und gleichzeitig die Kollateralschäden bei anderen Käferarten und weiterer, ökologisch 

wichtiger Tiergruppen möglichst gering zu halten. 

 

Um die Auswirkungen standardisiert zu testen, wurden im Jahr 2013 an 12 Stellen im Erweiterungsgebiet des 

Nationalparks künstliche Windwurfflächen mit Fichten angelegt und damit für Schädlinge wie Borkenkäfer und 

Buchdrucker exponiert. Dabei wurde jeweils ein Stamm komplett entrindet, ein weiterer Stamm nur eingeritzt 

und ein dritter Stamm blieb unverändert.  

 

Vieles deutete darauf hin, dass der Verlust an „Nicht-Ziel-Arten“ durch ein komplettes Schälen des Stamms, 

wie es im Nationalpark Bayerischer Wald und anderen mitteleuropäischen Nationalparken mit hohem Fichten-

anteil gängige Praxis ist, sehr hoch ist. Diese „Nicht-Ziel-Arten“, vor allem Hymenoptera und Diptera, spielen 

oft eine wichtige Rolle in terrestrischen Ökosystemen, konnten bisher jedoch aufgrund fehlender taxonomi-

scher Expertise nicht bearbeitet und in Auswertungen einbezogen werden. Gerade diese Gruppen sind für eine 

detaillierte Bewertung der Kollateralschäden jedoch extrem wichtig, da sich unter ihnen viele Prädatoren und 

Parasitoide befinden, die mit Schadkäfern assoziiert sind. 

 

Obwohl sich das Projekt noch in der Auswertungsphase befindet deuten die vorläufigen Ergebnisse bereits 

darauf hin, dass ein komplettes Schälen des Stamms die Diversität deutlich verringert. Dies trifft, neben den 

Käfern, die auf klassischem Wege morphologisch bestimmt wurden, auch für die Gruppe der parasitoiden 

Wespen zu. Diese wurden in dem Experiment erstmals mittels DNA-Barcoding identifizierbar und somit für die 

statistische Auswertung verfügbar gemacht. Das Entrinden der Stämme senkt demnach die Artenzahl deutlich 

ab (siehe Abbildung unten). Die Daten sprechen eindeutig für ein partielles Entrinden („Streifen“) der Stämme, 

da hier kein signifikanter Unterschied in Artenzahl oder Abundanz im Vergleich zur Kontrolle gefunden wurde. 
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Einfluss der kompletten („Debarked“) oder teilweisen („Striped“) Entrindung von Fichtenstämmen auf die Diversität 
parasitoider Wespen (links: Abundanz, rechts: Artenzahl). A bzw. B bezeichnen signifikante Unterschiede, wobei die Signi-
fikanzen auf dem General Linear Model mit Plotexposition als Kovariable basieren. 

 

Durch das DNA-Barcoding wurde es erstmals möglich, statistisch verwertbare Biodiversitätsdaten über eine 

ökologische wichtige, taxonomisch jedoch äußerst schwierige Gruppe von Insekten zu gewinnen und in die 

Bewertung einfließen zu lassen. Mit diesen Ergebnissen lassen sich Managementempfehlung entwickeln, die 

dem Nationalpark Bayerischer Wald zukünftig als Leitlinie bei der Windwurf-Aufarbeitung dienen. Darüber 

hinaus können diese Empfehlungen auch von anderen Nationalparken in Mitteleuropa genutzt werden, die 

ähnliche Kompromisslösungen finden müssen. 
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5.4 GBOL2 - APP 2 Monitoring von potentiellen Krankheitsüberträgern 

Um die Fauna von Wirbeltierparasiten – hauptsächlich diejenige von landwirtschaftlich relevanten Nutztieren 

(Rind, Schwein, Schaf, Huhn, Ente, Pute, etc.) – zu katalogisieren, wurden seit dem Sommer 2012 über 700 

Vogel- und Wirbeltierparasiten eingebracht und die jeweiligen Kollateraldaten (mit Wirtsbeziehungen) erfasst. 

