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Einleitung — GBOL IlI: Dark Taxa

Hintergrund

GBOL, das German Barcode of Life Projekt, ist seit 2011 sehr erfolgreich in zwei Férderphasen
gelaufen. Es hat an der Erstellung einer funktionstiichtigen DNA-Barcode-Referenzbibliothek fir
Deutschlands Tiere, Pflanzen und Pilze gearbeitet, die nun kommerziell und wissenschaftlich genutzt
wird, um Arten Uber ihre DNA bestimmen und nachweisen zu kénnen. Durch die Aktivierung der
taxonomischen Expertise in Deutschland und engen Kooperationen innerhalb der EU sind auch
artenreiche Insektengruppen wie Kafer und Schmetterlinge in der Datenbank gut abgebildet und
zuverldssig auf Artebene molekular bestimmbar. Auch fiir kleinere Gruppen wie Wildbienen, Wanzen
oder Zikaden konnte eine sehr hohe Abdeckung von oft Giber 90% der Arten erzielt werden.

In Summe ist derzeit jedoch nur knapp die Halfte der ca. 33.000 Insektenarten Deutschlands
molekular erfasst. Hier spielen zwei Griinde eine groRBe Rolle: In Deutschland existieren fir
bestimmte Insektengruppen kaum oder keine Experten, man spricht von der ,Erosion der
Artenkenntnis’. Zum anderen handelt es sich bei den Diptera (Fliegen & Micken) und den
Hymenoptera (Hautfligler: Bienen, Wespen & Ameisen) um sogenannte megadiverse
Insektenordnungen, die alleine in Deutschland mit etwa 9.500 bzw. 9.800 Arten vertreten sind.
Dennoch wird ihre funktionale Bedeutung in Okosystemen bislang extrem unterschitzt. Es sind
gerade diese Insektengruppen, deren Anteil an der tatsdchlich gefundenen Gesamtdiversitat in
Umwelt- und Massenproben enorm ist (oft Uber 70% der gefundenen Individuen). Die meisten der
Individuen lassen sich mangels taxonomischer Expertise nicht auf Artniveau bestimmen oder
gehoren zu Arten, die wissenschaftlich bisher nicht oder véllig unzureichend dokumentiert sind: es
sind die sog. ,Dark Taxa“. Von besonderer Bedeutung sowohl hinsichtlich Individuen- als auch
hinsichtlich Artenzahl sind hierbei die Miicken, einige Gruppen von Fliegen und die parasitoiden
Hymenopteren (also Arten, die sich an oder in anderen Insekten entwickeln). Diese Dark Taxa kénnen
nicht in Arbeiten im Bereich Biodiversitditsmonitoring, Naturschutz oder Okologie einbezogen
werden, geschweige denn auf ihre Rolle und ihren Nutzen in natilirlichen um menschengemachten
Okosystemen und ihre mégliche Gefahrdung hin evaluiert werden. Genau das ist im Hinblick des
aktuellen dramatischen Insektenriickgangs jedoch von enormer Wichtigkeit.

/]

DarkTaxa German Barcode of Life

German Barcode of Life

Das neu gestaltete Logo fir GBOL IlI: Dark Taxa (links) driickt die Zugehorigkeit zur GBOL-Initiative aus aber deutet auf die
Anderungen in Konsortium sowie im taxonomischen Fokus hin. GBOL mit dem Logo rechts ist mittlerweile am ZFMK
verstetigt.
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Strategie

Vor diesem Hintergrund werden wir mit GBOL Ill: Dark Taxa folgende Ziele verfolgen:

- Verbesserung der GroRe und der Qualitat der deutschen DNA-Barcode-Referenzbibliothek, die
dffentlich zur Nutzung fiir die Wissenschaft, die Offentlichkeit und die Wirtschaft zugénglich ist,

- Erforschung der Dark Taxa mit einem integrativen taxonomischen Ansatz, unter Einbeziehung
von Daten und Expertise des gut eingespielten Netzwerkes von lokalen Partnern und externen
Experten,

- Ausbildung einer neuen Generation von Taxonomen mit einer artspezifischen Expertise in
vormals Dark Taxa sowie in den neuesten Methoden integrativer Taxonomie.

Es wird ein Wissenstransfer stattfinden, der Wissenschaft und die Gesellschaft beeinflussen wird und
die Moglichkeit zu Anwendungen geben wird. Das Projekt wird Aufmerksamkeit fiir die Diversitat und
die Wichtigkeit der Dark Taxa erzeugen und die Ergebnisse werden massiv die Aussagekraft kiinftiger
Studien zur Biodiversitat verbessern. GBOL Ill: Dark Taxa wird in diesem Kontext eine wegbereitende
Modell-Initiative darstellen.

GBOL lll: Dark Taxa ist zum 01. Juli 2020 erfolgreich gestartet.

ZFMK, Bonn
Dark Taxa 1
< Project lead
| Central coordination SMNS, Stuttgart SNSB-ZSM, Miinchen Universitat Wiirzburg EVK, Krefeld
Dark Taxa 2 Dark Taxa 3
Hymenoptera Figitidae Platygastroidea Ichneumonoidea ThceaS::alsui?oyi:ds D'S;?:Z;:‘?:;on
o Eurytomidae Ceraphronoidea Diapriidae p R
& of pest species &
e Krefeld Samples
o
<
o
_gi 2 PhD students 2 PhD students 2 PhD students 1 PhD student
%’ Dark Taxa Training of new taxonomists
=}
§ 2 PhD students 2 PhD students 1 PhD student
L]
{:‘ < > Dissemination
§ Diptera Psychodidae Phoridae Chironomidae of re;ulrs
£ Limoniidae Sciaridae Cecidomyiidae
o A A Krefeld Samples
=
]
2
Additional Project: I other national barcoding initiatives
GBOL web portal < >
< > German DNA barcode library
Additional Project:
Poor-quality samples & iBOL, BIOSCAN
taxonomics < > BOLD

Struktur und Aufgabenverteilung im Verbund von GBOL IlI: Dark Taxa
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Kooperationspartner

In GBOL lll: Dark Taxa arbeiten finf Kooperationspartner zusammen. In sieben Arbeitspaketen
werden sowohl Erforschung der Dark Taxa als auch die Erarbeitung von Methoden, Anwendungen
und Offentlichkeitsarbeit in Angriff genommen. Alle Partner sind an der der Ausbildung neuer
Taxonomen (Doktoranden, Masterstudenten), der Wissensvermittlung, der Offentlichkeitsarbeit und
natirlich der Erweiterung der DNA-Barcode-Referenzbibliothek beteiligt.

Das Zoologische Forschungsmuseum Alexander Koenig (ZFMK) in ﬂ?ﬁﬁéé“&rﬁﬁ
Bonn Ubernimmt die Gesamtkoordination des Projektes. Es erforscht ° O E N IG
zudem die Figitidae und Eurytomidae (Hymenoptera) sowie die

Psychodidae und Limoniidae (Diptera). Zuséatzlich widmet es sich dem

methodischen Schwerpunkt ,Taxonomics”. In zwei weiteren "Zﬁ@“
Arbeitspaketen wird als Erweiterung der Datenbankkonzepte eine OTU E‘;',‘.""e’i.mné

Platform entwickelt sowie Protokolle zum Target DNA Enrichment
(eine  Erweiterung der klassischen DNA-Barcoding Methoden)
erarbeitet.

Das Staatliche Museum fiir Naturkunde Stuttgart (SMNS) erforscht g AturRkUNDE
die Platygastroidea und Ceraphronoidea (Hymenoptera) sowie die MUSEUM
Phoridae und Sciaridae (Diptera). Zuséatzliche Schwerpunkte sind die ki
Protokolle der Bearbeitung von Massenproben und die
Offentlichkeitsarbeit.

Die Zoologische Staatssammlung Miinchen (SNSB-ZSM) Ubernimmt 4
die Erforschung der Ichneumonoidea und Diapriidae (Hymenoptera)

sowie der Chironomidae und Cecidomyiidae (Diptera). Ein Fokus liegt S N S B
zudem auf einer vereinfachten und beschleunigten Pipeline fir
wissenschaftliche Veroffentlichungen und der Analyse von groRen

Datenmengen.

Zoologische
Staatssammlung
Minchen

In einer Anwendungsstudie im Bayrischen Wald, durchgefiihrt von
Lehrstuhl fiir Tierokologie und Tropenbiologie der Universitdt !
Wiirzburg, wird die Rolle von Parasitoiden wahrend Ausbriichen von

TIEROKOLOGIE & TROPENBIOLOGIE

Schadlingen erforscht. Ghologische Statin Fabrischieichach
Der Entomologische Verein Krefeld hat die Verbreitung von o5 he,
Ergebnissen zur Aufgabe. Zudem bringt er Proben aus der Studie zum o H

Insektenriickgang (die ,Krefeld Proben”) in das Projekt mit ein.
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Aufteilung der Taxa:

die mit * markierten Taxa werden im Rahmen einer Dissertation von einem Doktoranden/einer Doktorandin bearbeitet

Dark-Taxon

GBOL-Partner

Hymenoptera

Figitidae *

Eurytomidae *

Ormyridae

Eupelmidae

Chalcididae

Diptera

Psychodidae *

Limoniidae *

Keroplatidae

Pediciidae

Zoologisches Forschungsmuseum Alexander Koenig,
Bonn

Hymenoptera

Platygastroidea *

Ceraphronoidea *

Mymaridae

Perilampidae

Pteromalidae

Torymidae

Trichogrammatidae

Diptera

Phoridae *

Sciaridae *

Tachinidae

Sarcophagidae

Staatliches Museum fir Naturkunde Stuttgart

Hymenoptera

Ichneumonoidea *

Diapriidae *

Encyrtidae

Eulophidae

Diptera

Chironomidae *

Cecidomyiidae

Empidoidea

Zoologische Staatssammlung Miinchen
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Im Rahmen von GBOL lll: Dark Taxa wurden folgende Personen im Berichtszeitraum beschaftigt. Sie
wurden in ihren Arbeiten erganzt und unterstitzt vom Stammpersonal:

Zoologisches Forschungsmuseum Alexander Koenig, Bonn

Dr. Sergio Avila-Calero, PostDoc Target DNA enrichment, ab 1.12.2020
Didem Cifci, platform for OTU based data, 50%

Moritz Fahldieck, PhD-Kandidat, Diptera: Limoniidae

Samin Jafari, PhD-Kandidatin, Hymenoptera: Eurytomidae, ab 15.12.2020
Santiago Jaume Schinkel, PhD-Kandidat, Diptera: Psychodidae, ab 1.8.2020
Dr. Sandra Meid, platform for OTU based data, 50%

Bjorn Miiller, Technische Assistenz, ab 1.8.2020 (50%), ab 1.9.2020 (100%)
Dr. Vera Rduch, Zentrale Koordination

Jonathan Vogel, PhD-Kandidat, Hymenoptera: Figitidae, ab 1.8.2020

Studentische Hilfkraft: Pooja Anilkumar
Ehrenamtler: Hans-Glnther Kost

Stammpersonal:

Dr. Jonas Astrin

Dr. Sarah Bourlat

Dr. Matthias Geiger

Dr. Peter Grobe

Dr. Ximo Mengual

Dr. Ralph S. Peters, Projektleiter
Dr. Lars Podsiadlowski

Dr. Bjorn Quast

Bjorn Rulik

Jana Thormann

Staatliches Museum fiir Naturkunde Stuttgart

Jessica Awad, PhD-Kandidatin, Platygastroidea

Dr. Lucas Camargos, Technische Assistenz (Beginn 15.01.2021)
Roy Canty, PhD-Kandidat, Sciaridae

Valerio Caruso, PhD-Kandidat, Phoridae

Michael Haas, Koordinator

Dr. Juan Carlos Monje, Koordinator

Marina Moser, PhD-Kandidatin, Ceraphronoidea

Ellen Nein, studentische Sortierkraft (bis 31.08.2021)

Stammpersonal:

Prof. Dr. Lars Krogmann
Dr. Daniel Whitmore
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- Rosa Albrecht, technische Assistenz

- Caroline Chimeno, taxonomische Koordinatorin & PhD-Kandidatin
- Amelie Hocherl, PhD-Kandidatin

- Jeremy Hibner, PhD-Kandidat

- Dr. Mathias Jaschhof

Stammpersonal:
- Dieter Doczkal, Techniker, Sektion Diptera

- Dr. Axel Hausmann
- PD Dr. Michael J. Raupach
- Dr. Stefan Schmidt, Sektionsleiter Hymenoptera

Lehrstuhl fur Tierékologie und Tropenbiologie der Universitat Wiirzburg
- Dominik Rabl, PhD-Kandidat

Stammpersonal:
- Prof. Dr. Jorg Miiller

Entomologischer Verein Krefeld

Stammpersonal:

- Thomas Hérren
- Dr. Martin Sorg

Seite 6 von 47
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Berichte aus den Teilprojekten

Zoologisches Forschungsmuseum Alexander Koenig

Zentrale Koordination

Veranstaltungen

Kick-Off-Meeting: Eine der Aufgaben der Zentralen Koordination ist die Organisation der Treffen des
GBOL-Verbundes. Zu Beginn der neuen Phase handelte es sich dabei um das Kick-Off-Meeting, das
am 6. Oktober 2020 stattfand. Aufgrund der MaRnahmen zu Einddmmung des Corona-Virus, fand das
Treffen virtuell via Zoom statt. Obwohl wir uns somit nicht personlich im ZFMK treffen konnten, war
der Enthusiasmus aller Projektbeteiligen zum Start von GBOL lll: Dark Taxa zu spliren. Wir freuten
uns sehr iber GruBworte von Christian Béhm vom BMBF. Alle in GBOL Ill: Dark Taxa involvierten
Personen wurden vorgestellt. Vortrage gaben Einblicke in alle Teilprojekte und die zu erforschenden
Insektengruppen, unsere Dark Taxa. Als ein groRer Vorteil eines virtuellen Treffens, konnten auch
einige der externen Experten am Treffen von ihrem Standort beiwohnen ohne extra anreisen zu
missen.

Teilnehmer (Ausschnitt) beim virtuellen Kick-Off-Treffen von GBOL Ill: Dark Taxa am 6.10.2020
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Kick-Off Meeting DarkTaxa
of Lif

6 October 2020

via Zoom

Program

09:00 Vera Rduch & Ralph Peters ‘Welcome & Opening

09:10  Christian Bohm BMBF Greetings

0920  Vera Rduch & Ralph Peters Intreduction to GBOL lll: Dark Taxa

09:35 Introduction of Participants

0955  lonathan Vogel The German and Central European Figitidae (Hymenoptera, Cynipoidea)

1010 Moritz Fahidieck An Introduction to Small Crane Flies — the Limoniidae

10:25  Santiago Jaume Untangling the tangled Moth Flies

10:40 Coffee Break

10:55  Samin Jafari Eurytomidae: gall formers, seed feeders, stem miners and parasitoids

11:10  Ralph Peters GBOL - Dark Taxa at the Zoological Research Museum Alexander Koenig

11:20 Marina Moser More than (external) morphology - Exploring Germany's Ceraphronecids

11:35  Valerio Carusc GBOL Il - Dark taxa, Integrative Taxonomy of Phoridae

1150 lessica Award The Perils of Platygastroidea

12:05 Roy Canty GBOL Il - Integrative Taxonomy of Sciaridae Dark Taxa.

