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Einleitung — GBOL llI: Dark Taxa

Hintergrund

GBOL, das German Barcode of Life Projekt, ist seit 2011 sehr erfolgreich in zwei Forderphasen gelaufen.
Es hat an der Erstellung einer funktionstlichtigen DNA-Barcode-Referenzbibliothek fiir 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 zuverlassig 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 grolRe Rolle: In Deutschland existieren fiir 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 (Hautfllgler:
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 unterschatzt. Es sind gerade diese Insektengruppen, deren
Anteil an der tatséchlich gefundenen Gesamtdiversitdt 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
vollig 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 konnen nicht in Arbeiten im Bereich Biodiversitdtsmonitoring,
Naturschutz oder Okologie einbezogen werden, geschweige denn auf ihre Rolle und ihren Nutzen in
natiirlichen um menschengemachten Okosystemen und ihre mégliche Gefihrdung hin evaluiert
werden. Genau das ist im Hinblick des aktuellen dramatischen Insektenriickgangs jedoch von enormer
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DarkTaxa German Barcode of Life

Gerrman Barcode of Life
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Das neu gestaltete Logo fiir GBOL IlI: Dark Taxa (links) driickt die Zugehérigkeit zur GBOL-Initiative aus aber deutet auf die
Anderungen in Konsortium sowie im taxonomischen Fokus hin. GBOL mit dem Logo rechts ist mittlerweile am LIB, Museum
Koenig Bonn verstetigt.
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Strategie

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

- Verbesserung der GrofRe 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.
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Struktur und Aufgabenverteilung im Verbund von GBOL Ill: Dark Taxa
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In GBOL llI: Dark Taxa arbeiten fiinf 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
(Doktorand*innen, Masterstudent*innen), der Wissensvermittlung, der Offentlichkeitsarbeit und
natirlich der Erweiterung der DNA-Barcode-Referenzbibliothek beteiligt.

Das Leibniz-Institut zur Analyse des Biodiversititwandels -
Museum Koenig Bonn (LIB — Museum Koenig Bonn), das zudem
die Leitung und die Gesamtkoordination des Projektes innehat. Es
erforscht darldber hinaus die Figitidae und Eurytomidae
(Hymenoptera) sowie die Psychodidae und Limoniidae (Diptera).
Zusatzlich widmet es sich dem methodischen Schwerpunkt
»,Taxonomics”, der Teil des Unterprojektes ,,Neue und optimierte
Ansatze flr qualitativ schlechte Proben und Taxonomics
(einschlieRlich DNA-Target-Enrichment)” ist. In einem weiteren
Arbeitspaket wird als Erweiterung der Datenbankkonzepte eine
AVS-Registry entwickelt (Unterprojekt , Erweiterung der Daten-
Infrastruktur und Kommunikationskandle (Web-Portal und
Datenbank fir OTU-basierte Daten) — ASV-Table-Registry”.

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

Die Zoologische Staatssammlung Miinchen (SNSB-ZSM)
Ubernimmt die Erforschung der Ichneumonoidea und Diapriidae
(Hymenoptera) sowie der Chironomidae und Cecidomyiidae
(Diptera). Ein Fokus liegt zudem auf einer vereinfachten und
beschleunigten Pipeline flir wissenschaftliche Veroffentlichungen
und der Analyse von groRen Datenmengen.

In einer Anwendungsstudie im Bayrischen Wald, durchgefiihrt von
Lehrstuhl fiir Tierokologie und Tropenbiologie der Universitat
Wiirzburg, wird die Rolle von Parasitoiden wahrend Ausbriichen
von Schadlingen erforscht.

Der Entomologische Verein Krefeld hat die Verbreitung von
Ergebnissen zur Aufgabe. Zudem bringt er Proben aus der Studie
zum Insektenriickgang (die ,Krefeld Proben”) in das Projekt mit
ein.

LIB Leibniz-Institut zur Analyse des
—

~= Biodiversitatswandels

m’
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MUSEUM
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TIEROKOLOGIE & TROPENBIOLOGIE
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Aufteilung der Taxa:

die mit * markierten Taxa werden im Rahmen einer Dissertation von einem Doktoranden/einer Doktorandin bearbeitet, das
mit ** markierte von einem Post-Doc

Dark-Taxon

GBOL-Partner

Hymenoptera

Figitidae *

Eurytomidae *

Ormyridae

Eupelmidae

Chalcididae

Diptera

Psychodidae *

Limoniidae *

Keroplatidae

Pediciidae

Leibniz-Institut zur Analyse des Biodiversitdtswandels
Museum 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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Involvierte Personen

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

Leibniz-Institut zur Analyse des Biodiversitatswandels — Museum Koenig Bonn

Im Jahr 2022 waren folgende Personen in GBOL Ill: Dark Taxa angestellt:
- Pooja Anilkumar, Studentische Hilfkraft, 9,5 h/week.

- Dr. Sergio Avila-Calero, PostDoc Target DNA enrichment. 100%

- Christian Braunig, Plattform fir OTU basierte Daten, (50% vom 01.03.2021 bis 25.05.2021,
100% ab 26.05.2021)

- Didem Cifgi, Plattform fiir OTU basierte Daten (50%), bis 28.02.2021

- Moritz Fahldieck, PhD-Kandidat, Diptera: Limoniidae

- Samin Jafari, PhD-Kandidatin, Hymenoptera: Eurytomidae

- Santiago Jaume Schinkel, PhD-Kandidat, Diptera: Psychodidae

- Dr. Sandra Meid, Platform fur OTU basierte Daten (50%). Elternzeit ab 21.05.2021

- Aaron Montemagno, Studentische Hilfkraft, 4,5 h/week, starting 01/08/2021

- Bjorn Miiller, Technische Assistenz

- Dr.Vera Rduch, Zentrale Koordination

- Jonathan Vogel, PhD-Kandidat, Hymenoptera: Figitidae (auf 20% ab 01.12.2021)

Weitere im Jahr 2022 in die Arbeit von GBOL IIl: Dark Taxa involvierte Personen:
- Ayotomiwa Okusanya, LIB - Praktikumsprogramm "Next Generation"

- Josefine Schwingeler, Schulpraktikum
- Jerome Sauren, Bachelor Student

- Anne Ankermann, Master Studentin

- Inci L. Baez, Master Studentin

- Kriti Tyagi, Master Studentin
- Ehrenamtler, Probensortierung: Hans-Glinther Kost

- Ehrenamtler, Probensortierung: Saskia Bartsch, bis 30.09.2022
- Ehrenamtler: Jonathan Giinther

Stammpersonal:
- Dr.Jonas Astrin

- Dr. Sarah Bourlat

- Dr. Matthias Geiger

- Dr. Peter Grobe

- Lauravon der Mark

- Dr. Ximo Mengual

- Dr. Ralph S. Peters, project lead
- Dr. Lars Podsiadlowski

- Dr. Bjorn Quast

- Bjorn Rulik

- JanaThormann
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Staatliches Museum fiir Naturkunde Stuttgart

- Jessica Awad, PhD-Kandidatin, Platygastroidea

- Dr. Lucas Camargos, Technische Assistenz

- Roy Canty, PhD-Kandidat, Sciaridae

- Valerio Caruso, PhD-Kandidat, Phoridae

- Michael Haas, Koordinator

- Maura Haas-Renninger, Probensortierung

- Marina Moser, PhD-Kandidatin, Ceraphronoidea
- Cristina Vasilita (Koordinatorin) (ab 01.09.2021)

Stammpersonal:
- Prof. Dr. Lars Krogmann

- Dr. Daniel Whitmore

Zoologische Staatssammlung Minchen

- Rosa Albrecht, technische Assistenz

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

- Jeremy Hibner, PhD-Kandidat, Diapriidae

- Dr. Mathias Jaschhof, Post-Doc, Cecidomyiidae (ab 01.08.2021)

Stammpersonal:
- Dieter Doczkal, Techniker, Sektion Diptera

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

Lehrstuhl fur Tierokologie und Tropenbiologie der Universitat Wiirzburg

- Dominik Rabl, PhD-Kandidat

Stammpersonal:
- Prof. Dr. Jorg Miiller

Entomologischer Verein Krefeld
Stammpersonal:

- Thomas Horren
- Dr. Martin Sorg
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Berichte aus den Teilprojekten

Leibniz-Institut zur Analyse des Biodiversitatswandels
Museum Koenig Bonn

Veranstaltungen, Workshops & Offentlichkeitsarbeit

Im Jahr 2022 hatten wir das Gliick, mit dem Abklingen der Corona-Pandemie eine Art Riickkehr zur
Normalitat zu erleben. Wahrend in der ersten Halfte des Jahres 2022 noch Online-Veranstaltungen
dominierten, fanden mehr und mehr Veranstaltungen personlich statt. Dennoch war und ist die
virtuelle Teilnahme an Sitzungen eine niitzliche Erganzung zu Tagungen oder sonstigen Treffen.

In der Reihe iBOL-Webinars, organisiert vom international Barocide of Life (iBOL) hat Ralph S. Peters
im Januar einen Vortrag gehalten. Unter dem Titel " New species, new barcodes, new taxonomists —
The GBOL Ill: Dark Taxa concept” (,Neue Arten, neue Barcodes, neue Taxonomen - Das GBOL Ill: Dark
Taxa Konzept”), stellte er die Bandbreite unsere spannenden Projekts vor. Es war eine groRartige
Gelegenheit, die weltweite Barcode-Gemeinschaft iber GBOL Ill: Dark Taxa und die Notwendigkeit und
Einzigartigkeit unseres Projekts zu informieren. Der Vortrag wurde aufgezeichnet und ist YouTube bei
verfligbar.

3 YouTube

- New species
Y New barcodes
g Ii” New taxonomists

The GBOL llI: Dark Taxa concept

iBOL webinar
27/01/2022

Ralph S. Peters
r.peters@leibniz-zfmk.de

LB Lavoess Inabnute o the Amaiyes
= enderiiy Coumgs

L

Webinar: GBOL Ili: Dark Taxa

Der Vortrag zum iBOL-Webinar ,New species, new barcodes, new taxonomists — The GBOL Ill: Dark Taxa concept” ist tiber
YouTube verfiigbar

Der Workshop "Integrative Taxonomie im Zeitalter von Big Data" fand vom 21. bis 25. Marz 2022 in
Paris, Frankreich, im Muséum National d'Histoire Naturelle statt. Drei unserer Doktoranden (Moritz
Fahldieck, Santiago Jaume Schinkel, Samin Jafari) nahmen an diesem Workshop teil. Als eine der ersten
Reisen nach der Pandemie genossen sie sichtlich den Workshop, das Zusammentreffen mit Kollegen
und die Gelegenheit, Paris und das Muséum zu besuchen.

Im Jahr 2022 fanden zwei der GBOL IlI: Dark Taxa Doktoranden-Workshops statt. Anders als im Antrag
vorgesehen, wurden beide aufgrund der Unsicherheiten im Zusammenhang mit der Covid-19-
Pandemie als virtuelle Veranstaltungen durchgefiihrt. Sowohl die Kollegen vom SMNS (Workshop vom
25.-29. April 2022) als auch von der ZSM (Workshop vom 24.-27. Oktober 2022) stellten ein


https://www.youtube.com/watch?v=-tdsJrko9vw&list=PLfxZixzgrZixfm2E5wkxoh5sb2-RsUNGx&index=2
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inspirierendes und informatives Programm zusammen. Nicht nur alle unsere Doktoranden nahmen an
diesen Veranstaltungen teil. Die Inhalte waren filir uns alle interessant, so dass wir alle an dem
Workshop teilnahmen.

CaBOL Expedition: Unser Schwesterprojekt Caucasus Barcode of Life (CaBOL) hat einen sogenannten
"Bioblitz" in Armenien und Georgien durchgefiihrt. Vom 13. bis 30. Mai 2022 (Kernveranstaltung vom
20. bis 30. Mai 2022) reisten mehr als 20 Wissenschaftler des LIB (Bonn und Hamburg), Kollegen der
CaBOL-Partner in Armenien und Georgien und externe Partner durch den Kaukasus. Die Reise fiihrte
quer durch den Kaukasus von Yerevan sidlich bis zur iranischen Grenze, dann nordwarts nach
Georgien und Tiflis und fast bis zur russischen Grenze im Norden. Fir die DNA-Barcode-
Referenzdatenbank von CaBOL wurden Proben fir viele Taxa gesammelt. In den botanischen Géarten
von Yerevan (Armenien, 21. Mai 2022) und Tiflis (Georgien, 26. Mai 2022) wurden zwei "Citizen Science
Bioblitzes" mit vielen interessierten Blrgern sowie Schulklassen und Studenten durchgefiihrt. Die
Reise diente auch dem Austausch zwischen GBOL- und CaBOL-Kollegen und dem Kniipfen von
Verbindungen fiir eine fruchtbare zukiinftige Zusammenarbeit. Von GBOL Ill: Dark Taxa nahmen Vera
Rduch und Bjorn Miiller teil, ebenso wie Ximo Mengual und Ralph S. Peters (Pls in GBOL Ill: Dark Taxa)
und Bjorn Rulik und Jana Thormann, GBOL-Kernteam und damit schon lange mit den CaBOL-Aktivitaten
verbunden. Einige der gesammelten Specimen gehdren zu den im Rahmen von GBOL Ill: Dark Taxa
ausgewahlt Dark Taxa und kénnten wertvolle Informationen fiir unsere Forschungsfragen liefern.

Einige Eindriicke vom CaBOL Bioblitz im botanischen Garten in Tiflis, Georgien. Wir haben tiber GBOL informiert.
Bilder: Vera Rduch

Bereits im Januar 2021 wurde Vera Rduch eingeladen, an den Planungen fir einen vom BfN
organisierten Workshop zum Thema "DNA-basierte Biodiversititsanalysen im Natur- und
Umweltschutz: Welche Optionen haben wir fiir eine Standardisierung?". Zusammen mit Jonas
Zimmermann von der FU Berlin/ BGBM und Bjorn Rulik wurde sie ausgewahlt, einen der vier
Workshops dieser Veranstaltung zu leiten, die sich mit den Referenzdatenbanken und der Infrastruktur
befassen. Der Workshop, der aus 2021 verschoben wurde, fand vom 1. bis 3. Juni 2022 in Kloster
Schontal statt. Vorangegangen war die Konzeption und Auswertung einer Umfrage. Nach dem
Workshop wurden die Ergebnisse diskutiert, zusammengestellt und ein Beitrag (Positionspapier) zu
den BfN-Schriften zur Veroffentlichung vorbereitet (Fertigstellung und Veréffentlichung im Jahr 2023).

Fortbildung von technischen Angestellten des CaBOL-Projekts: Vom 18. bis 25. Juni 2022 waren bei
Bjorn Rulik und Jana Thormann vom GBOL-Kernteam zwei Techniker der Ilia State University Tbilisi
(Georgien) zu Gast. Diese wurden in den Routinen des DNA-Barcoding-Labors und der Umsetzung der
GBOL-Workflows geschult.

GBOL-Workshop in Ecuador: Vom 1. bis 5. August 2022 hielten das GBOL-Kernteam Bjorn Rulik und
Jana Thormann einen Workshop an der Universidad San Francisco de Quito ab. Der Workshop ("DNA-
Barcoding & Datenworkflows - Langzeiterfahrungen aus dem GBOL-Projekt") wurde von der GIZ
(Deutsche Gesellschaft fir Internationale Zusammenarbeit) finanziert und vom INABIO (Instituto
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Nacional de Biodiversidad) im Rahmen eines trilateralen technischen Kooperationsprojekts (Brasilien-
Deutschland-Ecuador) organisiert. Die Hauptziele dieses Workshops waren allgemeine Aspekte von
Barcode-Kampagnen, der theoretische Hintergrund des Barcodings, das Management von Labor- und
Felddaten und die Notwendigkeit von Datenbanken (FIMS & LIMS) sowie die Bedeutung der
Langzeitlagerung (Belegsammlungen & BioBanking).

Im Anschluss an den Workshop begleiteten Bjorn Rulik und Jana Thormann einige Wissenschaftler des
INABIO auf ihrer Probenahme-Feldarbeit und unterstiitzten anschlieBend die studentische Exkursion
von " OEP-CO7 - Biodiversity of the Tropics ".

Hans Riegel Stiftung: GBOL IIl: Dark Taxa wurde eingeladen, Beitrdge zu den Programmen der Hans
Riegel Stiftung zu leisten, die darauf abzielen, jungen, motivierten Erwachsenen (Schilern und
Studenten) Einblicke in die Naturwissenschaften zu geben sowie Riickenwind fiir ihre Karriere. Am 14.
Januar 2022 hielt Vera Rduch einen Online-Vortrag ("Das German Barcode of Life Projekt und die neue
Phase GBOL llI: Dark Taxa. Die Erfassung (unbekannter) Biodiversitat in Deutschland") im Rahmen von
"Einsteiger MINT TANK digital". Die Dr. Hans Riegel-Akademie fand vom 22. bis 25. September 2022 in
Briihl mit Exkursionen und Veranstaltungen in der Region statt. Am 24. September 2022 hielt hier Vera
Rduch, einen interaktiven Vortrag ("GBOL Ill: Dark Taxa. Wie die Erfassung unbekannter
Insektendiversitat in Deutschland gelingen kann") mit der Mdoglichkeit, durch ein Stereomikroskop zu
schauen, eine Probe einer Malaise-Falle zu sehen, etc. - und natiirlich mit der Moéglichkeit, Fragen zu
stellen. Dieser Vortrag wurde zweimal gehalten, um eine angemessene Anzahl von Zuhérern und
Mitmachen zu erméglichen. Das Feedback der Teilnehmer an den beiden Veranstaltungen war sehr
gut - das Thema wurde als sehr interessant empfunden.

Die FEdA-Aktionswoche #AchtungArtenvielfalt fand vom 10. bis 16. Oktober an verschiedenen Orten
in Deutschland statt. Auch GBOL und GBOL Ill: Dark Taxa nahmen an dieser Veranstaltung teil. Am 12.
Oktober hielten Bjorn Rulik und Vera Rduch einen populdrwissenschaftlichen Vortrag (GBOL & die Dark
Taxa - Arteninventur in Deutschland) im Horsaal. AnschlieBend gab es eine Fiihrung hinter die Kulissen
des GBOL-Kellers und der Arthropodensammlung, an der auch Jana Thormann teilnahm. Dies war eine
der ersten Veranstaltungen fiir die breite Offentlichkeit nach der Pandemie. Offenbar mussten sich die
Menschen erst wieder daran gewdhnen, auszugehen und solche Veranstaltungen zu besuchen. Daher
war die Zahl der Besucher eher gering - aber die, die kamen, waren sehr wissbegierig unsere Themen
rund um GBOL und die unbekannten Insektenarten zu erfahren.

Impressionen fuir den GBOL/GBOL IlI: Dark Taxa Beitrag zur FEdA Aktionswoche #Achtung Artenvielfalt. Bilder: Sabine Heine

Biodiversity Information Standards (TDWG) annual conference: Die ASV-Table-Registry wurde im
Oktober auf der TDWG unter dem Titel Bridging a Gap in Metabarcoding Research: The ASV Table
Registry virtuell vorgestellt. Hier wurden die Funktionalitdten der Registry einem breiten, technisch


https://www.tdwg.org/conferences/2022/
https://www.tdwg.org/conferences/2022/
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versierten Publikum prasentiert — allerdings vor der Neukonzipierung der Benutzungsoberflache. Der
dazugehorige Abstract wurde im Open Access Journal Biodiversity Information Science and Standards
veroffentlicht (Brdunig C, Quast B, Grobe P (2022) Bridging a Gap in Metabarcoding Research: The ASV
Table Registry. Biodiversity  Information  Science and  Standards 6: e91504.
https://doi.org/10.3897/biss.6.91504).

»,Bonn diskutiert: Klima- und Biodiversitatsschutz lokal gedacht“: Am 2. November war GBOL in Form
eines Informationsstandes durch das GBOL-Kernteam Bjorn Rulik und Jana Thormann vertreten. Der
Diskussionsabend zum lokalen Klima- und Biodiversitatsschutz im Fishbowl-Format wurde von
Vertretern von Germanwatch, NABU, LIB, SoLaWi und bonn4future erdffnet und war o6ffentlich
zuganglich.

Annual Meeting of the Consortium 2022

GBOL Ill: Dark Taxa Wednesday 9 Novenber 2022
" A 1000
Annual Meeting of the Consortium L.. 1000 = the Figitidoc Cyripoides)
1030 _Samin Jafari

N 1100 Coffesbreat
1130 Amaie fochen g
1200 leremy Hatner Sarcosing, Entomoscope and Drversity scsnner. ways of tacking the.

7108 Novemiser 2022 ot the LIE-Museum kisenig Bonn

The mesting can be followed va Z00m. 1230 _End with s Cofee break

Venue: Lecture Hall of the Museum Koenig, Bonn, Germany
Program
Leibriz nsiint zur Analyse des Biodiersiatowandels
Wonday 7 November 2022 Museu Koenig

S 1400 53113 born
1900 Vers Fauch & “Welcame & GBOL il Dark Taxa ot the end of 2022 Germany

1420 Caroline Chimena Locking back at another year of GBOL at the ZSM
1440 Crstina Vasina & GBOL Il 3¢ the SMNS: Status quo i 2022 Zoom Link for all days

Michael Haas
e nciag; GBOU il Dark Taxs - Anusl Meeting 2022

Martin Sorg bt {funi-been VFCOXETTRRRL:S
1530 Coffesbreak

Research, The AV Table Regity Mesting ID- £51 6388 5103

1830 Sergio Avi Calero Optimesing pipeanes for sampies witn pocr-qusiy DNA Kenncode: 080324

1700 _Group pictre Senmelciriznl mats

T 496050500552, B53636681038, .+ 0803148 Deurschiond
496950502556, 551636681038, *(0I28 Deutichind

Tuesday 8 November 2022 Note

Sart 1000
1000 Santago Jsume Schinkel  Paychodiass miie GBOL I Dark 1o
1030
1100 _Coftesbreak

Al times.are shown as CET.
Wie wil take. pictures from the meeting in order 1o publish them on our website, sacisl media,
PUBlicaTOns o reports. PRICIPItIg In the coference yeu SgPEE 10 be PROtCGRIpRed

1130 Valero Canzo Erptorms Mepmena D, Phorcss dark anerefy of Germany carg Contact
Large-scaie Integrative Taxanceny (LT}

1200 Roy Canty MesSciaridae Dr. Vera Rouch, v rduchdseitniz-Thma oe, 0228/9122-372

1230 Lunchbreak

T30 Vit st TRGHen FoEr ey AT IGREE Where GoRt T Ok awav vt Funded by: o )

1400 Carsine Chimeno Being » compuser-sed soentit.Data, et and more cars o | Sogeminsion

1430 Coffecbroak und Forschung

1500 lessica Awards vances m German Parvgastromea e arch

1530 Marea Moser Mind the gap - The cument state of knowedge of German
Geraptronordes

T6:00 _open discission [envizaged duration: 1 hour)

Teilnehmer*innen des Verbundtreffen 2022 im LIB - Museum Koenig Bonn und das Programm

Zum ersten Mal Giberhaupt fand das jahrliche Verbundtreffen von GBOL lll: Dark Taxa personlich statt.
Wir trafen uns an drei Tagen, vom 7. bis 9. November, im LIB - Museum Koenig Bonn. Das Treffen war
hauptsachlich von der Zentralen Koordination, Vera Rduch, organisiert. Es war groRartig, alle unsere
Kollegen in Bonn zu begriiRen. Fast alle, die an GBOL Ill: Dark Taxa beteiligt sind, konnten nach Bonn
kommen. Wir hatten ein abwechslungsreiches Programm, das den aktuellen Stand der Projekte der


https://doi.org/10.3897/biss.6.91504
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Doktoranden und der verschiedenen Unterprojekte zeigte. Obwohl das virtuelle Treffen geholfen hat,
die Personen und Projekte kennenzulernen, ersetzt nichts ein persdnliches Treffen mit Kaffeepausen,
bei dem man sich personlich austauschen kann. Aus diesem Grund haben wir auch langere Pausen
zwischen den Sitzungen und einen schonen geselligen Abend im Museum eingeplant. Das Treffen hat
uns allen sehr viel SpaR gemacht und die Motivation und den Teamgeist bei allen gesteigert.