Von 300 Individuen (200 Arachniden, hauptsächlich Zecken, Milben und Tierläuse (Lauskerfe) – aber auch 100 

Fliegen, insbesondere Lausfliegen und Spinnenfliegen) liegen bereits DNA Barcodes vor, etwa 300 weitere 

Parasiten aus einer speziellen Untersuchung von Rehwild (TU Freising / Lehrstuhl für Tierökologie, hauptsäch-

lich Ixodidae, aber auch Tierläuse) werden derzeit sequenziert. Zu einem interessanten Fall eines auch als 

Krankheitsvektor für den Menschen bedeutsamen Parasiten (Yak-Dasselfliege) wurde eine Presseerklärung 

abgegeben. Im November 2014 wurden 100 Sammelbehälter an den Tierarzt Dr. Felix Hiltwein (Heidelberg 

Pharma GmbH) versandt. In diesem Zusammenhang wurde vereinbart, dass Zeckenproben aus allen Bundes-

ländern über einen tierärztlichen Verteiler angefordert werden. Wir erwarten die Rückführung der Proben im 

Frühjahr 2015, um diese dann auswerten zu können. Es ist zudem geplant, mit einer Forschungsabteilung der 

deutschen Bundeswehr Zecken (hauptsächlich Ixodes ricinus, jedoch auch andere aus Beifängen) auf unter-

schiedliche populationsgenetische Marker (inklusive CO1) hin zu untersuchen, um eine Verbreitung des FSME 

Virus, sowie von Borreliose-Erregern monitoren zu können (lt. Vereinbarungen mit Dr. Gerhard Dobler).  

Weiteres Material wurde uns im Rahmen der Ende 2013 vereinbarten Kooperation mit dem Landesamt für 

Gesundheit und Lebensmittelsicherheit („LGL“ Oberschleißheim; Dr. U. Busch; Dr. I. Huber) zugesagt mit parti-

ell bereits anlaufendem Materialeingang von Vogel- und Wirbeltierparasiten. Derzeit wird von der LGL ein 

Anschlussprojekt (Doktorandenstelle) beantragt, in welchem in Kooperation zwischen LGL und ZSM ab Mai 

2015 die Etablierung des COI-Markers als juristisch belastbare, objektive Testmethode in folgenden Bereichen 

der Gesundheit und Lebensmittelsicherheit getestet werden soll: (a) Lebensmittelschädlinge (v.a. Insekten). – 

(b) Lebensmittelverunreinigungen (Ungeziefer, Schädlinge, Mäusekot u.s.w.). – (c) Lebensmittelbetrug. Eine 

Pilotstudie soll sich mit marinen und Süßwasser-Speisefischen, sowie Muscheln und Krebstieren beschäftigen. 

Ein Treffen zwischen den Projektpartnern und dem Schweizer Datenbank Unternehmen SmartGene fand Ende 

2014 an der ZSM statt, um einen barrierefreien Dialog zwischen den Datenbanken des LGL und BOLD auszulo-

ten. 

 

5.5 GBOL2 - APP 3 Ökologisches und klimarelevantes Monitoring (Fauna diverser Quelltypen) 

Im APP Öko- und Klimamonitoring (Quellfauna) konnten die Freilandarbeiten wegen des Jahresfortschrittes bei 

Projektbeginn (Mai 2012) erst in 2013 begonnen werden. Um die methodische Eignung von Malaisefallen-

Aufsammlungen kombiniert mit DNA Barcoding zur Erfassung und zum Monitoring der Biodiversität von Quell-

fauna (Emergenzspektren) zu testen, werden für folgende vier unterschiedliche Quelltypen in direkter Quellnä-

he Malaisefallen betrieben: (1)  Kalkquelle – (2)  oligotropher Quellteich – (3)  Quellaufstoss im Moor –
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(4) Oberflächenaustritte unterirdischer Fließgewässerläufe. 2014 wurden aus den Hundertausenden von ein-

gebrachten Insektenbelegen Morphospezies selektiert und entnommen, wobei der Fokus auf die ‚EPTO‘ Grup-

pen (Ephemeroptera, Plecoptera, Trichoptera, Odonata) gelegt wurde, die auch für Gewässergütebestimmun-

gen von großer Bedeutung sind. Neben der Voucher-basierten Sequenzierung von vereinzelten 

Morphospezies, wurde in 2014 auch ein Next-Generation Sequencing Test (NGS) durchgeführt. Hierbei wurde 

DNA von 95 Arten von EPT‘s zu einer komplett extrahierten Mischprobe (gepoolte Malaisefallenprobe mit 

insgesamt etwa 10.000 Einzelindividuen) gegeben, und diese kombinierte Probe im Labor der LGC Genomics 

GmbH mit 4 unterschiedlichen CO1-5‘ Primern (lgc, hco, lep, mini) sequenziert. Aus den insgesamt knapp 