12:20  Lars Krogmann GBOL - Dark Taxa at the State Museum of Natural History Stuttgart

12:30 Lunch Break

13:30  Caroline Chimeno Chironomidae

13:45  leremy Hibner Diapriidae

14:00  Amelie Hocherl Microgastrinae

14:15  Caroline Chimeno GBOL - Dark Taxa at the Bavarian State Collection of Zoology

14:25  Dominik Rabl Assessment of cryptic parasitoids during the outbreak of the forest pest
species Lymantria dispar

14:40 Coffee Break

14:35  Jonas Astrin Biobank at ZFMEK

15:05 Thomas Harren & Martin Sorg  Contributions of the Entomological Society Krefeld to GBOL lll: Dark Taxa

15:20  Sandra Meid &Didem Cifci Extending the GBOL web portal: Becoming an online repository and
research environment for Metabarcoding

15:35 Ralph Peters New and optimized approaches to poor-guality samples and taxonomics

15:50  Vera Rduch & Ralph Peters Qutlock & Closing

fiir Bildung

Funded by: * ‘ Bundesministerium

und Farschung

Das Programm des Kick-Off-Treffens zum Beginn von GBOL Ill: Dark Taxa

ABOL-Meeting: Von unseren Osterreichischen Kollegen von ABOL, dem Austrian Barcode of Life,
wurden wir eingeladen im Rahmen ihrer jahrlichen ABOL-Tagung einen Keynote-Vortrag zu GBOL Il
Dark Taxa zu halten. Dem sind wir gerne nachgekommen und haben unser Projekt und die Dark Taxa
auf der virtuellen Veranstaltung zum 7. ABOL-Meeting am 5.12.2020 vorgestellt: Rduch, V., Vogel, J.,
Jaume-Schinkel, S. & Peters, R.S. — on behalf of the GBOL Ill: Dark Taxa consortium (2020): GBOL IlI:
Dark Taxa — Background, Aims & Selected Taxa. Unsere Kollegen und die Teilnehmer der
Veranstaltung waren sehr beeindruckt von den Dimensionen, Aufgaben und Zielen unseres
Projektes.
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& many more

Teilnehmer der virtuellen ABOL-Tagung am 5.12.2020

Homepage & Soziale Medien

GBOL hat eine eigene Homepage (www.bolgermany.de), die Uberarbeitet und mit neuen
Informationen zu GBOL Ill: Dark Taxa bestlickt wurde (siehe unten).

Um Wissen und Aufmerksamkeit fir unser Projekt sowie fiir die Themen Insekten-Diversitat,
Biodiveritatsverlusst, DNA-Barcoding und Dark Taxa zur verbreiten bzw. zu generieren haben wir
unsere Aktivitdten in den sozialen Medien verstarkt. GBOL war bereits mit einer Seite bei Facebook
vertreten (GBOL-German Barcode of Life; @germanbarcodeoflife), die auf den neuesten Stand
gebracht wurde. Diese Seite wird Informationen rund um das neue GBOL Ill: Dark Taxa verbreiten
und teilen, aber auch Updates zum allgemeinen GBOL integrieren, dass mittlerweile am ZFMK
verstetigt ist. Das gleiche gilt fir den neuen Instagram Account (@gbol_germanbarcodeoflife).
Zudem wurde ein Twitter Account erstellt: @GBOLIIIDarkTaxa.

Twitter:
@GBOLIlIDarkTaxa

a1 Instagram
e @ @gbol_germanbarcodeoflife
- @

e
@ mrnre

s
| P
B

s_&
<. 4 -& o

facebook

[
| - [ Yre—

Facebook
GBOL-German Barcode of Life
@germanbarcodeoflife

Unsere Kanale in den Sozialen Medien von GBOL IlI: Dark Taxa, die teilweise mit dem verstetigten GBOL genutzt werden
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Wahrend der generelle Inhalt fiir alle Plattformen gleich ist, so ist der Einfluss und die Mdglichkeit
der Interaktionen mit anderen Nutzern bei jeder Plattform unterschiedlich. Dadurch, dass wir bei
diesen drei Social-Media-Kandlen prasent sind, erhéhen wir die Sichtbarkeit unseres Projektes.
Eigene Beitrage wurden auch mit Unterstltzung der Partner aus dem GBOL-Verbund erstellt und auf
allen Plattformen veroffentlicht. Zusatzlich wurden Beitrage und Inhalte anderer Nutzer geteilt oder
kommentiert im Einklang mit dem Rahmen und der Ziele von GBOL Ill: Dark Taxa und entsprechend
der Moglichkeiten des jeweiligen Social-Media-Kanals.

Dark Taxa

Externe Experten & Internationales Netzwerk

Mit dem Start von GBOL Ill: Dark Taxa wurden alle Experten kontaktiert und es fanden Treffen mit
diesen Experten, den Pls und den GBOL Ill Studenten statt. Die externen Experten kommen aus
mehreren europaischen Ldndern, darunter Norwegen, Frankreich, Schweden und Rumanien. |hr
Beitrag ist eine unschatzbare Hilfe fir die Projekte und die Doktorand*innen.

- Mattias Forshage, Swedish Museum of Natural History — Externer Experte fir Figitidae

- Gerard Delvare, Cirad — La recherché agronomique pour le développment, Montpellier,
Frankreich — Externer Experte fiir Eurytomidae und Chalcididae

- Lucian Fusu, Al. I. Cuza' University, lasi, Rumanien — Externer Experte fiir Eupelmidae

- Gunnar M. Kvifte, Nord University, Norwegen — Externer Experte fiir Psychodidae

- Herman de Jong, Naturalis Biodiversity Center, Leiden, Niederlande — Externer Experte fir
Limoniidae

Herkunft des Materials, Sammeltatigkeiten & Sortieren

Wir begannen, Insektenmaterial am ZFMK zu untersuchen und zu sortieren, das zum Teil aus den
vorherigen GBOL-Phasen stammte. Bei den Hymenoptera stammte das untersuchte Material
teilweise aus den vorangegangenen GBOL-Phasen, der Uberwiegende Teil befand sich noch an der
SMNS in Stuttgart. Zwei Studierende, ein Ehrenamtler und eine studentische Hilfskraft wurden
geschult, um das vorhandene Material auf Ebene der Uberfamilie zu sortieren. AuBerdem
organisierten wir mit unseren Partnern innerhalb von GBOL Ill: Dark Taxa mit Sammlungen, eine
Strategie zum Materialaustausch. Sie betrifft die beachtliche Menge an Material der ausgewahlten
Gruppen der Dark Taxa, das bereits in den Sammlungen und aus friiheren GBOL-Phasen vorhanden
ist (unsortiert oder teilweise in unterschiedlichem MaRe sortiert). Das Material muss an die
zustandigen Doktoranden verschickt werden, um es auf ein einigermallen verniinftiges
taxonomisches Niveau zu sortieren, damit es fir eine angemessene taxonomische Untersuchung
vorbereitet werden kann. Diese Organisation war wichtig, da aufgrund der MaRnahmen um das
Coronavirus Besuche der Doktorand*innen in anderen Sammlungen nicht moéglich waren und sind.

Zusatzlich erhielten wir Material von aufRerhalb des GBOL-Konsortiums, z.B. vorsortiertes Material
von Limoniidae und Psychodidae aus Malaise-Fallen vom Senckenberg Museum fir Tierkunde
Dresden (Dr. André Reimann, Uwe Kallweit, Frauke Nielsen) oder Material aus einer Ansaugfalle von
einem Acker bei K6In von Matheus Kuska, Landwirtschaftskammer Nordrhein-Westfalen.

Eine erste Sammelgenehmigung wurde fir das gesamte Bundesland Hessen eingeholt. Im Anschluss
daran wurde eine erste Sammelfahrt fir die drei bereits am ZFMK tatigen Doktoranden in Begleitung
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des technischen Assistenten organisiert. Sie fand vom 12. bis 17.10.2020 statt und fiihrte zu den
folgenden in Nordhessen gelegenen Standorten: GroRalmerode, NSG MeiRner, Eschwege (Werra-
Altarm bei Schwebda), NSG Kripp- und Hielocher, NSG Fuldaschleuse Wolfsanger, "Niester Riesen",
Kaufunger Wald, Hundelshausen und NSG Heubruchwiesen. Weiterhin war ein Besuch im
Nationalpark Kellerwald-Edersee in diese Reise eingeschlossen (13.10.2020), wo wir GBOL IIl: Dark
Taxa der Verwaltung des Nationalparks vorstellten, um deren Unterstlitzung zu gewinnen,
Insektenmaterial innerhalb des Nationalparks flir unser Projekt zu sammeln (Rduch, V., Vogel, J.,
Jaume-Schinkel, S., Fahldieck, M. & Peters, R.S. (2020): Background & General Introduction to GBOL
lIl: Dark Taxa. Bei der Nationalparkverwaltung Kellerwald-Edersee. 13.10.2020. Vortragende: J. Vogel,
S. Jaume-Schinkel & M. Fahldieck).

Zusatzlich wurde eine Sammelreise nach Langeoog durch Moritz Fahldieck (Doktorand fir die
Limoniidae) im September 2020 durchgefihrt.

Probenlogistik & Labor-Routine

Im Jahr 2020 wurden im Rahmen des Projekts GBOL Ill: Dark Taxa insgesamt 190 Exemplare der
Diptera aus vier verschiedenen Familien molekulargenetisch untersucht. Insgesamt wurden 95
Exemplare der Psychodidae, 93 Exemplare der Limoniidae und je ein Exemplar der Tipulidae und
Pediciidae untersucht. Das GBOL-DNA-Laborprozedere sieht vor, dass zunachst jedem einzelnen Tier
eine eindeutige und unverwechselbare ldentifikationsnummer zugewiesen wird (sie sind dann
sogenannte Voucherexemplare). Zunadchst wird das ganze Tier oder ein Teil davon (Fllgel, Bein,
Thoraxmuskulatur etc.) zwischen 12 und 16 Stunden in einer pH-Pufferlosung lysiert. Anschliefend
werden die Fragmente der Zellen und Zellorganellen ausgewaschen und die in der Pufferlosung
freigesetzte freigesetzte Kern- und mitochondriale (mt)DNA kann mit Hilfe ihrer Polaritat in eine
neue Pufferlosung tberfuhrt werden (Magnetic Beads Verfahren). Ein kleiner Teil der so extrahierten
DNA wird fur die Amplifikation mittels PCR (engl. Polymerase Chain Reaction = Polymerase-
Kettenreaktion) verwendet. Dabei wird das mtDNA-Barcoding-Gen Cytochrom-c-Oxidase 1, kurz CO1,
durch genspezifische, aber artunspezifische DNA-Marker, sogenannte Primer, exponentiell
vervielfaltigt. Die mtDNA-Fragmente kénnen dann entweder durch klassische Sanger-Sequenzierung
oder durch Next-Generation-Sequencing-Methoden (NGS) analysiert werden. Die Auswertung und
Qualitatssicherung der so gewonnenen DNA-Sequenzen wurde von den Doktorand*innen und
technischen Mitarbeitern durchgefiihrt.

Extrahierte DNA, die nicht fir die PCR bendtigt wird, wurde bei -80°C zur dauerhaften
Langzeitlagerung in die Biobank des ZFMK Uberfiihrt, wahrend die Belegexemplare in der Nass- und
Trockensammlung des ZFMK aufbewahrt werden.



GBOL lll: Dark Taxa — Zwischenbericht fiir den Verbund 2020
Seite 12 von 47

Probenstatistik mit Barcode-Fortschritt

Insgesamt wurden bisher 94 von 95 Proben (98,9%) der untersuchten Psychodidae und 87 von 93
Proben (93,5%) der untersuchten Limoniidae erfolgreich sequenziert und barcodiert. Die beiden
Exemplare der Familien Tipulidae und Pediciidae wurden ebenfalls erfolgreich sequenziert und
barcodiert.

Taxon specific results

Neben den oben genannten Ergebnissen der Barcodes, kénnen folgende Ergebnisse fiir die Taxon-
spezifischen Projekte aufgefiihrt werden

Limoniidae

Anfang Juli 2020 hat der Doktorand, der die Limoniidae bearbeiten wird, Moritz Fahldieck, seine
Arbeit am ZFMK aufgenommen.

Von den Limoniidae waren zu Beginn von GBOL Ill: Dark Taxa fast ein Drittel der 290 in Deutschland
nachgewiesenen Arten bereits in der GBOL-Datenbank vorhanden. Bei den Limoniidae handelt es
sich um eine sehr heterogene Gruppe mit gut untersuchten Gattungen wie Limonia (13 Arten in
Deutschland) oder Metalimnobia (4 Arten in Deutschland), deren Arten im Vergleich zu anderen
Zweifliglern sehr groR sind (mehrere Zentimeter Korperldnge) und teilweise charakteristisch
gemusterte Fligel haben. Auf der anderen Seite gibt es viele artenreiche Gattungen mit relativ
kleinen Arten (etwa 5 mm Korperldange) ohne Fliigelmuster, die sich morphologisch alle sehr dhnlich
sind, z.B. Molophilus (35 Arten in Deutschland) oder Dicranomyia (39 Arten in Deutschland). Gerade
diese artenreichen Gattungen, die anhand der Morphologie nur schwer zu bestimmen sind, fehlen in
der GBOL-Datenbank und sie sind der Fokus der Forschungsarbeit. Darliber hinaus sind die
Limoniidae wahrscheinlich eine paraphyletische Gruppe innerhalb der Uberfamilie Tipuloidea
(Petersen et al. 2010, Zhang et al. 2016), die neben den ,Limoniidae” die Familien Tipulidae,
Cylindrotomidae und Pediciidae umfasst. Deswegen und aufgrund der allgemeinen Erfahrung des
Doktoranden mit den Tipuloidea sowie aufgrund der Tatsache, dass die anderen Familien innerhalb
der Tipuloidea ebenfalls unvollstandig in der GBOL-Datenbank vertreten sind, sind sie ebenfalls Teil
der Forschungsarbeit.

Zunachst wurde das gesamte in GBOL | und Il gesammelte und bisher unbearbeitete Limoniiden-
Material am ZFMK gesichtet. Es bestand aus etwa 3.000 vorsortierten Exemplaren aus Malaisefallen.
Zusatzlich wurden Ende 2020 mehrere hundert Exemplare von Limoniiden aus Malaisefallen, die in
der Nahe von Dresden gesammelt wurden, von Dr. André Reimann, Uwe Kallweit und Frauke Nielsen
(alle: Senckenberg Museum fiir Tierkunde Dresden) zur Verfligung gestellt, sowie weitere Tiere von
einer Exkursion nach Langeoog (September) durch den Doktoranden und von einer Exkursion nach
Nordhessen (Oktober) durch die ZFMK-Doktoranden gesammelt und bestimmt.

Insgesamt wurden im Jahr 2020 702 Exemplare der Limoniidae, zwei Exemplare der Pediciidae und
ein Exemplar der Tipulidae bestimmt (etwa die Hélfte auf Gattungs- und die andere Hailfte auf
Artniveau). Die Exemplare wurden in die Diptera-Sammlung des ZFMK aufgenommen und 95 dieser
Exemplare wurden gebarcodet und in die GBOL-Datenbank aufgenommen.

Neben intensiver Literaturrecherche und einer Einarbeitung in die relevanten Bestimmungsschlissel
und Datenbanken hat der Doktorand mit der Arbeit an einem Bestimmungsschlissel fir die 60
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europdischen Gattungen der Limoniidae, der im Rahmen des Projekts fertiggestellt und veroffentlicht
werden soll, begonnen.