Weitere Veranstaltungen fanden im Jahr 2022 statt, an in GBOL Ill: Dark Taxa involvierte Personen
teilnahmen:

e 1. Februar 2022: (virtueller) Vortrag im Rahmen des ZEFcdisciplinary Kurses, Zentrum fir
Entwicklungsforschung (ZEF) von Vera Rduch (Biodiversity & biological invasions) - gefolgt
von einer Flihrung durch die Sammlungen im LIB - Museum Koenig Bonn durch Vera Rduch
und Ralph S. Peters am 24. Marz 2023

e 5.-6. April 2022: Teilnahme am Online-Workshop "RADsequencing for phylogenOMICS" von
Sergio Avila Calero

e 19.-20. April 2023: Teilnahme von Jonathan Vogel am Kurs "Geometric morphometric " im
LIB - Museum Koenig Bonn, veranstaltet von der Arbeitsgruppe Morpholab (virtuell)

e 17.-19. Juni 2022: Jahrestagung des AK Diptera in Landsweiler-Reden, Saarland (Teilnehmer:
Moritz Fahldieck, Santiago Jaume Schinkel, Bjorn Rulik)

e 17.-22.Juli 2022: 26. International Congress of Entomology in Helsinki (Teilnehmer: Samin
Jarafi, Santiago Jaume Schinkel - letzterer hielt einen Vortrag).

e 15.-16. Oktober 2022: Stuttgarter Hymenopteren-Tagung (Teilnehmer: Anne Ankermann, Inci
L. Baez, Jonathan Vogel, Samin Jafari, Saskia Bartsch, Ralph S. Peters).

o 20. Oktober 2022: BION Herbsttagung im LIB - Museum Koenig Bonn. Aktive Teilnahme an
der Organisation wahrend der Veranstaltung und Posterprasentation (GBOL IIl: Dark Taxa -
Die Erfassung der unbekannten Insektenvielfalt in Deutschland) durch Vera Rduch

e 23.-27. Oktober 2022: Teilnahme von Santiago Jaume S hinkel an einem Workshop "Historic
DNA in Insects" im Zoologischen Museum Senckenberg Dresden.

e 18. November 2022: Beitrag von GBOL lll: Dark Taxa zur 2. Hamburger Insektenwoche
(virtuelle Veranstaltung). Virtueller Vortrag von Vera Rduch (GBOL llI: Dark Taxa - Wie wir
unbekannte Arten aus megadiversen Insektenordnungen in Deutschland erforschen)

Publikationen

Baez, |., Gilgenbach, C., Vogel, J., Dannenfeld, T., Vehof, J., Wipfler, B. & Peters, R.S. (2022):
Unravelling Mysteries: Morphological Wonders in Parasitoid Wasps. Mitteilungen des
Entomologischen Vereins Stuttgart: 57, special issue, 4-5.

Bartsch, S.B., Vogel, J., Ankermann, A., Hsiung, K., Mayer, C. & Peters, R.S. (2022): Species
Delimitation in Anacharis Dalman, 1823 (Hymenoptera: Figitidae: Anacharitinae) Using Wing
Interference Patterns and Machine Learning. Mitteilungen des Entomologischen Vereins Stuttgart:
57, special issue, 40.

Jafari, S., Delvare, G., Lotfalizadeh, H., Avila-Calero, S., Ankernann, A. & Peters, R.S. (2022):
Integrative taxonomy of the genera Eurytoma llliger, 1807 and Bruchophagus Ashmead, 1888
(Hymenoptera: Chalcidoidea: Eurytomidae) in central Europe. Mitteilungen des Entomologischen
Vereins Stuttgart: 57, special issue, 47.
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Jaume-Schinkel, S., Mengual, X., (2022). New geographic distribution of Chrysomya megacephala, the
Oriental latrine blow fly (Diptera: Calliphoridae) in Mexico using citizen science and social media.
Revista Mexicana de Biodiversidad, 93.

Jaume-Schinkel, S., Kvifte, G. M. (2022) Platyplastinx ibanezbernali sp. nov., a new species of moth fly
(Diptera: Psychodidae) from Ecuador. Acta Entomologica Musei Nationalis Pragae, 62(1).

Jaume-Schinkel, S. (2022) Description of Tonnoira conistylus sp. nov. from Costa Rica and a new record
of Tonnoira distincta Bravo et al. 2008 from Ecuador. Studies on Neotropical Fauna and Environment,
https://doi.org/10.1080/01650521.2022.2081466

Jaume-Schinkel, S., Kvifte, G. M. (2022) First record of Lepidiella Enderlein, 1937 from the Oriental
Region (Diptera, Psychodidae). Zookeys, 1115, 73-79. https://doi.org/10.3897/z00keys.1115.81668

Jaume-Schinkel, S., Ibafiez-Bernal, S. (2022) Diversity of Blowflies (Diptera: Calliphoridae) In A Remnant
of Low Deciduous Forest in Yautepec, Morelos, Mexico. Dugesiana, 29(2), 153 - 162.
https://doi.org/10.32870/dugesiana.v29i2.7241

Jaume-Schinkel, S., Morelli, A., Kvifte, G.M., Mengual, X. (2022) What’s Inside the Hole? A Review of
European Dendrolimnetic Moth Flies (Diptera: Psychodidae: Psychodinae). Diversity, 14, 532.
https://doi.org/10.3390/d14070532

Jaume-Schinkel, S., Fahldieck, M. (2022) ¢ Qué son las tipulas? Aclarando mitos. Mundo Artropodo, 11,
26-33. https://www.mundoartropodo.com/home.html

Lara-Lagunes, N., Jaume-Schinkel, S., Ibafiez-Bernal, S. (2022) Description of second and third instar
larvae of Cuterebra histrio Coquillett, 1902 and first report of Metacuterebra apicalis (Guérin-
Ménéville, 1835) (Diptera: Oestridae) in Veracruz, Mexico. Acta Zoologica Mexicana (N.S.), 38, 1 — 14.
https://doi.org/10.21829/azm.2022.3812493

Jaume-Schinkel, S., Kvifte, G. M., van der Weele, R., Mengual, X. (2022) Alepia viatrix sp. nov. (Diptera:
Psychodidae), a new species of a Neotropical genus found on the Azores Archipelago (Portugal).
Zootaxa, 5128(3), 384 — 396. https://doi.org/10.11646/Z00TAXA.5128.3.4

Jaume-Schinkel, S., Barros L. M., Breno-Graca M., Soares M. M. M. (2022) In natura sit-and-wait
behaviour and predation success of a Neotropical dance fly (Diptera: Hybotidae), Journal of Natural
History, 56,, 1 — 14, https://doi.org/10.1080/00222933.2022.2032443

Vogel, J., Forshage, M., Costa Baido, G., Avila-Calero, S. & Peters, R.S. (2022): The Unknown Diversity
of Figitid Wasps in Central Europe (Cynipoidea). Mitteilungen des Entomologischen Vereins Stuttgart:
57, special issue, 37-38.

Zaenker, S. & Fahldieck, M. (2022): “Lipsothrix remota (Walker, 1848) (Diptera: Limoniidae) — eine
,heue” cavernicole Stelzmickenart fiir Deutschland” (Mainzer Naturwissenschaftliches Archiv 59:
295-300).

Eingereicht in 2022

Jaume-Schinkel, S. (submitted in 2022) Description of Tonnoira chuki sp. n. (Diptera: Psychodidae) from
Ecuador with an updated taxonomical Key for the genus Tonnoira Enderlein, 1937. Integrative
Systematics

Kvifte, G.M. & Jaume-Schinkel, S. (submitted in 2022) Revisionary notes on Feuerborniella Vaillant,
1971, with the first record of the genus from the Afrotropical region. Deutsche Entomologische
Zeitschrift
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Jafari, S., Miiller, B., Rulik, B., Rduch, V., Peters, R.S. (submitted in 2022) - Another crack in the Dark
Taxa wall: a custom DNA barcoding protocol for the species-rich and common Eurytomidae
(Hymenoptera: Chalcidoidea). Biodiversity Data Journal

Prasentationen

Baez, ., Gilgenbach, C., Vogel, J., Dannenfeld, T., Vehof, J., Wipfler, B. & Peters, R.S. (2022): Unravelling
Mysteries: Morphological Wonders in Parasitoid Wasps; Hymenopteren Tagung in Stuttgart (15.-
16.10.2022), 16.10.2023 (Vortrag), Vortragende: Baez, |. und Gilgenbach, C.

Bartsch, S.B., Vogel, J., Ankermann, A., Hsiung, K., Mayer, C. & Peters, R.S. (2022): Species Delimitation
in Anacharis Dalman, 1823 (Hymenoptera: Figitidae: Anacharitinae) Using Wing Interference Patterns
and Machine Learning; Hymenopteren Tagung in Stuttgart (15.-16.10.2022), (Poster) Vortragende:
Bartsch, S.B. und Ankermann, A.

Bradunig C, Quast B, Grobe P (2022): Bridging a Gap in Metabarcoding Research: The ASV Table Registry.
The Biodiversity Information Standards (TDWG) annual conference, 17.-21. Oktober (virtueller
Vortrag)

Fahldieck, M. (2022): Current Research on Small Crane Flies — Limoniidae. GBOL Ill Annual Meeting at
the LIB — Museum Koenig Bonn, 08.11.2022 (Vortrag)

Jafari, S. (2022): Integrative Taxonomy of Central European Eurytomidae (Hymenoptera: Chalcidoidea).
GBOL Il Annual Meeting at the LIB — Museum Koenig Bonn, 7.-9. November 2022. 9.11.2022 (Vortrag)

Jafari, S. (2022): Integrative Taxonomy of Central European Eurytomidae (Hymenoptera: Chalcidoidea)
(Monday colloquium at LIB as PhD flash talk) 27. November 2022 (virtueller Vortrag)

Jafari, S., Delvare, G, Lotfalizadeh, H., Avila-Calero, S., Ankermann, A., Peters, R.S. (2022): Integrative
taxonomy of the genera Eurytoma llliger, 1807 and Bruchophagus Ashmead, 1888 (Hymenoptera:
Chalcidoidea: Eurytomidae) in central Europe. Stuttgarter Hymenopteren-Tagung. 25.-29. April 2022,
(Poster)

Jaume-Schinkel, J. (2022): A Gaze into the darkness, shining light into the Moth Flies. 114th Annual
Meeting of the German Zoological Society (DZG), Bonn, Germany, 13.-16. September 2022 (Vortrag)

Jaume-Schinkel, J. — on behalf of the GBOL Ill: Dark Taxa Consortium (2022): Illuminating the unknown
insect diversity —the GBOL Ill: Dark Taxa project. XXVI International Congress of Entomology, Helsinki,
Finland, 16.-22. Juni 2022 (Vortrag)

Jaume-Schinkel, J. (2022): Psychodidae inside GBOL llI: Dark Taxa. GBOL Il Annual Meeting at the LIB
— Museum Koenig Bonn, 7.-9. November 2022, 8.11.2022 (Vortrag)

Peters, R.S (2022): New species, new barcodes, new taxonomists — The GBOL Ill: Dark Taxa concept.
iBOL webinar, 27. Januar 2022 (Vortrag, virtual)

Peters, R.S (2022): Taxonomy and species knowledge as key factors in biodiversity research. Integrated
Earth System Research Conference 2022, 8. November 2022 (oral presentation, virtual)

Rduch, V. (2022): Das German Barcode of Life Projekt und die neue Phase GBOL lll: Dark Taxa. Die
Erfassung (unbekannter) Biodiversitat in Deutschland. Hans Riegel Stiftung ,Einsteiger MINT TANK
digital” 14-15 Januar 2022, 14. Januar 2022 (virtueller Vortrag)
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Rduch, V. (2022): Biodiversity & biological invasions — (virtual) lecture in the frame of the
ZEFcdisciplinary course, Center for Development Research (ZEF), 1. Februar 2022. (virtueller Vortrag)

Rduch, V. —im Namen des Konsortiums (2022): GBOL Ill: Dark Taxa — Die Erfassung der unbekannten
Insektenvielfalt in Deutschland, BION Herbsttagung, 20. Oktober 2022, LIB — Museum Koenig Bonn.
(Poster)

Rduch, V. (2022): GBOL Ill: Dark Taxa. Wie die Erfassung unbekannter Insektendiversitdt in Deutschland
gelingen kann. Hans Riegel Stiftung ,Dr. Hans Riegel-Akademie” 22-25 September 2022 Bonn und
Brihl, zwei Interaktive Vortrage/Workshops 24 September 2022

Rduch, V. (2022): GBOL Ill: Dark Taxa — Wie wir unbekannte Arten aus megadiversen
Insektenordnungen in Deutschland erforschen. 2. Hamburger Insektenwoche. virtueller Vortrag 18.
November 2022

Rulik, B., Rduch, V. (2022): GBOL & die Dark Taxa — Arteninventur in Deutschland.
Popularwissenschaftlicher Vortrag mit anschlieBender Fihrung hinter die Kulissen. FEdA
Aktionswoche Achtung Artenvielfalt, LIB — Museum Koenig Bonn, 12. Oktober 2022

Rduch, V., Peters, R.S. (2022): GBOL lll: Dark Taxa at the end of 2022. GBOL Illl Annual Meeting at the
LIB — Museum Koenig Bonn, 7.-9. November 2022. 07.11.2023 (oral presentation)

Vogel, J. (2022): “The progress of the Figitidae subproject (Hymenoptera: Cynipoidea)”. GBOL Il Annual
Meeting at the LIB — Museum Koenig Bonn, 7.-9. November 2022. 09.11.2023 (Vortrag)

Vogel, J., Forshage, M., Costa Baido, G., Avila-Calero, S. & Peters, R.S (2022): The Unknown Diversity of
Figitid Wasps in Central Europe (Cynipoidea); Hymenopteren Tagung in Stuttgart (15.-16.10.2022),
16.10.2023 (virtueller Vortrag), Vortragender: Vogel,

Vogel, J.: The Unknown Diversity of Figitid Wasps in Central Europe (Cynipoidea); Monday colloquium
at LIB as a PhD flash talk, 26.09.2023. (virtueller Vortrag)

Berichterstattung
Popularwissenschaftlicher Artikel (iber den spektakuldren Fund der Figitide Aspicera forshzarai Ros-

Farré & Pujade-Villar, 2013 in der LIB-Reihe "Schatz des Monats" (https://leibniz-lib.de/en/treasure-
of-the-month-wasp/) - 20.10.2022

Am 14. November 2022 fand mit Breaking Lab ein Livestream von Jacob Beautemps in der Savanne
des LIB - Museum Koenig Bonn statt. Dieser Livestream wurde in Kooperation zwischen Breaking Lab
und den acht Leibniz-Forschungsmuseen im Rahmen des Aktionsplans "Eine Welt in Bewegung"
erstellt. Der Aktionsplan wurde vom Bundesministerium fir Bildung und Forschung und den
Bundeslandern, in denen sich die Forschungsmuseen befinden, geférdert. In dem Stream ging es um
Biodiversitdt und die damit verbundenen Forschungsbereiche. Im Mittelpunkt standen dabei
unentdeckte Arten - sogenannte "Dark Taxa". In diesem Zusammenhang wurden einige Insekten
genauer unter die Lupe genommen und es wurde lber das Metabarcoding berichtet, also dariber,
Arten in einem Lebensraum anhand ihrer DNA zu bestimmen. Der Aufzeichnung ist verfligbar tber
YouTube.


https://leibniz-lib.de/en/treasure-of-the-month-wasp/
https://leibniz-lib.de/en/treasure-of-the-month-wasp/
https://www.youtube.com/watch?v=B9Q8VrQZ1xc
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0 YouTube )

@ Wie wir unbekannte Arten entdecken! So wird geforscht

@ Breaking Lab ® (3430 G 2 Teilen 4 Herunteriaden  §C Clip -

Livestream des Breaking Lab aus dem LIB — Museum Koenig Bonn:
Uber Dark Taxa und ihre Erforschung, erklart durch Ralph S. Peters

Homepage & Sociale Medien

Die GBOL-Homepage (https://bolgermany.de) dient weiterhin als Informationskanal zu GBOL und
GBOL Ill: Dark Taxa. Neben allgemeinen Informationen (iber das Projekt wird dort unter der Rubrik
"Neues und Publikationen" iber neue Aktivitdten und Ergebnisse berichtet. Die Website bietet auch
Zugriff auf die DNA-Barcode-Referenzdatenbank. Darliber hinaus kann man uns weiterhin auf
vielfaltige Weise in den sozialen Medien folgen, auf Facebook (@germanbarcodeoflife), Instagram
(@gbol_germanbarcodeoflife) und Twitter (@GBOLIIIDarkTaxa), unsere Beitrdge ansehen, liken und
teilen. Die Zahl unserer Follower nimmt stetig zu: Facebook - 332 Follower, Instagram - 396 Follower,
Twitter - 562 Follower. Die Beitrdge in den sozialen Medien werden hauptsachlich von der zentralen
Koordinatorin, Vera Rduch, mit Hilfe der Koordinatoren in Stuttgart und Miinchen sowie des gesamten
Konsortiums (d.h. der Doktoranden oder des GBOL-Kerns am LIB - Museum Koenig) erstellt. AuRerdem
werden Beitrage von anderen Seiten geteilt.

Dark Taxa

Interner Austausch und Treffen

Reguldare GBOL-Treffen am LIB — Museum Koenig Bonn: Die an GBOL lll: Dark Taxa beteiligten
Personen trafen sich einmal im Monat. Hier gibt jeder einen kurzen Uberblick iiber den Stand der
Dinge. Weitere anstehende Aktivitditen, Prozesse oder Probleme werden besprochen. Die
Doktorand*innen haben ein zusatzliches monatliches Treffen gemeinsam mit den Pls, dem
technischen Assistenten und der Zentralen Koordination. Dies bietet die Moglichkeit, Fragen im
Zusammenhang mit den Promotionsprojekten zu vertiefen. Beide Treffen fanden in der ersten Halfte
des Jahres 2022 regelmaRig statt. Ab September 2022 dnderten wir diese Sitzungsroutine. Da die
Pandemie zurlickging, beschlossen wir, uns jeden 1. und 3. Dienstag im Monat persénlich mit allen an
GBOL beteiligten Kollegen zu einer ,gemeinsamen Kaffeepause" zu treffen, bei der wir uns alle liber
verschiedene Themen im Zusammenhang mit den verschiedenen Projekten austauschen kénnen.
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Datenverarbeitung: Modul C Workshop: Ein Ziel von GBOL Ill: Dark Taxa ist es, die Doktorand*innen
in den neuesten Werkzeugen fir die Handhabung und Speicherung der zu den Proben gehdrenden
Daten und molekularen Daten zu schulen, d.h. den Arbeitsablauf in und um die Datenbanken, die bei
der Sammlung von Proben und Barcodes verwendet werden. Aus diesem Grund organisierten Bjorn
Rulik und Jana Thormann, vom GBOL-Kernteam, die stdndig in die Arbeit an unserem Institut
eingebunden sind, Workshops. Diese Workshops richteten sich an unsere Doktorand*innen, aber auch
an andere Personen in GBOL, die mit den Datenbanken arbeiten. Der Workshop besteht aus drei Teilen
- Modul A und B fanden im Jahr 2021 zum gréRten Teil virtuell statt. Der dritte Teil, Modul C, fand am
3. Mai 2022 im LIB - Museum Koenig statt. Das Thema war: ,,BOLD - get your barcodes citeable” ("BOLD
- machen Sie lhre Barcodes zitierfahig") mit: Export direkt fiir BOLD aus Diversity Collection, Upload
von Metadaten, Barcodes, Spuren, Bildern, Bestellung GenBankAccessions, Erstellung von Datensatzen
flr zitierfahige DOls.

Im Sommer 2022 haben wir, wie schon 2021, eine sogenannte GBOL-Session am LIB - Museum Koenig
Bonn organisiert. Alle Personen, die an GBOL lll: Dark Taxa beteiligt sind, wurden am Vormittag zu
Vortragen in den Vortragssaal und am Nachmittag zu einem gemitlichen Beisammensein in den
Museumsgarten eingeladen. Es gab Prasentationen von allen Doktorand*innen und von den beiden
Teilprojekten Uber den Fortschritt der Arbeit, eventuelle Probleme und die zukiinftigen Schritte.
Erneut trug dieses personliche Treffen viel zum Teamgeist des Projekts und zur Motivation der aller
Beteiligten bei.

Externe Experten & Internationales Netzwerk

Als dritte Phase der German Barcode of Life Initiative ist GBOL Ill: Dark Taxa Bestandteil der
internationalen Barcode of Life Community. Wie in den Vorjahren standen wir auch 2022 in engem
Kontakt zu den Kollegen von ABOL, NorBOL aber auch iBOL, mit denen wir uns auf einen virtuellen
Vortrag von Ralph S. Peters im Januar 2022 vorbereiteten. Da das CaBOL, Caucasian Barcode of Life,
vom LIB - Museum Koenig geleitet und koordiniert wird, haben wir eine wichtige und besondere
Beziehung zu diesem Projekt, da es die bisher gewonnenen Erkenntnisse in den Arbeitsabldufen z.B.
im Feld, im Labor und bezliglich der Datenqualitdt und -speicherung nach Georgien und Armenien
exportiert.

Externe Experten spielen eine aktive Rolle in GBOL Ill: Dark Taxa. Die externen Experten kommen aus
verschiedenen Landern, hauptsachlich aus Europa, aber auch aus anderen Kontinenten. lhr Beitrag ist
eine unschéatzbare Hilfe fiir die Projekte und die Doktorand*innen.

e Hossein Lotfalizadeh, Insect Taxonomy Research Department, Iranian Research Institute of Plant
Protection (IRIPP), AREEQ, Iran - Taxonomischer Experte fiir Eurytomiden

e Buffington, Matthew - U.S. Department of Agriculture - Taxonomischer Experte fiir Figitidae

e Csader, Michael - Staatliches Museum fiir Naturkunde Karlsruhe - Masterarbeit liber die
Ovipositor-Strukturen von Cynipoid-Wespen

e Ferrer Suay, Mar - Universitat Valencia, Fakultat fir Naturwissenschaften - Taxonomischer Experte
flr Charipine Figitidae

e Forshage, Mattias - Schwedisches Museum fiir Naturgeschichte, Stockholm - Taxonomischer
Experte fir Figitidae

e Martin, Jakob - Julius Kiihn-Institut (JKI), Dossenheim - Arbeitet mit verschiedenen Organismen in
der biologischen Schadlingsbekdampfung, darunter die Figitide Leptopilina japonica.

e Nordlander, Goéran - Schwedische Universitat fir Agrarwissenschaften (SLU), Uppsala - Emeritus,
taxonomischer Experte fir Figitidae
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e Schmitt, Thomas - Universitit Wiirzburg, Arbeitsgruppe Evolutiondre Chemische Okologie -
Partner bei der biochemischen Analyse der Skutellarplatte der Eucoilinae

e Gunnar M. Kvifte - Universitdat Nord, Norwegen - Externer Berater und Experte fiir Psychodidae

e Gregory R. Curler - Postdoktorand an der Universitat von Tennessee, Institut fir Landwirtschaft.
Internationaler Experte fiir Psychodidae.

e Duncan Sivell - Kurator fiir Diptera, Natural History Museum, London, U.K. Kurator fiir Diptera
und Gastgeber wahrend des Besuchs von S. Jaume Schinkel im Museum.

e  Per Djursvoll - Technischer Assistent am Universitdtsmuseum von Bergen, Bergen, Norwegen.
Gastgeber wahrend des Besuchs im Museum.

e Sigitas Podenas - Universitat Vilnius, Litauen. Diptera-Forscher, der mit Psychodidae-Proben fir
das Promotionsprojekt zusammenarbeiten wird.

e Hans-Peter Fuehrer - Institut fiir Parasitologie Abteilung flr Pathobiologie, Veterinarmedizinische
Universitat Wien (Vetmeduni Vienna). Stellt Proben von Psychodidae aus Osterreich zur
Verfligung.

e Ruud van der Weele - Unabhangiger Dipterenforscher, Niederlande. Er war an der Beschaffung
von Material aus dem Azoren-Archipel beteiligt und ist Mitautor einer Veroffentlichung Gber eine
neue Art der Psychodidae.

e 7oe Adams - Kuratorin fiir Diptera, Natural History Museum, London, U.K. Diptera-Kuratorin und
Gastgeberin wahrend des Besuchs von S. Jaume Schinkel im Museum.

e Jocelyn Claude - Unabhangige Entomologin, Frankreich.

Herkunft des Materials, Sammeltatigkeiten & Sortieren

Bisher haben die folgenden Behoérden unser Projekt freundlicherweise durch die Erteilung der
erforderlichen Sammelgenehmigungen unterstiitzt:

- Hessisches Landesamt fiir Naturschutz, Umwelt und Geologie

- Nationalparkamt Kellerwald-Edersee

- Landkreis Aurich, Amt fiir Bauordnung, Planung und Naturschutz

- Niedersachsischer Landesbetrieb fur Wasserwirtschaft, Kiisten- und Naturschutz

- Landkreis Peine, Umweltamt

- Nationalparkverwaltung Niedersachsiches Wattenmeer

- Landesamt fiir Landwirtschaft, Umwelt und landliche Rdume des Landes Schleswig-Holstein,
Abteilung Naturschutz und Forst

- Nationalparkforstamt Eifel

- Kreis Euskirchen, Abteilung Umwelt und Planung (Untere Naturschutzbehdérde)

- Kreis Gltersloh, Abteilung Umwelt

- Kreis Paderborn, Umweltamt

- Rhein Sieg Kreis, Amt fir Umwelt- und Naturschutz

- Stadt Bonn, Amt fir Umwelt und Stadtgriin

- Rheinland-Pfalz — Struktur- und Genehmigungsdirektion Nord

- Landkreis Leipzig, Umweltamt

- Landkreis Mittelsachsen, Landratsamt, Abteilung Umwelt, Forst und Landwirtschaft

- Landkreis Eichsfeld, Umweltamt — Untere Naturschutzbehorde

- Regierungsprasidium Stuttgart, Abteilung Umwelt

- Landkreis Goslar, Fachdienst Umwelt / untere Naturschutzbehdorde

- Landesamt fiir Umwelt, Naturschutz und Geologie Mecklenburg-Vorpommern

- Stadteregion Aachen, Der Stadteregionsrat, Umweltamt

- Stadt Aachen, Fachbereich Umwelt
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Im Jahr 2022 setzten wir die langfristigen Einsatz von Malaise-Fallen im Nationalpark Kellerwald-
Edersee fort. Die Zusammenarbeit mit dem Nationalpark Kellerwald-Edersee ergab sich vor allem
durch unsere guten Beziehungen zu Dr. Carsten Morkel. Insgesamt wurden 10 Malaise-Fallen in
verschiedenen Gebieten und Lebensraumen des Nationalparks aufgestellt. Diese Fallen waren ab 2021
das ganze Jahr Uber aktiv - und sie werden es noch bis August 2023 sein. Die Flaschen dieser Fallen
wurden alle 14 Tage (mit langeren Intervallen von 4 und 6 Wochen im Winter) von Bjérn Miller
gewechselt, begleitet von wechselnden anderen Mitgliedern unseres Teams (in 2022: Saskia Bartsch,
Hans-Ginther Kost, Jana Thorman, Bjorn Rulik, Manus Wittenhorst, Moritz Fahldieck). Normalerweise
wurde der Flaschenwechsel wahrend einer eintagigen Fahrt durchgefiihrt. Mehrtagige Aufenthalte
von 2 bis 3 Tagen wurden durchgefiihrt, wenn die Fallen nach dem Winter oder nach Sturmereignissen
iberholt werden mussten. Die Ubernachtung wurde freundlicherweise vom Nationalpark Kellerwald-
Edersee unterstltzt. Die Proben liefern einzigartige und wichtige Daten fiir GBOL IlI: Dark Taxa, aber
auch fir zukiinftige Projekte, die auf die Anwendung von Daten zu Dark Taxa und dariber hinaus
abzielen. Wir streben hier an, ein weiteres Forschungsprojekt zur Auswertung zusammen mit dem
Nationalpark Kellerwald-Edersee durchzufiihren.