600.000 Sequenzclustern konnten im Anschluss an die durchgeführte Bioinformatik 364 Arten durch die 

BOLD-engine identifiziert werden. Darunter wurden auch 81 der 95 eingesetzten EPT’s wiederentdeckt. 
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 364 lgc 3 12 29 2 121 34 10 1 1 1 1 10 9 2 236 

 

hco 3 16 15 3 90 19 3 1 0 1 1 6 5 4 167 

 

lep 3 20 11 0 111 23 2 0 1 1 1 5 6 1 185 

 

mini 4 9 10 0 62 53 0 0 0 2 0 7 3 0 150 

 
Anzahl der über den NGS-Ansatz detektierten Arten pro Großgruppe und nach eingesetztem Primer getrennt. Mit dem 
Primer „lgc“ wurden die meisten Arten aus der Mischprobe nachgewiesen (236), aber es zeigt sich, dass der Einsatz ver-
schiedener Primer sinnvoll ist, um möglichst alle Gruppen abdecken zu können (vgl. Primer „mini“ mit „lgc“ detektierte 
Zahl der Ephemeroptera).  
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miniLGC 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 0 1 1 1 1 1 1 

HcoLco 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 1 1 1 

LepFNancy 0 1 0 1 0 0 1 1 1 1 1 0 1 0 1 1 0 1 0 1 

miniBC 1 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 

 
Beispiel für den unterschiedlichen Nachweiserfolg für 20 verschiedene Arten in Abhängigkeit des verwendeten Primer-
paares. Anhand dieser Daten lassen sich Protokolle für den ganz spezifischen Nachweis von bestimmten Zielgruppen ent-
wickeln.  

 

Darüber hinaus greifen wir auf die Ergebnisse und Aufsammlungen des Projektes „Quellen im Nationalpark 

Berchtesgaden, Lebensgemeinschaften als Indikatoren des Klimawandels“ (vgl. Forschungsbericht 51, Natio-

nalpark Berchtesgaden, Eigenverlag, 272 pp.) 2001, insbesondere mit den Chironomidae, EPTO-Gruppen und 

Mollusken als Indikatorgruppen (vgl. Elisabeth Stur & Sofia Wiedenbrug: Familie Zuckmücken (Chironomidae); 

pp. 183-194) zurück. Identifiziertes Material ist u.a. an der ZSM eingelagert worden. Einige Hundert 

Morphospezies wurden bereits selektiert und für die Sequenzierung vorbereitet. Die Sequenzierung einzelner 

Arten dient auch der Identifizierung von bisher nur auf Gattungsniveau bestimmter Taxa, die im Rahmen der 

Quellfauna, aber auch im Rahmen des German Malaise Traps Projektes erhoben wurden (vgl. APP1). Nach 

einem Treffen an der ZSM zwischen der Projektleitung des Nationalparks Berchtesgaden (Dipl. Geol. Annette 

Lotz und Helmut Franz) mit dem Thema „Erfassung der Diversität der Quellfauna“ im November 2014 wurde 

eine große Aufsammlung von Proben der Jahre 1994-2014 an die ZSM zur genetischen Untersuchung ge-

schickt, welches derzeit bearbeitet wird. Das Material diverser Quellen ist teilweise auf Familienniveau sortiert, 

teilweise (vorwiegend terrestrische Taxa) noch unsortiert.  

Um geeignete Grundlagen (Referenzbibliothek, status quo) für ein klimarelevantes Monitoring zu schaffen 

wurde in 2014 ein Malaisefallen-Höhentransekt vom Oytal bis auf circa 2200 m am Nebelhorn (Allgäu) be-

sammelt. Aus den mehreren Hunderttausend Individuen werden bis April 2015 20.000 Belege aus circa 4.000 

Morphospezies selektiert, im Rahmen des "Global Malaise Trap Project" (GMTP) zur Massensequenzierung an 
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das Biodiversity Institute of Ontario (BIO) an das Canadian Centre for DNA Barcoding (CCDB) verschickt, um 

bis August 2015 sequenziert zu werden. In etwa die Hälfte dieser vorbereitenden Arbeiten konnte bereits ge-

tätigt werden. 