Darliber hinaus hat der Doktorand ein Peer-Review fiir eine Arbeit (iber japanische Pediciidae
geschrieben (Kolcsar, L.-P., Kato D., Gamboa M., Watanabe K. (2020): Revision of Japanese species of
Nipponomyia  Alexander, 1924 (Diptera, Pediciidae). - ZooKeys 1000: 71-105.
https://doi.org/10.3897/z00keys.1000.55021) und hat zu einer Checkliste der Diptera bei Hitzacker
beigetragen (Stuke, J.-H., Beuk, P. L. T., Fahldieck, M., Fligel, H.- J., Heiss, R., Kehimaier, C., Kuhlisch,
C., Mengual, X., Pavlova, A, Pont, A. C., Reimann, A., Rulik, B., Ssymank, A., Streese, N., Von
Tschirnhaus,M., Werner, D. & Ziegler, J. (2020): Funde von Dipteren (Insecta: Diptera) wahrend der
35. Tagung des Arbeitskreises Diptera in Hitzacker, Niedersachsen (Deutschland). - Studia
dipterologica 23(2): 267-297).

Literatur:

Petersen, M. J., Bertone, M. A., Wiegmann, B. M., Courtney, G. W. (2010): Phylogenetic synthesis of morphological and molecular data
reveals new insights into the higher-level classification of Tipuloidea (Diptera). - SystEntomol. 35(3): 526-545(20).

Zhang, X., Kang, Z., Mao, M., Li, X., Cameron, S.L., de Jong, H., Wang, M. Yang, D. (2016): Comparative Mt Genomics of the Tipuloidea
(Diptera: Nematocera:Tipulomorpha) and Its Implications for the Phylogeny of the Tipulomorpha. - PLoS ONE 11(6).
€0158167.doi:10.1371/journal.pone.0158167

Psychodidae

Aus den vorangegangenen GBOL-Phasen waren noch sechs Boxen mit insgesamt 19.000 Exemplaren
von auf Familienniveau vorsortierten Psychodidae vorhanden, die bei -25°C gelagert waren. Der erste
Arbeitsschritt des Porjektes bestand darin, dieses Material zu sortieren, die fiir das Projekt besonders
interessanten Gattungen herauszusuchen, sowie Weibchen und Mannchen zu separieren, da die
Mannchen oft leichter zu bestimmen sind. Von diesen 19.000 Exemplaren wurden 10.000 Exemplare
bis auf Gattungsebene bestimmt. Die restlichen 9.000 Exemplare werden in mit Ethanol gefillten
Roéhrchen mit der Aufschrift ,Psychodidae-Weibchen" aufbewahrt und verbleiben vorerst im
Gefrierschrank. Bisher konnten 15 verschiedene Gattungen und 17 verschiedene Arten in diesem
untersuchten Material identifiziert werden (alle Artbestimmungen sind aulerhalb der Gattung
Psychoda, da Psychoda-Arten fiir das Projekt nicht relevant sind).

Die ersten 95 Proben (eine ,Platte“) wurden fir das DNA-Barcoding vorbereitet. Die Proben
bestehen aus dem Thorax, den Beinen und dem rechten Fliigel eines Exemplars, nachdem die Tiere
zuvor zerlegt wurden, um die taxonomisch relevanten Korperteile fir die Sammlung des ZFMK zu
praparieren. Auf dieser ersten 95er-Platte waren bereits fiinf neue Arten fir die GBOL-DNA-
Datenbank, die zuvor noch nicht sequenziert wurden. Ein kleines Baumdiagramm, das die genetische
Distanz des zum Barcoden genutzten COI-Genabschnittes der untersuchten Exemplare
veranschaulicht, wurde erstellt, um einen Uberblick iber die Ergebnisse zu erhalten.

Insgesamt wurden 190 permanente Mikroskop-Objekttrager mit Psychodidae prapariert und der
Museumssammlung zugefiihrt. Jeder Objekttrager enthalt den Kopf, den linken Fligel und die
Endsegmente des Abdomens, die auch die mannlichen Genitalien enthalten. Die Endsegmente des
Abdomen wurden seziert und 24 Stunden lang in 10%igem NaOH mazeriert. Nach der Mazeration
wurde jedes Praparat in aufsteigenden Konzentrationen von Ethanol dehydriert, beginnend bei 70%
fir 10 Minuten, gefolgt von 96% fiir 10 Minuten und schlieflich in 100% fir 5 Minuten. Nach dem
Ethanol wurden die Proben fiir weitere 10 Minuten in Nelkenol eingelegt. Dann wurden alle
Probenteile eines Tieres mit einem Tropfen Euparal auf einen Objekttrager angeordnet und 24
Stunden lang bei Raumtemperatur belassen. Danach wurden die Praparate mit einem Deckglaschen
und einem weiteren Tropfen Euparal versiegelt und die Praparate wurde eine Woche lang trocknen
gelassen. Jeder Objekttrager wurde schlussendlich mit einem Etikett fir die Sammeldaten, einem
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Etikett flir die Bestimmungsdaten und einem Etikett fiir die Sammlungsnummer mitsamt QR-Code

ausgestattet.

REV_ZFMK-TIS-2627736_Psychodidae; Diptera; Pneumia trivialis ,
REV_ZFMK-TI5-2627741_Psychodidae; Diptera; Pneumia trivialis ,
ZFMK-TIS-2627705_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,

ZFMK-TIS-2627766_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,

ZFMK-TIS-2627769_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,

ZFMK-TIS-2627755_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. |,

ZFMK-TIS-2627706_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,

I‘i ZFMK-TIS-2627708_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,
ZFMK-TIS-2627707_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,

ZFMK-TIS-2627768_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,
ZFMK-TIS-2627767_Psychedidae; Diptera; Telmatoscopus sp. ,
ZFMK-TIS-2627704_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. |
L] ZFMK-TIS-2627758_Psychodidae; Diptera, Mormia sp. .

4~ ZFMK-TIS-2627702_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. |
ZFMK-TIS-2627734_Psychodidae; Diptera; Mormia sp. ,
CHE_ZFMK-TIS-2627703_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus sp. , CHK: Pericoma sp.
REV_ZFMHK-TIS-2627724_Psychodidas; Diptera; Telmatoscopus advena ,
REV_ZFMK-TIS-2627723_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,
REV_ZFMK-TIS-2627750_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena |

REV_ZFMK-TIS-2627759_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena |

REV_ZFMK-TIS-2627751_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,

REV_ZFMK-TIS-2627727_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,
— REV_ZFMK-TIS-2627733_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,
- REV_ZFMK-TIS-2627752_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena
REV_ZFMK-TIS-26827757_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,
REV_ZFMK-TIS-2627731_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena |,
REV_ZFMK-TIS-2627749_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,
REV_ZFMK-TIS-2627682_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,
REV_ZFMK-TIS-2627686_Psychodidae; Diptera; Telmatoscopus advena ,

Ausschnitt aus dem Baumdiagramm, das auf den Sequenzierungsergebnissen der ersten Platte beruht.

Beispiel fiir die fertigen Dauerpraparate der Familie Psychodidae fir die Diptera-Sammlung des ZFMK.

Von den 190 praparierten Objekttragern wurden 120 bis auf Artniveau bestimmt, die restlichen 70
Objekttrager wurden bis zur Gattung und/oder Morphospezies bestimmt.

Einige haufige Arten kdnnen bestimmt werden, ohne dass aufwendige Dauerpraperate angefertigt
werden missen. Wann immer dies maoglich ist, verbleiben die Proben in R6hrchen mit Ethanol, die
ordnungsgemall mit Sammeldaten, Bestimmungsdaten sowie Sammlungsnummern und QR-Codes
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versehen sind. Bisher wurden so 130 Exemplare bis auf Artniveau bestimmt, die fir potentielle
weitere Analysen in einem Gefrierschrank bei -20°C verbleiben.

Darliber hinaus konnte interessantes Psychodidae-Material von dem Azoren-Archipel durch eine
Zusammenarbeit mit einem unabhangigen Forscher aus den Niederlanden gewonnen werden. Diese
Zusammenarbeit flihrte zur Entdeckung einer neuen Art fiir die Wissenschaft, die nun von dem
Doktoranden zusammen mit dem niederlandischen Kollegen beschrieben wird. Am ZFMK wurden mit
dem Rasterelektronenmikroskop (REM) Bilder von den méannlichen Genitalien gemacht, um einige
morphologische Merkmale der neuen Art zu illustrieren. Das Manuskript wird voraussichtlich im Jahr

2021 veroffentlicht werden.
=

T B8

Rasterelektronenmikroskop am ZFMK.

Des Weiteren wurde in den ersten Monaten des Projekts eine umfangreiche Literaturrecherche
durchgefiihrt. Aus dieser Durchsicht ging hervor, dass die letzten und vollstandigsten taxonomischen
Bestimmungsschlissel der Familie in den 1970er Jahren geschrieben wurden. Wie erwartet, haben
sich aber in den letzten 50 Jahren einige taxonomische Anderungen ergeben. Es ist sehr wichtig,
aktualisierte taxonomische Schlissel als geeignete Bestimmungshilfe zur Verfligung zu haben; daher
wird an einem Schlissel zu den in Europa vorkommenden Gattungen der Psychodidae gearbeitet.
Der Bestimmungsschlissel wird alle in Europa vorkommenden Unterfamilien abdecken, mit weiteren
Schlisseln zu den Gattungen jeder Unterfamilie. AuBerdem wird der Bestimmungsschlissel
Informationen Uber die Taxonomie und Biologie jeder Unterfamilie liefern. Zusatzlich werden wir
Informationen lber die bekannten Arten und deren Verbreitung zusammenstellen.

Der Doktorand hat sich erfolgreich fir den Williston Diptera Research Fund beworben, um das
Smithsonian Museum in Washington D.C. zu besuchen und erhielt 1.000 US-Dollar. Dieser
Forschungsetat soll fir den Besuch der Diptera-Sammlung verwendet werden, um einige
Typusexemplare der Familie zu Gberprifen.

AulRerdem wurde ein weiterer Antrag gestellt, um ein Genomik-Kit zur Sequenzierung eines
Psychodiden-Genoms zu erhalten. Leider war der Antrag nicht erfolgreich. Es war dennoch eine
bereichernde Erfahrung fir den Doktoranden, da ein essentieller Teil der Arbeit als Wissenschaftler
darin besteht, Mittel fir die eigene Forschung einzutreiben.
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Figitidae

Der auf die Figitiden spezialisierte Doktorand, Jonathan Vogel, begann im August 2020. Er verbrachte
die Anfangszeit des Projekts damit, sich mit der aktuellen Literatur zur Figitidenforschung vertraut zu
machen und um einen Uberblick {iber den Status quo der taxonomischen Besonderheiten der
Gruppe zu bekommen. AuRerdem wurde ein vorlaufiger Schlissel, der alle mitteleuropéischen
Gattungen der Figitidae umfasst, basierend auf dieser Literatur zusammengestellt.

Im September begann Jonathan Vogel mit dem Zusammenstellen von Material. Aus den
vorangegangenen GBOL-Phasen war nur noch ein Bruchteil des Materials am ZFMK vorhanden.
Zusatzlich erhielt er einige Proben von den GBOL llI-Partnern und knlpfte Verbindungen zu
nationalen und internationalen Institutionen mit dem Ziel, weitere Proben zu erhalten. Mit Hilfe von
Studenten, einem Volontdr und unserer studentischen Hilfskraft sortierte er diese ca. 150 Proben.
Jonathan Vogel war bereits gut geschult in der Identifizierung parasitoider Hymenopteren auf
Superfamilien- und Familienebene und dieses wertvolle Fachwissen wurde in verschiedenen
Unterweisungseinheiten fiir die Studenten, den Ehrenamtler und die studentische Hilfskraft genutzt.
Dartiber hinaus war der Doktorand in der Lage, das gesamte erworbene Material der Cynipoidea (zu
denen die Figitidae gehoren) auf Unterfamilienebene zu bestimmen, das etwa 3.500 bis 4.000
Einzeltiere umfasst. Alle der finf erwarteten Unterfamilien waren vorhanden. Die Eucoilinae, die
zusammen mit den Charipinae am héaufigsten vorkommende Unterfamilie, wurde sogar bis auf
Gattungsebene identifiziert (etwa 1750 Exemplare). Von den 14 aus Deutschland bekannten
Gattungen dieser Unterfamilie konnten 12 im Material identifiziert werden. Die anderen beiden sind
im Malaise-Fallen Material ebenso selten zu finden wie andere Europaische Gattungen, von denen zu
erwarten ist, dass sie im Laufe des GBOL IlI-Projekts gefunden werden. Die gesamte taxonspezifische
Sortierung wurde autodidaktisch durchgefiihrt, ohne praktische Unterweisung durch den
taxonomischen Experten, vor allem wegen der (coronabedingten) fehlenden Moglichkeit
gegenseitiger Besuche. Fir die Bestatigung beziiglich der Gattungen der Eucoilinae wurden lediglich
Bilder ausgetauscht.

Vertreter von sechs der zwolf im Jahr 2020 gefundenen Gattungen im Material. Von links nach rechts, von oben nach
unten: Glauraspidia sp., Ganaspis sp., Kleidotoma sp., Cothonaspis sp., Eutrias sp. und Hexacola sp. Bilder von Jonathan
Vogel.
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Die letzten Monate des Jahres 2020 wurden genutzt, um die Projekte innerhalb der Dissertation des
Kandidaten zu klaren und zu definieren. Der Fokus fiir die griindliche taxonomische Arbeit wird auf
eine der vielfdltigsten, aber anspruchsvollsten Gattungen der Unterfamilie Eucoilinae eingegrenzt:
Kleidotoma Westwood, 1833. Dies wurde mit dem taxonomischen Experten und dem Betreuer-
Komitee besprochen und war naheliegend angesichts der Menge der verfligbaren Exemplare und der
taxonomischen Herausforderungen, die dieses Taxon mit sich bringt. Wir verglichen die
Literaturnachweise der europaweit bekannten Arten mit den aktuellen Kenntnissen lber die
deutsche Fauna. Wir rechneten die Anzahl der potenziell in Deutschland vorkommenden Arten von
Figitiden hoch und kamen zu dem Schluss, dass es in Deutschland mindestens dreimal so viele Arten
geben sollte, wie derzeit bekannt sind (derzeit etwa 100 Arten, aber >300 sind zu erwarten).

Wahrend des gesamten Prozesses bekam der Kandidat gute Einblicke in die Infrastruktur des ZFMK,
vertiefte seine Kenntnisse sowohl in der Unterscheidung von parasitoiden Wespen auf Uberfamilien-
und Familienebene als auch in der Vermittlung der Unterschiede an Studenten mit
unterschiedlichem Hintergrund.

Im Jahr 2021 wird sich der Doktorand darauf konzentrieren, méglichst viele Arten von Figitiden aus
Deutschem Material zu identifizieren und zu sequenzieren sowie eine Referenzsammlung
aufzubauen. Die mitteleuropadischen Arten der Gattung Kleidotoma werden durch umfangreiche
morphologische und molekulare Untersuchungen taxonomisch griindlich aufgearbeitet. Dariber
hinaus werden verschiedene etablierte, aber auch innovative Methoden zur Abgrenzung der
mitteleuropaischen Arten der Anacharitinae erprobt. An der letztgenannten Aufgabe werden zwei
Bachelor-Studenten beteiligt sein.