Pooja Anilkumar und Aaron Montemagno (beide studentische Hilfskrafte) sowie Dr. Hans-Glinther
Kost und Saskia Bartsch (beide Ehrenamter) sortierten gesammelten Malaise-Fallenproben.

Was das Projekt der Doktorand*innen betrifft, so stammte das Material im Jahr 2022 von den
folgenden Ereignissen oder Personen:

- Material von Tipuloidea aus Malaise-Fallen aus dem Nationalpark Kellerwald Edersee, Hessen
gesammelt vom GBOL Il Team / Bjérn Miiller (ca. 3.000 - 6.000 Exemplare)

- Material von Limoniidae aus hessischen Hohlen, gespendet von Stefan Zaenker, Fulda, Hessen (22
Exemplare)

- Vorsortiertes Tipuloidea Material aus Malaise-Fallen aus Werther-Rotingdorf, Nordrhein-
Westfalen, gestiftet von Dr. Bernd Grundmann, Werther-Rotingdorf (ca. 2.000 - 3.000 Exemplare)

- Sammelreise nach GroRalmerode, Hessen, durch Jonathan Vogel und Santiago Jaume-Schinkel (ca.
50 - 100 Exemplare)

- Material von Tipuloidea aus den Niederlanden, Montenegro und Bosnien und Herzegowina
gespendet vom Taxathon-Team / Dr. Menno Schilthuizen, Leiden, Niederlande et al. (13
Exemplare)

- Vorsortiertes Material von Tipuloidea aus Malaise-Fallenl aus Georgien, gespendet vom CaBOL-
Projekt / Dr. Nils Hein, Bonn, Nordrhein-Westfalen et al. (42 Exemplare)

- Vorsortiertes Material von Tipuloidea aus der Doppelmalaise-Falle vom Bausenberg, Rheinland-
Pfalz gesammelt von Santiago Jaume-Schinkel (80 - 120 Exemplare)

- Sammelreise nach Landsweiler-Reden, Saarland, Deutschland wahrend der Jahrestagung des AK
Diptera durch Moritz Fahldieck, Santiago Jaume-Schinkel und Bjorn Rulik (154 Exemplare)

- Material von Limoniidae aus Hohlen in Luxemburg, gestiftet von Dieter Weber, Hassloch,
Rheinland-Pfalz (ca. 50 - 100 Exemplare)

- Material von Limoniidae aus Hohlen in Luxemburg, gestiftet von Alexander Weigand, Luxemburg
(2 Exemplare)

- Sammelreise nach Goslar, Niedersachsen, durch Moritz Fahldieck (49 Exemplare)

- Sammelreise nach Juist, Niedersachsen, durch Moritz Fahldieck (8 Exemplare)

- Eurytomidae - Material von auBerhalb Deutschlands (fir vergleichende Studien und
Forschungszwecke): Einige Exemplare, gesammelt vom Taxon-Expeditions-Team, Amsterdam (via
S. Jaume Schinkel)

- Eurytomidae - Material von auBerhalb Deutschlands (fir vergleichende Studien und
Forschungszwecke): Material aus Schweden erhalten via J. Vogel

- Figitidae-Projekt, Material von aulRerhalb: Dekoninck, Wouter - Kéniglich Belgisches Institut flr
Naturwissenschaften (RBINS), Briissel - Kurator der entomologischen Sammlungen, liefert Material
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(hauptsachlich Cynipoidea), das in den unteren Ldndern gesammelt wurde, um die Barcode-
Bibliothek zu erganzen
Figitidae-Projekt, Material von auferhalb: Mjgs, Alf Tore - Stavanger Museum, Abteilung
Naturgeschichte - Abteilungsleiter, liefert Material (Mikro-Hymenoptera), das hauptsachlich in
Stdnorwegen gesammelt wurde
Figitidae-Projekt, Material von auflerhalb: Bygebjerg, Rune - Lund Museum of Zoology -
Hymenoptera Kurator, leiht trocken prépariertes Material von Kleidotomini (Hymenoptera:
Figitidae: Eucoilinae), gesammelt in Skane, Schweden.
Es wurden keine grof8 angelegten Sammelaktionen durchgefiihrt, sondern nur kleinere Events,
um die Genehmigungen fir die Lehre und ergdnzende Specimen (im Teilprojekt Figitidae) zu
nutzen. Allgemeine kleinere Sammelaktionen waren:
o 23.04.-Sammeln in Nordrhein-Westfalen, Rhein-Sieg-Kreis, Alfter (mit Santiago Jaume
Schinkel)
o 13.-14.05. - Sammeln in Hessen, Werra-MeiRner-Kreis, GroRalmerode (J. Vogel mit
Santiago Jaume Schinkel)
o 06.06. - Sammeln in Nordrhein-Westfalen, Rhein-Sieg-Kreis, Alfter (J. Vogel)
o 04.07. - Sammeln in Nordrhein-Westfalen, Stadt Bonn, Museumsgarten (J. Vogel mit
Josefine Schwingeler, Lehre)
o 12.-20.07. - Sammeln in Hessen, Werra-MeiRner-Kreis, GroRalmerode (J. Vogel)
o J.Vogel assistierte zwei Entomologiestudenten beim Sortieren und Bestimmen von
Insekten, insbesondere Hymenopteren.
o 30.05. - Jonathan Gilinther begann als Volontar - Einarbeitung und taxonomisches
Training wurden in den folgenden Wochen durchgefiihrt
o 04.-08.07. - Josefine Schwingeler begann als Schulpraktikantin - Einfihrung in das
Sammeln, Sortieren, ldentifizieren und die ersten Arbeitsschritte in der
Sequenzierungspipeline von GBOL Il Dark Taxa Sequenzierungspipeline
o 01.-04.08. - Unterstltzung des Praktikanten Ayotomiwa Okusanya beim Sortieren
Malaise Fallen Proben aus Frankreich. Das Material wurde tber Jocelyn Claude durch Santiago
Jaume erlangt. Es handelt sich um eine Zusammenarbeit mit dem Naturpark Tourbiere de Machais
im Rahmen eines Projekts zur Erforschung der Fauna des Naturparks, das Proben aus den Jahren
2020 und 2021 umfasst, die im Jahr 2022 analysiert wurden.
Proben von litauischen Malaise-Falle. Das Material wurde 2022 {iber Dr. Sigitas Podenas im
Rahmen einer Zusammenarbeit versandt, die sowohl dem Psychodidae-Projekt als auch der
Kenntnis der litauischen Mottenfliegenfauna zugute kommen wird. Die Proben wurden bereits in
die Barcoding-Pipeline eingegeben und wir warten auf die Sequenzen, um die Daten zu
analysieren.
Osterreichische Proben. Wiahrend des ABOL-Treffens im Jahr 2020 nahm Santiago Jaume Kontakt
mit Hans-Peter in Wien auf, der bereits Proben von Schmetterlingsmiicken aus Osterreich als
Leihgabe an das LIB - Museum Koenig Bonn und das GBOL lll-Projekt geschickt hat. Die Proben
wurden analysiert und einige Exemplare wurden in die GBOL lll: Dark Taxa Barcoding Pipeline
aufgenommen, die restlichen Exemplare wurden auf Arten bestimmt und werden nach Osterreich
zurlickgeschickt.
Darliber hinaus haben wir am Bausenberg sowohl altes Material aus GBOL | und GBOL Il analysiert
—als auch, motiviert durch die Ergebnissen, neues Material gesammelt. Hier haben wir einige sehr
interessante Arten und neue Specimen gesammelt
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Eine so genannte doppelte Malaise Falle im Einsatz auf dem Bausenberg

Probenstatistik mit Barcode-Fortschritt mit Bemerkungen zu Probenlogistik & Labor Routine

Bis zum Stichtag 31.12.2022 wurden im Rahmen des Projektes GBOL Ill: Dark Taxa insgesamt 7329 (vgl.
2104 zum 31.12.2021) Proben molekular analysiert. Innerhalb der Diptera wurden bei der Familie der
Psychodidea und der Uberfamilie der Tipuloidea insgesamt 3339 Proben der Barcodepipeline
hinzugefiigt. Bei den Hymenoptera lag der Barcodingschwerpunkt bei den beiden Familien der
Figitidae und Eurytomidae. Zusatzlich wurden vereinzelt Proben anderer Hymenopteren- Uberfamilien
(z.B. Proctotrupoidea und Ichneumonoidea) gebarcodet, um taxonomische Grenzen zwischen den
jeweiligen Uberfamilien besser darstellen zu kénnen, da diese bisher in der GBOL-DNA-Barcode-
Referenzbibliothek grundsatzlich nicht oder zumindest fiir Deutschland noch nicht hinterlegt sind. Alle
Hymenoptera zusammengefasst, konnten 3990 Proben der Barcodepipeline hinzugefiigt werden.

Alle Arbeitsablaufe im DNA-Labor folgen dem etablierten Arbeitsverfahren der ersten beiden GBOL-
Perioden. Jedem einzelnen Tier wird zundchst eine eindeutige und unverwechselbare
Identifikationsnummer zugewiesen. Anhand dieser Identifikationsnummer werden alle Daten und
Informationen Uber das Tier in einer Datenbank gespeichert. Von jedem Tier wird eine Gewebeprobe
(z. B. Flugel, Laufbein, Thoraxmuskulatur usw.) entnommen und 12 bis 16 Stunden in einer pH-
Pufferlosung lysiert. Wenn ein Tier zu klein ist, um eine Gewebeprobe zu entnehmen, wird das gesamte
Tier nichtdestruktiv lysiert und nach dem Verdau wiedergewonnen. Nach der Lyse werden die
Zellfragmente nacheinander mit verschiedenen Waschpuffern ausgewaschen. Die so freigesetzte
nukledre und mitochondriale (mt) DNA kann dann mit Hilfe ihrer Polaritat in eine neue Pufferldsung
Uberfiihrt werden (sog. magnetic beads Methode). Ein kleiner Teil der so extrahierten DNA wird dann
fir die Amplifikation mittels PCR (Polymerase Chain Reaction) verwendet. Dabei wird das
mitochondriale Gen Cytochrom-c-Oxidase 1 (COIl) exponentiell vervielfiltigt. Die verwendeten gen-
spezifischen Primer markieren den Anfang und das Ende des zu amplifizierenden DNA-Stranges, so
dass in den meisten Fallen ein DNA-Abschnitt von ca. 658 Basenpaaren; 607 Basenpaaren im Falle der
Chalcidoidea, amplifiziert wird.
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Die mtDNA-Fragmente wurden dann mittels klassischer Sanger-Sequenzierung bei einer externen
Firma (BGI, Hongkong) sequenziert. Auswertung, Qualitatssicherung und Analyse der DNA-Sequenzen
erfolgten durch das technische Personal.

Extrahierte DNA, die nicht fiir die PCR bendtigt wird, wird in die Biobank des ZFMK transferiert und
dort bei - 20°C dauerhaft gelagert und archiviert.

Die DNA von 2850 Psychodidae wurden versucht zu extrahieren und das COI-Gen mittels PCR zu
amplifizieren. Insgesamt konnten 2191 dieser Proben erfolgreich sequenziert werden. Dies entspricht
einem prozentualen Sequenzierungserfolg von 76,88 %. Bei den restlichen 23,12% der Proben
entsprach die Qualitat der COI-Sequenz entweder nicht dem definierten GBOL-Standard oder die
Sequenzierung schlug grundsatzlich fehl. Damit ist die Sequenierrate im Vergleich zum Vorjahr
(85,66%.) leicht gesunken. Zum gegenwartigen Zeitpunkt kann grofRtenteils ausgeschlossen werden,
dass es sich um laborseitige Probleme handelt. Einige Proben wurden vermutlich in suboptimalen
Alkoholkonzentrationen gelagert, wodurch es zur DNA-Degradation gekommen sein kann. Aber auch
sequenzierseitig kam es zu Teils ungewdhnlich hohen Ausfallen, trotz nachweislich erfolgreicher PCR.
Es wird versucht diese Liicke durch Resequenzierung zu verkleinern und die Sequenierrate wieder tiber
80% zu bekommen.

PSVChOdIdae M Barcode Quality High

Barcode Quality
Medium
M Barcode Quality Low

Barcodingfortschritt innerhalb der Psychodidae. Von insgesamt 2850 Psychodiden konnten 2191 Proben erfolgreich
sequenziert werden (griin). Bei 15 Proben kam es zu vereinzelten Fehlern innerhalb der COI-Sequenz, welche eine Zuordnung
im mittleren Qualitdtsbereich erforderlich gemacht hat (gelb). 117 Proben mussten Aufgrund zu vieler Uneineindeutigkeiten
als qualitativ minderwertig klassifiziert werden (rot). Bei 527 Proben schlug der Sequenzierungsversuch fehl und es liegt kein
Ergebnis vor (grau).

In der Uberfamilie Tipuloidea wurde die DNA von 489 Tieren aus vier verschiedenen Familien
extrahiert und die COI-Region amplifiziert. Dabei wurden 399 Tiere der Familie Limoniidae, 70 den
Tipulidae, 19 den Pediciidae und ein Tier der Familie Cylindrotomidae zugeordnet. Der
Sequenziererfolg bei den Limoniidae liegt bei 83,21%, bei den Tipuloidea bei 90,00% und bei den
Pediciidae bei 94,74%. Die Einzelprobe aus der Familie der Cylindrotomidae wurde ebenfalls
erfolgreich sequenziert.

Insgesamt hangt der Barcoding-Gesamtfortschritt innerhalb der Tipuloidea etwas hinter dem der
andern drei Uberfamilien zuriick. Allerdings sind die Proben der Tipuloidea nicht nur Bestandteil der
Barcodepipeline, sondern jede Probe muss vor der Lyse fotographisch dokumentiert werden. In diesen
Zusammenhang wurden im Jahr 2022 Fotos von 1140 Proben zum spateren Upload in die
entsprechenden Datenbanken angefertigt. Weitere 475 Proben stehen zum jetzigen Zeitpunkt noch
aus.
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X . M Barcode Quality High
Limoniidae Barcode Quality Medium
M Barcode Quality Low

1 Barcoding Failure

Barcodingfortschritt innerhalb der Limoniidae. Von 399 Limoniiden insgesamt, wurden 332 Proben erfolgreich sequenziert
(griin). Zu vereinzelten Fehlern innerhalb der COI-Sequenz, kam es bei 26 Proben. Dementsprechend erfolgte eine Zuordnung
im mittleren Qualitatsbereich (gelb). 25 Proben mussten als qualitativ minderwertig klassifiziert werden (rot), da entweder
das entweder schon die Rohdatensequenz, dass Assembly oder die Consensussequenz nicht dem Standard entsprachen. Bei
16 Proben schlug der Sequenzierungsversuch fehl und es liegt kein Ergebnis vor (grau).

L B Barcode Quality High
Tlpulldae Barcode Quality Medium
M Barcode Quality Low

™ Barcoding Failure

Barcodingfortschritt innerhalb der Tipulidae. Von insgesamt 70 Tipuliden konnten 63 Proben erfolgreich sequenziert werden
(griin). 2 Proben wurden als qualitativ minderwertig klassifiziert werden (rot). Bei 5 Proben liegt kein Ergebnis vor (grau), da
die Sequenzierung nicht erfolgreich war.

M Barcode Quality High
Pediciidae Barcode Quality Medium
M Barcode Quality Low

™ Barcoding Failure

Barcodingfortschritt innerhalb der Pediciidae. Von insgesamt 19 Pediciiden konnten 18 Proben erfolgreich sequenziert
werden (griin). Bei einer Probe schlug der Sequenzierungsversuch fehl und es liegt kein Ergebnis vor (grau).
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Die Figitidae werden in einem der beiden Hymenoptera-Projekte erforscht. Neben den Figitiden
wurden Exemplare weiterer Taxa der Cynipoidea erfolgreich gebarcoded (Chrysidoidea, Apoidea,
Proctotrupoidea, Vespoidea, Ichneumonoidea, Diaprioidea. Evanioidea) erfolgreich untersucht. So
konnte zum einen die geringe Datenmenge in den Datenbanken vergréRert bzw. erganzt werden und
zum anderen konnten Arten fir Deutschland identifiziert werden, die bisher nicht in der GBOL-
Datenbank vorhanden bzw. hinterlegt waren.

Das gesamte Teilprojekt betreffend, wurden insgesamt 2565 Exemplare in die Barcode-Pipeline
aufgenommen. Der Barcode-Erfolg liegt derzeit bei 72,98 %. Insgesamt fallen jedoch nur rund 16 % der
Proben komplett aus. Die verbleibenden 11% aller Proben konnten zwar sequenziert worden, die
Qualitat der Sequenz entspricht jedoch nicht dem erforderlichen Standard. Es wird weiterhin versucht,
diejenigen Gattungen zu identifizieren, die von diesen mangelhaften Sequenzen tiberdurchschnittlich
haufig betroffenen sind. Durch den Einsatz neuer und alternativer Primer (z.B. Vasilita et al 2022) wird
weiterhin versucht, den Sequenziererfolg dieser Gattungen und Familien weiter zu optimieren und zu
erhohen.

I . . L. B Barcode Quality High
Figitidae including some other Cynipoidea Quality Medium
M Barcode Quality Low

Barcoding Failure

Barcodingfortschritt bei den Figitidae (einschlieRlich weiterer Cynopoidea). Von insgesamt 2565 Proben konnten 1872 Proben
erfolgreich sequenziert werden (griin). Bei 119 Proben kam es zu vereinzelten Fehlern innerhalb der COI-Sequenz, welche
eine Zuordnung im mittleren Qualitdtsbereich erforderlich gemacht hat (gelb). 166 Proben mussten Aufgrund zu vieler
Sequenzierfehler als qualitativ minderwertig klassifiziert werden (rot). Bei 408 Proben schlug der Sequenzierungsversuch fehl
und es liegt kein Ergebnis vor (grau).

. M Barcode Quality High
Eurytomldae Barcode Quality Medium
M Barcode Quality Low

Barcoding Failure

Barcodingfortschritt innerhalb der Eurytomidae. Von insgesamt 1425 Eurytomiden konnten 1217 Proben erfolgreich
sequenziert werden (griin). Vereinzelte Fehler, die eine Eingruppierung im mittleren Qualitdtsbereich erfordern, finden sich
bei 15 Proben (gelb). 110 Proben mussten Aufgrund zu vieler Fehler im Assembly als qualitativ minderwertig klassifiziert
werden (rot). Bei 83 Proben liegt kein Ergebnis vor (grau), da der Sequenzierungsversuch fehlschlug.

Nach erfolgreicher Etablierung eines neuen Forwardprimers (dEURYT-BRBM2 (Jafari et al 2023, in
prep.)), konnten bei den Eurytomidae bisher 1425 Proben untersucht werden. Dabei erfiillen 1217
Barcodes den GBOL Qualitatsstandard. Prozentual entspricht dies gegenwartig einer Sequenzierrate
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von 85,40%. Diese konnte damit im Vergleich zu Vorjahr (33%) um Uber 50% verbessert werden. Das
mit dem neuen Primer sequenzierte COI-Fragment ist mit 607 Basen Lange, um 51 Basen kiirzer als
das klassische Fragment mit 658 Basen. Allerdings liegt die neue Fragmentlange immer noch innerhalb
des definierten Goldstandards.

Referenzen

- Jafari et al (accepted) - Another crack in the Dark Taxa wall: a custom DNA barcoding protocol for the species-rich and
common Eurytomidae (Hymenoptera: Chalcidoidea). Biodiversity Data Journal

- Vasilita et al 2022 - Mission possible - an optimised protocol for the unbarcodable Ceraphronoidea (Hymenoptera).
Biodiversity Data Journal

Limoniidae

Im Laufe des Jahres 2022 wurden etwa 1.400 Specimen der Tipuloidea bearbeitet (insgesamt etwa
3.700). Alle diese Specimen wurden identifiziert und beschriftet und etwa 700 erhielten eine
eindeutige Sammlungsnummer, um in die Sammlung der Diptera-Abteilung des LIB - Museum Koenig
Bonn integriert zu werden. Im Jahr 2022 wurden 190 Specimen der Tipuloidea mit Barcodes versehen
(insgesamt 584). Aufgrund der Priorisierung von Material aus anderen GBOL-Projekten in der
Barcoding-Laborroutine sind diese Zahlen recht niedrig. Ende 2022 sind weitere 13 "Platten" (= 1.235
Exemplare) bereits vorbereitet und bereit fir die Barcodierung im Jahr 2023. Weitere 6 - 10 Platten (=
570 - 950 Exemplare) werden im Laufe des Jahres 2023 vorbereitet und mit Barcodes versehen.

Bei den barcodierten und pipelierten Specimen der Tipuloidea handelt es sich um 85 % Specimen der
Limoniidae, 12 % Specimen der Tipulidae, 2,9 % Specimen der Pediciidae und 0,1 % Specimen der
Cylindrotomidae. Etwa 80 % dieser bearbeiteten Specimen sind bis zur Art und 20 % bis zur Gattung
identifiziert. Aufgrund der Erfahrung des Doktoranden bei der Arbeit mit Tipuloidea haben wir uns fir
den Ansatz entschieden, die DNA-Barcodes als Bestatigung fiir eine erste starke Art-Hypothese zu
verwenden. Auf diese Weise verbringen wir weniger Zeit mit der Analyse der Barcodes fir die
Referenzdatenbank und minimieren den Umfang der umgekehrten Taxonomie, die fir die
Qualitatskontrolle der erzeugten Barcodes erforderlich ist. Die morphologisch identifizierten
barcodierten und sich in der Pipeline befindlichen Exemplare enthalten bereits mindestens 30 neue
Arten in der GBOL-Datenbank. Diese Zahl konnte sich nach der Analyse der Ergebnisse des Barcoding-
Prozesses noch erhdhen.

Im Jahr 2022 wurde Feldarbeit durchgefiihrt. Moritz Fahldieck, der Doktorand fiir die Limoniidae, war
neben den anderen Doktoranden und dem T.A. Bjorn Miiller an diesen Aktivitdten beteiligt. Er half
beim Wechsel der Flaschen der Malaise-Fallen lber die gesamte Saison im Nationalpark Kellerwald-
Edersee. AuRerdem wurde Tipuloidea-Material von Jonathan Vogel und Santiago Jaume-Schinkel in
GroRalmerode, Hessen, von Santiago Jaume-Schinkel in Bausenberg, Rheinland-Pfalz, von Moritz
Fahldieck, Santiago Jaume-Schinkel und Bjorn Rulik in Lansweiler-Reden, Saarland, von Moritz
Fahldieck in Goslar, Niedersachsen und von Moritz Fahldieck in Juist, Niedersachsen gesammelt.
Tipuloidea-Material wurde auch aus Hohlen in Hessen von Stefan Zaenker, aus Werther-Rotingdorf,
Nordrhein-Westfalen von Dr. Bernd Grundmann, aus den Niederlanden, Montenegro und Bosnien und
Herzegowina vom Taxathon-Team (Dr. Menno Schilthuizen et al.), aus Georgien vom CaBol-Projekt (Dr.
Nils Hein et al.) und aus Héhlen in Luxemburg von Dieter Weber und Alexander Weigand zur Verfligung
gestellt. Dieses im Jahr 2022 gesammelte bzw. zur Verfligung gestellte Material war neben dem
gesammelten Material aus dem Jahr 2021 die Hauptquelle fiir das bearbeitete Material im Limoniidae-
Projekt im Jahr 2022 und wird auch im Jahr 2023 weiter bearbeitet werden. Einen Uberblick tiber die
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Sammeltatigkeiten und das bereitgestellte Materials im Jahr 2022 und die daraus resultierenden
Tipuloidea-Exemplare finden Sie im entsprechenden Abschnitt.