 

5.6 GBOL3 - Blühstreifen in der Agrarlandschaft 

Seit 2013 beinhaltet GBOL3 ein Anwendungsprojekt zur ökologischen Bedeutung von Blühstreifen in der Ag-

rarlandschaft. Dazu läuft eine erfolgreiche Kooperation mit dem Büro für Freilandökologie (Dr. J. Esser, Dor-

magen). Getestet wird, ob die Anlage von Blühstreifen zu einer Erhöhung der Arten- und Individuenzahlen der 

natürlichen Gegenspieler von Pflanzenschädlingen führt. Dazu wurden auf Testflächen in Baden-Württemberg, 

Nordrhein-Westfalen und Sachsen entweder manuell oder mittels Malaise-Fallen verschiedene Entwicklungs-

stadien von Phytophagen und ihre natürlichen Gegenspieler (v.a. parasitische Hymenopteren) gesammelt und 

mithilfe von DNA-Barcoding bestimmt. Noch werden die Ergebnisse ausgewertet, aber am Beispiel der Testflä-

che in Denkendorf (Stuttgart) kann gezeigt werden, dass die Blühstreifen eine hohe Artenzahl parasitischer 

Wespen beherbergen kann, die vom Nektarangebot angelockt und dadurch in ihrer Erhaltung gefördert wer-

den (vgl. Tabelle). Die Ergebnisse erlauben zwar noch keine quantitative Aussage über den Einfluss von Blüh-

streifen auf die Förderung und Erhaltung von Nutzorganismen, aber es kann gezeigt werden, dass zum Bei-

spiel Schlupfwespen (Ichneumonidae) in hoher Artenzahl vertreten sind. Allerdings ist aus der Tabelle auch zu 

entnehmen, dass der Abgleich mit dem Bestimmungstool von BOLD die Lücken in der Referenzbibliothek auf-

zeigt. 

 

Ordnung Familie Art ID Abgleich Stadium Status 

Coleoptera Cantharidae Cantharis lateralis Linnaeus, 1758 + Genbank Adult Prädator 

  Chrysomelidae Phyllotreta vittula Redt., 1849 + BOLD Adult Phytophage 

    Podagrica fuscicornis (Linnaeus, 1767) + BOLD Adult Phytophage 

  Curculionidae Sitona lineatus Germar, E.F. + BOLD Adult Phytophage 

Diptera Anthomyiidae Anthomyia liturata (Robineau-Desvoidy, 1830) + BOLD Adult Phytophage 

    Delia radicum (Linnaeus, 1758) + BOLD Adult Phytophage 

  Chloropidae Elachiptera decipiens (Loew, 1863) + BOLD Adult Phytophage 

    Elachiptera tuberculifera (Corti, 1909) + BOLD Adult Phytophage 

  Drosophilidae Scaptomyza pallida (Zetterstedt, 1847) + BOLD Adult Phytophage 

  Hybotidae Platypalpus infectus (Collin, 1926) + BOLD Adult Prädator 

  Phoridae Megaselia sp.   + BOLD Adult ? 

  Sepsidae Sepsis orthocnemis Frey, 1908 + BOLD Adult ? 

  Syrphidae Melanostoma mellinum (Linnaeus, 1758) + BOLD Larve Prädator 

  Syrphidae Melanostoma scalare (Fabricius, 1794) + BOLD Larve Prädator 

Heteroptera Anthocoridae Orius sp.   + Genbank Adult Prädator 

Hymenoptera Eurytomidae   - BOLD Adult Parasitoid 

  Pteromalidae   - BOLD Adult Parasitoid 

  Braconidae Asobara sp.   + BOLD Adult Parasitoid 
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    Bracon radialis Telenga, 1936 + BOLD Adult Parasitoid 