Expansion of data infrastructure and communication channels (Webportal &
Database including the Development of a platform for the use of OTU based data)

Webseite fir GBOL Il Dark Taxa

Wir haben den bestehenden GBOL-Webauftritt (www.bolgermany.de) umgebaut und eine neue
Webseite fiir GBOL Ill: Dark Taxa integriert. Die GBOL Ill: Dark Taxa-Webseite bietet Informationen zu
Projektdetails, dem beteiligten Team, Veroffentlichungen und Neuigkeiten sowie zu
Kontaktmoglichkeiten. Die Webseite ist in ein Wordpress Content-Management-System integriert, so
dass Inhalte vom Projektmanagement und den Einzelprojekten eingestellt und auf dem neuesten
Stand gehalten werden kénnen. Die Webseite ist nahtlos in das GBOL-Webportal eingebunden und in
englischer und deutscher Sprache verfligbar.

Entwicklung einer Plattform fir OTU/ASV-basierte Daten

Die geplante Plattform fir OTU/ASV-basierte Daten erfordert Anpassungen an der existierenden
GBOL-Datenbank und der Nutzerverwaltung im GBOL-Webportal. Fiir das Einreichen, Suchen und die
Verwaltung von OTU/ASV-Sequenzen, OTU/ASV-Tabellen und den assoziierten Metadaten wurden
verschiedene neue Software-Komponenten im Portal implementiert.

Datenbank-Anpassungen: Um existierende Funktionalititen der GBOL-Infrastruktur nutzen zu
kénnen, wurde entschieden, die bestehende Datenbank zu erweitern und nicht separat neu
aufzubauen. In der ersten Phase wurde die Datenbank fiir die Speicherung und Verwaltung von
OTU/ASV-Sequenzen mit den zugehorigen Primerdaten erweitert. AuRerdem wurden
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Datenbankstrukturen fir die Speicherung von OTU/ASV-Tabellen, sowie deren Verlinkung zu Samples
und OTU/ASV-Sequenzen und zur Herkunft und Historie der jeweiligen Tabelle geschaffen. Die
Datenbank bietet derzeit nur basale Felder fir die Speicherung von Metadaten zur Herkunft der
OTU/ASV-Sequenzen, ist aber so designed, dass sie einfach um diese Felder erweitert werden kann.
Fir die Versionierung und Riickverfolgbarkeit von Anderungen an OTU/ASV-Tabellen wurden die
bendtigten Datenbankstrukturen implementiert.

Nutzerverwaltung: Das bestehende Nutzerverwaltungssystem des GBOL-Webportals wurde um
Rollen fir die Arbeit mit OTU/ASV-Sequenzen und OTU/ASV-Tabellen erweitert. Die bestehende
Rechteverwaltung kann so Gbergangslos auch fiir die Neuentwicklungen genutzt werden.

OTU/ASV Sequenz Registry: Ein zentraler Bestandteil der geplanten Plattform ist die Moglichkeit
OTU oder ASV-Sequenzen zu speichern, zu verwalten und zusammen mit Methoden, Primer-
Informationen und anderen Metadaten zur Verfligung zu stellen. Derzeit sind Upload- und Such-
Seiten mit einem limitierten Satz von Metadaten implementiert. Nutzer missen Informationen zu
den genutzten Primern angeben, wenn sie Sequenzen in die Registry hochladen. Fiir die Suche kann
derzeit nach Primern und Sequenzen (im fasta-Format) gesucht werden, die Datenbank und die
Programm-Module sind aber so entworfen, dass andere Metadaten wie Methodenparameter,
Einreichungsdatum und urspriingliche IDs des Nutzers sukzessive integriert werden kénnen.

Die OTU/ASV Sequenz Registry vergibt fir jede Sequenz eine eindeutige ID und eine URI, so dass die
Sequenzen von den OTU/ASV-Tabellen und auch von auBerhalb referenziert werden kénnen. Fir
OTU/ASV-Sequenz wird automatisch eine Webseite generiert, die die Sequenz zusammen mit
Informationen zu Primern, Methoden und ihrem Auftreten in OTU/ASV-Tabellen darstellt. Eine
maschinenlesbare Version der automatisch generierten Seiten fiir OTU/ASV-Sequenzen wird derzeit
entwickelt.

Um das erneute Hochladen identischer Sequenzen durch verschiedene Nutzer zu verhindern, wird
jede Sequenz beim Hochladen gegen den Sequenz-Inhalt und die zugehdrigen Primer abgeglichen.
Bei bereits vorhandenen Sequenzen wird der Nutzer informiert, welche Sequenzen bereits registriert
wurden und die zugehorige IDs und URIs mitgeteilt. Hinter den Kulissen wird jeder Upload
gespeichert, damit der Nutzer auch bei bereits vorhandenen Sequenzen sehen kann, wann er selbst
diese (nochmal) eingereicht hat und um die original-IDs und Metadaten fiir den Nutzer verfligbar zu
halten.

OTU/ASV-Tabellen Repository: Die von den Nutzern gelieferten OTU/ASV-Tabellen unterscheiden
sich deutlich in Struktur und Inhalt. Die meisten OTU/ASV-Tabellen enthalten IDs fir jede Sequenz,
die von den Nutzern als private Referenz auf die Sequenz und Metadaten genutzt werden. Die
Sequenzen selbst, sowie Angaben zu Primern und Methoden fehlen in der Regel. Um diese
Informationen fir andere Nutzer verfiigbar zu halten, missen die Sequenzen mit ihren Metadaten in
die OTU/ASV Sequenz Registry hochgeladen werden und die privaten IDs der Nutzer durch online
verfugbare IDs und URIs in der OTU/ASV Sequenz Registry ersetzt werden. Um sicher zu stellen, dass
alle in den OTU/ASV-Tabellen referenzierten Sequenzen verfugbar sind, werden diese beim Upload
auf Vorhandensein in der Registry geprift. Dies geschieht entweder durch Abgleich der IDs oder
durch Vergleich der Sequenzen selbst, wenn diese in dem hochgeladenen OTU/ASV-Table vorhanden
sind. In jedem Fall wird der Nutzer, der eine OTU/ASV-Tabelle hoch ladt, tiber die Verfligbarkeit der
einzelnen Sequenzen informiert. Im Falle von nicht vorhandenen IDs wird der Nutzer aufgefordert,
zuerst die Sequenzen in die OTU/ASV Sequenz Registry hoch zu laden. Werden andererseits mit der
OTU/ASV-Tabelle Sequenzen hochgeladen, die nicht vorhanden sind, kdnnen diese “on the fly” in die
Registry integriert werden und der Nutzer wird Uber die eingefligten Sequenzen und die zugehérigen
IDs informiert.
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Derzeit haben wir die notwendigen Web-Formulare und Module implementiert, um OTU/ASV-
Tabellen in das Repository einzureichen. Alle in den OTU/ASV-Tabellen enthaltenen Sequenzen oder
IDs werden gegen die vorhandenen Sequenzen abgeglichen. Entsprechend dem Vorhandensein von
Sequenzdaten in den Tabellen werden fehlende Sequenzen entweder automatisch integriert oder
der Nutzer Uber nicht vorhandene IDs informiert. In jedem Fall wird jeder Nutzer nach dem Upload
per Email Uber den Erfolg des Uploads informiert, dazu gehéren: a) Sequenzen, die bereits
vorhanden waren und erfolgreich mit den IDs in der OTU/ASV-Tabelle verlinkt werden konnten, b)
Sequenzen die neu eingefligt werden konnten zusammen mit den neu erstellten IDs und c)
Sequenzen, die nicht gefunden werden konnten und so den Upload der OTU/ASV-Tabelle verhindert
haben.

Nutzererfahrung und Performance: Das Hochladen von grofRen fasta-Dateien und OTU/ASV-Tabellen
ist zeitaufwandig und (bersteigt schnell die Zeit-Limits von Web-Browsern und die Zeit, die ein
Nutzer fiir das Warten auf Antwort aufbringen will. Deshalb werden grofle Uploads vom System an
eine Warteschlange auf dem Server gesendet, der sie dann abarbeitet. Der Nutzer wird unverziglich
informiert, dass der Upload prozessiert wird und dass er eine mail erhalt sobald der Upload erfolgt
ist. Kleinere Uploads werden sofort prozessiert, in jedem Fall erhalt der Nutzer nach dem Upload
aber eine Email, die ihn Uber die Ergebnisse des Uploads informiert. Die Email enthalt die
Informationen liber gefundene, neu registrierte und nicht gefundene Sequenzen, jeweils in Form
einer angehangte CSV-Datei, damit der Nutzer die Daten in Ruhe mit seinem Upload abgleichen
kann.

Auch wenn durch die Nutzung der Warteschlange und der Benachrichtigung per Email das Problem
langlaufender Uploads liberbriickt werden kann, wurde bei der Entwicklung der Software auch auf
die Geschwindigkeit geachtet. Test mit Uploads von 500.000 Sequenzen und OTU/ASV-Tabellen mit
etwa 200.000 Zellen haben gezeigt, dass diese Dateien in jeweils unter 2 Minuten prozessiert
werden. Die schnelle Reaktion des Systems verhindert, dass Nutzer ldngere Pausen in ihren
Arbeitsabldufen einlegen missen und garantiert die Skalierbarkeit des Systems fiir grolle
Datenmengen.

Derzeit sind die Web-Formulare und -seiten noch nicht so ausgereift gestaltet, dass sie die Nutzer
einfach und konsequent durch die Arbeitsschritte fiihren. Das ist vor allem darauf zuriick zu fiihren,
dass wir bisher den gréRten Fokus auf Funktionalitat und Stabilitat des Systems gelegt haben. In den
nachsten Schritten werden die Formulare und Webseiten mit Blick auf die Nutzerfiihrung und ein
nutzungsfreundliches Design angepasst.

Status und Ausblick

Derzeit ist das Import-Schema, das zum Meilenstein 4.1 erstellt sein sollte nur in Teilen fertig. Dies ist
zum Teil dadurch bedingt, dass die Entwicklung der benétigten grundlegenden Funktionalitdten fur
die sehr groRen Datensatze mehr Zeit in Anspruch genommen hat, als erwartet. Wahrend der
Planung und Umsetzung stellte sich auBerdem heraus, dass die von den zukinftigen Nutzern
gelieferten Daten sich in sehr groBem MaRe in Struktur und Umfang der assoziierten Metadaten
unterscheiden. Deshalb planen wir, die Nutzer so schnell wie moglich in die Tests des jetzt
aufgebauten Systems einzubeziehen und zusammen mit ihnen eine Liste der unbedingt
erforderlichen, der optionalen und der ,best-practise”“-Metadaten anzulegen. Die so zusammen
getragenen Anforderungen werden dann in das Import-Schema (ibertragen. Wir erwarten, dass die
derzeitige basale Implementierung von Webseiten und Funktionalitaten uns hilft, zusammen mit den
Nutzern die weiteren Anforderungen an das Datenschema und die Arbeitsabldufe zu definieren.
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Die Entscheidung, zuerst die zentralen Funktionalitditen mit Fokus auf Stabilitdt und Performance zu
entwickeln, hat dazu geflihrt, dass das Import-Schema fir die mit OTU/ASV-Sequenzen assoziierten
Metadaten nicht vollstandig implementiert ist. AuBerdem bendtigen einige der Web-Formulare und -
seiten eine Anpassung oder Re-Design um die Nutzer durch die jeweils nétigen Schritte fir
Dateneingabe, Upload und Suche zu leiten. Auf der anderen Seite sind durch den Fokus auf die
Implementierung der zentralen Funktionalitaten die Anforderungen fiir den nachsten Meilenstein
(4.2, Import von OTU/ASV-Tabellen) bereits weitgehend erflllt. Wir werden uns in den nachsten
Schritten darauf konzentrieren, die bendtigten Informationen (iber erforderliche assoziierte
Metadaten, und Nutzungs-Scenarios zusammen zu tragen um damit die Import-Schemata fir
OTU/ASV-Sequenzen und -Tabellen zu ergénzen und das Frontend der neu Entwickelten Module den
Bediirfnissen der Nutzer anzupassen. Um moglichst schnell Riickmeldung zu bekommen, werden die
neu entwickelten Module und Webseiten den Projektpartnern in kurzen zeitlichen Abstanden zum
Ausprobieren zuganglich gemacht.

GBOL Ill: Dark Taxa > o
Home Projects People Dark Taxa News & Publications Contact - ul'

GBOL llI: Dark Taxa
|

Meme Prects Puogie DukTasa Mews & Pubcatons Carac ’
Team at ZFMK ‘
o e 4

Collage aus einigen der neuen Webpages der GBOL Il Dark Taxa Webseite. Durch die Nutzung eines Content Management
Systems kénnen die Projektpartner vorhandene Seiten Giberarbeiten und neue einstellen.



ASV-Sequenz Suche
Wahlen Sie den Forward Primer:

quenzkennung

Eine oder mehrere Nukieotid Sequenzen im FASTA Format,

Submit

Folgende ASV-Sequenzen wurden in der D

Pages: 123 ..2821
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ASV-Sequence Upload

Here you can upload ASV-sequence(s) for specified primers,

Choose a forward primer: | mICOlintF

Sequence(s) (FASTA format):

Choose a reverse primer: |dgHCO2198

>1144b18fcfOFF389bf5ba8ee3T9al1714
[TCTTICTTCAATTATTGCTCATGGAGEAGCTTCTGTAGACTTAGCTATTTTTTCATTACATTTAGCAGGAGTATCTT!
|TAAATTTTATTACAACAGTTATTAATATACGATCTACAGGAATTACTTTTGATCGAATGCCTTTATTTGTATGATCT!
TTACTATTACTTITATCT LTACCAGTICT TGCT GGAGCAATTACTATACTAT TAACAGATCEARATCTAARTACTTC,
AGGAGGTGGAGATCCTATTCTITATCAACACTIATIC

>61d9bd2503¢Td3cB3d563bCab8C 797
TCTTTCAGCTAATATTGCTCATAGAGET TCTTCTGTAGATTTAGCAATCTTTTCTCTTCATCTCGCAGGAATTTCCT!
|TAAACTTCATTACTACAATTATTAATATACGATCCCCTGGCATCACCTTTGATCEAATGCCTCTATTTGTICTGATCT!
GTCCTTCTCCTTCTATCTCTTCCAGTATTAGCAGGAGC TAATACTGACCCAAATTTCAATACTTCATTTTTTGACCC
ICCCCATTTTATATCAACACTTATTT

>b568fT8e82d5Taddele1560c95bd20fa7
ATTATCATCTAATATTGCACATGGGGGAGCATCAGTTGATTTAACAATTTTTTCTTTACATTTAGETGGAATTTCTT!
TAAATTITATTACAACAGTTATTAATATACGAT CTACAGGAAT TACAT T TGATCEAATACCCCTATTTGTATGATCT!
A TP AR T AT A AT AL ST AT AT TARATAC AL TA T AE T FATEATT AR AN RTETARATAEAT
One or more nuclectide sequences for identification using the FASTA format.