Neben der Feldarbeit nahm der Doktorand Moritz Fahldieck im Jahr 2022 an mehreren Workshops und
Konferenzen teil. Da die Welt immer noch unter den Einschrankungen durch die Covid-Pandemie litt,
mussten einige Veranstaltungen online abgehalten werden, wie der GBOL IlI-Workshop, der vom Team
des Museums Stuttgart organisiert wurde (zu verschiedenen Themen, z.B. wissenschaftliche
Kommunikation, 3D-Rekonstruktion, 25.-29.04.2022) und der GBOL IlI-Workshop, der vom Miinchner
Team organisiert wurde (zu wissenschaftlichem Schreiben und der Verwendung von "R", 24.-
27.10.2022). Aber auch andere Veranstaltungen fanden in Anwesenheit statt, wie der Workshop
"Integrative Taxonomy in the Big Data Era" am Muséum National d'Histoire Naturelle in Paris,
Frankreich (21.-25.03.2022), der GBOL Ill Workshop "Modul C: BOLD - get your barcodes citeable" am
LIB - Museum Koenig Bonn (03. 05.2022), die Jahrestagung des AK Diptera in Landsweiler-Reden,
Saarland (17.-19.06.2022), die GBOL Ill Session am LIB - Museum Koenig Bonn (16.08.2022) und das
Verbundtreffen von GBOL Ill: Dark Taxa im LIB - Museum Koenig Bonn (07.-09.11.2022). Diese
Prasenzveranstaltungen waren wissenschaftlich und gesellschaftlich die Hohepunkte des Jahres 2022.
Moritz Fahldieck hielt den Vortrag "GBOL Session: Limoniidae" auf der GBOL-Session und den Vortrag
"Current Research on Small Crane Flies - Limoniidae" beim Verbundtreffen.

Lipsothrix remota (Walker, 1848), links: Details des Kopfes und des Thorax, rechts: praparierter Aedeagus eines mannlichen
Exemplars, der Aedeagus ist ein Teil der mannlichen Genitalien, wichtig fiir die morphologische Identifizierung, MaRstab: 0,2
mm

Im Jahr 2022 wurden von dem Doktoranden zwei Arbeiten {iber Tipuloidea veroffentlicht (siehe auch
Abschnitt "Publikationen"): "Que son las Tipulas? Aclarando mitos" ist ein Artikel in einer spanischen
Zeitschrift fiir Hobby-Entomologen, den Moritz Fahldieck zusammen mit seinem Doktorandenkollegen
Santiago Jaume-Schinkel geschrieben hat. Darin lieferten sie einige allgemeine Informationen und
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lustige Fakten Uber Schnaken und raumten mit einigen Vorurteilen Uber sie auf, z. B. dass manche
Leute denken, sie kdnnten stechen oder beiflen oder dass sie Krankheiten wie das Dengue-Fieber
Ubertragen. In "Lipsothrix remota (Walker, 1848) (Diptera: Limoniidae) - eine "neue" cavernicole
Stelzmiickenart fir Deutschland" meldete Moritz Fahldieck zusammen mit Stefan Zaenker den ersten
Nachweis stabiler Populationen von Lipsothrix remota aus Hohlen in Deutschland und fligte sie der
Liste der echten Hohlenarten fiir Deutschland hinzu.

AulRerdem ist das Buch "Stubbs, A. (2021): British Craneflies. British Entomological and Natural History
Society. ISBN: 9781899935093" fiir die Bibliothek des LIB - Museum Koenig Bonn auf Initiative von
Moritz Fahldieck erworben worden. Es ist eine hervorragende Monographie tber die Biologie und
Morphologie der britischen Schnaken und enthilt sehr gute Bestimmungsschliissel und Abbildungen.

Das bereits 2021 begonnene Projekt "Tipulidae Release Paper" wurde intensiv bearbeitet und im Jahr
2022 vorangetrieben. Diese Veroffentlichung wird als Grundlage und Qualitatskontrolle flir einen
Upload aller GBOL-Tipulidae-Barcodes als zusammenhangender Datensatz in "Barcode of Life
Database" ("BOLD") dienen. Seit 2021 wurde der Datensatz erweitert, um alle GBOL Tipulidae
Datensatze einzubeziehen. Dariiber hinaus wurden verschiedene Algorithmen zur Artabgrenzung auf
den Datensatz angewandt und miteinander verglichen, und die Qualitdt des Datensatzes wurde durch
Vergleich mit allen anderen europdischen Tipulidae-Datensatzen, die in BOLD verfiigbar sind, erortert.
Der Datensatz enthdlt nun Barcodes von 813 Tipulidae-Arten aus Deutschland, 2 aus den
Niederlanden, 9 aus Italien von 76 Arten (ca. 54% der bekannten Arten in Deutschland). Ein erster
Entwurf der Arbeit ist bereits geschrieben und die Publikation wird im Jahr 2023 eingereicht werden.

Auch die Arbeit an der ersten Version eines "Bestimmungsschlissels fir die 60 européischen
Gattungen der Limoniidae" (,Identification key to the 60 European genera of Limoniidae“) aus dem
Jahr 2021 wurde fortgesetzt. Es istimmer noch geplant, ihn ganz am Ende des GBOL IlI-Projektzeitplans
zu veroffentlichen, da sich die Gesamtqualitat mit der Zeit, die der Doktorand fiir die Arbeit an der
morphologischen Bestimmung der Limoniidae aufwendet, verbessert. Es handelt sich um einen bild-
und textbasierten Bestimmungsschlissel mit einem Schwerpunkt auf der Fliigelzeichnung der
verschiedenen Gattungen der Limoniidae. Die Hauptidee besteht darin, Fotos der Fligel und ihrer
Adern flr den Schliissel zu verwenden und parallel dazu einen Datensatz solcher Fotos fiir kiinftige
Projekte und Anwendungen aufzubauen, z. B. flir das KI-Training zur Artbestimmung auf der Grundlage
von Bildern.

Zwei zuséatzliche taxonomische Projekte fiir 2023 wurden formuliert und erste Informationen
gesammelt. Der Doktorand méchte taxonomische Uberarbeitungen einschlieRlich Barcode-Freigaben
und Bestimmungsschlissel fir zwei Limoniiden-Gattungen, Molophilus aus Nordwesteuropa (37
Arten) und Ellipteroides aus Europa (7 Arten), durchfiihren. Die Arbeit an einer der beiden Gruppen ist
mit unterschiedlichen Herausforderungen verbunden. Molophilus ist eine artenreiche Gattung und hat
das Potenzial, die bekannte deutsche Fauna oder sogar die Wissenschaft um neue Nachweise zu
bereichern, wahrend die Gattung Ellipteroides eine interessante taxonomische Geschichte und eine
taxonomische Kategorisierung aufweist, die moglicherweise Uberarbeitet werden muss. So oder so
bendtigen beide Gattungen, neben vielen anderen Limoniiden-Gattungen, dringend eine
taxonomische Uberarbeitung.

Psychodidae

Die Psychodidae-Sammlung im LIB - Museum Koenig Bonn wurde vergroRert und wir haben jetzt 1.551
Exemplare auf Dauerpraparaten (345 im Jahr 2021). Wahrend des Prozesses haben wir eine neue
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Methodik entwickelt, die den Prozess der Vorbereitung der Proben fiir die Dauersammlung
beschleunigen wird, wobei morphologische Merkmale erhalten bleiben und eine hohe DNA-Quantitat
und -Qualitat erreicht wird.

Von allen untersuchten Exemplaren haben wir 21 Gattungen (19 Gattungen in 2021, 15 in 2020) mit
55 Arten (26 in 2021, 17 in 2020). Im Jahr 2022 ist es uns gelungen, neue Arten in die GBOL-Datenbank
aufzunehmen.

Seit Beginn des Projekts im Jahr 2020 bis heute hat der Doktorand, der sich mit den Psychodidae
beschaftigt, S. Jaume-Schinkel, an einer umfangreichen Literaturlibersicht gearbeitet und eine
Datenbank erstellt, die alle bekannten Arten der Familie Psychodidae und ihre Verbreitung in Europa
enthdlt. Diese Datenbank wird im Rahmen des Projekts aktualisiert, um nomenklatorische
Anderungen, neue Nachweise und neue Arten aufzunehmen. Die Idee dahinter ist, ein solides
Grundgerist an Namen fiir zukiinftige Referenzen zu schaffen, das von jedem genutzt werden kann.
In diesem Teil des Projekts wurden insgesamt 551 Arten fiir Europa und 163 Arten fiir Deutschland
zusammengestellt.

Anova, p = 6.2e-16
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Die Unterschiede (statistisch signifikant) zwischen der Behandlung und den Gesamtverdnderungen der wahrend der Lyse
verlorenen morphologischen Strukturen als Boxplot dargestellt

Im Rahmen eines der Hauptziele des GBOL llI-Projekts, ndmlich der DNA-Barcodierung, wurde die
Barcoding-Pipeline im Jahr 2022 um 14 Boxen mit jeweils 95 Proben (insgesamt 1.330 Exemplare)
erweitert, was insgesamt 35 Boxen oder 325 Exemplare ergibt. Wenn wir von einer durchschnittlichen
Erfolgsquote von 85 % ausgehen, sollten im Jahr 2023 insgesamt 2.830 Sequenzen zur Verfligung
stehen.

Diese Datenbank wird auch Teil des geplanten Schlissels der Unterfamilien und Gattungen der
Psychodidae in Europa sein. Der letzte Schlissel wurde 1971 (vor 50 Jahren) verfasst, und es haben
sich viele nomenklatorische Anderungen ergeben. Der Schliissel wird eines der letzten Produkte des
PhD-Projekts sein, da wir die Ergebnisse der phylogenetischen Analysen und taxonomischen
Uberarbeitungen verschiedener Gattungen abwarten miissen; daher wird der Schliissel laufend
geandert und wird am Ende der aktuellste Schlissel der Psychodidae fiir Europa sein.
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Dieser Schliissel enthalt Informationen (iber alle in Europa vorkommenden Unterfamilien sowie (iber
die Gattungen, die zu jeder Unterfamilie gehdren. Wir werden die bekannte Biologie jeder Unterfamilie
einbeziehen, wie z. B. Fortpflanzung, Erndahrung, Lebensraumpraferenzen und Verbreitung.

Der Doktorand besuchte vom 20.02.2022 bis 04.03.2022 die Diptera-Sammlung im Naturhistorischen
Museum in Prag, wo er Typusmaterial von Psychodidae aus Mitteleuropa untersuchte. Dariber hinaus
erwarb er Fotos von wichtigen Specimen, die fir das Verstandnis der Morphologie innerhalb der
Familie sowie der phylogenetischen Beziehungen innerhalb der verschiedenen Tribus nitzlich sein
werden.

Number of species

Gesamtzahl der Arten je Land in Europa

Die Veroffentlichung mit dem Titel "What's Inside the Hole? A Review of European Dendrolimnetic
Moth Flies (Diptera: Psychodidae: Psychodinae)" (siehe Publikationsliste) enthielt eine umfassende
Literaturlibersicht Uber europaische Psychodidae, die mit wassergefiillten Baumldchern assoziiert
sind, einschlielRlich eines taxonomischen Schlissels der Gattungen, die mit diesen Mikrohabitaten in
Verbindung stehen.

In dieser Publikation haben wir eine Art, die bisher nur in Italien bekannt war, neu beschrieben und
zum ersten Mal in Deutschland nachgewiesen. Auflerdem liefern wir einen weiteren neuen
geografischen Nachweis mit einigen Anderungen in der Nomenklatur einer Art, die bisher nur in der
Tschechischen Republik bekannt war, wodurch sich die Zahl der Arten in Deutschland um zwei erhéht.
Dariiber hinaus erérterten wir die Bedeutung alter Biume in Okosystemen und die Bedeutung der
Mikrohabitate, also der wassergefiillten Baumhdhlen.

AulRerdem wurde die Planungsphase des Target Enrichment fiir die phylogenetische Analyse
abgeschlossen. Zusammen mit Lars Podsiadlowski, dem Postdoktoranden Sergio Avila, der TA Sandra
Kukowka und Sebastian Martin wurde das bait set entworfen und kurz vor Ende 2022 bestellt. Zur
Unterstlitzung des bait design haben wir finf Transkriptome erstellt und molekulare Daten aus Online-
Datenbanken extrahiert.

Dariber hinaus arbeitete der Kandidat kontinuierlich an den weiteren Kapiteln seiner Dissertation,
namlich an einer Ubersicht tiber die Gattung Periulomyia stat. nov. mit der Beschreibung einer neuen
Art aus Mitteleuropa und der Neubeschreibung der Typusart aus Deutschland. AuBerdem wird ein
Kapitel mit dem vorlaufigen Titel ,,From the field to the museum collection: A protocol that ensures
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DNA extraction while preserving morphological characters on Mothflies (Diptera: Psychodidae)” ("Vom
Feld zur Museumssammlung: A protocol that ensures DNA extraction while preserving morphological
characters on Mothflies (Diptera: Psychodidae)"), in dem wir verschiedene Behandlungen wahrend des
Lyseprozesses der DNA-Extraktion bewerten, um den Verlust morphologischer Strukturen zu
beurteilen, und gleichzeitig versuchen, die DNA-Quantitdat und -Qualitdt der Proben anhand von
Proben aus drei verschiedenen Jahren zu bewerten. Die Ergebnisse sehen vielversprechend aus und
werden im Laufe des Jahres 2023 veroffentlicht werden.

SchlieRlich werden alle zuvor gewonnenen DNA-Sequenzen aus den Jahren 2020, 2021 und 2022 in ein
DNA-Barcode-Release-Paper einflieRen, das darauf abzielt, die Artenliste fiir Deutschland zu
aktualisieren sowie mehrere Barcode-Sequenzen von Arten zum ersten Mal 6ffentlich zuganglich zu
machen, was die Kenntnisse Gber die Familie auf europaischer Ebene erheblich erweitern wird.

Zudem war S. Jaume Schinkel in Lehre involviert. Von Marz bis Juni 2022 war er am "Programa Adopte
un Talento (PAUTA)", Ciudad de Mexico, Mexiko, beteiligt. Das Projekt "Los Ahuates" des Studenten
Angel Alexandro Madariaga Ortiz gewann sogar den ersten Platz auf der National Fair.

Figitidae

Teil 1: Referenzsammlung

Die Sammlung von trocken praparierten Specimen der Figitidae im LIB - Museum Koenig Bonn umfasst
nun tGber 650 Exemplare.

Diese 13 Schubladen enthalten die trocken praparierten Specimen, hauptsachlich Eucoilinae, aus GBOL-Material, aber auch
Leihgaben von Typus- und Nicht-Typus-Exemplaren.

Teil 2: Barcodierung und Taxonomie

Vom 1. bis 10. November besuchte Mattias Forshage das LIB - Museum Koenig Bonn, um unser
gebarcodetes und praparierten Material zu reviewen. Gemeinsam analysierten wir die Daten und
erzielten betrachtliche Fortschritte, insbesondere bei den Eucoilinen. Als Ergebnis konnten wir drei
Diglyphosematini und vier Leptopilina-Arten benennen. AulRerdem konnten wir zehn Arten bei den
Ganaspini und sechs bei den Trichoplastini bestimmen. Bei den Gattungen Kleidotoma und
Trybliographa gibt es jedoch noch erhebliche Wissensliicken. Die SchlieBung dieser Liicken in der
Gattung Kleidotoma ist Teil des unten beschriebenen Projekts zu integrativen taxonomischen Revision.
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In der Unterfamilie Figitinae konnten wir die Specimen der Gattung Lonchidia zwei Arten zuordnen.
Insgesamt konnten wir 35 Exemplare in unserer Barcode-Pipeline sicher einer Art zuordnen.

Anacharitinae

Die Gattungen Aegilips und Xyalaspis sind jetzt mit 75 Exemplaren in der GBOL llI-Pipeline vertreten,
die 9 oder mehr molekulare Arten reprasentieren. Keine davon wurde bisher auf Artniveau
identifiziert.

Weitere 200 Specimen der Gattung Anacharis wurden in die Barcoding-Pipeline aufgenommen, um die
Artgrenzen der bisher 10 Arten besser zu verstehen.

Aspicerinae
90 Exemplare dieser Unterfamilie befinden sich derzeit in der Pipeline.

Wir konnten die dritte fehlende Gattung, Omalaspis, mit drei Exemplaren von derselben Lokalitat
(Rugen) aus unserem Material gewinnen.

Nur Melanips opacus und Aspicera forshzarai konnten bisher als Arten bestimmt werden. Die beiden
anderen molekularen Arten bleiben vorerst unbestimmt.

Charipinae

Derzeit befinden sich 501 Charipinae-Specimen in der Barcoding-Pipeline. Wir planen, mit Mar Ferrer
Suay zusammenzuarbeiten, um diese aullerst vielfaltige Unterfamilie durch den Austausch von
Material und Daten gemeinsam zu erforschen.

Bislang konnten 30 molekulare Arten mit Hilfe des ASAP-Algorithmus zur Artabgrenzung erkannt
werden. Nur vier Arten haben bisher Namen.

Eucoilinae
Von dieser Unterfamilie befinden sich tiber 2.000 Exemplare in der Barcoding-Pipeline. Sie sind immer
noch der Hauptschwerpunkt des Figitiden-Unterprojekts in GBOL lll: Dark Taxa.

Dieser in Belgien gesammelte Specimen ist moglicherweise neu fiir die Wissenschaft. Selbst die Gattungszuordnung ist nicht
ganz sicher, obwohl sie zumindest eng mit der Gattung Disorygma verwandt zu sein scheint. Foto: Jonathan Vogel

Im vergangenen Jahr konnten wir Mirandicola und Nordlanderiana in unserem Material identifizieren.
Bei letzterer handelte es sich um das Exemplar, das zuvor als Quasimodoana identifiziert worden war,
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so dass es sich um eine Fehlbestimmung handelte. Damit sind in unserem (deutschen) Material noch
19 Gattungen der Eucoilinae vorhanden.

Ein (belgisches) Exemplar von Diglyphosematini knnte sich als eine fiir die Wissenschaft neue Gattung
herausstellen, die noch untersucht werden muss.

In dieser Unterfamilie wurden wahrend des Besuchs von Mattias Forshage im LIB - Museum Koenig
Bonn erhebliche Fortschritte bei der Identifizierung auf Artniveau erzielt. Dieser Besuch wird unten
beschrieben.

Die Zusammenarbeit mit Jakob Martin (JKI) kam zustande, nachdem wir bei der "Hymenopteren-
Tagung" in Stuttgart in Kontakt getreten sind.

Figitinae
The Figitinae have 83 specimens present in the GBOL Il Dark Taxa barcoding pipeline.

No progress was made in adding missing genera in 2022.

Figitinae
Von den Figitinae sind 83 Specimen in der GBOL llI: Dark Taxa Barcoding Pipeline vorhanden.

Bei der Erganzung fehlender Gattungen wurden im Jahr 2022 keine Fortschritte erzielt.
Teil 3: Kapitel des Promotionsprojekts

In Kapitel 1 sollen nun auch Eutrias und Cothonaspis behandelt werden, zwei Gattungen, die im
Vergleich zu Kleidotoma relativ artenarm sind. Von diesen beiden Gattungen haben wir bisher nur 10
Exemplare in unserer Barcoding-Pipeline gesammelt, aber mehr Material ist bereit, hinzugefiigt zu
werden.

Wir haben den ASAP-Algorithmus zur Artabgrenzung verwendet und aus unserem Material etwa 40
molekulare Arten von Kleidotoma identifiziert. Allerdings kann noch keiner von ihnen mit Sicherheit
ein tatsachlicher Artname zugewiesen werden.

Im Juli 2022 unternahmen wir besondere Anstrengungen, um Figitiden zu sammeln, die auf die
Parasitierung von Mistfliegenlarven spezialisiert sind, darunter einige Kleidotomini und Figitinae.
Leider schmalerte das unertraglich heille Wetter die Ausbeute betrachtlich, aber wir konnten dennoch
einige brauchbare Specimen gewinnen.

Einer der wichtigsten Autoren, der Kleidotoma-Arten beschrieb, war Thomson, dessen Sammlung im
MZLU in Lund aufbewahrt wird. Im September besuchte Jonathan Vogel das Museum, um die Typen
zu untersuchen, die zuvor von Goéran Nordlander und John Quinlan untersucht worden waren (z. B. der
Typus von Kleidotoma albipennis Thomson, 1862). Es wurde jedoch noch keine giltige
Lektotypisierung veroéffentlicht, und keine der Thomson-Arten konnte sicher mit den barcodierten
Exemplaren in Verbindung gebracht werden. Wir durften Nicht-Typ-Material aus der Sammlung
ausleihen, das Okologische Notizen enthalt, die fir unseren integrativen taxonomischen Ansatz
wertvoll sein werden.
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Das Habitusbild auf der linken Seite zeigt die Abmessungen und einige andere Details, die zur Identifizierung der Art
erforderlich sind. Diese Bilder bilden zusammen mit grindlichen Untersuchungen des Exemplars mit unseren
Stereomikroskopen die Grundlage fir die Verkniipfung morphologischer Informationen mit Barcodedaten. Anhand der rechts
abgebildeten Etiketten Iasst sich feststellen, ob ein Specimen als Primartyp betrachtet werden kann oder nicht. Das Studium
der Sammlung der Originalautoren und Gesprache mit dem Museumspersonal sind ebenfalls entscheidend fiir die
Beurteilung des Typusstatus. Foto: MZLU (Christoffer Fagerstrom)

Fir Anfang Oktober war auch eine Reise nach London geplant, um die von Cameron beschriebenen
Arten zu studieren, die aber leider aufgrund von Streiks des Flugpersonals abgesagt werden musste.

Wir haben Specimen der Eucoilini fir die Genomsequenzierung in Vorbereitung auf Kapitel 2
gesammelt. Die Taxonstichprobe umfasst Vertreter von vier Diglyphosematini-Gattungen, sieben
Eucoilini s.lat.-Gattungen, sieben Ganaspini s.lat.-Gattungen, drei Kleidotomini-Gattungen, vier
Zaeucoilini-Gattungen und neun Outgroup-Gattungen. Insgesamt planen wir, die Genome von 40
Specimen zu sequenzieren.

Unsere Forschung wird sich vor allem auf die Form und Funktion der Scutellarplatte konzentrieren, die
das apomorphe Merkmal ist, das alle Eucoilinae vereint. Wir werden genomische Daten verwenden,
um eine robuste Phylogenie zu erstellen und verschiedene Merkmale der Skutellarplatte, wie ihre
innere Morphologie, Funktionalitdit und chemische Zusammensetzung, darzustellen. Bei der
letztgenannten Frage arbeiten wir mit Thomas Schmitt zusammen.

Um geeignete Proben fiir die chemische Analyse zu sammeln, wendeten wir eine Methode an, die die
chemische Kontamination minimiert. Wir euthanasierten die Specimen durch Einfrieren und lagerten
sie einzeln in Glasflaschchen. AuBerdem hat unser Team die Proben so gesammelt, dass sie in einem
Mikro-CT-Gerat gescannt werden kdnnen und die Weichteile fir die Vorbereitung der histologischen
Proben erhalten bleiben. Um sicherzustellen, dass die Proben fir die histologische Untersuchung
geeignet sind, haben wir ihre Gewebe so intakt wie moéglich gehalten, indem wir Ethanol nur fiir den
Totungsprozess und die Sortierung verwendet haben und sie sofort in Bouin-Lésung zum Kontrastieren
Uberfihrt haben. Die Exemplare wurden in NRW, Alfter (Mai) und NRW, Bonn (August und September)
gesammelt.

Wir haben uns auch an Michael Csader gewandt, der moglicherweise wichtige Einblicke in die
Entwicklung des Ovipositorapparats in den Linien der Eucoilines geben kann. Die Einordnung dieser
und aller anderen Informationen in unseren Stammbaum wird uns helfen, die Evolution der Eucoilines
besser zu verstehen.
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Dorsalansicht des Scutellums mit der typischen Scutellarplatte. Die Drisengrube ist deutlich perforiert, ihre Funktion jedoch
unbekannt. Foto: Inci Baez

In Kapitel 3 haben wir eine erste Analyse der Fligelinterferenzmuster mit Hilfe von Neuronalen Netzen
(NN) durchgefiihrt. Eine Salienzanalyse ergab jedoch, dass das NN die Fliigelinterferenzmuster nicht
als Merkmal fiir die Artenabgrenzung nutzte. Um die Qualitdt des Datensatzes zu verbessern, planen
wir, eine feinere Auswahl der zu verwendenden Bilder zu treffen und die Qualitat dieser Bilder fir
einen weiteren Durchlauf der Analyse zu verbessern.

Darliber hinaus haben wir einen endgiltigen Umfang fiir dieses Projekt festgelegt, der die
Untersuchung der mannlichen Genitalien, eine weitere Analyse der Fliigelinterferenzmuster mithilfe
von NN, die morphologische Untersuchung relevanter Exemplare und die molekulare Identifizierung
mithilfe der CO1-Barcodesequenz umfasst.