    Cotesia glomerata (Linnaeus, 1758) + BOLD Adult Parasitoid 

    Cotesia orobenae (Forbes, 1883) + BOLD Adult Parasitoid 

    Cotesia rubecula (Marshall, 1885) + BOLD Adult Parasitoid 

    Cotesia telengai (Tobias, 1972) + BOLD Adult Parasitoid 

    Dinotrema sp.   + BOLD Adult Parasitoid 

    Ephedrus nacheri Quilis, 1934 + BOLD Adult Parasitoid 

    Praon gallicum Stari, 1971 + BOLD Adult Parasitoid 

    Praon volucre (Haliday, 1833) + BOLD Adult Parasitoid 

  Ichneumonidae Aclastus gracilis (Thomson, 1884) + BOLD Adult Parasitoid 

    Aclastus minutus (Bridgman, 1886) + BOLD Adult Parasitoid 

    Acrolyta rufocincta (Gravenhorst, 1829) + BOLD Adult Parasitoid 

    Campoplex difformis (Gmelin, 1790) + BOLD Adult Parasitoid 

    Ctenichneumon panzeri (Wesmael, 1845) + BOLD Adult Parasitoid 

    Cubocephalus sperator (Müller, 1776) + BOLD Adult Parasitoid 

    Dacnusa sp.   + Genbank Adult Parasitoid 

    Diadegma erucator (Zetterstedt, 1838) + BOLD Adult Parasitoid 

    Diadegma semiclausum (Hellen, 1949) + BOLD Adult Parasitoid 

    Diadromus collaris (Gravenhorst, 1829) + BOLD Adult Parasitoid 

    Diplazon laetatorius (Fabricius, 1781) + BOLD Adult Parasitoid 

    Dusona subimpressa (Förster, 1868) + BOLD Adult Parasitoid 

    Ichneumon sarcitorius Linnaeus, 1758 + BOLD Adult Parasitoid 

    Lysibia nanus (Gravenhorst, 1829) + BOLD Adult Parasitoid 

    Mesochorus sp.   + BOLD Adult Parasitoid 

    Mesoleptus laevigatus (Gravenhorst, 1820) + BOLD Adult Parasitoid 

    Olesicampae annulitarsis/vetula  + BOLD Adult Parasitoid 

    Orthocentrus spurius Gravenhorst, 1829 + BOLD Adult Parasitoid 

    Phygadeuon trichops Thomson, 1884 + BOLD Adult Parasitoid 

    Stenomacrus affinitor Aubert, 1981 + BOLD Adult Parasitoid 

    Stenomacrus nemoralis (Holmgren, 1858) + BOLD Adult Parasitoid 

    Stenomacrus sp.   + BOLD Adult Parasitoid 

    Stilpnus pavoniae (Scopoli, 1763) + BOLD Adult Parasitoid 

    Sussaba flavipes (Lucas, 1849) + BOLD Adult Parasitoid 

    Syrphoctonus signatus (Gravenhorst, 1829) + BOLD Adult Parasitoid 

    Syrphoctonus tarsatorius (Panzer, 1809) + BOLD Adult Parasitoid 

    Syrphophilus bizonarius (Gravenhorst, 1829) + BOLD Adult Parasitoid 

    Diadegma fenestrale (Holmgren, 1860) + BOLD Adult Parasitoid 

    Diadegma semiclausum (Hellen, 1949) + BOLD Adult Parasitoid 

  Ichneumonidae   - BOLD Adult Parasitoid 

  Proctotrupidae Exallonyx trichomus Townes, 1981 + BOLD Adult Parasitoid 

    Phaenoserphus calcar (Haliday, 1839) + BOLD Adult Parasitoid 

  Tenthredinidae Ametastegia glabrata (Fallén)  + BOLD Adult Phytophage 

Hymenoptera     - BOLD Adult Parasitoid 

Lepidoptera Pieridae Pieris rapae (Linnaeus, 1758) + BOLD Larve Phytophage 

  Plutellidae Plutella xylostella Linnaeus, 1767 + BOLD Larve Phytophage 
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6. Öffentlichkeitsarbeit 

GBOL wurde zu Beginn prominent durch den Projektsprecher (Herr Prof. Wägele) und die Projektkoordinatorin 

(Frau Dr. Pietsch), aber auch durch die jeweiligen Taxon-Koordinatoren auf verschiedenen Ebenen national und 

international bekannt gemacht. Dadurch konnte das Expertennetzwerk erweitert, und die Probenzufuhr für 

GBOL erhöht werden. Aus dem Jahr 2014 besonders sehens- und lesenswert ist ein GBOL-Portrait im Online- 

 

Magazin „Substanz“, welches dort als Leitartikel unter „Zählmeister der Schöpfung“ zum Start der Zeitschrift 

erschien. Zwei Ansichten pro IP Adresse sind dort kostenfrei möglich. Aber auch die internationale Barcode of 

Life Initiative iBOL widmete in seinem September Newsletter dem GBOL Projekt einen Leitartikel, und im Leib-

niz Journal zum „Wert der Vielfalt“ kommen zwei GBOL Mitarbeiter zu Wort. Besonders großes Medienecho 

im Internet (SpON, N24, Focus u.a.) aber auch diversen Tageszeitungen und Radiobeiträgen riefen die publi-

zierten Artikel über die in Deutschland vorkommenden Fisch- und Neunaugen, sowie Käfer und Bienen hervor.  
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7. Ausblick und Perspektiven für eine weitere GBOL-Förderphase 