Forward Primer Reverse Primer ASVID N
Alternatively, click on the "Choose File” button to upload your FASTA file:
micolnE dgHCo2198 — Durchsuchen... | Keine Datei ausgewahlt.
mICOlintF dgHCO2198 GBOL_ASV
Submit
mICOlintF dgHCO2198 GBOL ASVIDS ATGGTCOGCAAGLGLGT TCAGATOGAT TGACACCTAT TGAAGAGLGLCATGLAAGL
TGCATCCAGTTTCCACTCTAGCCGACGTCATCTACTGGGCGGATAACAAATCGAAGGL,
miCOlinF AgHCO2198 GBOLASVID 4 | |GTGCATACCCCCAGAGCACTTATAGTCCGCAACGACTCGAAMAATAACTCTTTTCA
CTTGTCCCTCTACGTOTGOTAGGCGCCE606CGE0AGETAAGTGTCCOAGECTGECTA
micotn:E gHCo2z198 GEOL ASV 1D 5 ARAATTGGGGGATTAAGTACAACATATTGCECATGTTTGTCCAAAGCAAGTCAGCA
CGTGCCCCGTCGATTATGAGTACATTGTCCCTTTTACCTACGAAATTATGCGCTCCAC
mICOlintF dgHCO2198 GBOL ASV ID & TTGTCTCCAAGACACGCAGACAAAAGATTTCAAGGGGGEGAATCTCACTCCGTAGT
AGGTCCGTAATGCAAAGTAACTCATTGGCCCAATCGTAATCTCCAATAGGGACCATAC
micOlniE dgHCO2198 GBOLASVIDT | |CTCGGCTTTTAAAGTGGT CGCGTGTGACACATGTTCCTAGCGTGGGGEECTGACAC
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Upload und Suche in der OTU/ASV Registry. Jede OTU/ASV-Sequenz bekommt eine eindeutige ID und URI sowie eine
automatisch generierte Webseite (nicht dargestellt) mit Informationen zu Methoden und Nutzung der Sequenz in OTU/ASV-

Tabellen.
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Forward Primer

[mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2050

3 |mICOlintE dgHCO2108  GBOL ASV ID 2051
4 |mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2052
5 |mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2053
6 |mCOINE  dgHCO2198  GBOL ASV ID 2054
7 |mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2055
8 |mICOlintE dgHCO2108  GBOL ASV ID 2056
9 |mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2057
10 |mICOlintE dgHCO2108  GBOL ASV ID 2058
11 |mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2059
12 |mICOlintE dgHCO2108  GBOL ASV ID 2060
13 |mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2061
14 |mICOlintE dgHCO2108  GBOL ASV ID 2062
15 |miCOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2063
16 |mICOlintF dgHCO2198  GBOL_ASV_ID_2064
17 |mICOlintF dgHCO2198

18 |mICOlintF dgHCO2198
19 |mICOlintF dgHCO2198 ;4 srn Quast
20 |mICOlintF dgHCO2198

21 |miCOlintE dgHCO2198  Wir danken Ihnen, das
22 [miCOlnE dgHCO2108  Mochgeladen haben! Ur
23 |mICOlintF dgHCO2198

24 |mICOlintF dgHCO2198
25 |miCOlintF dgHCO2198 i::gﬁv Sie dem Link,
76 |mCOUNtE  |dgHCOZ198  piioe.//1scalhost/go
27 |mICOlintF dgHCO2198  sequences-762-2021-03
28 |mICOlintF dgHCO2198

29 |mICOlintF dgHCO2198

30 |mICOlintF dgHCO2198

31 |mICOlintF dgHCO2108  Viele Grige
32_|mICOlint] dgHCOz108  1"r GBOL Team

] [ c [
[Forward Primer_[Reverse Primer ASV Name
2

ASV Sequence
TC CTTCAACTATTGCTCATGCAGGAGCTTAAGTT(

TCTCTCTTCTAGAATTGCTCATAGAGGGGCTTCTGTA
ACTTTCAAGAAATATTGCACACGGAGGAGCATCAGT
ACTATCAGCAGGAATTACTCATGGGGGGCATCTGTAC
TCTTGCAGGAGCAATCGCTCATGGAGGAAGGTCACT
TTTATCCTCAGGAATTGCTCATGCCGGTGCATCAGTA
TATCTTCTACTATTGCTCATGCCGGAGCATCTGTTGATL
TCTTGCAGGGGCAATCGCTCATGGAGGAGGGTCAG
TTTATCTTCTAATATTGCTCATTCAGGTGCAAGAGTGC
TCTTGCAGGAGCAATCGCTCATGGAGGAGGGTCAGT
ACTTTCGTCTACTATTGCCCATGCTGGATCTTCAGTT(
CTTATCAGCAGGAATTGCCCATGGAGGGGCATCTGT
ACTTGCCGGGGCAATTGCCCATGGTGGGAGATCAGT
CAGGATGAACAGTTTATCCACCTCTATCTTCTAATATC
ACTTTCATCCAATATTGCCCATGGTGGAAGCTCTGTA

1

1

s Sie Ihre ASV-Sequenzen auf das GBOL Web Portal J|
ten finden Sie die Links zu den Ergebnissen

um die von Ihnen hochgeladenen ASV-Sequenzen zu

1

Nach dem Hochladen von OTU/ASV-Sequenzen oder Tabellen wird dem Nutzer immer eine Email mit den IDs und Daten der
vorhandenen, neu eingefligten und nicht gefundenen Sequenzen zugeschickt. Damit dies Daten einfacher abzugleichen
sind, werden sie in Tabellenform als CSV-Dateien zuganglich gemacht.

Projekt: Neue und optimierte Ansdtze fir qualitative schlechte Proben und

Taxonomics (einschliefflich DNA-Target-En

richment)

Die Postdoc-Stelle fiir dieses Projekt wurde mit Dr. Sergio Avila-Calero besetzt, der seinen Vertrag
offiziell am 01.11.2020 angetreten hat. Wahrend des ersten Monats wurde Dr. Avila-Calero den
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Mitgliedern des GBOL lll: Dark Taxa-Projekts vorgestellt und traf sich mit ihnen via Zoom, da der
personliche Kontakt eingeschrankt war (bedingt durch die Auswirkungen von Covid-19). Wahrend
dieser Zeit wurde er mit den Verantwortlichkeiten aller Mitarbeiter vertraut gemacht, sowie mit den
molekularen Methoden und Pipelines fir DNA-Barcoding und Target-Anreicherung, die derzeit im
Museum Koenig (ZFMK) verwendet werden. Dies ist relevant, um zu wissen, welche Methoden in
Bezug auf Kosten, Zeitaufwand und Effizienz optimiert werden konnten, insbesondere fir die
Anwendung bei frisch gesammelten und langzeitkonservierten Dark Taxa-Proben.

Im Dezember wurde ein GroRteil der Arbeit der Literaturrecherche gewidmet, um den Stand der
Technik in den Bereichen DNA-Barcoding, Museomik, Genomsequenzierung, Target-Anreicherung
und anderen relevanten Themen zu bewerten. Dariber hinaus wurden in Diskussionen zwischen Dr.
Jonas Astrin, Dr. Lars Podsiadlowski, Dr. Ralph Peters und Dr. Avila-Calero alternative methodische
Arbeitsabldufe identifiziert, die neben der Target-Anreicherung zu den Gesamtzielen des GBOL Il
Dark Taxa Projekts beitragen kénnten. In diesem Sinne wurde vorgeschlagen, dass die Auswertung
der Leistung der Ganzgenom-Amplifikation (WGA) bei der Wiedergewinnung ganzer Genome aus
winzigen Proben, wie sie im Rahmen von Dark Taxa untersucht werden, helfen kdnnte. Dies wirde
den Forschern innerhalb des Projekts die Moglichkeit geben, die Phylogenie ihrer taxonomischen
Gruppen zu studieren oder zur integrativen Artabgrenzung beizutragen, und zwar mit einem
breiteren Satz an genetischen Markern, die andernfalls nur schwer zu erhalten waren, insbesondere
aus Museumsproben. Die nachsten Schritte sind das Design des Experiments, das die Quelle der zu
testenden Proben sowie verschiedene Pipelines, die getestet werden sollen, beinhaltet. Es muss
erwahnt werden, dass die Covid-19-Beschrankungen weiterhin die Arbeitsabldufe im Labor
behindern, was den Fortschritt dieses Projekts in gewissem Mal3e beeintrachtigen kdonnte.
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Staatliches Museum fir Naturkunde Stuttgart

In den Monaten zwischen Juli 2020 und Dezember 2020 standen das Sortieren von Malaise-
Fallenfangen aus fritheren GBOL-Phasen, das Einarbeiten in der Anwendung unterschiedlicher
Software sowie die Anfertigung von Promotionsantragen, die bei der Universitdit Hohenheim
eingereicht und von dieser angenommen wurden im Vordergrund. Des Weiteren wurden
umfangreiche Literaturrecherchen durchgefiihrt, um hieraus u.a. Matrizes flir morphologische Daten
zu erstellen. Die Bestimmung bereits praparierter Proben aus friiheren GBOL-Phasen ergaben
zahlreiche neue Nachweise fiir Deutschland und auch neue, nicht beschriebene Arten konnten
ausfindig gemacht werden.

Vernetzung mit externen Kooperationspartnern und Institutionen

Prof. Dr. Johannes Steidle (University of Hohenheim, Stuttgart)

Dr. Thomas van de Kamp (Karlsruhe Institute of Technology)

Arnstein Staverlgkk (The Norwegian Institute for Nature Research)

Dr. Ovidiu Alin Popovici and Cristina Vasilita (Universitatea Alexandru loan Cuza, lasi, Romania)
Emily Hartop (Station Linné, Schweden)

Rudolf Meier (University of Singapore)

Hans-Georg Rudzinski (Breslauer Str. 8/b, 28790 Schwanewede)

Cristina Vasilita besuchte das SMNS vom 30.09- 02.12.2020 als Expertin, um mit gesammeltem
Material zu arbeiten, einschliefllich der Generierung von Barcode-Daten sowie der Verfeinerung von
Laborprotokollen und Workflows. Ein zweiter Besuch ist fiir den 13.02.- 03.05.2021 geplant.

Sortieren von Proben, Datenbankeingabe und weitere Sammelaktivitaten

Die fir das Barcoding verwendeten Proben wurden in den fritheren Phasen des GBOL-Projekts und
im Biodiversitatsmonitoring ,Biomasse Luft” der LUBW (Landesanstalt fiir Umwelt Baden-
Wiirttemberg) gesammelt. Proben von Malaise-Fallen aus diesen beiden Quellen wurden und
werden Uberwiegend nach den Zieltaxa sortiert. Viele der Proben aus den vorherigen GBOL-Phasen
wurden bereits teilweise auf Uberfamilien- oder Familienebene vorsortiert.

Diese werden derzeit auch fur die molekulare Arbeit vorbereitet und vorsortiert. Zwischen Juli und
Dezember 2020 wurden 45.936 Tiere bis zur Familie vorsortiert und stehen fiir die Barcode-Pipeline
zur Verfligung.

Sortiertes Probenmaterial fiir die Barcoding-Pipeline

Organismengruppe Verfligbare Individuen
Ceraphhronoidea (Hymenoptera) 3.177

Platygastroidea (Hymenoptera) 3.591

Phoridae (Diptera) 29.000

Sciaridae (Diptera) 10.168

Total 45.936
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Barcoding und Molekularlabor

Anpassungen an den Protokollen der vorherigen Phasen des GBOL-Projekts wurden vorgenommen,
um einen vollig zerstérungsfreien Ansatz flr die DNA-Extraktion aus den Zieltaxa zu ermoglichen. Das
Integrieren eines Gefrierschritts wahrend der Lyse und das Hinzufligen einer kleinen Menge
Polyadenylsdure ergaben gute Ergebnisse bei der DNA-Gewinnung fiir die nachfolgende PCR. Das
PCR-Protokoll wurde ebenfalls leicht angepasst, wobei die Hauptdnderung die Verwendung neu
entwickelter Primer war, um ausreichende Mengen an DNA fiir die Sequenzierung von schwierigen
Proben zu gewinnen.

Gruppenspezifische Ergebnisse

Ceraphronoidea (Hymenoptera)

Eine  umfassende  Literatursammlung wurde in einer  Referenzverwaltungssoftware
zusammengestellt, die die wichtigsten Werke des belgischen Taxonomen P. Dessart (1931-2001)
enthalt.

Neuer Artennachweis: Lagynodes thoracicus, ein fiir Deutschland neuer Artennachweis, wurde in
Proben der Universitdt Hohenheim identifiziert (Abb. 1). In Zusammenarbeit mit Thomas Horren
(Entomologische Gesellschaft Krefeld), der gleichzeitig Exemplare im Ruhrgebiet fand und damit die
bekannte Verbreitung dieser Art erweiterte, wurde ein Publikationsmanuskript erstellt.

a W

Lagynodes thoracicus (Bilder von Thomas Horren)

Entdeckung einer neuen Art von Aphanogmus: Eine bemerkenswerte neue Art von Aphanogmus
(Hymenoptera: Ceraphronidae) wurde in Malaisefallenfangen aus Hirschau bei Tiibingen entdeckt.
Bisher wurde beim Sortieren der Tiibinger-Proben eine Serie von 14 Individuen gefunden, doch es
werden noch mehr erwartet, da das Sortieren noch nicht abgeschlossen wurde. Die Mikro-CT-
Untersuchung der Probe und die anschlieRende halbautomatische Segmentierung des 3D-Modells
wurde in Zusammenarbeit mit Dr. Thomas van de Kamp am Karlsruher Institut fiir Technologie
durchgefiihrt. Die resultierenden 3D-Modelle veranschaulichen die funktionelle Morphologie einer
einzigartigen Struktur auf dem letzten Abdominal-Tergit. Die Art wird derzeit in einem gréReren



GBOL lll: Dark Taxa — Zwischenbericht fiir den Verbund 2020
Seite 25 von 47

taxonomischen Kontext beschrieben, der verschiedene Aspekte der internen und externen
Morphologie sowie genetische Aspekte integriert.

Aphanogmus sp. n. A) Habitus (Weibchen). B) Endgiiltige 3D-Rekonstruktion mit jeder morphologischen Einheit separat
segmentiert (vorgenommen mit Biomedisa-Software). C: Pre-Segmentierung des Ovipositors (vorgenommen mit Amira-
Software). D: Querschnitt des Oberflachenmodells (vorgenommen mit Amira-Software)

Platygastroidea (Hymenoptera)

Die aus den friiheren GBOL-Phasen praparierten Belegexemplare des SMNS wurden untersucht und
identifiziert. In dieser kleinen Stichprobe konnten elf neue Gattungs- und Artennachweise fir
Deutschland identifiziert werden: Macroteleia sp., Probaryconus sp., Trimorus varicornis, Idris
flavicornis, Paratelenomus saccharalis, Trissolcus basalis, Trissolcus belenus, Trissolcus colemani,
Trissolcus cultrat und Platystasius transversus.

Bisher wurde DNA aus 280 Proben der Platygastroidea extrahiert, von denen 63 erfolgreich
sequenziert wurden, wobei 120 zur Sequenzierung bereitstehen. 289 Sequenzen aus den vorherigen
Phasen von GBOL, die generiert wurden, wurden geprift und wenn erforderlich aus Rohdaten
neuzusammengestellt. In Kombination mit der Arbeit an den Belegexemplaren in der
Trockensammlung des SMNS bilden diese Daten eine hervorragende Grundlage fiir die Erstellung
phylogenetischer Baume und bringen die taxonomische Arbeit voran.

Literaturrecherchen wurden durchgefiihrt, um die aktuelle taxonomische Situation der Familie
Platygastridae zu beleuchten. Hierzu wurde eine Checkliste der Gattungen der Paldarktis und der
Welt erstellt. Eine Checkliste der Junior-Synonyme der artenreichen Gattung Platygaster wurde
erstellt. AuBerdem wurde ein Weltkatalog der beiden Gattungen Isocybus und Trichacis sowie eine
Charaktermatrix zusammengestellt, die fir die kiinftige taxonomische Arbeit dieser Gruppen hilfreich
ist. Wichtige Originalliteratur von Arnold Forster und Jean-Jacques Kieffer wurde zu Referenzzwecken
ins Englische lbersetzt.
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Pteromalidae (Hymenoptera)

Wirtsspezifitdt im Artenkomplex von Spintherus dubius (Nees, 1834): Der interessante Fall des weit
verbreiteten und haufig vorkommenden Spintherus dubius (Nees, 1834) Artenkomplexes innerhalb
des GBOL IIl: Dark Taxa-Zieltaxons Pteromalidae (Chalcidoidea: Hymenoptera), wurde weiterverfolgt
und biologische Informationen konnten {iber einen Barcode-Ansatz generiert werden.