Die Abbildung zeigt die Bilder der Flgel vor (links) und nach (rechts) der Verbesserung. Die gestrichelten blauen Linien auf
der linken Seite zeigen, wo die Fliigelbasen abgeschnitten sind. Rechts wird der Haarsaum der Fligelrdnder entfernt und die
Lumineszenzwerte werden angepasst, um Kontrast und Sattigung zu erhohen und zu vereinheitlichen. Dieses Verfahren wird
an jedem Vorder- und Hinterfligelpaar durchgefiihrt. Foto: Modifizierte Bilder von Saskia Bartsch
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Eurytomidae

190 Specimen der Eurytomidae - wurden aus dem Material von GBOL Ill: Dark Taxa - als Ausgangspunkt
gewonnen, das ein breites taxonomisches Spektrum von Eurytomidae-Gattungen wie Eurytoma,
Sycophila und Tetramesa abdeckt; Proben aus verschiedenen Regionen Deutschlands von August 2009
bis Juni 2021. Die Proben wurden mit Kescher, Malaise-Fallen, Capopy Fogging oder mit suction traps
(Saugfallen) gesammelt. Die Sequenzierung der ersten Charge mit dem Standard-Primerpaar LCO-
JJ/HCO-J) ergab 32,63 % hohe Qualitdt, 21,58 % mittlere oder niedrige Qualitdt und 45,79 %
gescheiterte Sequenzierung. Aufgrund der schlechten Erfolgsquote suchten wir nach Alternativen fir
den Vorwartsprimer (der Standard-Rickwartsprimer HCO 2198-J) kann auch fir Eurytomidae
verwendet werden). Auf der Grundlage eines Sequenz-Alignments untersuchten wir zunachst, ob
andere veroffentlichte (Vorwarts-)Primer noch bessere Ergebnisse liefern kénnten. Da LCO 1490 oder
LepF die gleiche Bindungsstelle wie LCO 1490-JJ haben und eine dhnliche Sequenz aufweisen, zeigt die
Uberpriifung des Alignments, dass keiner dieser Primer in der gewiinschten Stirke bindet. Dann haben
wir die verfligbaren COI-Long-Read-Sequenzen der Eurytomiden nach alternativen Bindungsstellen um
die Vorwartsspitze der Folmer-Primer-Region durchsucht, jedoch ohne Erfolg.

Schlieflich  erstellten wir auf der Grundlage des Sequenz-Alignments eine neue
Vorwadrtsprimersequenz dEURYT-BR1 und bearbeiteten die 190 Proben erneut. Basierend auf dem
Alignment der Proben, die erfolgreich mit dEURYT-BR1 sequenziert wurden, passten wir die Vorwarts-
Primersequenz flr den endgliltigen Primer dEURYT-BRBM2 erneut an. Die 190 Proben wurden erneut
bearbeitet, nun unter Verwendung des dEURYT-BRBM2-Forwards. Eine zweite Charge von weiteren
570 Proben (insgesamt 760 Proben), einschlieRlich der Gattungen Bruchophagus, Eurytoma und
Eurytomocharis, wurde speziell mit dem neu entworfenen Primer bearbeitet, um die erzielte
Erfolgsrate zu Uberprifen, einschlieflich Proben aus einem breiteren taxonomischen und
geografischen Bereich in Deutschland und Europa von Juli 2008 bis Juli 2021.

w, Barcoding Success Rate (%) "™

Medium or Low (%)

8842 o Fail (%)

80 A

60 o

40 4

20 A

LCO 1490-JJ (190) dEURYT-BR1 (190) JdEURYT-BREM2 (190) dJdEURYT-BRBM2 (760)

Barcoding-Erfolgsraten der verschiedenen Vorwartsprimer. Hohe Qualitdt bedeutet, dass die Konsensus-Sequenz von
Geneious als Qualitatsstufe Hoch eingestuft wird und die Unstimmigkeiten und Mehrdeutigkeiten innerhalb der Konsensus-
Sequenz £ 1 % sind. Mittlere oder niedrige Qualitat bedeutet, dass die Konsensus-Sequenz von Geneious als solche eingestuft
werden, auch wenn die Unstimmigkeiten und Mehrdeutigkeiten > 1 % sind. Fail bedeutet, dass Uberhaupt keine
Sequenzierung durchgefiihrt wurde. Die Zahlen in Klammern hinter den Primernamen geben die Anzahl der einbezogenen
Proben an.

Trotz der signifikanten Erhéhung der Erfolgsrate bei der Wiederholung der 190 Proben mit dem
intermedidren Vorwartsprimer dEURYT-BR1 blieb der Prozentsatz der fehlgeschlagenen
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Sequenzierungen weiterhin inakzeptabel. Mit dem optimierten Vorwartsprimer dEURYT-BRBM2 (in
Kombination mit dem Standard-Reverse-Primer HCO 2198-)J) erzielten wir 83,68 % DNA-Barcodes von
hoher Qualitdat (mit einigen von mittlerer oder niedriger Qualitdt). Bei 760 getesteten Proben
erreichten wir mit unserem neuen Primer eine noch héhere Erfolgsquote von 88,4 %.

Damit verfligen wir iber einen hochwirksamen Primer, der fir die Arten der Eurytomidae geeignet
war. Zunachst planten wir, so viele Platten wie moglich zu fiillen (die endgiiltige Entscheidung fir
Eurytomidae lautete 40 Platten, wobei wir uns hauptsachlich auf Eurytoma und Bruchophagus
konzentrierten), dann die restlichen Platten zu extrahieren und mit einem neu entwickelten Primer zu
barcodieren. Im Jahr 2022 wurden 13 der 19 extrahierten Platten sequenziert und mit Barcodes
versehen. Der nachste Schritt bestand darin, die morphologischen Merkmale zu montieren, zu
untersuchen und mit den molekularen Ergebnissen zu vergleichen, wobei der verfligbare
morphologische Schliissel verwendet wurde. Um die Diversitat unserer Gruppe und die Anzahl der
mutmallichen Arten in dieser Familie zu schatzen, wurde eine ASAP-Analyse (Puillandre et al. 2020)
auf der Grundlage der molekularen Ergebnisse durchgefiihrt. Die Ergebnisse dieser Analyse zeigten,
dass Eurytoma und Bruchophagus 82 bzw. 46 mutmaRliche Arten enthalten, was mehr ist als die Anzahl
der in Deutschland beschriebenen Arten. Wir miissen jedoch alle Materialien durchgehen und jede Art
einzeln identifizieren, was noch nicht abgeschlossen ist.

Projekt: Erweiterung der Daten-Infrastruktur und Kommunikationskanale (Web-
Portal und Datenbank fiir OTU-basierte Daten)

Ausbau der ASV-Table-Registry

Als Weiterfliihrung der begonnenen Entwicklungen des letzten Jahres galt eine hohe Wichtigkeit der
Verbesserung der Nutzendenerfahrung. So wurde die Benutzungsoberfliche von Grund auf neu
gestaltet und die bestehenden Suchfunktionalitdten erweitert um den Umgang mit den Daten der ASV-
Table-Registry effektiver und intuitiver zu machen. Den Nutzenden kann nun die Veréffentlichung von
Tabellen inklusive der Vergabe einer DOl angeboten werden. Tabellen-Metadaten kénnen eingetragen
und gepflegt, und bei Veroffentlichung auch der DOI angefligt werden. Arbeiten zur Implementierung
von Upload und Verkniipfung von Sammeldaten wurden begonnen. Bereits begonnene Entwicklungen
des letzten Jahres wurden in den meisten Fallen fortgefiihrt, die Moglichkeit Tabellen on the fly
zusammenzustellen sowie Workshops zur Nutzung des Portals konnten bisher nicht in Angriff
genommen werden.

Neukonzipierung der Benutzungsoberflache

In 2021 fokussierten sich die Programmierarbeiten in groBem Mal3e auf den Ausbau der Funktionalitat
aus Benutzersicht. Auch in 2022 war die Erfahrung der Benutzenden von primarer Bedeutung. Um den
Benutzenden einen effektiveren und konzentrierteren Umgang mit den ASV-Sequenz- und
Tabellendaten zu ermdglichen und die Navigation zwischen den dazugehorigen Arbeitsschritten
intuitiver zu gestalten, wurde das Design der ASV-Table-Registry grundlegend neu aufgebaut und
optimiert. Die darunterliegende Datenstruktur bleibt unverandert. Samtliche Funktionalitaten
der ASV-Table-Registry sind nun in einem visuell klar zusammenhdngenden und in sich
abgeschlossenem Portal zusammengefasst. Bei der Entwicklung des neuen Layouts wurde zudem
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darauf geachtet die neu gewonnene Effektivitat der Nutzung unabhangig des benutzten Endgerats zu
gewadhrleisten; durch Responsive Design passen sich die Seiten der Registry automatisch an die
Dimensionen des genutzten Browsers bzw. Endgerats an.

Zu den bereits bestehenden Seiten fir Suche, Upload und taxonomischer Annotation von ASV-
Sequenzen bzw. Tabellen wurde das Portal um zwei Seiten erweitert. Die erste ist ein Dashboard —
dieses fungiert als dezidierte Landing Page fir alle Nutzenden und soll bald direkten Zugang zu
Sequenz- und Schlagwortsuchen bieten. Registrierten bzw. eingeloggten Nutzenden wird zudem eine
Ubersicht zu ihrer Nutzung des Portals geboten, in Form von Listen {iber die zuletzt behandelten
Projekte und Tabellen. Dies soll den Nutzenden den wiederholten Gebrauch von hochgeladenen
Dateien erleichtern. Des Weiteren ldsst sich der Fortschritt von laufenden Prozessen auf einer
dezidierten Seite — Running tasks — verfolgen. Vor allem bei zeitaufwendigen Arbeitsschritten, wie dem
Upload von grofRen Tabellendateien oder der taxonomischen Annotation ist dies ntzlich. Die
Warteschlange, die in 2021 fir die Taxon-Annotation implementiert wurde, organisiert nun auch den
Upload von Tabellen- und besonders groBen Sequenzdateien; beim Sequenz-Upload wird allerdings
der/die Nutzende nur per Email Uber den Abschluss des jeweiligen Prozesses informiert.
Dementsprechend bietet die neue Fortschrittsanzeige einen besseren Uberblick iber im Hintergrund
laufende Arbeiten.

Da die Zielgruppe des Portals in der Forschung international tatige Wissenschaftlerinnen sind, wurde
auf eine deutschsprachige Ubersetzung im neuen Interface verzichtet.

Erweiterte Suchfunktionalitdten fir hochgeladene Daten

In Anbindung an die Uberarbeitung des gesamten Interfaces wurden auch die Suchfunktionalititen fiir
hochgeladene Sequenzen und Tabellen ausgeweitet. Hier wurde die in 2021 begonnene
Implementierung der Nutzung des ElasticSearch Indexers abgeschlossen, wodurch Suchanfragen
deutlich schneller bearbeitet werden konnen. In Erwartung wachsender Zahlen hochgeladener
Sequenzen und Tabellen ist dies wichtig, um auch in Zukunft Nutzenden performante
Suchfunktionalitdten zu bieten. Nutzende kdnnen nun per Schlagwortsuche Sequenzen und Tabellen
durchsuchen. Es besteht die Moglichkeit mehrere Suchbegriffe flr prazisere Suchanfragen zu
kombinieren; bei der Verknlpfung der einzelnen Suchbegriffe lasst sich zwischen UND und ODER
wahlen.

Angelehnt an die Facettierung der Probensuche in der GBOL-Barcode-Referenzdatenbank stehen fiir
hochgeladene Sequenzen und Tabellen auch Facetten zum Filtern zur Verfligung. Sowohl Sequenzen
als auch Tabellen lassen sich anhand der Amplifizierungsprimer sowie des Projekts, in dem die Daten
hochgeladen wurden, filtern. Ein Filtern per Taxonomie ist zudem fiir annotierte Sequenzen mdglich,
wahrend der Publikationsstatus als spezifischer Filter flir Tabellen besteht.

Tabellen-Veroffentlichung und Pflege von Metadaten

Neben der Optimierung der Benutzungsoberfliche und Suchfunktionen wurde zudem daran
gearbeitet den Nutzenden die Veroffentlichung von Tabellen, inklusive der Vergabe einer DOI, zu
ermoglichen. Auf der Informationsseite flir eine hochgeladene Tabelle kann ein vorlaufiger DOI-Suffix
vergeben werden; in Kombination mit dem DOI-Prafix des LIB entsteht so eine vollstandige DOI. Die
Vergabe der DOI erfolgt mithilfe der DataCite Fabrica-API. Mit Vergabe dieser ersten DOl wird zudem
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der Status der Tabelle aktualisiert — von draft zu pre-published. Status und DOI sind ab sofort bei der
Tabellensuche einsehbar und der Status dient auch als Suchkriterium.

Als Vorbereitung auf die letztendliche Veroffentlichung kénnen zu jedem Zeitpunkt Metadaten durch
den/die Nutzerln eingepflegt, und bis zur Veroffentlichung nach Belieben editiert, werden. Fir die
Veroffentlichung mit DOl miissen Informationen wie Titel, Zusammenfassung, Autoren und eine Lizenz
an die Tabelle angehangt werden, zusatzlich sind Keywords, Methoden und Referenzen zu fritheren
Veroffentlichungen der Tabelle moglich. Die hier gepflegten Daten werden auf die Tabellen-
Publikationsseite mitgefiihrt und werden, falls nicht nochmal geandert, auch bei der eigentlichen
Veroffentlichung der Tabelle angefiigt. Falls die Tabelle taxonomisch annotiert wurde, werden zudem
die gefundenen Taxa als Keywords angehangen. Die endgiiltige Freigabe der DOl zu einer
Tabellenvero6ffentlichung erfolgt durch Projektmitarbeitende manuell auf der DataCite Fabrica Seite,
da die Validierung der eingegebenen Metadaten — vor allem der Lizenzinformationen und
Autorenschaft — gegebenenfalls Ricksprache mit dem/der Nutzerln voraussetzt und noch nicht
zuverldssig automatisiert werden konnte. Eine automatische Verdéffentlichung mithilfe der DataCite
Fabrica API ist jedoch moglich und kann in Zukunft bei erh6htem Bedarf fir erfahrene Nutzende
freigegeben werden.

Upload und Verknlipfung von Sammlungsmetadaten

Um auf den Meilenstein M4.6 — GPS-Visualisierung fiir OTU-Member hinzuarbeiten, wurde die
Implementierung des Uploads von Sammeltabellen begonnen. Hier sind vor allem die darin
enthaltenen Informationen zu Lokalitdt, Sammelkoordinaten und Habitatbeschreibungen relevant.
Beim Upload ist eine Validierung der Tabelleneintrage in Echtzeit angedacht, sodass der/die NutzerIn
direkt auf eventuelle Diskrepanzen zu den erwarteten Datenformaten aufmerksam gemacht wird und
eigenhandig beheben kann. Bei erfolgreichem Upload werden die relevanten Sammeldaten dann per
Sample ID mit bereits im Portal gespeicherten Sequenzen verkniipft. Mithilfe der Koordinaten, die
dann fur die jeweiligen Sequenzen vorhanden sind, lassen sich diese auf einer Karte visualisieren, aber
auch Suchanfragen nach orts- oder habitatsabhidngigenVorkommen ermdglichen.

Prasentation

Die ASV-Table-Registry wurde im Oktober auf der TDWG unter dem Titel Bridging a Gap in
Metabarcoding Research: The ASV Table Registry virtuell vorgestellt. Hier wurden die Funktionalitdten
der Registry einem breiten, technisch versierten Publikum prasentiert — allerdings vor der
Neukonzipierung der Benutzungsoberflache. Der dazugehorige Abstract wurde im Open Access Journal
Biodiversity Information Science and Standards veroffentlicht (Brédunig C, Quast B, Grobe P (2022)
Bridging a Gap in Metabarcoding Research: The ASV Table Registry. Biodiversity Information Science
and Standards 6: e91504. https://doi.org/10.3897/biss.6.91504).

Status und Ausblick

Zum Zeitpunkt des Zwischenberichts fiir 2021 waren die Arbeiten fir Meilenstein M4.3 (Taxonomische
Re-annotation funktionsféhig) fast abgeschlossen; es fehlten lediglich Verlinkungen zu Taxa aus der
SILVA-Referenzdatenbank. Dies wurde seitdem implementiert, sodass Meilenstein M4.3 erreicht ist.
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Das Angebot der Referenzdatenbanken fiir die taxonomische Annotation wurde zusatzlich erweitert;
SO steht jetzt eine NCBI Tracheophyta-, mehrere PLANiTS!-basierte und eine UNITE-
Referenzdatenbank zur Verfliigung. Die Summe der angebotenen Referenzdatenbanken belduft sich
somit auf elf.

Die im letzten Zwischenbericht angedachte Entwicklung der Moglichkeit annotierte Tabellen on the fly
zusammenzustellen konnte leider bisher nicht realisiert werden. In Anbetracht der zugenommenen
Zahl von Referenzdatenbanken ware dies umso nitzlicher um den Nutzenden die Moglichkeit zu
bieten eine Vielzahl oder alle Referenzdatenbank zu benutzen, ohne dass Tabellen Gberfillt und somit
weniger praktikabel werden.

Der Stand der Entwicklung und die bestehenden sowie geplanten Funktionalititen der ASV-Table-
Registry wurden beim Jahrestreffen im November den anderen Work Packages und Subprojekten
vorgestellt. Hier wurde groRes Interesse an der Nutzung der Registry gedauBert und somit der Bedarf
an einem Workshop unterstrichen. Wie im Zwischenbericht des letzten Jahres erwahnt, ist dies erst
sinnvoll bei bestehender Moglichkeit zur Veroffentlichung von Tabellen. Da dies seitdem
implementiert wurde, ist der erste Workshop fir Mitte des Jahres 2023 angedacht. Dieser wiirde sich
primar an die anderen Work Packages und Subprojekte innerhalb GBOL richten. Bei Erfolg konnte man
das Angebot auch fiir die Verbundpartner ausweiten. Bis dahin soll ein online-Guide zusammengestellt
werden um Nutzenden erste Hilfestellungen zu leisten.

In 2021 wurde fiir die taxonomische Annotation eine Warteschlange implementiert, die es ermoglicht
diesen meist sehr zeitaufwendigen Prozess im Hintergrund bearbeiten zu lassen und so die Nutzung
der restlichen Registry nicht wahrenddessen einzuschranken. Zugang zu dieser Warteschlange besteht
zurzeit ausschlieBlich innerhalb der Codebasis der Registry. Allerdings ware es sinnvoll die
Warteschlange in einen eigenen Service auszulagern; dies wiirde ermdoglichen, die taxonomische
Annotation per API auszufiihren. So kénnte die Annotation einfacher in bestehende Workflows und
Pipelines integriert werden, die nicht auf graphischen Benutzungsoberflachen basieren. Die derzeit
parallel bestehenden Annotationstools in der GBOL-Webseite und in dem CaBOL-Schwesterprojekt
kénnten zu einem Dienst zusammengefasst werden. Per Vergabe von API-Keys kénnte der Zugang zu
diesem Service fiir die Partner und andere Nutzer erteilt werden. Bei erfolgreicher Implementierung
dieses Services und bestehenden Bedarfs ware es moglich die ASV-Table-Registry auch so zu gestalten
— als eigenstandige Webseite sowie als Service erreichbar per API.

Die in 2021 begonnene Entwicklung von Softwareschnittstellen fiir das Teilen von Daten mit
Partnerprojekten wurde weitergefiihrt. Um ein allgemeines Zugreifen auf publizierte — und damit
offentlich verfiigbare — Daten per URL, und damit ohne Abhangigkeit von einer graphischen
Benutzungsoberflache, zu ermoglichen wurde eine dezidierte APl entwickelt. Diese ermdéglicht das
Suchen von Tabellen und Sequenzen anhand denselben Kriterien wie die ASV-Registry-Webseite und
liefert gefundene Daten im menschen- und maschinenlesbaren JSON Format. Die kollaborative
Nutzung von Web-APIs mit dem AMMOD-Projekt lieB sich bisher nicht wie geplant umsetzen, da die
Datenfliisse im AMMOD-Projekt noch nicht vollstandig geklart und konsolidiert sind.

Auf Meilenstein M4.5 (80% aller Referenzdaten online) wird seit Beginn der Prozessierungsarbeiten in
Work Package 1 kontinuierlich hingearbeitet. Sequenzierte Proben werden in groBen Mengen in die
Datenbanken des GBOL-Projektes (Geneious, Diversity Workbench) eingepflegt und sind damit auch
in der ASV-Table-Registry verfiigbar.

1 Banchi, E.; Ametrano, C.G.; Greco, S.; Stankovi¢, D.; Muggia, L.; Pallavicini, A. PLANITS: a curated
sequence reference dataset for plant ITS DNA metabarcoding. Database 2020, 2020.
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Projekt: Neue und optimierte Ansatze fiir qualitative schlechte Proben und
Taxonomics (einschliellich DNA-Target-Enrichment)

Dieses Teilprojekt kann in zwei allgemeine Ziele unterteilt werden: a) Koordination, Zusammenarbeit
und Durchfiihrung von Target Enrichment und Whole Genome Sequencing fiir Phylogenomics von drei
der vier am LIB — Musem Koenig Bonn angesiedelten Promotionsprojekte. b) Die Durchfiihrung eines
eigenen Forschungsprojekts, das sich auf die Optimierung von methodischen Pipelines fir die
Extraktion und Sequenzierung von DNA aus degradierten (z.B. Museums-) Proben konzentriert.

Target-Enrichment (oder Anreicherung) und Genomsequenzierung flr die Phylogenomik

Target-Anreicherung von Psychodidae

Dieser Prozess erfordert zunachst die Entwicklung von molekularen Sonden - auch Kéder genannt -,
die mit spezifischen genetischen Markern im Genom unserer Zieltaxa hybridisieren. In unserer Studie
haben wir uns flr Universal Single-Copy Ortholog (USCO)-Gene entschieden, die in mindestens 90 %
unserer Referenztaxa vorhanden sind. Eine Besonderheit unseres Kodersatzes ist, dass die
Referenzdaten eine breite Verteilung von Genomen umfassen, einschlieBlich der Familie Culicidae und
der Unterfamilie Phlebotominae. Durch die Einbeziehung dieser Referenztaxa ist unser Kédersatz nicht
nur flr Studien (ber evolutiondre Beziehungen und Biodiversitdt nitzlich, sondern auch fir Studien
von offentlichem Interesse, wie z. B. die Kontrolle von Krankheitsiibertragern, potenziell relevant.

In der ersten Halfte des Jahres 2022 konzentrierten wir uns auf die Entwicklung eines Kodersatzes, der
aus unseren eigenen transkriptomischen Daten und externen genomischen Daten von Psychodiden
und eng verwandten Arten abgeleitet wurde.

Referenztranskriptome und -genome, die fir die Erstellung eines Target Enrichment Bait Sets fir Nematoceran-Fliegen
verwendet wurden.

Transcriptomes External Genomes
Psychoda alternata Aedes aegypti

Ulomyia sp. Anopheles culicifacies
Clytocerus ocellaris Culex quinquefasciatus
Psychoda sp. Polypedilum vanderplanki
Pneumia sp1. Phlebotomus chinensis
Pneumia sp2. Lutzomyia longipalpis

Nyssomyia umbratilis
Sergentomyia schwetzi
Clogmia albipunctata

Im ersten Teil des Jahres 2022 konzentrierten wir uns auf die Sammlung von Referenzdaten, die
Sammlung von Proben fiir unsere Transkriptomdaten, die Zusammenstellung unserer Referenzdaten
und die Implementierung der Pipeline flir das Design des Kédersatzes. Der Arbeitsablauf wurde in
einem Snakemake-Protokoll implementiert, das Python als eine der Hauptprogrammiersprachen
sowie am ZFMK entwickelte Software wie BaitFisher (Mayer et al. 2016) verwendet. Es wurden
mehrere Testldufe durchgefiihrt, um ein einfach zu implementierendes und leicht zu wiederholendes
Protokoll zu optimieren. Der endgtiltige Kodersatz besteht aus 18651 Kddern, die 1445 genomische
Zielregionen abdecken.
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Die Laborarbeit begann im zweiten Quartal 2022 mit der DNA-Extraktion von 96 Proben mit dem
DNeasy Blood & Tissue Kit (©Qiagen). Die Qualitdatskontrolle der DNA-Extrakte wurde sofort
durchgefiihrt: DNA-Konzentration (QuantusTM Fluorometer und QuantiFlour® dsDNA System Kit;
©Promega) und Fragmentierungsgrad (Fragment AnalyzerTM System und HS Genomic DNA Kit 75bp
bis 60000bp; Agilent). Die extrahierten DNA-Proben wurden bei -20 °C eingefroren, bis mit der
Bibliotheksvorbereitung und dem Target Capture begonnen werden konnte. Diese Schritte
verzogerten sich aufgrund von Verhandlungen mit Agilent - dem Anbieter von Bait Set und Target
Enrichment Kits -, da deren neuere Kits eine Leistungsminderung durch einen Anstieg der fehlenden
Daten nach Target Enrichment mit anderen Insektentaxa am ZFMK zeigten. Leider wurde dieses
Problem bis Ende 2022 nicht gel6st. Auf der Grundlage der Meilensteintabelle des Projektantrags sind
wir jedoch auf Kurs und bereit, die zweite Phase des Target Enrichment-Abschnitts abzuschlieRen, wie
in M7.5 angegeben.

Ganzgenomsequenzierung von Figitidae fir die Phylogenomik

Im Rahmen dieses Projekts soll eine phylogenomische Analyse durch Sequenzierung der Genome von
Arten parasitischer Wespen aus der Familie der Figitidae erstellt werden. Auf der Grundlage dieser
Daten besteht ein zweites Ziel darin, potenzielle virale DNA zu identifizieren, die haufig aus
Okologischen Interaktionen durch die molekulare Maschinerie der Wespen in ihr eigenes Genom
"importiert" wird (siehe z. B. Martinez et al., 2016).