Im Frühjahr 2014 hat das GBOL Konsortium einen Entwurf für einen Nachfolgeantrag („GBOL II“) dem PT/DLR 

zur Ansicht vorgelegt. Bei den Vorbereitungsarbeiten dazu wurde immer wieder deutlich, wie stark der Erfolg 

einer langfristigen Etablierung von DNA Barcoding für verschiedenste Anwender von der Verfügbarkeit einer 

zuverlässigen Datenbank abhängt. Während die technologischen Entwicklungen zur Verarbeitung von Mas-

senproben aus Luft, Wasser und Boden rasch voran schreiten, benötigt die Erstellung der DNA Barcode Refe-

renzbibliothek für die relevanten deutschen Tier- und Pflanzenarten noch eine weitere Förderphase, um sicher-

zustellen, auch alle häufigen und Monitoring-relevanten Arten typisiert zu haben. Wir begrüßen in diesem 

Zusammenhang das Engagement der deutschen Mykologen die sich mit der Erfassung der „Pilze“ im weiteren 

Sinne beschäftigt, und die nun gemeinsam im Verbund dem GBOL Konsortium beitreten wollen (vgl. auch den 

Verbundbericht vom April 2014 dazu). Dadurch wird die GBOL Datenbank weiter an Bedeutung gewinnen, 

und wirtschaftlich hoch-relevante Schadgruppen für molekulare Nachweismethoden verfügbar machen. Eben-

so ist geplant mit den Kieselalgen (Diatomeen) eine weitere ökologisch und ökonomisch wichtige Gruppe zur 

Beurteilung der Gewässerqualität innerhalb des GBOL Verbundes zu bearbeiten, sodass damit Vertreter der 

wichtigsten Eukaryoten in einer zentralen Datenbank der deutschen Biodiversität erfasst würden.  

Während der Ausbau der Referenzdatenbank in der Regel durch die taxonomischen Experten in den Instituten 

zusammen mit den GBOL Taxonexperten und externen Spezialisten erfolgen kann, wird für die erfolgreiche 

Umsetzung der praktischen Anwendungsstudien eine intensive wissenschaftliche Begleitung benötigt. Insbe-

sondere die Entwicklung standardisierter Metabarcoding pipelines erfordert personelle Kapazitäten, die eine 

Einstellung von Doktoranden erforderlich macht. Mit den in der GBOL II Skizze beantragten Doktorandenstel-

len entstünden zudem für die Ausarbeitung von Publikationen zusätzliche Möglichkeiten. Darauf abzielende 

Projektthemen und weitere praktische Anwendungsstudien im Rahmen einer 2. Förderphase von GBOL umfas-

sen folgende vier Hauptpunkte: 

 

1) Primärziel, Infrastruktur & Verstetigung: 

Hierunter fällt zum einen die ausreichende Komplettierung der Referenzdatenbank, um für die geplanten An-

wendungen operationell zu werden, aber auch der Ausbau des GBOL-Portals mit zusätzlichen Analyse- und 

Datenaufbereitungsmöglichkeiten. Eine Herausforderung stellt die Aufnahme von selteneren, aber anwen-

dungsrelevanten Arten dar, die verstärkt aus (teils altem) Museumsmaterial rekrutiert werden muss. Bereits aus 

der andauernden Projektphase gibt es Erfahrungen mit der Sequenzierung von historischem Material wodurch 

zukünftig diese Quelle weiter erschlossen werden kann. Des Weiteren werden an mindestens zwei GBOL Insti-

tuten (ZFMK & ZSM) die Bestrebungen fortgesetzt, mit eigenen Mitteln die Labor- und Personalausstattung für 

Routine-DNA Barcoding Services bereitzustellen. Am ZFMK wird voraussichtlich in 2016 mit dem Bau eines 
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neuen Gebäudes begonnen, für welches bereits die finanziellen Mittel vom Land NRW bereitgestellt wurden. 

Die Bedürfnisse des GBOL Projektes an die Raum- und Laborausstattung wird explizit bei der Planung berück-

sichtigt. Ein weiterer übergeordneter Punkt in einer möglichen GBOL II Phase soll die Verbesserung der Mas-

senproben Pipelines sein, sowie die Erarbeitung von gemeinsamen Analysestandards zur Gewinnung von Ar-

tenlisten aus den generierten Rohdaten. Durch eine organismenübergreifende Zusammenarbeit verschiedener 

Biologen und Informatiker an einer gemeinsamen Fragestellung besteht die aussichtsreiche Möglichkeit ein 

Produkt zu entwickeln, welches von verschiedensten Nutzern für ganz spezielle oder umfassende 

Biodiversitätserfassungen durch die Analyse von Massenproben eingesetzt werden kann.  