Es wurde festgestellt, dass S. dubius ein kryptischer Artenkomplex ist, wie durch Barcode-Daten
gezeigt und anschlieBend durch einen nuklearen Marker bestatigt wurde. Morphologische
Unterschiede wurden festgestellt, als die beiden Gruppen genetisch getrennt werden konnten,
indem die Belegexemplare in der SMNS-Sammlung verglichen wurden. Diese Unterschiede wurden
durch Verwendung einer morphometrischen Analyse verifiziert, wobei zwei unterschiedliche
Gruppen von Weibchen und Mannchen nachgewiesen wurden, die mit den molekularen Daten
Ubereinstimmten. Die Aufzucht zeigte grundlegende Unterschiede in ihrer Biologie und ein
sympatrisches Vorkommen beider Arten in Rotklee (Trifolium pratense). Innerhalb von Rotklee
nutzen beide Gruppen von S. dubius mindestens drei Arten von Apionidenkafern der Gattung
Protapion (Coleoptera: Curculionoidea) als Wirte, aber Informationen Ulber die Wirtsspezifitat, ein
moglicher Grund fir ihr sympatrisches Auftreten, wurden nie untersucht.

p C2

0998

COl - barcod

mitochondrial

ITS2 marker

nucleic

0.03 0.04

Maximum Likelihood Baum, basierend auf COI-Barcodesequenzen von Individuen, die als S. dubius bestimmt wurden, aber
als zwei getrennte Gruppen (C1 und C2) ausgewiesen werden

Im Sommer 2020 wurden daher im Rahmen einer Bachelorarbeit Rotkleebliitenstande gesammelt
und nach Larven und Puppen von Protapion spp. durchsucht, die von S. dubius parasitiert wurden
(Abb. 4). Es wurden mehrere Standorte in und um Stuttgart beprobt. Die Wirt-Parasitoid-Paare
wurden in 99,6% reines Ethanol gegeben und eingefroren, bis eine molekulare Bearbeitung
stattfinden konnte.
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A) Rotkleeblutenstand (Trifolium pratense) mit einer Larve von Protapion sp. kurz vor der Verpuppung. B) Paralysierte Larve
von Protapion sp. (grofl) mit angehefteter und fressender Parasitoidlarve von S. dubius (klein).

Wirt und Parasitoid wurden voneinander getrennt und gemal dem im Rahmen des GBOL-Projekts
festgelegten molekularen Protokoll bearbeitet. Der Vergleich der erhaltenen Sequenzen mit den
Referenz-Barcodes ergab die Identitat der Larven, da eine morphologische Identifizierung in diesem
Stadium nicht méglich ist. Uberraschenderweise legen die Ergebnisse nahe, dass im Rotklee sich
beide Gruppen von S. dubius dieselbe Ressource teilen und keine Wirtsspezifitat vorhanden ist. Dies
wirft viele Fragen auf, die weiterverfolgt werden miissen, da dies moglicherweise eines der wenigen
bekannten Beispiele darstellt, bei denen eine sympatrische Artbildung stattgefunden hat.

100%
80%
60%
40%

20%

0%
C1 [n=33] C2 [n=58]
m P. apricans w P. trifolii w unidentified

Ergebnisse des Wirt-Parasitoid-Matchings aufgrund von Barcoding zeigen die Nutzung von zwei Protapion-Arten durch die
beiden Gruppen von S. dubius, C1 und C2. Molekulare Daten fir einige der Wirte konnten nicht generiert werden (grau =
nicht identifiziert)

Neue Arten- und Gattungsnachweise fiir Deutschland: Bestimmungen und Barcodes, die in friiheren
GBOL-Phasen generiert wurden, wurden (iberarbeitet und eine Liste neuer Nachweise Uber
Gattungen und Arten soll veroffentlicht werden. Bisher kdnnen insgesamt ca. 40 Arten und 15
Gattungen von Pteromalidae fir Deutschland neugemeldet werden. Dies erhoht die bekannte
Artenzahl um 5,5%, wobei potenziell kryptische Arten und zu beschreibende Arten nicht
bertcksichtigt werden. Flr einige Arten (z. B. Rohatina inermis) konnten die Geschlechter aufgrund
der verfiigbaren Barcode-Daten zum ersten Mal zugeordnet werden. Veroffentlich werden, falls
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bekannt, biologische Daten und allgemeine Informationen lber die Familie der Pteromalidae sowie
ihre wissenschaftliche Geschichte in Deutschland, um das Interesse an der Gruppe zu wecken.

Neue Nachweise nach Unterfamilien, neue Nachweise flir Gattungen in blauer Schrift:
Unterfamilie: Cleonyminae Walker, 1837

e Cleonymus brevis Boucek, 1972
e Cleonymus obscurus Walker, 1837

Unterfamilie: Miscogastrinae Walker, 1833

e Halticoptera longipetiolus Hedqvist, 1975
e [Ksenoplata quadrata Boucek, 1965
e Rhicnocoelia impar (Walker, 1836)

Unterfamilie: Ormocerinae Walker, 1833

e Systasis annulipes (Walker, 1834)

Unterfamilie: Pireninae Haliday, 1844

e Ecrizotes longiocornis (Walker, 1848)

e [Ecrizotes monticola Foerster, 1861

e Gastrancistrus affinis Graham, 1969

e  Gastrancistrus compressus Walker, 1834
e Gastrancistrus fumipennis Walker, 1834
e  Gastrancistrus praecox Graham, 1969

e Macroglenes eximius (Haliday, 1833)

e Macroglenes paludum (Graham, 1969)

e Micradelus acutus Graham, 1969

Unterfamilie: Pteromalinae Dalman, 1820

e Acrocormus semifasciatus Thomson, 1878

e Anisopteromalus quinarius Gokhman and Baur, 2014
e Apelioma pteromalinum (Thomson, 1878)

e Arthrolytus slovacus Graham, 1969

e Atrichomalus trianellatus Graham, 1956

e Coelopisthia pachycera Masi, 1924

e Cryptoprymna paludicola Askew, 1991

e Cyclogastrella clypealis Boucek, 1965

e Dibrachys hians Boucek, 1965

e Dinotoides tenebricus (Walker, 1834)

e Erythromalus rufiventris (Walker, 1835)

e Heteroprymna longicornis (Walker, 1835)

e [Kaleva corynocera Graham, 1957

e Platygerrhus subglaber Graham, 1969

e Psilocera confusa Graham, 1992

e Psychophagoides crassicornis Graham, 1969
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e Pteromalus altus (Walker, 1834)

e Rohatina inermis Boucek, 1954

e Stenomalina fervida Graham, 1965

e Stichocrepis armata Foerster, 1860

e Toxeuma discretum Graham, 1984

e Tricyclomischus discretum Graham, 1956

e Trigonoderus nobilitatus Graham, 1993

e Trychnosoma punctipleura (Thomson, 1878)

Phoridae (Diptera)

Es wurde damit begonnen, zwei Matrizes fir morphologische Merkmale der Phoridae zu erstellen.
Die erste, fast fertiggestellte Matrix, ist fir einen interaktiven Identifikationsschlissel fiir
paldarktische Phoridae-Gattungen bestimmt (Abb. 6). Die zweite, die kiirzlich begonnen wurde, ist
ein dichotomer Schlissel fiir die Megaselia-Arten in Deutschland. Hierzu wurden 350
morphologische Merkmale fiir den Schlissel zu den Gattungen ausgewahlt, indem die vorhandenen
dichotomen Schlissel von Disney (1994) und Brown (2010) Giberprift und die in der SMNS-Sammlung
vorhandenen Exemplare untersucht wurden.

A B R s T u v W X Y z AA AB

1 Conicera Conicera M Conicera . Phora  Phora M Phora F Gymnoptera Gymnoptera M Gymnoptera F_ Triphleba Triphleba M
Z Legs Mid tibia with isolated basal setae 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

3 MT with single basal seta 0 0 [ [ 0 0 0 0 0 [ 1
4 MT with at least basal pair (dorsal, anterodorsal) 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1
5 MT without isolated basal setae 0 a 0 0 a a a 0 a 0 a
6 MT besides basal pair, with one or more dorsal or near dorsal setae 1 1 1 0 0

7 MT besides basal pair, without dorsal setae (anterior setae may be presen 0 0 0 1 1

8 MT anteroventral seta of apex thick and longer than thickness of tibia [

2 MT anterior to anteroventral subapical seta small and thin (about as long & 1

10 MT with dorsal palisades

1 MT without dorsal palisades

12 MT with anterodorsal row of spinelike setae

13 MT without anterodorsal row of spinelike setae

14 MT with anterior bristle in apical region (in third quarter) clearly longer th!

15 MT with anterior bristle in apical region greatly reduced or absent

16 Hind tibia with dorsal longitudinal setal palisades 0 0 [ 0 0 0 [

17 HT with one dorsal palisades 0 1] 0 1]

18 HT with two dorsal palisades 0 0 0 0

19 HT with two or more dorsal palisades (numerous and occasionally incompl 0 ] 0 [

20 HT with spinelike posterodorsal setal palisade

21 HT with spinelike setal palisade (anterodorsal, dersal or/in add. to posterg

22 HT without spinelike setal palisade (anterodorsal, dorsal or/in add. to pos

23 HT without dorsal setal palisades 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

24 HT with transverse ctenidia 0 o 0 o

25 HT without transverse ctenidia 1 1 1 1 1

26 HT with basal pair of setae (dorsal, anterodorsal) 1 1 1 1 1 1

27 HT with one basal seta

28 HT with 8 (or more) basal pair of setae 0

29 HT with 4 (or less) basal pair of setae 1

30 HT without basal setae 0 o o 0

Ausschnitt der Matrix fur palaarktische Phoridae (Beinmerkmale)

Der informativste Ansatz zur Erforschung der deutschen Phoridenvielfalt wurde in Kooperation mit
den externen Partnern Dr. Emily Hartop und Dr. Rudolf Meier festgelegt. Die erste Sendung von ca.
4000 Megaselia-Exemplaren kann an das Department of Biological Sciences der National University
of Singapore geschickt werden, um putative Arten durch Mini-Barcoding zu erhalten.

Literatur
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Sciaridae (Diptera)

Aufgrund einer Mischung aus mangelnder Erfahrung in der Taxonomie von Sciaridae und der
fehlenden Moglichkeit aufgrund der aktuellen Pandemiesituation eine Schulung bei einem
morphologischen Experten zu erhalten, war das anfangliche Erlernen der Taxonomie von Sciariden
und der Diagnose von Gattungen langsam. Nachdem jedoch der Schlissel zu den Gattungen im
Hauptleitfaden flr Sciariden grob Gbersetzt wurde (der in Zukunft verwendet werden kann, um einen
aktuelleren Schllssel zu erstellen), und die Proben an Hans-Georg Rudzinski, einen deutschen
Experten fir Sciariden gesendet wurden, hat die Identifikation auf Gattungsebene (und in einigen
Fallen auf Artebene) allméahlich an Geschwindigkeit zugenommen. Der Fokus kann jetzt darauf liegen,
die Anzahl der identifizierten Exemplare (zumindest auf Gattungsebene) fiir das Mini-Barcoding zu
erhohen, um eine genaue und dennoch schnelle Vorstellung von der Vielfalt innerhalb ausgewahlter
Gattungen zu erhalten, die taxonomische Arbeit erfordern (insbesondere Bradysia und Corynoptera).

Abhangig von der aktuellen Pandemiesituation ist geplant, den Experten fir deutsche Sciariden zu
besuchen, um eine Schulung zu erhalten und um die Fahigkeiten und Kenntnisse zu verbessern.

Training

Eine Einweisung in die Anwendung ausgewahlter Fotografieverfahren und relevanter Software wurde
durchgefihrt: Amira (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA), Biomedisa (www.biomedisa.de,
Philipp Loésel), die Aufarbeitung molekularer Daten via Geneious (Biomatters, Ltd.,, New Zealand)
sowie das Datenbankmanagementsystem Diversity Workbench (SNSB IT Center, Munich, Germany).

Geplante Sammelaktivitdten im Jahr 2021

Flr 2021 sind Sammelaktivitaten geplant, um die geographische Abdeckung innerhalb Deutschlands
zu verbessern. Hierbei handelt es sich um Naturschutzgebiete und Nationalparks. Des Weiteren sind
spezielle Sammlungen auf Wiesen und Waldbodenflaichen (Ceraphronoidea) und an
landwirtschaftlichen Flachen und Gewéachshausern (Sciaridae) der Universitat Hohenheim geplant.
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Karte der vom SMNS nach Ausnahmegenhmigung angefragten Naturschutzgebiete und Nationalparks.
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Zoologische Staatssammlung Minchen

Drei Diptera-Taxa (Cecidomyiidae, Chironomidae und Empidoidea) und vier Hymenoptera-Taxa
(Braconidae: Microgastrinae, Diapriidae, Encyrtidae und Eulophidae) stehen im Mittelpunkt der
Forschung. Die Zieltaxa wurden wie folgt auf die Doktoranden / Forscher verteilt:

Aufteilung der Zieltaxa auf Forscher und Doktoranden.

Zieltaxa Forscher Externe Spezialisten / Betreuer
Diptera

Chironomidae M.Sc. Caroline Chimeno Dr. Viktor Baranov
Cecidomyiidae Dr. Mathias Jaschhof -

Empidoidea Dieter Doczkal -

Hymenoptera

Braconidae: Microgastrinae M.Sc. Amelie Hocherl Dr. José Fernandez-Triana
Diapriidae M.Sc. Jeremy Hiibner Dr. Ingmar Wall

Encyrtidae Dr. Stefan Schmidt -

Eulophidae Dr. Stefan Schmidt -

Die Forschungsarbeiten an den Cecidomyiidae werden von dem externen Spezialisten Dr. Mathias
Jaschhof (Station Linné in Schweden) durchgefiihrt.

Abb.1. Zieltaxa Teilprojekt 2. Obere Reihe: Cecidomyiidae, Encyrtidae, Braconidae: Microgastrinae. Untere Reihe:
Chironomidae, Empidoidea, Diapriidae. Fotos J. Hiibner

Kick-Off-Meeting

Das erste Treffen aller GBOL lll-Partner fand am 6. Oktober 2020 mit dem Ziel statt, alle Mitarbeiter
und Beteiligten im Rahmen des Projekts kennenzulernen. Aufgrund der COVID-19-Situation fand das
Kick-off-Meeting nicht personlich, sondern online liber ZOOM statt. Zu diesem Zweck wurden zuvor
alle Arbeitsbereiche mit Webcams, Lautsprechern und zusatzlichen Monitoren ausgestattet, um die
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Online-Kommunikation wahrend des gesamten Projekts zu ermdglichen. Die Doktoranden hielten
Prasentationen, um ihre Zieltaxa vorzustellen. In einer separaten Prasentation wurde das an der
Zoologischen Staatssammlung durchgefiihrte Teilprojekt vorgestellt und dessen Ziele fir die
folgenden Jahre erldutert.