Unser Ziel war es, die Proben mit einer mittleren bis hohen Abdeckung zu sequenzieren, um so viele
Daten wie moglich aus ihren Genomen zu erhalten. In Anbetracht der Tatsache, dass einige Exemplare
der Figitidae-Familie sehr klein sind (< 2 mm Korperldnge), beschlossen wir, die Chancen auf eine
groRRere DNA-Menge zu erhdhen, indem wir die Chancen auf einen Verdau der inneren Strukturen der
Proben erhoéhen, ohne die duBeren Merkmale zu beeintrachtigen - die normalerweise fir die
morphologische Taxonomie wichtig sind. Zu diesem Zweck haben wir die Kutikula der Proben auf einer
Seite des Thorax durchstochen, damit der Verdauungspuffer in die Insekten eindringen kann. Um
Kreuzkontaminationen zu vermeiden und DNA-Spuren zu beseitigen, wurden die Pinzetten und Nadeln
zwischen jedem Einstich in Ethanol getaucht und abgeflammt. Die Oberflache, in die die Proben
gestochen wurden, wurde mit einem Stiick Kiichenpapier abgedeckt und vor dem Einstechen einer
neuen Probe entsorgt.

Die DNA-Extraktion von 40 Proben wurde im letzten Quartal 2022 mit dem DNeasy Blood & Tissue Kit
(©Qiagen) durchgefiihrt. Die DNA-Konzentration und der Fragmentierungsgrad wurden mit einem
QuantusTM-Fluorometer und einem QuantiFlour® dsDNA System Kit (©OPromega) sowie einem
Fragment AnalyzerTM-System und einem HS Genomic DNA Kit 75bp bis 60000bp (Agilent) gemessen.
Die Proben wurden bei-20° C bis zur Bibliotheksvorbereitung Anfang 2023 eingefroren. Obwohl dieses
Projekt in der Meilensteintabelle nicht genannt wurde, wiirde es mit "Routine in Target Enrichment"
in Verbindung gebracht werden. Unter dieser Bedingung lag der Meilenstein M7.5 im Zeitplan und
wurde bis Ende 2022 erreicht.

Ganzgenomsequenzierung der Gruppe Eurytoma robusta spp.

In diesem Projekt sollen ganze Genome von Exemplaren der Gruppe Eurytoma robusta spp. (Familie
Eurytomidae) verwendet werden, um unter anderem die Artabgrenzung zu erleichtern. Zu diesem
Zweck ist geplant, die Genome von 96 Exemplaren mit einer mittleren bis hohen Abdeckung zu
sequenzieren. Wie im vorigen Abschnitt beschrieben, wurde - aufgrund der geringen Grol3e einiger
Proben - die Kutikula auf der linken Seite des Thorax durchstochen, in der Hoffnung, die DNA-Menge
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zu erhdhen, ohne die fiir die morphologische Taxonomie erforderlichen duReren Strukturen zu
beschadigen.

Die DNA-Extraktion von 96 Proben wurde mit dem DNeasy Blood & Tissue Kit (©Qiagen) durchgefihrt.
Die DNA-Konzentration und der Fragmentierungsgrad wurden mit einem QuantusTM-Fluorometer
und einem QuantiFlour® dsDNA System Kit (©OPromega) sowie einem Fragment AnalyzerTM-System
und einem HS Genomic DNA Kit 75bp bis 60000bp (Agilent) gemessen. Da die morphologische
Identifizierung der Eurytoma robusta-Gruppe mit den verfligbaren Ressourcen eine Herausforderung
darstellt, beschlossen wir zu lGberpriifen, ob die fiir dieses Experiment ausgewahlten Morphospezies
eine breite Palette von mutmaRlichen Arten reprasentieren, indem wir DNA-Barcoding verwenden. Zu
diesem Zweck wurde ein Aliquot der Proben entnommen, und die Proben wurden Ende 2022 zur
Sequenzierung ihrer DNA-Barcodes eingesandt. Die Proben wurden bis zur fiir 2023 geplanten
Bibliotheksvorbereitung bei -20° C eingefroren. Wie im vorangegangenen Abschnitt kdnnte dieses
Teilprojekt als "Routine in Target Enrichment" betrachtet werden. Ende 2022 war M7.5 im Gange und
bereit, im ersten Quartal 2023 abgeschlossen zu werden.

Optimierung von Pipelines fiir die Extraktion und Sequenzierung von abgebauter DNA

Die Extraktion und Sequenzierung von Insektengenomen erfordert haufig eine Optimierung der
Methoden, um den Eigenschaften der Proben gerecht zu werden. Bei den im Rahmen des Projekts
GBOL lll: Dark Taxa untersuchten taxonomischen Gruppen besteht eine der Herausforderungen darin,
mit winzigen Exemplaren zu arbeiten, die aufgrund ihrer GrofRe nur begrenzte Mengen an DNA fir die
meisten kommerziellen Kits liefern. Hinzu kommt, dass andere Faktoren die Qualitdt des genetischen
Materials beeinflussen und verringern kénnen. Aus diesem Grund ist es notwendig, methodische
Pipelines zu entwickeln, die eine optimale Extraktion und Sequenzierung der meisten Proben
unabhangig von ihrer GréRe oder ihrem Zustand ermoglichen. Um dieses Ziel zu erreichen, habe ich
einen Versuchsaufbau entwickelt, um verschiedene in der Literatur bereits verfligbare Methoden
unter bestimmten Bedingungen zu testen, die den Abbau der DNA von Insekten beeinflussen kénnen.

In frilheren Berichten habe ich die Juwelwespe Nasonia vitripennis als Gegenstand meines
Versuchsplans eingefiihrt, da sie eine schnelle Generationszeit hat und sich leicht unter kontrollierten
Bedingungen zlichten lasst. Aulerdem erleichtert die Verfiigbarkeit eines Referenzgenoms fiir diese
Art die Analyse und den Vergleich der verschiedenen Bedingungen. Mein Versuchsaufbau erfordert,
dass die DNA der frisch entnommenen Proben kiinstlich abgebaut wird, um Wiederholungen zu
ermoglichen und die statistische Aussagekraft zu erhéhen. Im Jahr 2021 berichtete ich, dass ich durch
Beeinflussung der Temperatur, bei der die Proben gelagert werden, den Abbau der DNA manipulieren
konnte (siehe beschleunigter Alterungstest, z. B. bei Samen; TeKrony 2005). So wiesen Proben, die
trocken in einem Brutschrank bei 37° C gelagert wurden, DNA-Fragmente von durchschnittlich 100
Basenpaaren (bp) auf (n=5), im Gegensatz zu Proben, die gefroren in Ethanol 96% gelagert wurden und
eine durchschnittliche GroRe von 7000 bp aufwiesen (n=5).

Im letzten Quartal 2022 fihrte ich einen zweiten vorldaufigen Test durch, um zu priifen, ob ich die DNA
weiter abbauen konnte. In diesen Test habe ich auch Proben einbezogen, die in denaturiertem Ethanol
aufbewahrt wurden - das haufig in Sammelfallen im Feld verwendet wird -, weil die Mitglieder des
Konsortiums daran interessiert waren, die potenziellen Auswirkungen dieser Losung auf die DNA von
Insekten zu bewerten. AuRerdem habe ich bei diesem Test Proben verwendet, die langer als 3 Monate
gelagert wurden. Die Ergebnisse zeigten, dass Proben, die trocken in einem Brutschrank bei 37° C
gelagert wurden, nur noch 75 Basenpaare umfassten. Interessanterweise baute denaturiertes Ethanol
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die DNA nicht so stark ab wie 70%iges Ethanol. Auf der Grundlage dieser Ergebnisse legte ich die
zeitlichen Bedingungen fir den beschleunigten Alterungstest fiir mein Hauptexperiment fest. Die
Sammlung der Proben fiir dieses Experiment und der Beginn der beschleunigten Alterung sind fir
Anfang 2023 geplant. Der Beginn der molekularen Arbeiten ist fiir das zweite und dritte Quartal 2023
geplant. Obwohl dieses Experiment theoretisch unter "Optimierung von Laborprotokollen" fallen
wirde, ist der Umfang des Experiments gréRer als bei der urspriinglichen Planung des Projekts. Aus
diesem Grund treffen die urspriinglichen Meilensteine nicht vollstandig auf das Arbeitspensum dieses
Teilprojekts zu. Nichtsdestotrotz wurden die Arbeiten, die unter den Meilenstein M7.2 fallen, im
Allgemeinen abgeschlossen, und M7.4 wurde bis Ende 2022 bearbeitet.

Zitierte Literatur
- Martinez, J., D. Lepetit, M. Ravallec, F. Fleury, and J. Varaldi. 2016. Additional heritable virus in the parasitic wasp
Leptopilina boulardi: Prevalence, transmission and phenotypic effects. J. Gen. Virol. 97:523-535. J Gen Virol.
- Mayer, C., M. Sann, A. Donath, M. Meixner, L. Podsiadlowski, R. S. Peters, M. Petersen, K. Meusemann, K. Liere, J.-
W. Wagele, B. Misof, C. Bleidorn, M. Ohl, and O. Niehuis. 2016. BaitFisher: A Software Package for Multispecies
Target DNA Enrichment Probe Design. Mol. Biol. Evol. 33:1875-1886.
- TeKrony, D. M. 2005. Accelerated Aging Test: Principles and Procedures. Seed Technol. 27:135-146.
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Staatliches Museum fiir Naturkunde Stuttgart

Im Jahr 2022 verlagerte sich der Fokus von der Sortierung der Probe auf die Etablierung der neuen
molekularen Workflows und damit auch auf die molekulare Bearbeitung der Zieltaxa. Hierbei konnten
Erfolge bei der Etablierung der Nanopore Sequenzierung am SMNS verzeichnet werden, die durch die
enge Zusammenarbeit mit dem Museum fir Naturkunde Berlin moéglich waren. Bereits zwei
Sequenzierdurchlaufe mit insgesamt ca. 2.000 Tieren wurden abgeschlossen und weitere fiir 2023
geplant. Dariiber hinaus gelang es erstmals zuverlissig Barcodes der Uberfamilie Ceraphronoidea zu
erzeugen, die wie andere Ergebnisse in 2022 publiziert werden konnten. Gesamt wurden in 2022 fiinf
Malaisefallen betrieben, um frisches Material aus bisher nicht beprobten Gebieten in Deutschland zu
erhalten.

Daneben war es nun erstmals nach den Einschrankungen durch Covid19 méglich, fast uneingeschrankt
zu reisen und Expertenbesuche durchzufiihren. Dies flihrte zu einer grolRen Reiseaktivitat der
Doktorandlnnen und der Moglichkeit Bestimmungstrainings durchzufiihren, deren Fehlen die
bisherige Arbeit an den Dark Taxa erschwerte. Wichtige Besuche wissenschaftlicher Sammlungen
konnten nun ebenfalls stattfinden, die durch das Sichten von Typenmaterial unerldsslich fir die
taxonomische Arbeit in GBOL lll sind. Trotz gelockerter Covid19 Regelungen wurde entschieden, den
ersten GBOL lll Workshop des SMNS im digitalen Raum stattfinden zu lassen. Es wurde ein vielfaltiges
Programm an theoretischen und praktischen Teilveranstaltungen zusammengestellt, an denen die
Doktorandinnen des Konsortiums teilnahmen. Die Darstellung des GBOL Il Projektes im Rahmen von
Offentlichkeitsarbeiten des SMNS wurde 2022 zudem weiter ausgebaut. Auf mehreren
Veranstaltungen gaben Wissenschaftlerinnen des Projektes Besuchern Einblicke in ihre Forschung
oder hielten Vortrage.

Vernetzung mit externen Kooperationspartnern und Institutionen

Neue Vernetzungspartner in 2022:

e Prof. Dr. Peter Gerjets (Leibniz-Institut fiir Wissensmedien Tibingen)

e KomBioTa (Kompetenzzentrum flr Biodiversitat und Integrative Taxonomie)

e Dr. Lubomir Masner (Honorary Research Associate for Agriculture and Agri-Food Canada)
e  Prof. Dr. Maria Virginia Urso-Guimaraes (Universidade Federal de Sao Carlos, Brasilien)

Weitere Vernetzungspartner:

e Biodiversitatsmonitoring in Baden-Wirttemberg (SMNS / LUBW Karlsruhe)

e Dr. Emily Hartop (Museum fiir Naturkunde Berlin)

e Dr. Tim Haye (Centre for Agriculture and Bioscience International, USA)

e Kai Heller (freier Wissenschaftler, Heikendorf)

e  Prof. Dr. Norman Johnson (Ohio State University, USA)

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

e Prof. Dr. Norman Macleod (School of Earth Sciences and Engineering, Jiangsu, China)
e Firma MULAG (Oppenau)

e  Prof. Dr. Rudolf Meier (Museum fir Naturkunde Berlin)

e Dr. Ovidiu Alin Popovici (University Alexandru loan Cuza, lasi, Romania)

e Hans-Georg Rudzinski (freier Wissenschaftler, Schwanewede)

e Arnstein Staverlgkk (The Norwegian Institute for Nature Research, Norwegen)
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e Prof. Dr. Johannes Steidle (University of Hohenheim, Stuttgart)

e Dr. Elijah Talamas (Florida Department of Agriculture and Consumer Services, USA)
e Maura Renninger (SMNS)

e  Prof. Dr. Cristian Villagra (University of Chile, Chile)

Sortieren von Proben, Datenbankeingabe und weiterer Materialzuwachs

Auch 2022 schritt die Sortierung von Probenmaterial voran. Ein Fokus lag dabei Anfang des Jahres noch
auf den Proben der Konsortiumspartner, bis die Proben aus den eigenen Aufsammlungen fiir eine
Aufbereitung zur Verfligung standen. Des Weiteren wurden dem GBOL Il Projekt weiterhin Proben aus
dem Monitoringprojekt ,Biomasse-Luft“ der LUBW (Landesanstalt fir Umwelt Baden-Wirttemberg)
und dem SMNS zur Verfiigung gestellt. Diese wurden teilweise auch fiir unsere Kooperationspartner
des Museums fir Naturkunde Berlin auf Familien der Dipteren vorsortiert, damit dort 2023 DNA
Barcoding der Tiere durchgefiihrt werden kann und deren Ergebnisse fiir GBOL Il relevant waren.
Insgesamt wurde die Sortierarbeit der Doktorandinnen stark reduziert, die sich in 2022 mit der
molekularen Aufarbeitung und der Auswertung der Ergebnisse beschaftigten. Nichtsdestotrotz konnte
eine grofRe Anzahl an Individuen vorbereitet werden (Tab. 1), die fiir einen weiteren Ausbau der GBOL
DNA Barcodedatenbank zur Verfligung stehen und 2023 teilweise durch die neu etablierten
molekularen Methoden verarbeitet werden sollen.

DNA Barcoding und Molekularlabor

In 2022 wurden die Arbeiten im Labor im Besonderen darauf fokussiert, den Arbeitsablauf zur
Nanopore-Sequenzierung via des Oxford Nanopore MinlONs zu etablieren. Dies bedeutete mehrere
Aufenthalte am Naturkundemuseum in Berlin in der Arbeitsgruppe von Rudolph Meier, um dort
Erfahrungen in Arbeitsabldufen zu sammeln und diese am SMNS zu implementieren. Dazu gehoérten
unter anderem die Implementierung schneller DNA Extraktionsmethoden wie dem DNA HotShot
leaching und der Lucigen quick extraction Methode. Beide verkiirzen die Zeit der Lyse auf unter eine
Stunde, im Vergleich zu etwa 30 Stunden in der bisher am SMNS angewandten Methode. Bei beiden
neuen Methoden wird die DNA der Tiere nur teilweise aus dem Korper gel6st, so dass diese wiederholt
bearbeitet werden koénnen. Durch die Zeiteinsparung und kostenglinstige Bearbeitung bei der
Aufreinigung nach der Lysierung und Nanopore Sequenzierung kann ein deutlich héherer Durchsatz
von Proben erzielt werden. Davon profitiert besonders die Bearbeitung kryptischer und
individuenreicher Taxa wie Phoridae und Sciaridae. Eine erneute Extraktion von Belegindividuen nach
gezielter Auswahl fihrt im Nachgang dann ebenfalls zu einer dauerhaften DNA Datenbank. Die teure
Sequenzierung via Sanger (ca. 5 € pro Tier) wird dabei komplett umgangen.

Auch das Zusammenstellen der PCR Produkte fiir den Sequenziervorgang im MinlON konnte
erfolgreich implementiert werden, so wie die bioinformatische Aufarbeitung der entstandenen
Sequenzdaten. Insgesamt konnten so zwei erfolgreiche Sequenzierdurchlaufe mit etwa 2.000 Tieren
(vorwiegend Diptera) abgeschlossen werden.

Durch die weitestgehende Aufhebung der Covid19 Beschrankungen war es in 2022 nun auch erstmals
moglich, projektinterne sowie externe Studierende und Kooperationspartner in groReren Zahlen in der
Laborarbeit zu schulen, um das DNA Barcoding am SMNS voranzutreiben.
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Ein groRer Durchbruch konnte beim Barcoding der Uberfamilie Ceraphronoidea erreicht werden (siehe
Abschnitt 1.4.1). Durch das Designen von angepassten Primern wurde nun erstmals zuverldssig DNA
amplifiziert, um daraus Barcodes zu generieren. Die Ergebnisse wurden 2022 veroffentlicht.

Tabelle 1: In 2022 sortierte und im Labor bearbeitete Tiere.

Taxon Verfiigbare Individuen | Sortierte Individuen Molekular bearbeitetes
bis Ende 2021 in 2022 Material in 2022

Ceraphronoidea 13.731 5.095 561

Platygastroidea 9.104 9.964 3.034

Phoridae 92.612 26.674 1.570

Sciaridae 45.000 15.758 4.845

Total 160.447 57.491 10.060

Gruppenspezifische Ergebnisse.

Ceraphronoidea (Hymenoptera)

Barcoding und Molekularlabor

2022 gelang es erstmals, eine Erfolgsrate von lber 80% beim Barcoding von Ceraphronoidea zu
erzielen. Dies ist ein bedeutsamer Fortschritt, da bei der Verwendung der ,Standard-Primer”
(LCO/HCO) bisher keine Amplifikation erfolgte und bei Verwendung von LepF/LepR Primern
Uberwiegend Wolbachia amplifiziert wurde. Dies flihrte in der Vergangenheit dazu, dass die Barcoding-
Erfolgsquote in beiden Fallen im einstelligen Bereich lag und Ceraphronoidea lange Zeit als ,,nicht zu
barcoden” galten. Durch individualisiertes Primer-Design konnten wir den neuen Cer_COI_F Forward-
Primer entwickeln, mit dem Ceraphronoidea zuverldssig sequenziert werden kdnnen. Die Ergebnisse
wurden 2022 im Biodiversity Data Journal veroffentlicht (Vasilita et al. 2022).

Entdeckung einer neuen Art von Aphanogmus

Die Beschreibung der bereits 2021 entdeckten neuen Art von Aphanogmus wurde 2022 fertiggestellt
und als Manuskript zur Veroffentlichung akzeptiert (Moser et al. in press). Zusatzlich zu den Funden in
Proben aus einer frilheren Phase des GBOL Projekts konnte die neue Art inzwischen durch die
Kooperation mit dem LUBW Insektenmonitoring an drei Standorten in Baden-Wirttemberg
nachgewiesen werden. Die am Karlsruher Institut far Technologie (KIT) entstandenen p-CT-
Synchrotron Aufnahmen der Wespe werden aktuell von der Arbeitsgruppe um Herrn Prof. Gerjets
(IWM Tilbingen) aufgearbeitet und sollen in einer Studie zum Spannungsfeld von Authentizitdt und
Digitalitat durch die Anwendung von virtual reality Anwendung finden.

Bestimmungsschliissel fiir die paldarktischen Gattungen von Ceraphronoidea

Eine der Schwierigkeiten in der Arbeit mit Ceraphronoidea besteht darin, dass kaum verwendbare
Bestimmungsliteratur verfigbar ist. Um diesem Mangel entgegenzuwirken, entsteht aus den im GBOL-
Projekt erarbeiteten Erkenntnissen aktuell ein Bestimmungsschlissel, der alle paldarktischen
Gattungen der Uberfamilie abdeckt. Der Schliissel wird durch ausfiihrliche Illustrationen und
Mehrsprachigkeit maximal benutzerfreundlich konzipiert. Langfristig soll der Schliissel damit nicht nur
einen Zugang zu Ceraphronoidea ermdglichen, sondern gleichzeitig durch die Benutzerfreundlichkeit
auch Citizen Scientists oder Interessierte in entomologischen Vereinigungen ansprechen, die dadurch
weiterfiihrende Erkenntnisse generieren und TaxonomInnen und Taxonomen zuarbeiten kénnen.
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Links: Vergleich der Erfolgsrate beim DNA Barcoding von Ceraphronoidea mit Standard Barcoding-Primern (zwei Balkencluster
links) und neu entwickelten Primern (drei Balkencluster rechts); Rechts: Schematische Zeichnung einer Ceraphronidae mit
Strukturbennenungen fiir den Bestimmungsschliissel.
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Journal of Taxonomy

Vasilita C, Moser M, Krogmann L (2022) Mission possible: an optimised protocol for the unbarcodable Ceraphronoidea
(Hymenoptera). Biodiversity Data Journal 10: e84860. https://doi.org/10.3897/BD).10.e84860

Platygastroidea (Hymenoptera)

Platygastridae

Im Mittelpunkt der Arbeiten stand der Besuch wissenschaftlicher Sammlungen, nachdem die
Beschrdankungen durch Covid19 weitestgehend aufgehoben waren. Um die verlorene Zeit in diesem
Bereich aufzuholen, wurden nur etwa 200 Tiere der Unterfamilie Platygastrinae in 2022 molekular
bearbeitet. Daflr dienten friihere DNA gebarcodete Tiere aus GBOL Ill und vorangegangenen Phasen
als Vergleichsexemplare bei den Sammlungsbesuchen. Durch die groRen Hindernisse, ausgeldst durch
historisch schlechte Aufarbeitung, die bei der Artbestimmung in der Unterfamilie Platygastrinae
auftreten, ist die Sammlungsarbeit eine essentielle taxonomische Grundlage, um die angestrebte
GBOL DNA Barcode-Referenzbibliothek aufzubauen.

Zu den besuchten internationalen Sammlungen zdhlten:

e Paris - Muséum national d’histoire naturelle

e Wien - Naturhistorisches Museum

e London - Natural History Museum

e  Oxford - University Museum of Natural History

e Budapest - Ungarisches Naturwissenschaftliches Museum
e Ottawa - Canadian National Collection of Insects

Bei den Sammlungsbesuchen kam fiir das Fotografieren von Typenmaterial eine mobile Fotostation
zum Einsatz, um die Bilder spater mit den genetisch aufgearbeiteten Tieren zu vergleichen und eine
digitale Typensammlung aufzubauen. Dariliber hinaus wurde die international bedeutende und
umfangreiche Sammlung der Platygastrinae im Canadian Museum of Nature in Ottawa besucht. Dort
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wurde mit Lubomir Masner, einem weltweit anerkannten und erfahrenen Hymenotperologen, an der
Gruppe gearbeitet. Ebenfalls wurde die enge Zusammenarbeit mit dem externen Taxonexperten Elijah
Talamas weitergefiihrt. Dieser unterstitzte das Projekt durch seine Arbeit mit den Sammlungen in
Wien und London, sowie bei Besuchen in seiner Arbeitsgruppe in den USA in Gainesville Florida und
einem kurzen Aufenthalt am SMNS.

Links: Elijah Talamas und Jessica Awad bei der Sammlungsarbeit mit einem portablen Fotosystem; Rechts: Aufnahmen des
Typenexemplars von Trichacis tristis (oben), sowie einem in GBOL Il bearbeiteten Tier der gleichen Art (unten).

Ein weiterer Fokus war die Prasentation der Ergebnisse und damit die Vorbereitung einer
wissenschaftlichen Karriere durch Netzwerken fiir die Zeit nach dem GBOL Il Projekt. Die erzielten und
vorlaufigen wissenschaftlichen Ergebnisse wurden im Rahmen von vier Konferenzen prasentiert, von
denen die Doktorandin (Jessica Awad) zu einer Prasentation eingeladen wurde und fur zwei weitere
Preise flr das Halten eines herausragenden Vortrags erhalten hat. Daneben nahm sie an vier weiteren
Konferenzen teil, bei der sie in einer die Co-Organisation und Moderation Gbernahm. Dazu konnten im
gesamten drei Publikation eingereicht werden, von denen eine in 2022 erschien (siehe Abschnitt 1.14).
Auch engagierte sich Jessica Awad in einer internationalen Lehrveranstaltung zu Hymenopteren und
schrieb an Buchkapiteln zu parasitoiden Hymenopteren mit.

Weitere vorlaufige wissenschaftliche Ergebnisse aus 2022 waren:

e Die Revision der Gattung Trichacis forderte neben interessanten biogeografischen und
Okologischen Informationen zudem eine ungeahnt hohe Anzahl an wissenschaftlichen
Synonymen zur Art T. tristis zu Tage.

e Bei der Revision der Gattung Isocybus und dem damit verkniipften Arbeiten mit historischem
Material kann das beinahe Aussterben von /. grandis nachvollzogen werden. Diese Art ist
assoziiert mit Gallmicken (Cecidomyiidae) in Riedgrasern, die teilweise in Zentraleuropa
verschwunden sind und deren Populationen negativ durch den Verlust von Feuchtland
beeinflusst werden.