 

2) Anwendung von DNA Barcoding in Forst- und Landwirtschaft: 

Zusammen mit Partnern aus der Forschung und Wirtschaft soll in unterschiedlichen Systemen getestet werden 

inwieweit DNA Barcoding als Werkzeug eingesetzt werden kann, um a) wichtige Bestäuber in der Landwirt-

schaft besser zu erfassen und zu fördern, b) die Entwicklung der biologischen Schädlingsbekämpfung zu be-

schleunigen, c) pathogene und nekrotische Pilze im Obstbau zu erkennen, und d) Samen und Baumschulpro-

dukte eindeutig zu identifizieren und Täuschungen aufzudecken. Während a & b bereits auf Daten aus der 

ersten GBOL Phase aufbauen und geeignet sind Lücken in der Referenzdatenbank aufzudecken, werden für c 

& d teilweise die entsprechenden Referenzproben noch erstellt werden müssen. Vielversprechend ist das Vor-

haben, aus den generierten Erkennungssequenzen für zahlreiche Schadpilzarten einen sog. PhyloChip zu ent-

wickeln, der eingesetzt werden kann, um in der Umweltprobe aus einer Obstbaumplantage zum Beispiel be-

stimmte Pathogene nachzuweisen.  

 

3) Analyse von Umwelt- & Massenproben für Monitoring Aufgaben: 

In diesem Bereich soll das volle Potential des DNA Barcoding Prinzips in Verbindung mit neueren Hochdurch-

satz Sequenziertechnologien (NGS) ausgeschöpft werden. Dieses basiert darauf, dass Lebewesen in jedem 

Element (Luft, Wasser, Boden) DNA verlieren und somit nachweisbar sind. Diese nicht-invasive Methode des 

indirekten Nachweises von Organismen über empfindliche NGS Verfahren wird in Zukunft zahlreiche Bereiche 

die Biodiversität betreffen und revolutionieren, da zeit- und kostenintensives Sammeln, Sortieren & Bestimmen 

weitestgehend entfallen oder automatisiert werden können. In einer GBOL II Phase soll exemplarisch an fol-

genden Systemen die Methodik verfeinert und der Wirtschaft zugänglich gemacht werden: a) Erfassung der 

Gewässergüte und EU Wasserrahmenrichtlinien Monitoring anhand von Kieselalgen, b) EU Wasserrahmen-

richtlinien Monitoring durch Wasser & Makrozoobenthos-Mischproben, c) Erfassung des Umweltzustandes 

über Bodenproben (Moore und Retentionsflächen), und d) Biodiversitätsmonitoring über Massenproben in 

Nationalparks und klimasensiblen, alpinen Habitaten. Für die Anwendungen in a & c müssen die entsprechen-

den Referenzproben noch teilweise erstellt werden, bzw. ist die tatsächliche Diversität schwer abzuschätzen, 
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weswegen bisher auch nur einzelne Vertreter der Gruppen für die Bewertung des Zustandes der Habitate her-

angezogen wurden. Die Teile b & d können bereits auf den DNA Barcodes aus der ersten GBOL Phase aufbau-

en, und nur bei d erwarten wir noch größere Lücken in der Referenzdatenbank die damit aufgedeckt werden 

und gezielt geschlossen werden können.  

 

4) Gesundheit- und Verbraucherschutz: 

Bereits in der laufenden GBOL Phase wird an der Vervollständigung der Referenzdatenbank mit forensisch und 

medizinisch wichtigen Insektenarten gearbeitet. In Zukunft soll dieser Bereich verstärkt bearbeitet und durch 

Kooperationen erweitert werden, um auch lebensmittelrelevante Hefen und andere Pilze zu enthalten. Zudem 

ist eine Optimierung der Methoden für die Analyse von Umweltproben ohne vorheriges Sortieren und Verein-

zeln der Organismen vorgesehen. Ein sehr innovatives Betätigungsfeld in GBOL II stellt die Analyse von Luft-

proben dar, wo derzeit noch aufwändig manuell nach morphologischen Kriterien die häufigsten allergen Pol-

len bestimmt und ausgezählt werden. In Zukunft soll über DNA Barcoding in Verbindung mit NGS Verfahren 

zunächst das Artenspektrum der wichtigsten bekannten Allergieauslöser erfasst werden können. Später soll es 

möglich sein, auch unbekannte Pollen und Sporen durch den Abgleich mit Barcode Datenbanken identifizieren 

zu können. Dies wird an Bedeutung gewinnen, wenn sich im Zuge des Klimawandels Blühphasen ändern, aber 

auch neue, invasive Arten auftreten. Ein geplantes Unterprojekt in GBOL II wird sich schließlich mit der Zu-

sammensetzung von Honigproben befassen, welche für die Güte und legale Bezeichnung von Honig aus-

schlaggebend ist. Auch hier gibt es derzeit nur wenige Anbieter, die die arbeitsintensive und Expertenwissen 

voraussetzende, morphologische Bestimmung nach manuellem Sortieren vornehmen können.  