Arbeitspaket A1l: DNA Barcoding der Zieltaxa via Sanger sequencing

Sortierung vorhandener Mischproben:

Hunderte von Mischproben, die im Rahmen friiherer Projekte gesammelt wurden, standen sofort fir
Sortierarbeiten zur Verfligung, sodass wir nicht auf die Insektensammelsaison im Jahr 2021 warten
mussten, um Material zu erhalten. Die Zieltaxa wurden von unseren Mitarbeitern und studentischen
Hilfskraften, die seit Oktober zur zusatzlichen Sortierunterstiitzung eingestellt wurden, einzeln aus
den Proben heraussortiert. Alle Arbeitsbereiche wurden mit neuen Beleuchtungseinheiten
ausgestattet und zwei hochauflésende Binokulare wurden zuséatzlich erworben, um eine detaillierte
Sortierung und Probenuntersuchung zu ermoglichen. Bis November 2020 wurden die Zieltaxa aus
insgesamt 179 Mischproben heraussortiert und anschlieBend von den Doktoranden weiter
bearbeitet. Parallel dazu wurden ein Dutzend Mischproben an die Forschungsstation Station Linné
(LTER) in Oland, Schweden gesendet, um die Arbeitsentlastung beim Heraussortieren der Taxa durch
ein externes Team zu testen.

Probenverarbeitung:

Individuen aller Zieltaxa wurden einzeln nach morphologischen Merkmalen und Habitus ausgewahlt
und in 96-Well-Platten lberfihrt. Diese wurden fiir die Extraktion und Sequenzierung an das Center
for Biodiversity Genomics in Guelph, Kanada, geschickt. Da die Vertreter der Familien Chironomidae,
Empidoidea, Diapriidae, Encyrtidae und Eulophidae winzig sind (<5 mm), wurden die Individuen im
Ganzen in die Platten Uberfiihrt (Abb. 3). Fir die Unterfamilie Microgastrinae wurde nur ein
Mittelbein zum Sequenzieren eingereicht. Die Individuen selbst wurden einzeln in 80% EtOH gelagert
bis zur Kritisch-Punkt-Trocknung und dem anschliefenden Montieren auf Kartonetiketten. Die erste
Charge von 9.880 Individuen (104 Platten) wurde im Februar 2021 nach Kanada verschickt.

Iy [issrssan]
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Arbeitsablauf an der SNSB-Zoologischen Staatssammlung Miinchen: Bearbeitung der Zieltaxa mit einem integrativ-
taxonomischen Ansatz.
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Individuen der Familie Diapriidae auf eine 1-Cent-Miinze zur Veranschaulichung ihre GroRe. Foto: J. Hiibner

Probenstatistik
Die ersten 9880 Individuen wurden auf Platten Ubertragen fiir die nachfolgende Extraktion und
Sequenzierung im Centre for Biodiversity Genomics in Guelph, Kanada.

Probenstatistik. Anzahl der Proben und deren Individuen, die bearbeitet wurden fiir die Barcoding-Pipeline (Stand:
31.12.2020).

Anzahl der | Anzahl der Individuen, die zum | Anzahl Anzahl Anzahl

sortierten Proben Sequenzieren bearbeitet werden Sequenzen | BINs Arten

179 Chironomidae: 2280 noch nicht [ noch noch nicht
Diapriidae: 2850 verflgbar nicht verflgbar
Encyrtidae: 903 verfugbar

Eulophidae: 1639
Aphelinidae: 308
Microgastrinae: 1899

Arbeitspaket A3: Analyse von Metabarcoding Daten

Probenverarbeitung:

179 Malaisefallen-Mischproben aus der Landklif Initiative wurden uns durch GBOL-Projektpartner der
Universitdat Wirzburg, Lehrstuhl fur Tierokologie und Tropenbiologie (Prof. Jérg Miller) fiir die
Analyse mittels Metabarcoding zur Verfligung gestellt. Alle Mischproben wurden nach
IndividuengroRe fraktioniert und anschlieBend getrocknet und homogenisiert. Unterproben des
Homogenisats wurden an Advanced Identification Methods GmbH (AIM) nach Leipzig zum
Metabarcoding geschickt.
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Datenanalyse

Die Ergebnisse der Sequenzierarbeiten stehen noch aus.

Probenstatistik

Die 175 Malaise-Fallen-Mischproben aus der Landklif Initiative decken insgesamt 58 Standorte in
Bayern ab. Jeder Standort wurde so gewahlt, dass vier unterschiedliche Landschaftstypen untersucht
werden kdnnen.

Probenstatistik. Anzahl der Mischproben, die mittels Metabarcoding bearbeitet wurden (Stand 31.12.2020).

Anzahl Anzahl Anzahl Anzahl Anzahl Anzahl OTUs

Mischproben Standorte Landschaftstypen Unterproben | OTUs der Zieltaxa

175 58 4 611 noch noch nicht
nicht verfligbar
verfligbar

Arbeitspaket A4: beschleunigte Publikationspipeline

Am 5. November 2020 fand ein Treffen mit dem Team von Pensoft Publishers statt, um
Moglichkeiten fiir die Ausweitung des bereits etablierten Open-Access Web Publishing-Workflows
mit unseren GBOL-Daten zu erdrtern. Diese Zusammenarbeit ist besonders relevant im Rahmen von
GBOL Illl, da groRe Datenmengen zu noch unbekannten Taxa gesammelt werden. Mit diesem
Workflow ware es moglich, die Veroffentlichung unserer Ergebnisse drastisch zu beschleunigen.
Zeitintensive Hindernisse wie z.B. Formatierungen koénnen so bei der Veroffentlichung von
Manuskripten automatisiert werden.
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Lehrstuhl flr Tierékologie und Tropenbiologie der Universitat Wirzburg

Studiendesign

Um die Auswirkungen des Insektizid Tebufenozid, sowie unterschiedlicher Populationsdichten des
Schwammespinners (Lymantria dispar) auf Raupen—Parasitoid Netzwerke und Parasitierungsraten
qualitativ und quantitativ zu erfassen wurde ein etabliertes Studiendesign der Technischen
Universitdat Miinchen genutzt. Bei den Untersuchungsflachen handelt es sich um Eichen bzw. Eichen-
Mischwalder im bayrischen Unter- und Mittelfranken. Hierbei wurden bereits im Jahr 2018, 12
rdumlich getrennte Blocke etabliert, welche jeweils aus zwei Bloécken mit hohen
Schwammespinnerdichten und zwei Blocken mit niedrigen Schwammspinnerdichten bestehen. Jeweils
ein Plot von jeder Schwammspinnerdichteklasse wurde im Frithjahr 2019 mit dem Insektizid
Tebufenozid bespriiht. Das Studiendesign und Auswirkungen auf verschiedene Arthropoden, sowie
erste Analysen wurden bereits veroffentlicht (Leroy et al. 2021).

Zeitplan

Jahr 2020 2021 2022 2023
Monat Mai Jun Jul AugSep Okt NovDez JanFeb Mrz| Mai Jun Jul Aug Sep Okt NovDez JanFeb Mrz Apr Mai Jun Jul Aug Sep Okt Nov Dez Jan Feb Mrz Apr Mai Jun
Projektmonat 1 2 3 4 5 6 7 8 91011 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38

Besammeln der Raupen, Feldarbeit

Probenat un
der Raupen, Senden der Raupen nach Kanada

Sequenzieren der DNA-Barcodes von Raupen
und Parasitoide

iten der isse und
und einrei von wi
Publikationen

Besammeln der Raupen

Die Raupen wurden von im Waldverband stehenden Altbdumen der Trauben-Eichen (Quercus
petraea) mittels Baumkronenbenebelungen (canopy fogging) in jeweils fiinf aufeinanderfolgenden
Nachten, von Sonnenuntergang bis in die frlhen Morgenstunden, im Mai und Juli 2020 gesammelt.
Die einzelnen Baume wurden mit dem natlrlichen Insektizid Pyrethrum und WeilRol als
Tragersubstanz mit dem Gerat Swingfog (SN-50) benebelt. Insgesamt wurden pro Durchgang 44
Einzelbdume (12 Bllocks x 4 Plots = 44 Plots) benebelt und die Raupen (und anderen Insekten und
Spinnen) auf darunter ausgelegten 4 x 5m weillen Planen aufgesammelt, gekihlt und innerhalb von
12 Stunden tiefgefroren. Die Feldarbeit funktionierte im Jahr 2020 einwandfrei.

Probenaufbereitung

Die tiefgefrorenen Proben wurde zuerst im Labor in 100% Alkohol gewaschen und die
Schmetterlingsraupen wurden von den restlichen taxonomischen Gruppen (Insekten und
Spinnentiere) getrennt. (Die Restproben wurden von der Arbeitsgruppe der technischen Universitat
Minchen weiterverarbeitet). Die Schmetterlingsraupen wurden im Anschluss morphologisch
bestimmt. Eine artgenaue Zuordnung war bei schwierigen Artengruppen und sehr kleinen Raupen
oftmals nicht moglich. Hier muss die Bestimmung mittels Sequenzierung der DNA-Barcodes
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abgewartet werden. Allerdings wurden die Schwammspinnerraupen identifiziert und quantifiziert.
Zusatzlich wurden auch

Vereinzelung und Etikettierung der Raupen:

Sowohl Schwammspinnerraupen als auch die zusatzlich gesammelten Raupen wurden in mit 100%
Alkohol gefiillten Mikrotubes vereinzelt und jedes Raupenindividuum erhielt einen Nummerncode
zur eindeutigen ldentifizierung. Zusatzlich wurden alle Raupen vermessen und in GrofRenklassen
unterteilt um die automatisierte Sequenzierung der Proben am Zentrum fiir DNA Barcoding der
Universitdt Guelph (Kanada) zu erleichtern (Abschatzung der Menge an genutzten Chemikalien pro
Probe).

Versenden und Sequenzierung der Schmetterlingsraupen plus Parasitoide

Die Proben wurden im Dezember 2020 in vier als Gefahrengut deklarierten Paketen nach Kanada
zum Zentrum fir DNA Barcoding der Universitdit Guelph verschickt und werden dort
weiterverarbeitet. Die Ergebnisse zur Identifizierung der Schmetterlingsraupen und sich im
Raupengewebe befindlichen Parasitoiden (vor allem Hymenoptera und Diptera) werden fir Mitte
Mai 2021 erwartet.

Auswertung der Ergebnisse

Insgesamt konnten im Jahr 2020 eine Anzahl von 1558 Schwammspinnerraupen und 2029 Raupen
anderer Schmetterlingsarten gesammelt werden. Zusatzlich wurden im Jahr 2019, wahrend des
Hohepunktes des Schwammspinnerausbruchs, 10700 Schwammspinnerraupen und 6344 Raupen
anderer Schmetterlingsarten gesammelt werden. Insgesamt wurden 18.240 Raupen von 2019 und
2020 ausgewahlt und zur Sequenzierung nach Kananda geschickt; 9000 Schwammspinner und 9240
Raupen anderer Schmetterlingsarten.

Die negative Wirkung des Insektizids Tebufenozid auf die Abundanzen der Schmetterlingsraupen
konnte deutlich gezeigt werden und die Auswirkungen sind auch im Folgejahr 2020 deutlich sichtbar.
Die genauen Artbestimmungen sind derzeit noch nicht vorhanden, allerdings konnten anhand einer
ersten morphologischen Bestimmung im 57 bzw. 51 Schmetterlingsarten im Jahr 2019 bzw. 2020
identifiziert werden. Diese Bestimmungen werden durch die Sequenzierung der Barcodes
kontrolliert.

Seit Janner 2021 bis dato befinden sich die Raupen in Kanada und werden dort bearbeitet. Die
Ergebnisse zur ldentifizierung der Schmetterlingsraupen und sich im Raupengewebe befindlichen
Parasitoiden (vor allem Hymenoptera und Diptera) werden fiir Mitte Mai 2021 erwartet. Mit diesen
Daten konnen auch die ersten Analysen zu den Raupen — Parasitoiden Netzwerken und der
Parasitierungsrate durchgefiihrt werden.
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Tabelle 1: Auflistung der im Mai und Juli 2020 gesammelten Raupen beziglich der unterschiedlichen
Schwammspinnerdichten und der jeweiligen Behandlung mit dem Insektizid Tebufenozid

Sammeldatum Behandlung Anzahl Anzahl zusatzlich
Schwammspinnerraupen  gesammelter
Schmetterlingsraupen

Mai 2020 Hohe Schwammspinnerdichten
OHNE Tebufenozid 470 >15
Hohe Schwammspinnerdichten
MIT Tebufenozid 36 198
Niedrige
Schwammspinnerdichten OHNE 979 587
Tebufenozid
Niedrige
Schwammspinnerdichten MIT 57 271
Tebufenozid
Insgesamt 1542 1571
Juli 2020 Hohe Schwammspinnerdichten ) 163
OHNE Tebufenozid
Hohe Schwammspinnerdichten 0 43
MIT Tebufenozid
Niedrige
Schwammspinnerdichten OHNE 9 157
Tebufenozid
Niedrige
Schwammspinnerdichten MIT 5 95
Tebufenozid
Insgesamt 16 458
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Anzahl der im Jahr 2020 gesammelten Schwammspinnerraupen auf den Flachen mit unterschiedlichen Populationsdichten
vom Schwammspinner und dem Einsatz des Insektizids Tebufenozid. High.control = Hohe Schwammspinnerdichten OHNE
Tebufenozid Einsatz; High.mimic = Hohe Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid Einsatz; Low.control = Niedrige
Schwammspinnerdichten OHNE Tebufenozid Einsatz; Low.mimic = Niedrige Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid
Einsatz.
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Anzahl der im Jahr 2020 zusatzlich gesammelter Schmetterlingsraupen auf den Flachen mit unterschiedlichen

Populationsdichten vom Schwammspinner und dem Einsatz des Insektizids Tebufenozid. High.control = Hohe
Schwammspinnerdichten OHNE Tebufenozid Einsatz; High.mimic = Hohe Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid
Einsatz; Low.control = Niedrige Schwammspinnerdichten OHNE Tebufenozid Einsatz; Low.mimic = Niedrige

Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid Einsatz.
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Anzahl der im Jahr 2019 gesammelten Schwammespinnerraupen auf den Flachen mit unterschiedlichen Populationsdichten
vom Schwammspinner und dem Einsatz des Insektizids Tebufenozid. High.control = Hohe Schwammspinnerdichten OHNE
Tebufenozid Einsatz; High.mimic = Hohe Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid Einsatz; Low.control = Niedrige
Schwammspinnerdichten OHNE Tebufenozid Einsatz; Low.mimic = Niedrige Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid
Einsatz.
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Anzahl der im Jahr 2019 zusatzlich gesammelter Schmetterlingsraupen auf den Flachen mit unterschiedlichen

Populationsdichten vom Schwammspinner und dem Einsatz des Insektizids Tebufenozid. High.control = Hohe
Schwammspinnerdichten OHNE Tebufenozid Einsatz; High.mimic = Hohe Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid
Einsatz; Low.control = Niedrige Schwammspinnerdichten OHNE Tebufenozid Einsatz; Low.mimic = Niedrige

Schwammspinnerdichten MIT Tebufenozid Einsatz.

Beispielbild fur eine Baumkronenbenebelung (canopy fogging).

Literatur

Leroy, B. M., Lemme, H., Braumiller, P., Hilmers, T., Jacobs, M., Hochrein, S., Kienlein, S., Mdiller, J., ... &
Weisser, W. W. (2021). Relative impacts of gypsy moth outbreaks and insecticide treatments on forest
resources and ecosystems: An experimental approach. Ecological Solutions and Evidence, 2(1), €e12045.
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Entomologischer Verein Krefeld

Flr altere als auch fir aktuelle, zahlreiche Standortuntersuchungen des EVK werden Proben fir das
Projekt GBOL Ill: Dark Taxa Uber Schritte der Vorsortierungsprozesse verfligbar gemacht.