Eine Veroffentlichung dieser Ergebnisse findet 2023 statt.

Scelionidae

Bei der Bearbeitung der diversen Familie Scelionidae lag der Schwerpunkt der Arbeit darin, eines der
artenreichsten und taxonomisch schwierigsten Taxa zu erschlieRen, die Gattung Telenomus. Diese
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Arbeit fand im Rahmen der Doktorarbeit von Cristina Vasilita statt, die als Co-Koordinatorin im Projekt
angestellt ist. Mit der Arbeit sollte die Anwendbarkeit der LIT (Large-Scale Integrative Taxonomy)
Methode getestet werden, die von Hartop et al. (2022) entwickelt wurde. In der Gattung sind aktuell
liber 600 Arten fiir die Paldarktis beschrieben, doch gibt es keine anwendbaren Bestimmungsschliissel,
sowie nur eingeschrankt jingere Literatur und diese oft in Russisch veroffentlicht. Darlber hinaus
wurden viele der bestehenden Arten ohne die Konsolidierung des bestehenden Typenmaterials
beschrieben, da es entweder den Autoren nicht zugdnglich war oder fir immer verloren ist. Das
Ergebnis ist ein nomenklatorischer Alptraum in einer der haufigsten und landwirtschaftlich
bedeutendsten Gattungen der Scelionidae. Daher stand fiir diese Aufarbeitung von Telenomus die
Akquise von genetischen Daten 2022 im Vordergrund. Zum jetzigen Zeitpunkt wurden iber 1.000 Tiere
aus Deutschland genetisch bearbeitet. Der bestehende Datensatz soll in 2023 noch erweitert werden,
um eine ausreichende Abdeckung sowohl in Bezug auf Geographie als auch der Diversitadt innerhalb
der Gattung gewahrleisten zu kénnen.

Durch die Verwendung der neu etablierten Nanopore Technologie (MinlON) konnten Daten
gesammelt werden, die es erlauben, den Einfluss von u-CT-Analysen auf die Glite der DNA zu testen.
Die Ergebnisse sollen zeigen, ob Tiere, die in Synchrotron Anlagen gescannt wurden, noch fiir
zuverlassige DNA Analysen verwendet werden konnen, oder ob die DNA durch die einwirkende
Strahlung Schaden nimmt.

In 2022 konnte zudem das Wissen Uber die Diversitdt von Scelionidae in Deutschland erweitert
werden, indem zwei bisher unbekannte Gattungen mit jeweils zwei Arten nachgewiesen wurden
(Holoteleia (Popovici et al., in review) und Triteleia (Pirvu & Vasilita, in review)). Weitere Nachweise
werden momentan im Rahmen einer aktualisierten Checkliste fir Deutschland fir eine
Veroffentlichung zusammengetragen.

Literatur:

Hartop E., Srivathsan A., Ronquist F., Meier R., Towards Large-Scale Integrative Taxonomy (LIT): Resolving the Data
Conundrum for Dark Taxa, Systematic Biology, Volume 71, Issue 6, November 2022, Pages 1404-1422,
https://doi.org/10.1093/sysbio/syac033

Pirvu E., Vasilita C. (in review) Wasps going north? Triteleia peyerimhoffi (Platygastroidea: Scelionidae) in Germany.
Integrative Systematics.

Popovici 0., Grunicke D., Vasilita C. (in review) Rediscovery of Holoteleia nigriceps Kieffer, 1926 - a jewel in the European
fauna of scelionids. Integrative Systematics.

Phoridae (Diptera)

Um weiteres frisches Material zu erhalten, wurden zwei Malaisefallen in der westlichen
Bodenseeregion betrieben, die durch manuelle Aufsammlungen ergianzt wurden (siehe Abschnitt
1.11). Besonders wurde nach der Art Phalacrotophora fasciata gesucht, die durch ihre ausgestilpten
Pheromondriisen der Weibchen bei den Sortierarbeiten auffielen und fir weitere Untersuchungen von
grolRem Interesse ist. Die so gesammelten Phoridae wurden bereits teils in den molekularen Workflow
mit einbezogen. In Zusammenarbeit mit Emily Hartop und Leshon Lee (Museum fiir Naturkunde Berlin)
stand zudem die weitere Bearbeitung von etwa 10.000 in 2021 generierten DNA Barcodes im
Mittelpunkt, die zu 277 mutmaRBlichen Arten sortiert werden konnten und der Gattung Megaselia
angehodren. Voraussichtlich sind unter diesen auch etwa 20 Arten, die fir die Wissenschaft noch
ganzlich unbekannt sind. Aus den 277 vermeintlichen Art-Clustern wurden Tiere zufallig ausgewahlt
und fir eine morphologische Studie herangezogen, um die molekularen Ergebnisse zu tberpriifen. Die
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Herangehensweise folgt dabei der LIT Methode (Large-Scale Integrative Taxonomy, Hartop et al. 2022),
bei der die Artentdeckung durch kosteneffiziente DNA Barcoding Analysen angetrieben wird (Next Gen
Nanopore Sequenzierung via MinlON). Um diese Arbeiten weiterzufiihren, fand ein Treffen des
Doktoranden Valerio Caruso mit seinen Kooperationspartnern in Berlin statt. Fiir eine adaquate
taxonomische Aufarbeitung der Arten wurde zudem die Sammlung, vorangig die “Sammlung Schmitz”,
des ZFMK in Bonn besucht, die fiir die Erfassung von Holo- und Neotypen von zentraler Bedeutung ist.
Bei den Besuchen wurden die Typen hochauflosend fotografiert.

Megaselia sepulchralis schmitz, 1942
Holotypus

Links: Foto eines Holotypus aus der Schmitz Sammlung; Rechts: Geschlechtsdimorphismus in Phalacrotophora fasciata mit
ausgestilpten Pheromondriisen beim Weibchen (Pfeil).

Bei den Sortierarbeiten von Malaisefallenmaterial wurde eine Kopula von Individuen der Gattung
Aenigmatias gefunden. Solch ein Fund ist sehr selten, da sich die Kopula zwischen fliigellosem
Weibchen und gefliigeltem Mannchen normalerweise bei Kontakt mit Alkohol 16st und keine
funktionsmorphologischen Untersuchungen moglich sind. Durch die Kooperation mit dem KIT konnte
die Kopula bei einem Aufenthalt von Valerio Caruso am KIT im Synchrotron gescannt werden, um eine
3D-Rekonstruktion durchzufiihren.

Aus den gesammelten Daten sind aktuell vier Manuskripte mit den folgenden Themenkomplexen in
der Entstehung:

1. Die Diversitat der Gattung Megaselia (Phoridae) in Deutschland

2. Beschreibung zahlreicher neuer Megaselia (Phoridae) Arten

3. Synchrotron Scan von Aenigmatias (Phoridae) wahrend der Paarung

4. Interaktiver Bestimmungsschliissel der Phoriden Gattungen in Deutschland
Literatur:

Hartop E., Srivathsan A., Ronquist F., Meier R., Towards Large-Scale Integrative Taxonomy (LIT): Resolving the Data
Conundrum for Dark Taxa, Systematic Biology, Volume 71, Issue 6, November 2022, Pages 1404-1422,
https://doi.org/10.1093/sysbio/syac033
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Sciaridae (Diptera)

Mit dem Besuch des Doktoranden Roy Canty bei seinem Taxonexperten (Hans-Georg Rudzinski) im Mai
2022 konnte ein groRRer Teil des Materials weiter morphologisch bearbeitet werden. Im Fokus standen
dabei die Artbestimmung der Tiere und damit das Aufarbeiten der Diversitdt des vorsortierten
Materials. Uber diese noch andauernde Arbeit konnten bereits einige problematische Artenkomplexe
identifiziert werden, bei denen aus der Kombination von molekularen und morphologischen
Methoden eine bisher unbekannte und unbeschriebene Artenvielfalt ersichtlich wird. Ein wichtiges
Hilfsmittel ist dabei ASAP (Assemble Species by Automatic Partitioning, Puillandre et al. 2020), eine
Methode Artencluster anhand von Einzelgenanalysen (bspw. DNA Barcodes) zu erzeugen. Beispiele
flr interessante Artcluster sind Bradysia polonica mit bis zu drei Arten, B. trivittata mit bis zu sechs
Arten, oder Corynoptera tridentata mit bis zu 29 Arten. Diese unterschiedlichen Gruppen lassen sich
auch bei naheren Untersuchungen in morphologischen Merkmalen wie den mannlichen
Geschlechtsorganen wiedererkennen. Dazu kommen sechs weitere noch unbeschriebene Arten
innerhalb der Sciaridae, sowie 242 neue Nachweise fiir Deutschland. Fir diese besonders
interessanten Arten werden aktuell weiterhin gezielt Tiere aus bestehenden Proben sortiert. Durch die
erhobenen genetischen Daten kann nun auch die Morphologie mit der genetischen Phylogenie
verknipft werden, um evolutive Entwicklungen nachzuvollziehen. Die Einfihrung des MinlON in den
molekularen Workflow des SMNS ermdglichte es zudem an die 7.500 Tiere zu DNA barcoden, bzw. fir
den nachsten Lauf des Sequenzierers vorzubereiten.

Gegeniberstellung mannlicher Geschlechtsorgane im Bradysia polonica Artkomplex.

Literatur:

Puillandre N., Brouillet S., Achaz G. ASAP: assemble species by automatic partitioning. Mol Ecol Resour. 2021; 21: 609—- 620.
https://doi.org/10.1111/1755-0998.13281

GBOL lll Workshop am SMNS

Vom 25. bis 29. April konnte der erste Workshop im Rahmen des Projektes durch das SMNS
ausgerichtet werden. Urspriinglich hatte dieser planmaRig im ersten Projektjahr in Person stattfinden
sollen, um den Doktorandlnnen des GBOL Ill Projektes die Moglichkeit zum Netzwerken zu geben und
sie Uber das angebotene Programm fir ihre Arbeit im Projekt zu schulen. Leider konnte dieser Plan
durch die Einschrankungen in Verbindung mit Covid19 nicht umgesetzt werden und der Workshop
wurde einvernehmlich durch das Konsortium immer weiter nach hinten verschoben, in der Hoffnung,
ein Treffen in Person mit allen Beteiligten zu ermoglichen. Ende 2021 wurde beschlossen, den
Workshop im April 2022 abzuhalten, mit der Konsequenz dies in einem digitalen Format zu tun.
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GBOL lII: Dark Taxa SMNS digital workshop program

25 to 29t of April 2022

The workshop will be held digitally via Zoom, with the following login credentials:
https://z00m.us/i/9153885605?pwd=ZzIENGRsN1gyenBjYOtBZWISMENmMUTO9
Meeting ID: 915 388 5605, Passcode: Bm7UFZ

Please use your full name upon entry to the meeting!

Note that all listed times are given in MESZ (UTC +2) / local German time.

For questions, contact Michael Haas (Michael. Haas@smns-bw.de).

Monday, 25" of April
09:30-10:00 Official welcome and short round of introductions.
10:00 - 11:00 Lars Krogmann: Introduction to the SMNS and current initiatives to
strengthen biodiversity research in Germany.
11:00-12:00 Rudolf Meier: Accelerating Biodiversity Discovery with the aid of robots
and Nanopore sequencing.
Lunchbreak
13:00-14:00 Thomas Pape: The ICZN: Zoology's Supreme Court for Names.
14:00 - 15:00 Emily Hartop: Large-scale Integrative Taxonomy (LIT): resolving the data
conundrum for dark taxa.
15:00 - 16:00 Elijah Talamas: DNA barcoding: An essential tool for biocontrol taxonomy.
16:00— José Fernandez-Triana: Turbo taxonomy approaches: lessons from the past
and recommendations for the future.
-18:00 Open di ion on the critical of ing based turbo
taxonomy.
Tuesday, 26" of April
09:00-12:00 Hannes Baur, Michael Haas: Tackle the indistinguishable - The use of
morphometrics for separating cryptic species.
Lunchbreak
13:00-17:00 Sebastian Lotzkat: Slam it! Presenting with impact and style.
Break

18:00-openend  Evening social with initial program and open ended get-together.
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Wednesday, 27*" of April

09:00-12:00 Thomas van de Kamp: X-ray imaging of insects and semi-automated data
analysis — ion and i
Lunchbreak
13:00 - 17:00 Thomas van de Kamp, Jenny Hein, Pauline Pfeiffer: X-ray imaging of insects

and semi-automated data analysis — Practical session.

Thursday, 28" of April
09:00-12:00 Tobias Wilhelm, Lilian Lemmerhofer: Target group oriented science
communication.
Lunchbreak
13:00 - 15:00 Tobias Wilhelm, Lilian Lemmerhofer: Target group oriented science
communication.
15:00 - 15:30 Daniel Whitmore: i and ing a national bi
recording network: the example of the UK.
15:30 - 16:00 Hossein Rajaei: The entomological society of Stuttgart and the importance
of citizen science.
16:00 - 16:30 Marina Moser, Maura Renninger: Bunte Wiese Stuttgart - Establishing a
student initiative to boost biodiversity.
16:30 - 17:00 Lucas Camargos: Science podcasting - challenges and ideas.
Break
18:30 - 20:00 Public talk by Erica McAlister
Title: Dark Taxa under the Spotlight.
Friday, 29" of April
09:00 - 10:00 Peter Warth: Third party funding.
10:00 -12:00 Eli Amson: First look at Fiji (which is Just Image)): basic image analysis and
automatization.
Lunchbreak
13:00-14:00 Norman Macleod: Image-Based Machine Learning in Taxonomy &
Systematics: Methods, Applications & Prospects.
14:00 - 15:00 Closing remarks and feedback round.

Programm des GBOL Ill Workshops im April 2022, ausgerichtet durch das SMNS.

Ein Teil der Vortragenden und Teilnehmerinnen des ersten Workshop-Tages.
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Das umfassende Programm wurde fir den digitalen Raum ausgelegt und beinhaltete theoretische und
praktische Einheiten, an denen die Doktorandinnen (iber die Kommunikationsplattform Zoom
teilnahmen. Insgesamt konnten Uber 20 Referntinnen, auch international, gewonnen werden die in
Form von Vortragen und Ubungen den Doktorandinnen ein breites Spektrum an relevanten Themen
vermittelten.

Am ersten Tag des Workshops fand eine Vortragsreihe statt, zu der sich (iber die DoktorandIinnen
hinaus Interessierte zuschalten konnten, um mehr (ber aktuelle Themen in der
Biodiversitatsforschung zu erfahren und sich an der abschliefenden Diskussion mit den Vortragenden
zu beteiligen. Die Schwerpunkte der praktischen Einheiten des Workshops an den folgenden Tagen
lagen auf dem Einsatz morphologischer Analysen bei der Biodiversitdtsforschung und der
zielgruppengerechten Kommunikation wissenschaftlicher Forschungsergebnisse. In einem 6ffentlich
angekiindigten Vortrag berichtete Erica McAlister vom Naturhistorischen Museum in London vor tiber
50 Zuhorerinnen Gber ihre Forschungsarbeiten an Fliegen und wie man gewonnene wissenschaftliche
Ergebnisse fiir eine breite Offentlichkeit zuginglich machen kann. Der gesamte Workshop wurde von
Beitrdagen auf den Social Media Kanalen des Projektes begleitet.

Training der Doktoranden

Workshops:

e GBOL Ill: Dark Taxa Workshops (digital) SMNS und SNSB

Bestimmungstraining:

e Schwanewede (Sciaridae)

e Umweltakademie Baden-Wiirttemberg (Syrphidae)
e lasi, Rumanien (Platygastroidea)

e Ottawa, Kanada (Platygastroidea)

Soft Skills:

e Elsevier peer reviewer course

e English for Scientific purposes: Reading & Discussions

e Create and Deliver Engaging Presentations

e Women in Leadership

e Leading others effectively

e Bessere Texte schreiben, Kompetenzseminar Ehrenamt (NABU BW)

Sonstige Kurse:

Im Rahmen des Promotionskollegs ,Biodiversitit im Wandel der Zeit“, welches im
Promotionsstudiengang Naturwissenschaften der Universitat Hohenheim von KomBioTa administriert
wird, wurden Kurse zu folgenden Themen absolviert:

e Artenkenntnis (z.B. ,,Schwebfliegen als Indikatoren fiir die Landschaftsplanung, Modul I“,
Umweltakademie Baden-Wirttemberg)

e Wissenschaftskommunikation (z.B. ,,Audience Development: Theory and Practice”, Leibniz-
Gemeinschaft, Tagung; ,Social Media, Newsletter und Co: Online-Strategien fiir
Wissenschaftskommunikation, die ankommt“, MonViA Thiinen Institut fir Biodiversitat,
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Workshop; ,,Digitale Partizipation: Neue Wege fiir neue Zielgruppen und das Museum der
Zukunft”, Museumsverband BW, Tagung)

o VwV-Ausbildungseinheiten (Verwaltungsvorschrift des Wissenschaftsministeriums tiber die
Beschéftigung von wissenschaftlichen Volontarinnen und Volontdren an den staatlichen
Museen des Landes im Geschaftsbereich des Wissenschaftsministeriums) zu
museumsrelevanten Themen (bspw. Museumsmanagement, Ausstellungsdidaktik,
Fihrungen, Sponsoring, IT & Software)

Offentlichkeitsarbeit

Die Einbindung von GBOL lIl in Aktivitdten der Offentlichkeitsarbeit setzte sich aus dem Jahr 2021 durch
diverse Veranstaltungen und Beitrage fort und wurde weiter ausgebaut.

Am 26.06. richtete das SMNS seinen ersten Science Marathon aus, bei dem in einem zwdélfstiindigen
Programm Wissenschaftlerinnen ihre Arbeit in Form von Prdsentationen und Exkursionen einem
breiten, teils internationalen Publikum vorstellen konnten. Begleitet wurde dies von Stdnden, an
denen Wissenschaftlerinnen ihre Forschung prasentierten und Projekte wie GBOL Ill: Dark Taxa weiter
thematisiert wurden. Uber Priparate wurden den Besucherlnnen die Dark Taxa niher gebracht, die
sich dann spielerisch tiefer mit den in GBOL Il angewandten Arbeitsweisen beschaftigen konnten.
Bereits 2021 wurde GBOL Il auf zwei Veranstaltungen der Roadshow ,Gesellschaft & Natur”
vorgestellt, die von der Baden-Wirttemberg Stiftung ausgerichtet wurden. Bei drei weiteren Terminen
in 2022 informierten wir ebenfalls tiber das Projekt und die angewandten Methoden. Interessierte
konnten uns in Freiburg (20.07.), Stuttgart (25.07.) und Ravensburg (27.07.) an unserem Stand
besuchen und mit Projektmitarbeiterinnen reden.

\ GESELLSCHAFT

| A NATUR

Generatlonenpakt Nachhaltlgkelt —

Eindriicke der Veranstaltungen Science Marathon des SMNS und der Roadshow Gesellschaft und Natur der Baden-
Woirttemberg Stiftung im Jahr 20222.

Aus den Daten einer bereits 2021 abgeschlossenen Masterarbeit (Ann-Kathrin Mertz: ,The Galls of
Baden-Wiirttemberg: Curation, Digitization, Faunistics, and Public Outreach”) unter Betreuung der
Doktorandin Jessica Awad, entstand ein browserbasiertes Memory Spiel, bei dem die Spielerinnen
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Uber die Biologie von Pflanzengallen lernen. Gallen kdnnen oft von Zieltaxa in GBOL lll erzeugt werden
und beherbergen eine Vielzahl von Parasitoiden die den parsitoiden Wespen der Dark Taxa angehoren.
yHalli Galli in der Galle” wurde im Rahmen des ,Coding da Vinci“ - Hackathons programmiert.
Begleitend dazu wurde ein kurzer erklarender Videobeitrag auf Youtube produziert, um verschiedene
Gallsysteme vorzustellen ("Sozialer Brennpunkt Pflanzengalle: Von Mieter*innen, Untermieter*innen,
Nachmieter*innen und Besetzer*innen in Wucherungen an Bdumen und Biischen.").

Weitere Offentlichkeitsarbeit mit Bezug zum Projekt und Projektmitarbeiterinnen:

e Forscherinnen des GBOL llI: Dark Taxa Projektes wurden im Rahmen des Women in Science
Days Uber Social Media Kandle des SMINS vorgestellt.

e Vorstellen der Publikation “Mission possible: an optimised protocol for the unbarcodable
Ceraphronoidea (Hymenoptera)” Uber die Social Media Kanédle und die ScienceNews des
SMNS.

e Infostand ,Werde zum Artenkenner der Zukunft” beim Tag der offenen Tiir der Universitat

o Hohenheim (02.07.2022)

e Insekten-Exkursion fuir Jungendgruppe ,Youth in Nature” nach Tiibingen (03.07.2022)

e Besuche von PolitikerInnen und anderen Interessengruppen, denen das GBOL Projekt
vorgestellt wurde:

o 14.01. Alexander von Humboldt-Stiftung

04.01. Handelsverband BW

22.02. Landesvertretung bei der EU

11.05. Hochstleistungsrechenzentrum Stuttgart

24. und 25.05. Mitglieder des Landtages

31.05. Arbeitskreis Wissenschaft & Kunst & Umwelt (Griine)

07.07. Naturkundliches Bildungszentrum Ulm

O O O O O O

07.07. Landesstelle fir Museumsbetreuung

o 11.08. Frank Nopper (OB Stuttgart)
e  Zeitungsartikel:

o 11.04.2022: Artenschutz auf den Fildern- Was jeder fiir Wildbienen tun kann

(Stuttgarter Zeitung)

o 12.07.2022: Wie eine Kreide-Aktion die Artenvielfalt schiitzen soll (Esslinger Zeitung)
e Fernsehbeitrage:

o 21.04.2022: Sonnencreme, Eis, Wespen. (Minute 32:16) Die Okochecker (SWR)

0 26.06.2022: Science Marathon des SMINS. (Minute 3:26) SWR Aktuell Baden-
Wirttemberg (SWR)

-»
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Links: Foto zum Women in Science Day mit Pauline Pfeiffer (HIGH LIFE Projekt), Cristina Vasilita und Marina Moser; Rechts:
Foto fiir Social Media zur Publikationsvorstellung mit Cristina Vasilita und Marina Moser.


https://game-stop.github.io/gallen-pairs/
https://codingdavinci.de/de/projekte/halligallipairs
https://codingdavinci.de/de/daten/sozialer-brennpunkt-pflanzengalle-von-mieterinnen-untermieterinnen-nachmieterinnen-und
https://codingdavinci.de/de/daten/sozialer-brennpunkt-pflanzengalle-von-mieterinnen-untermieterinnen-nachmieterinnen-und
https://www.naturkundemuseum-bw.de/news-detailansicht/sciencenews-mission-possible
https://www.swrfernsehen.de/marktcheck/oekochecker/oekochecker-sonnencreme-eis-wespen-100.html
https://www.ardmediathek.de/video/Y3JpZDovL3N3ci5kZS9hZXgvbzE2ODM0NjA
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Konferenzteilnahmen und andere Vortrage

Teilnahme mit Beitrag:

6th Annual Scientific Conference of Students, Faculty of Biology UAIC (lasi, Rumanien)
BfN Tagung , Aktuelle Biodiversitatsforschung - Eine

Interdisziplindre Tagung fur Studierende und Nachwuchswissenschaftler*innen zur
Umsetzung des Ubereinkommens {iber die biologische Vielfalt (CBD)” (Deutschland)
Deutsche Zoologische Gemeinschaft, Jahrestagung 2022 (Deutschland)

Entomological Society of America/Entomological Society of Canada Joint Annual Meeting
(Vancouver)

International Society of Hymenopterists: Hymathon 2022 (international, digital)
International Society of Hymenopterists Annual Meeting (Vancouver)
Landesbiologentag VBio (Teilnahme an Podiumsdiskussion) (Deutschland)

Stuttgarter Hymenopteren-Tagung (Stuttgart)

TDWG Biodiversity Information Standards Conference (Bulgarien/hybrid)

Teilnahme ohne Beitrag:

Smithsonian Digitization Conference (USA)
ESA Insect Biodiversity Loss Webinar (digital)

Popularwissenschaftliche Vortrage:

,Dark Taxa — Albtraum fiir Artenkenner?“ und ,,GBOL und die Biodiversitat der kleinen
Parasitoiden (Chalcidoidea)” Infostand Science Marathon SMINS

,Insektensterben” (VHS Aichwald)

,Heimische Wildbienen- Bedrohte Vielfalt” (NABU, Umweltzentrum Plochingen-Reichenbach)
,Der Bunte Garten — Artenvielfalt statt Einheitsrasen” (Konferenz ,,Garten: Spiegel fur den
Umgang mit der Natur” der Akademie der Di6zese Rottenburg-Stuttgart)

LArtenvielfalt statt Einheitsrasen — Garten und Balkone insektenfreundlich gestalten” (OGV
Leutenbach & Griine Winnenden)

"Nanopore sequencing - quick and easy?" (Entomomeeting, SMINS)

,Vielfalt im Miniaturformat — Integrativ taxonomische Forschung an Erzwespen” (Digitale
Vortragsreihe des SMNS)

Besuchte wissenschaftliche Institute

Berlin - Museum fiir Naturkunde

Bonn - Zoologisches Forschungsmuseum Alexander Koenig
Budapest (Ungarn)- Ungarisches Naturwissenschaftliches Museum
lasi (Rumanien) - Universitat “Alexandru loan Cuza”

Karlsruhe - Karlsruher Institut fiir Technologie

London (UK) - Natural History Museum

Ottawa (Kanada) - Canadian National Collection of Insects

Oxford - University Museum of Natural History
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e Paris (Frankreich)- Muséum national d’histoire naturelle
e Tiibingen - Leibniz-Institut fir Wissensmedien
e Wien (Osterreich)- Naturhistorisches Museum

Aufenthalte von Experten und Trainees am SMNS mit Bezug zu GBOL IlI

Taxonexperten:

Elijah Talamas - Florida Department of Agriculture and Consumer Services, USA

Nach einem Forschungsaufenthalt mit der Doktorandin Jessica Awad im Naturhistorischen Museum
Wien zur Aufarbeitung von Typenmaterial, wurden die Arbeiten an rezenten Arten am SMNS
fortgefihrt. Darlber hinaus wurde der Aufenthalt von Elijah Talamas am SMNS genutzt, um mit
Studenten einen Blick in die friihe Evolution der Platygastroidea zu werfen, indem die umfangreiche
fossile Bernsteinsammlung nach interessanten Vertretern durchsucht und den Doktorandinnen der
Umgang damit gezeigt wurde.