 

In der Summe ist GBOL bereits zu einem der wichtigsten Datenerzeuger für Referenzen geworden, welche für 

Langzeit-Biodiversitätsmonitoring in Deutschland, aber auch vom UN-Weltbiodiversitätsrat (IPBES) mit Sitz in 

Bonn benötigt werden. Wissenschaftler der DFG-Exploratorien stehen bereits mit uns in Verbindung und nut-

zen GBOL Daten, um Massenproben über den Abgleich mit der Referenzdatenbank zu identifizieren. Effizien-

tes Ressourcenmanagement und entsprechende Politikberatung spielen zudem zunehmend eine Rolle, und je 

genauer und höher-auflösend (d.h. bis auf Artniveau) die Daten zu Biodiversitätsmonitoring sein können, je 

genauer werden auch die Vorhersagen zur globalen und regionalen Veränderung von Biodiversität ausfallen. 

Nur auf einer soliden Grundlage können effektive Maßnahmen zum Erhalt und Schutz der Biodiversität in 

Deutschland eingeleitet werden und ökosystemare Dienstleistungen langzeitig erhalten werden.  

 

Da auch andere europäische Länder (z.B. Belgien, Frankreich, Niederlande, Norwegen, Österreich, Schweiz, 

Schweden) nationale oder thematisch fokussierte Barcode-Kampagnen durchführen, hat GBOL die Initiative 
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ergriffen und im Januar zu einem Treffen ans Museum Koenig geladen. Ziel ist es, das europäische Konsortium 

für DNA Barcoding (ECBOL) zu reaktivieren, um gemeinsam auf EU-Ebene Fördermittel einwerben zu können. 

Dem Aufruf folgten rund 25 Teilnehmer aus 13 Nationen, um in einem Work-shop zunächst die eigenen Bar-

coding Aktivitäten vorzustellen. Anschließend wurden in vier rotierenden Arbeitsgruppen die Themenfelder 

„ECBOL Datenportal“, „Metabarcoding“, „Taxon-Checklisten & Vernetzung“, sowie „EU Fördermöglichkei-

ten“ eruiert. Alle angereisten Barcode Experten waren sich einig, Barcode-Datensätze aus den EU Mitglieds-

staaten zu einem europäischen Bild des Biodiversitätszustandes zusammensetzen zu wollen. Die dazu nötigen 

Schritte wurden formuliert und kleine Arbeitspakete vergeben. Ein erstes Resultat war die Formulierung einer 

Projektidee für einen Horizon2020 „Call for Ideas“ Aufruf innerhalb des Themenschwerpunktes „Nature based 

solutions“, für welchen unter Federführung des ZFMK (Fr. Dr. Pietsch) eine Projektskizze eingereicht wurde. 

Weitere Ideen für Gemeinschaftsprojekte sind in Bearbeitung, und mit Frau Dr. Patricia Mergen konnte eine 

kompetente Fürsprecherin für unsere Belange gewonnen werden, die in Brüssel versuchen wird ein positives 

Umfeld für eine europaweite DNA Barcoding Initiative vorzubereiten.  

 

 

Rund 30 Teilnehmer aus 13 Nationen kamen im Januar 2015 ans Museum Koenig, um eine Europäische Initiative ins Leben 
zu rufen, und zu überlegen wie die nächsten Schritte aussehen könnten, um EU-Mittel für ein gemeinsames Barcoding 
Portal zu beantragen.  
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8. Publikationen 
Im Jahr 2014 wurden 13 wissenschaftliche Publikationen aus dem GBOL-Verbund veröffentlicht. Weitere Pub-

likationen sind in Vorbereitung und werden voraussichtlich 2015 und 2016 erscheinen. Anlässlich der 6. iBOL 

Tagung im August 2015 ist geplant, neben einem Gastvortrag des GBOL Sprechers Herrn Wägele und weite-

ren GBOL Beiträgen auch einen Artikel im erscheinenden Sonderband zu GBOL zu platzieren. 
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