Die Arbeiten verlaufen planungsgemaR. Im Jahr 2020 wurden bereits 112 Leerungsintervalle von
Malaisefallen vorsortiert. Weitergegeben per Leihschein an die Kooperationspartner wurden bisher
60 Leerungsintervalle mit Dipteren an das ZFMK.

Zur Ausbildung von Entomologen und insbesondere der Einarbeitung in diesen Sortierprozessen
sowie der taxonomischen Ausbildung werden zusatzliche, didaktische Grundlagen erarbeitet. Dazu
gehort die Verwendung innovativer Medien und Methoden, frei zuganglichen (open-access) und
benutzerfreundlicheren (digitalen) Identifikationsschliisseln sowie Begleitmaterialen.

Die Arbeiten hierzu verlaufen gemaRk dem geplanten Projektfortschritt des Jahres 2020.

Grundlage dieser Schlissel sind hochwertige stacking Fotografien der taxaspezifischen Merkmale und
deren Varabilitdt in hoher Anzahl.

Beispiele fiir Stacking Fotografien
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Hochwertige Bilder der Proben von Malaisefallen erlauben einen Blick auf die enthaltenen Exemplare der Dark Taxa

Die EVK stellt im Projekt Identifikationsschliissel fiir Familien und in einigen Fallen fir
Gattungsgruppen der Hymenoptera und Diptera her (in Zusammenarbeit mit den Pls und ECRs der
Teilprojekte am ZFMK, SMNS, SNSB-ZSM). Das Ziel ist sowohl die Verbesserung der
Arbeitsgrundlagen als auch die moglichst verstandliche Vermittlung der verwendeten
Arbeitsmethoden. Die Schliissel werden sowohl in einer traditionellen gedruckten Version als auch in
einer Online-Version als .pdf unter einer Creative Commons Lizenz veroffentlicht. Darliber hinaus
werden die Layoutvorlagen (LaTeX) online — auch fiir Dritte - verfligbar gemacht. Daher werden nicht
nur frei verwendbare Schliissel hergestellt, sondern auch die Arbeitsgrundlagen von Entomologen fir
die Herstellung von Schlisseln geférdert. Neben der Verwendbarkeit als PDF-Dateien werden die
Bestimmungsschliissel als Lucid-keys produziert.

Zur Wissensvermittlung verfiigt der EVK (iber einen youtube Kanal, auf dem kiinftige Vortrage oder
methodische Anleitungen als Filme frei zuganglich gemacht werden. Derzeit befinden sich dort
bereits Anleitungen/Hinweise fir den Betrieb und die Betreuung von Malaisefallen in einer
Rohfassung. Vgl.: (http://www.entomologica.org/fe/evk_youtube_methoden.pdf)
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Da in den Teilprojekten der Kooperationspartner im Jahr 2021 Malaisefallen betrieben werden
sollen, wurde zusatzlich eine Sonderveranstaltung als online-Kurs durchgefiihrt, um methodische
Hinweise und Empfehlungen fiir den Malaisefallenbetrieb zu GBOL-IIl zu geben.

Bei den bisherigen Projekttreffen war das EVK Team mit jeweils 1-2 Personen vertreten.
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Publikationen und Offentlichkeitsarbeit

Publikationen

- Awad, J.,, Hocherl, A., Hiibner, J. Jafari, S., Moser, M., Para, M., Vogel, J., Schmidt, S., Krogmann,
L., & Peters, R.S. (2020). Just launched! GBOL Ill: Dark Taxa, a large research initiative focusing on
German and Central European parasitoid wasps (and lower Diptera). Hamuli. The Newsletter of
the International Society of Hymenopterists: 11(2).

- Chimeno, C., Doczkal, D., Haszprunar, G., Hausmann, A., Jaschhof, M., Kotrba, M., Perez, K.,
Raupach, M.J., & S. Schmidt (im Druck). Gallmilicken in Bayern: DNA barcoding vermittelt neue
Einblicke in die Mega-Vielfalt bislang (zu oft) ignorierter Mikrodipteren. NachrBI. Bayer. Ent.

- Hansson, C., Schmidt, S. (2020). A revision of European species of the genus Tetrastichus Haliday
(Hymenoptera: Eulophidae) using integrative taxonomy. Biodiversity Data Journal, 8: €59177.
doi:10.3897/BDJ.8.e59177.

- Hausmann, A., Krogmann, Peters, R.S., Rduch, V. & Schmidt S. (2020): GBOL lll: Dark Taxa. iBOL
Barcode Bulletin 10(1). DOI: 10.21083/ibol.v10i1.6242

- Rduch, V. & Peters, R.S. (2020): GBOL lll: Dark Taxa — die dritte Phase der German Barcode of Life
Initiative hat begonnen. Koenigiana 14 (2): 91-107.

- Stuke, J.-H., Beuk, P. L. T., Fahldieck, M., Fligel, H.-J., Heiss, R., Kehlmaier, C., Kuhlisch, C.,
Mengual, X., Pavlova, A., Pont, A. C.,, Reimann, A., Rulik, B., Ssymank, A., Streese, N., Von
Tschirnhaus,M., Werner, D. & Ziegler, J. (2020): Funde von Zweifliglern (Insecta: Diptera)
wahrend des 35. Treffens des Arbeitskreises Diptera in Hitzacker, Niedersachsen (Deutschland). —
Studia dipterologica 23(2): 267-297.

Social-Media-Beitrage wurden erstellt und Uber die Kanadle verbreitet. Facebook: GBOL-German
Barcode of Life; @germanbarcodeoflife, Instagram: @gbol _germanbarcodeoflife, Twitter:
@GBOLIIIDarkTaxa.

Vortrage und Posterprasentationen

ABOL-Tagung:

- Rduch, V., Vogel, J., Jaume-Schinkel, S. & Peters, R.S. — on behalf of the GBOL Ill: Dark Taxa
consortium (2020): GBOL lll: Dark Taxa — Background, Aims & Selected Taxa. 7. ABOL-Meeting,
5/12/2020, virtual Meeting. Vortrag

2nd Young Researcher Meeting Morphology:

- Awad, J.: Giant heads suggest ecological convergence in platygastrine parasitoid wasps. Vortrag
- Moser, M.: Ancient amber meets modern methods: Using micro-CT scanning to describe new
species of Spalangiopelta from Baltic amber. Vortrag

International Society of Hymenopterists Virtual Symposium:

- Awad, J.: The Perils of Platygasteroidea. Vortrag
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- Moser, M.: Ancient amber meets modern methods: Using micro-CT scanning to describe new
species of Spalangiopelta from Baltic amber. Vortrag

- Vasilita, C.: A rare genus calls into question the morphological monotony of Trissolcus Ashmead.
Vortrag

Entomological Society of America (USA):

- Jessica Awad, J.: Morphological characters for species-level identification of Synopeas Forster
(Hymenoptera: Platygastridae: Platygastrinae). Poster

Aufgrund der Pandemielage waren alles virtuelle Tagungen. Es wurde an weiteren virtuellen
Tagungen teilgenommen: Entomological Collections Network (USA)

weitere Vortrage:

- Nationalpark Kellerwald-Edersee: Rduch, V., Vogel, J., Jaume-Schinkel, S., Fahldieck, M. & Peters,
R.S. (2020): Background & General Introduction to GBOL Ill: Dark Taxa. At the administration of
Nationalpark Kellerwald-Edersee. 13/10/2020. Vortragende: J. Vogel, S. Jaume-Schinkel & M.
Fahldieck

- virtuelles Treffen mit Winfried Kretschmann, Ministerprasident von Baden-Wirttemberg: Das
GBOL IlI-Projekt wurde zusammen mit vorlaufigen Ergebnissen der neu gefundenen
Aphanogmus-Arten Winfried Kretschmann, Ministerprasident von Baden-Wirttemberg, in einem
virtuellen Treffen vorgestellt.

Berichterstattung Gber GBOL lll: Dark Taxa

Der Start des Projektes war von Pressemitteilungen der GBOL-Partner begleitet

- ,GBOL Il untersucht ,Dark Taxa“: Neues GroBprojekt zur Erforschung von Deutschlands
unbekannter Biodiversitit gestartet” — via https://nachrichten.idw-online.de/2020/07/08/gbol-
iii-untersucht-dark-taxa-neues-grossprojekt-zur-erforschung-von-deutschlands-unbekannter-
biodiversitaet-gestartet/?groupcolor=4

- “Neues DNA-Barcoding Projekt ‘GBOL Ill: Dark Taxa’ illuminiert die dunklen Winkel
mitteleuropaischer Biodiversitdat” erschienen im Informationsdienst der Wissenschaft am 8. Juli
2020. https://nachrichten.idw-online.de

- “GBOL lll: Dark Taxa. Researchers launch new BIOSCAN project that aims to illuminate thousands
of new insect species on Germany’s doorstep” erschienen im Barcode Bulletin of the
International Barcode of Life Website am 10. Juli 2020.
https://ibol.org/barcodebulletin/research/gbol-iii-dark-taxa/

In der Folge erschien ein Artikel mit einem Interview mit Dr. Ralph Peters und Dr. Vera Rduch in
mehreren lokalen Tageszeitungen:

- “Unbekannte Wesen ins Licht ricken” — von Liyang Zhao gedruckt im General Anzeiger,
18.8.2020; KoIner Stadt Anzeiger 19.8.2020; Kolner Rundschau 19.8.2020

Ein Interview fiir die SUDWEST PRESSE Hohenlohe GmbH & Co. KG fiir eine Sonderbeilage im Haller
Tagblatt wurde gegeben, die im April 2021 veroffentlicht wird.
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Ausblick

Auswirkungen der Corona-Pandemie

Die Corona-Pandemie hat einen erheblichen Einfluss auf die Arbeitsabldufe in GBOL Ill: Dark Taxa.
Dies ist hauptsachlich verursacht durch:

- die Kontaktbeschrankungen: die Biiros und Arbeitsplatze kdnnen nicht im vollen Umfang belegt
werden (Sortieren des Material beeintrachtigt), keine persénlichen Treffen oder Besprechungen
im Gebaude, die Arbeit der Studenten im Praktikum oder des Ehrenamtlers wurde gestoppt, die
Ausbildung der Doktorand*innen wurde erschwert, begrenzter Zugang zum Labor

- reduzierte oder keine Verfligbarkeit von Verbrauchsgiitern im Labor aufgrund der hohen
Nachfrage durch Labore im Zusammenhang mit Covid-19

- Verbot von (Dienst)Reisen zu anderen Instituten (Besuche in anderen Sammlungen unmoglich;
Treffen oder Workshops mit den Doktorand*innen nicht durchfiihrbar ebenso wie persénliche
Treffen mit den externen Experten); Absage von Treffen und Veranstaltungen (Prasentation des
Projektes reduziert auf virtuelle Treffen).

Die Arbeitsleitung aller in GBOL involvierten Personen war beeintrachtigt. Allerdings konnten eine
gute Arbeit zu Hause und ein gestiegener Einsatz von virtuellen Treffen die negativen Effekte etwas
abfedern. Die Corona-Pandemie und die damit verbundenen MaRnahmen werden Auswirkungen auf
die Arbeitsfliisse haben, gesteckte Ziele werden moglicherweise nicht nach dem urspriinglichen Plan
erreicht.

Trotzdem koénnen wir sagen, dass GBOL lll: Dark Taxa erfolgreich gestartet ist und dass erste
Aufgaben erledigt sowie Ziele erreicht wurden.

Weiteres

Alle gesammelten Daten werden in frei zugdnglichen Datenbanken (GBOL-Webportal, BOLD)
gespeichert und stehen damit der Offentlichkeit zur Verfiigung. AuRerdem stehen die Daten iiber das
GBIF-Portal dauerhaft zur Verfligung.

Die am Projekt beteiligten Wissenschaftler stehen fiir eine langfristige Umsetzung der Ergebnisse in
der zukiinftigen Forschung. Dariber hinaus werden die Doktorand*innen und andere Student*innen,
die durch Master- oder Bachelorarbeiten am Projekt beteiligt sind, als zukiinftige Taxonom*innen
und Experten auf dem Gebiet der bisher unbekannten Insektenarten und -vielfalt dienen.

Die Ergebnisse von GBOL, und das gilt auch fiir die neue Phase GBOL lll: Dark Taxa, sind immer dann
wichtig, wenn Arten Uber DNA-Barcoding bestimmt werden sollen. Dies gilt sowohl fiir die neu
generierten DNA-Barcodes, die Weiterentwicklung der Datenbanken (fiir die DNA-Barcodes und die
OTUs) als auch fiir die Laborroutinen. Das DNA-Barcoding hat sich als schnelles und zuverlassiges
Werkzeug zur Artbestimmung etabliert. Die Ergebnisse von GBOL Ill: Dark Taxa werden die
Aussagekraft aktueller und zukinftiger Projekte und Studien erhéhen, die das Metabarcoding als
Werkzeug nutzen, um die Ursachen des Insektenriickgangs zu erforschen (z.B. Diversity of Insects in
Nature Protected Areas - DINA oder Integrative Analyse des Einflusses von Pestiziden und
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Landnutzung auf die Biodiversitdt in Deutschland - INPEDIV) und ganz allgemein ein gezieltes
Biodiversitdtsmonitoring in nicht-marinen Lebensrdumen. Die im Rahmen des Projekts gewonnenen
Erkenntnisse werden helfen, unser Wissen Uber den bisher unbekannten Teil der Biodiversitat in
Deutschland zu erweitern und hoffentlich zu einem besseren Verstandnis und Schutz unserer Natur
beitragen.

Wie in den vorangegangenen GBOL-Phasen ist GBOL Ill: Dark Taxa in das Netzwerk von iBOL
(international Barcode of Life) eingebunden, wo ein fruchtbarer Austausch zwischen den
verschiedenen (nationalen) Initiativen besteht. Schon jetzt erleben wir, dass vergangene GBOL-
Initiativen und erst recht GBOL Ill: Dark Taxa andere Wissenschaftler und Nationen beeindruckt und
inspiriert. Dies gilt ganz besonders fiir CaBOL (Caucasus Barcode of Life), wo die in GBOL
gewonnenen Erkenntnisse und Erfahrungen weitergegeben werden.

Die Ergebnisse von GBOL lll: Dark Taxa werden zu einem tieferen Verstandnis der Insektendiversitat
in Deutschland und Mitteleuropa beitragen (Nachweis von neuen, unbekannten oder kryptischen
Arten, Nutzung der DNA-Extrakte fiir molekulare Phylogenien, Nutzung der biologischen und
taxonomischen Daten fiir den Naturschutz). Insbesondere die DNA-Barcode-Referenzdatenbank wird
durch die Aufnahme von Sequenzen der im Rahmen des Projekts gefundenen und beschriebenen
Arten erweitert. Diese Datenbank, aber auch in Kombination mit der OTU-Datenbank, der ersten
ihrer Art, wird dazu beitragen, die Insekten und die potentiellen Bedrohungen, die zu ihrem
Rickgang beitragen, genauer zu bewerten und zu Uberwachen, d.h. sie werden entscheidende
Hintergrunddaten im Biodiversitdtsmonitoring sein. Da es sich bei den Diptera und Hymenoptera
jedoch um megadiverse Insektengruppen handelt, die sich allein in Deutschland auf mindestens
20.000 Arten summieren, werden weitere Zeit und Anstrengungen noétig sein, um ein vollstandiges
Bild ihrer Artenvielfalt zu erhalten und diese Vielfalt in der DNA-Barcode-Referenzdatenbank
abzubilden.
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