Ovidiu Popovici - Universitatea Alexandru loan Cuza, lasi, Rumdnien

Bei seinem Aufenthalt am SMNS stand die Bestimmung von genetischen Belegtieren der Familien
Scelionidae und Sparasionidae (Platygastroidea) im Mittelpunkt. In enger Zusammenarbeit mit Cristina
Vasilita wurde dariiber hinaus an der Artabgrenzung mehrerer Trisolcus Arten gearbeitet, bei denen
genetische Informationen und die Morphologie der Geschlechtsorgane herangezogen wurden.

Maria Virginia Urso-Guimaraes - Universidade Federal de Sao Carlos, Brasilien

Am SMNS befinden sich bedeutende Sammlungen des Dark Taxons Cecidomyidae (Diptera), die Maria
Virginia Urso-Guimardes wahrend ihres Aufenthaltes aufarbeitete. Dabei wurden hunderte
Typusexemplare der Wissenschaft wieder zuganglich gemacht, indem sie korrekt mit Etiketten
versehen, teilweise neu prapariert und digitalisiert wurden.

Trainees:

Ecaterina Pirvu und Mihaela Tanas - Universitatea Alexandru loan Cuza, lasi, Rumanien

Die beiden Bachelorstudentinnen wurden im Rahmen eines Erasmus+ Stipendiums in den Methoden
des GBOL lll: Dark Taxa Projektes geschult und tibernahmen unter der Anleitung von Cristina Vasilita
wahrend ihrem Aufenthalt am SMNS einen Teil der molekularen Arbeiten. Zudem wurden sie in
Sammelaktivitaten mit eingebunden um Methoden bei der Feldarbeit zu lernen.

Links: Elijah Talamas zeigt Cristina Vasilita das korrekte Schleifen von Bernstein; Rechts: Ecaterina Pirvu und Mihaela Tanas im
Labor des SMNS.
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Sammelaktivitaten im Jahr 2022

Es wurden dieses Jahr flinf Malaisefallen durch das GBOL Ill SMNS Projekt betrieben, die insgesamt 75
Proben generierten. Drei der Fallen wurden im Naturschutzgebiet ,Mittelgebirgslandschaft um
Oelsen” im Landkreis Sachsische Schweiz-Osterzgebirge errichtet. Je eine weitere Falle wurde im
Naturschutzgebiet ,Mindelsee” und ,Wollmatinger Ried-Untersee-Gnadensee” im Landkreis Konstanz
am Bodensee betrieben. Die Leerungen im 14-tdgigen Turnus wurden von Ortsansdssigen
Ubernommen und die Proben fiir die weitere Bearbeitung an das SMNS geschickt. Um weitere
aussagekraftige Metadaten mit den Leerungen verknipfen zu koénnen, wurden die Proben
standardisiert genommen, um die Biomasse nach Hallmann et al. (2017) ermitteln zu kénnen. Zudem
wurden Temperaturdaten und Niederschlagswerte erhoben. Zur weiteren Bearbeitung wurden die
Proben in zwei GroRRenklassen fraktioniert, um sie einfacher dem DNA Barcoding zufiihren zu kénnen.

In den Naturschutzgebieten im Landkreis Konstanz wurden begleitende manuelle Aufsammlungen
durchgefiihrt, bei denen im Fall des Naturschutzgebietes ,Mindelsee” Mitarbeiter des BUND in die
verschiedenen Sammeltechniken eingefiihrt wurden.

NSG Mittelgebirgslandschaft um Oelsen | Sattelbergwiese
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Beispiel einer Malaisefalle im Naturschutzgebiet Mittelgebirgslandschaft um Oelsen, sowie Veranschaulichung der erhobenen
Biomasse- und Temperaturdaten.

GBOL Exkursionsgruppe um den externen Taxonexperten Ovidiu Popovici in Tiibingen.
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Projektmitarbeiterinnen waren auBerdem bei Sammelaktivitaten im Rahmen des Mastermoduls
,Phylogenie der Insekten” der Universitat Hohenheim in der Region von Dettenhausen bei Tiibingen
beteiligt, um fiir Ihre Arbeit Material zu sammeln und Studenten in Sammeltechniken zu schulen.

Eine weitere kleine Sammelexkursion fand wahrend dem Besuch des externen Experten Ovidiu
Popovici in Raum Tilbingen statt, bei der auch internationale Gaststudentinnen und hausinterne
Kooperationspartnerinnen des SMNS beteiligt waren.

Geplante Sammelaktivitdaten im Jahr 2023

Flr 2023 sind nur noch kleinere Sammelaktivitaten geplant. Diese sollen sich vor allem auf Gebiete in
Baden-Wirttemberg beschrianken fiir die noch bis Ende des Projektes Sammelgenehmigungen
vorliegen. Eine mehrtdgige Sammelexkursion ist noch fiir Norddeutschland (Schleswig Holstein und /
oder Niedersachsen) in Planung. Bei allen steht das manuelle Sammeln im Fokus. Auf den aufwandigen
Einsatz von Malaisefallen soll nach aktuellem Planungsstand weitestgehend verzichtet werden.

Abschluss Promotionsvorhaben mit GBOL Bezug

Das Promotionsvorhaben von Michael Haas am SMNS und der Universitdt Hohenheim, in dem Teile
der in GBOL erfassten Daten einflossen, konnte erfolgreich abgeschlossen werden. In der Arbeit
“Elucidating the megadiversity of Chalcidoidea (Hymenoptera) with a multi-taxonomic approach”
wurden neben der wissenschaftlichen Aufarbeitung von kreidezeitlichen Fossilien auch Ergebnisse aus
der Biodiversitatsforschung im Rahmen der GBOL Projekte aufgearbeitet. Neben zahlreichen
Neunachweisen von Gattungen und Arten innerhalb der Erzwespenfamilie Pteromalidae fiir
Deutschland, konnte auch ein System kryptischer Artenvielfalt mit Hilfe von DNA-Barcoding
aufgedeckt werden.

Publikationen

Wissenschaftliche Veréffentlichungen:
Veroéffentlicht:

Awad J., Mertz A K., Wendt I., Monje C., Krogmann L. 2022. Digitizing Insect-Plant Interactions: Lessons
from the gall collection at the State Museum of Natural History Stuttgart. Biodiversity Information
Science and Standards 6: €94286.

Mertz A.K., Awad J., Wendt |., Dalitz C., Krogmann L. (2022) "Curation and digitization of insect galls in
the collection of the State Museum of Natural History Stuttgart," Integrative Systematics: Stuttgart
Contributions to Natural History, 5(2), 193-202

Vasilita C., Moser M., Krogmann L. (2022) Mission possible: an optimised protocol for the unbarcodable
Ceraphronoidea (Hymenoptera). Biodiversity Data Journal 10: €84860.
https://doi.org/10.3897/BDJ.10.e84860

Eingereicht:

Awad J., Krogmann L., Talamas E.J. (in review) Taxonomic history and review of the Forster genera of
Platygastridae (Hymenoptera, Platygastroidea). European Journal of Taxonomy.
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Awad J., Talamas E.J. (in review) Case 3883 — Platygaster Latreille, 1809 and /socybus Férster, 1856
(Insecta, Hymenoptera, Platygastridae): proposed conservation of current usage by designation of
Epimeces ensifer Westwood, 1833 as the type species of Platygaster and Scelio ruficornis Latreille, 1805
as the type species of Isocybus. Bulletin of Zoological Nomenclature.

Moser M., Ulmer J.M., van de Kamp T., Vasilita C., Renninger M., Miké I., Krogmann L. (in press)
Surprising morphological diversity in ceraphronid wasps revealed by a distinctive new species of
Aphanogmus (Hymenoptera: Ceraphronoidea). European Journal of Taxonomy.

Pirvu E., Vasilita C. (in review) Wasps going north? Triteleia peyerimhoffi (Platygastroidea: Scelionidae)
in Germany. Integrative Systematics.

Popovici O., Grunicke D., Vasilita C. (in review) Rediscovery of Holoteleia nigriceps Kieffer, 1926 - a
jewel in the European fauna of scelionids. Integrative Systematics.

In Vorbereitung:

Awad J, Krogmann L, Talamas E (in prep) llluminating a dark taxon: Revision of European Trichacis
Forster (Hymenoptera: Platygastridae) reveals a glut of synonyms. Zootaxa.

Haas M., Baur H., Bittlingmaier M., Werner M., Steidle J.L.M., Krogmann L. (in prep) Hidden in plain
sight: Disentangling the cryptic species complex of Spintherus dubius (Nees, 1834) (Hymenoptera:
Chalcidoidea: Pteromalidae) with integrative taxonomy

Populdrwissenschaftliche Veroffentlichungen:

Anthropozian- Zeitalter? Zeitenwende? Zukunft? (2022) Hartl P (Hrsg.). Mit Beitrdagen von Ahn A,
Brinkmann R., Dalitz H., Dietrich B., Duque-This R., Ehlers SM., Ellrich JA., Fath A., Gorn S., da Silva
Henriques S., Lewandowski |., Lotzkat S., Kiesel A., Kupfer A., Merker S., Moser M., Richling I., Rajaei
H., Rasser M., Schmidt FX., Staniczek A., Stika H-P., Streck T., Thiv M., Thiis H., Whitmore D., Woog F.,
Worz A. Stuttgarter Beitrdge zur Naturkunde, Serie C, Band 86, ISSN 0341-0161.

Vasilita C. (2022) The ins and outs of the triangular sweep net and comments on efficient sorting of
samples. Hamuli, 13 (1): 14-17.



GBOL IlI: Dark Taxa — Zwischenbericht fur den Verbund 2022
Seite 62

Zoologische Staatssammlung Miinchen

Auswertung der Insektenproben aus der Sammelsaison 2021

Im Jahr 2021 wurden mehr als 60 Malaise-Fallen bayernweit betreut. Alle gesammelten Insekten-
Mischproben wurden in die Sortier- und Sequenzier-Pipeline eingespeist, um Individuen der
Zielgruppen sowohl molekular, als auch morphologisch zu bearbeiten. Gleichzeitig wurden 24 Proben
aus den Naturschutzgebieten Rohrberg, von der Isarmiindung und der Allacher Lohe, sowie alle Proben
aus dem Botanischen Garten Miinchen ausgewadhlt fir eine Gesamtproben-Analyse mittels
Metabarcoding. Gesamtartenlisten konnten auf Grund dieser Daten erstellt werden. Aus diesen
Proben wurden insgesamt 3,851 OTUs detektiert. Davon gehoren etwa ein Drittel der OTUs zu den
Dark Taxa Gruppen.

Bereits sequenzierte Vouchers repatriieren

Im Rahmen von GBOL Il wurde im Jahr 2017 eine Malaisefalle auf dem Geldnde der ZSM betrieben.
Aus den Proben wurden 32,590 Individuen am Center for Biodiversity Genomics prozessiert. Die
Platten wurden an die ZSM riickgefiihrt, um Individuen der taxonomischen Zielgruppen fiir GBOL I
entnommen und prapariert, um eine taxonomische Nachbearbeitung zu ermoglichen. Die neu
erhobenen Daten konnten um diese Records fiir weiterfiihrende Analysen erganzt werden.
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Resultate der Analyse ausgewahlter Proben aus den Naturschutzgebieten und dem Botanischen Garten Miinchen.



GBOL IlI: Dark Taxa — Zwischenbericht fur den Verbund 2022
Seite 63

Dark taxa

Diptera: Chironomidae

Im Frihjahr 2021 entstand eine Kooperation mit der Forschungsgruppe “Light Pollution and
Ecophysiology”, geleitet von PD Franz Holker (Leibniz-Institut fir Gewasserdkologie und
Binnenfischerei, Berlin). In dieser Zusammenarbeit werden tausende im Rahmen des Projekts “Verlust
der Nacht” gesammelte Chironomiden-Mischproben mittels Metabarcoding analysiert. Ziel des
Teilprojekts ist es, die langfristige Auswirkung von kiinstlichem Licht auf Chironomiden zu untersuchen.
Im Winter 2021 wurden Mischproben fiir die Analyse an AIM (ibergeben und im friihen Sommer 2022
lagen die ersten Ergebnisse vor. Leider musste eine spatere zweite Charge an Proben erfolgen, da die
Sortierarbeiten der 2019 gesammelten Mischproben durch die Corona-Pandemie stark beschrankt
wurden. Demnach bekam C. Chimeno die restlichen Proben aus dem Institut erst im Winter 2022. Die
Ergebnisse der Sequenzierarbeiten dieser Proben stehen noch aus und eine Metaanalyse ist fir
Sommer 2023 geplant. Daflir beschaftigte sich C. Chimeno viel mit der Programmiersprache R, um
etwaige Analysen der Metabarcoding-Daten durchfiihren zu kénnen. Somit konnte sie A. Hocherl und
J. Hibner bei der Auswertung der Sequenzierergebnisse auch unterstiitzen.

Ende des Jahres konnte C. Chimeno ihre erste taxonomische Arbeit einreichen. In dieser Arbeit stellt
sie beispielhaft an den Chironomiden vor, wie man einen integrativen taxonomischen Ansatz
verwendet, um eine schwierige Gruppe effizient zu untersuchen. Um die Sortierung der
Massenmischproben zu beschleunigen, wurde ein dreistufiger Sortieransatz entwickelt. Insgesamt
wurden etwa 400 Individuen mittels DNA Barcoding analysiert und parallel morphologisch bestimmt.

Diptera: Cecidomyiidae

Die zu untersuchenden Exemplare, in der Regel Mannchen, wurden aus 111 von der ZSM zur Verfligung
gestellten Insektenproben (alle aus Bayern und Baden-Wiirttemberg) entnommen. Damit erhéht sich
die Zahl der im Rahmen von GBOL Il untersuchten Insektenproben auf insgesamt 191. Wie im Jahr
2021 wurden vorrangig Proben aus Lebensrdumen untersucht, von denen bekannt ist, dass sie von der
Zielgruppe bevorzugt werden. Zundchst wurden die Proben mit dem Praparationsmikroskop auf
Morphospezies bestimmt, um haufige Arten, die in groen Mengen vorkommen, auszuschliefen. Dann
wurden drei Exemplare pro benannter Art und fiinf Exemplare pro potenziell unbenannter oder
kritischer Art fiir den DNA-Barcoding ausgewahlt. Von jedem Exemplar wurden drei Beine fiir die DNA-
Extraktion entnommen, der Rest des Korpers wurde fir die morphologische Untersuchung und
Identifizierung mit dem Durchlichtmikroskop in Kanadabalsam auf einen Objekttrager montiert.
Insgesamt wurden 1.900 (950 im Jahr 2022) Tiere auf diese Weise bearbeitet und stehen als Belege fiir
morphologische Nachuntersuchungen jetzt und in Zukunft zur Verfigung. Von diesem Material
wurden auch DNA-Barcodes erstellt, die eine Datenanalyse nach dem hier angewandten integrativen
Ansatz ermoglichen.

Insgesamt wurden bisher 251 Arten identifiziert, von denen 101 neu fiir die Wissenschaft sind, 109
neue Nachweise fiir Deutschland und 41 Arten, deren Vorkommen in Deutschland bestatigt wurde.
Damit hat sich die Zahl der aus Deutschland bekannten Winnertziinae und Porricondylinae
verfiinffacht. Nur 12 Arten, deren Vorkommen in Deutschland bereits friher nachgewiesen wurde,
konnten mit GBOL Il nicht gefunden werden. Von den 47 Gattungen, die im Rahmen des Projekts
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gefunden wurden, ist eine neu fiir die Wissenschaft, 23 sind neue Nachweise fir Deutschland und 23
sind Wiederfunde. Damit hat sich die Zahl der aus Deutschland bekannten Gattungen fast verdoppelt.
Lediglich 5 artenarme Gattungen, deren Vorkommen in Deutschland vor GBOL Il nachgewiesen wurde,
konnten jetzt nicht mehr bestdtigt werden. Die meisten der neuen deutschen Nachweise auf
artspezifischer Ebene bedeuten auch neue Nachweise fiir Mitteleuropa.

Von den 250 Arten, die dem DNA-Barcoding unterzogen wurden, konnten 203 Arten erfolgreich durch
BINs charakterisiert werden, wahrend 47 Arten nicht erfolgreich sequenziert werden konnten. Obwohl
die Analyse der DNA-Barcoding-Daten noch nicht abgeschlossen ist, ist es bereits jetzt klar, dass die
meisten der hier erhaltenen BINs neu fiir BOLD sind, zumindest neu in dem Sinne, dass eine BIN in
BOLD nicht mehr "dunkel" ist, sondern mit einem Artnamen verbunden ist. Ein weiteres interessantes
Ergebnis ist, dass die hier festgestellten DNA-Barcoding-Fehler ungleichmaRig tber die analysierten
Taxa verteilt sind. Zu den Gruppen mit auffallend vielen Fehlern gehort der Stamm Dicerurini (in
Porricondylinae), wo die Fehlerquote fast 50 % betragt. Die meisten der hier analysierten Arten sind
durch eine einzige BIN gekennzeichnet, nur 19 haben zwei BINs und 2 haben drei BINs (offensichtliche
Artkomplexe, deren Taxonomie noch nicht geklart ist, werden hier nicht beriicksichtigt).

Ein betrachtlicher Teil der Arbeitsstunden im Jahr 2022 wurde fiir die Veroffentlichung der
Projektergebnisse aufgewendet. Ein Manuskript mit dem Titel New additions to the German fauna of
mycophagous gall midges (Diptera: Cecidomyiidae: Winnertziinae and Porricondylinae), das
Beschreibungen einer neuen Gattung und 30 neuer Arten sowie eine aktualisierte taxonomische
Checkliste enthalt, ist auf 174 Textseiten und tGber 70 Abbildungen angewachsen. Es umfasst 147 Arten
und 24 Gattungen (einschlieBlich neuer Taxa), deren Vorkommen in Deutschland vor GBOL Il
unbekannt waren.

Ausblick auf 2023:

Alle Aktivitaten liegen im Zeitplan. In den verbleibenden Monaten des Projekts werden hauptsachlich
drei Aufgaben erfiillt:

1. Abschluss der taxonomischen Identifizierung (Benennung) der im Projekt gewonnenen BINs
2. Fertigstellung des Manuskripts
3. Kuratierung der Sammlung von Belegexemplaren, einschlieBlich Typen.

Was (1) betrifft, so stellt die Gattung Winnertzia eine auRerordentliche taxonomische Herausforderung
dar, die noch viel mehr Aufmerksamkeit erfordert. Mit 133 bekannten Arten in der Welt und 81 Arten
in Europa ist Winnertzia wahrscheinlich die groflte Gattung der mykophagen Gallmicken. Wahrend
vor GBOL IIl nur sechs Arten dieser Gattung in der deutschen Fauna bekannt waren, wurden im
Rahmen des Projekts 113 verschiedene BINs fiir Winnertzia ermittelt, und dies nur aus Bayern und
Baden-Wiirttemberg. Viele dieser BINs korrelieren gut mit Morphospezies, sowohl mit benannten, als
auch mit unbenannten Arten. Andere hingegen nicht. Die Herausforderung besteht nun darin,
morphologische Unterstitzung fir die potenziellen Arten zu finden, die durch einzigartige CO1-
Sequenzen angezeigt werden, was eine dullerst zeitaufwandige Aufgabe ist.

Hymenoptera: Diapriidae

Die letzte Charge an Belegexemplare, die im Centre for Biodiversity Genomics (CBG) lysiert, extrahiert,
und sequenziert wurden, komplettierte den Datensatz der Diapriidae in unserem Projekt: insgesamt
wurden 102 Platten mit je 95 Tieren sequenziert. Daraus ergaben sich 8642 Sequenzen mit einer



GBOL IlI: Dark Taxa — Zwischenbericht fur den Verbund 2022
Seite 65

Zuordnung zu 484 BINs (184 davon waren unique). Bei lediglich knapp 300 bekannten Arten in
Deutschland lasst sich das Ausmald der Schwierigkeit und der Umfang der Bearbeitung ableiten. J.
Hldbner konnte die Gattungen Coptera, Viennopria, Lepidopria und Geodiapria zum ersten Mal in
Deutschland nachweisen. AulRerdem wurde in Zusammenarbeit mit C. Chimeno Sattigungskurven zur
Diversitat einzelner bearbeiteter Gruppen erstellt fir die Unterfamilien Diapriinae und Belytinae
(Diapriidae) und die Familie Ismaridae: somit kénnte es in Deutschland mindestens 560 Arten geben,
nimmt man den Chaol-Wert als Referenz.

Scorpioteleia longepetiolata, eine der groRten Arten der Diapriidae (links, KorpergroRe 5,2 mm), Weibchen der Art Diapria
cava, noch unbeschrieben (rechts).

J. Hibner unternahm 2022 drei Besuche beim externen Experten Ingmar Wall, um Proben
auszutauschen, Expertise einzuholen und Belegexemplare bestimmen zu lassen. Corona-bedingt war
dies zuvor kaum moglich. Weitere Expertise konnte in London bei Dr. David Notton (Naturhistorisches
Museum, London, England) und bei Dr. Jan Macek (Nationalmuseum Prag, Tschechien) eingeholt
werden, samt Probenaustausch. Eine der wichtigsten Kooperationen in diesem Teilprojekt findet nach
wie vor digital statt: mit Dr. Viktor Kolyada (Russische Akademie der Wissenschaften, Moskau,
Russland) lauft eine Kooperation zur taxonomischen Aufarbeitung der Gattung Zygota. In diesem
Zusammenhang fihrten die Experten eine Vorauswahl der gesammelten Individuen zum
Sequenzieren, denn die morphologische Aufarbeitung ist zu komplex, um von J. Hlbner alleine
durchgefiihrt zu werden. Bedingt durch Corona und den Krieg in der Ukraine ist die Zusammenarbeit
nur sehr eingeschrankt moglich. Der Probenaustausch ist extrem mithsam und der Versand in nur eine
Richtung nimmt mehrere Wochen in Anspruch. In Kooperation mit Vasilisa Chemyreva (Russische
Akademie der Wissenschaften, St. Petersburg, Russland) wird die deutlich groRere Gruppe der
Pantolytini bearbeitet. Nach Vorauswahl von Individuen in St. Petersburg wurden zwei Platten
analysiert. Die morphologische Aufarbeitung und Praparation gestaltet sich fiir zwei Gattungen des
Tibus dhnlich schwierig wie bei Zygota. Ahnlich komplex scheint auch die molekulare Aufarbeitung zu
sein: spezifische die Pantolytini hatten eine unterdurschnittliche Sequenziererfolgsrate. Einige
wichtige Tiere werden noch einmal am Sequenzierzentrum der LMU neu analysiert. Ein Besuch von
Vasilia Chemyreva ist fiir Mai 2023 geplant, der die morphologische Aufarbeitung gewéhrleisten soll.
Diese Arbeit wird vermutlich mehrere Wochen in Anspruch nehmen.

Eine weitere sehr vielversprechende Kooperation wurde mit Pr. Christian Pylatiuk vom Karlsruhe
Institut fir Technologie (KIT) eingegangen. Mit der Vorstellung des DiversityScanner machte die
Arbeitsgruppe in Zusammenarbeit mit Prof. Rudolf Meier (Wihrl et al. 2021) auf sich aufmerksam: Ein
auf neuronalen Netzwerken basierender Pipettierroboter konnte Insektenmischproben auf
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Familienbasis selbststandig sortieren und trennen. Eine der am besten erkennbaren Familien stellte
die Familie der Diapriidae dar. Ziel des Projekts ist es nun, diese kiinstliche Intelligenz
weiterzuentwickeln, dass sogar eine Unterscheidung der Individuen auf Genus-Ebene moglich wird.
Daflr wurden bereits 28 der bereits sequenzierten Platten mit verschiedenen Kamerasystemen in
einer eigens eingerichteten Pipeline fotografiert. Die reine Menge an Daten (aktuell: tiber 400000
Einzelfotos, liber 320 GB Daten) steigt stetig und stellt eine nicht unerhebliche Hiirde dar.

Folgende Teilprojekte sind am Laufen:

1. Gynandromorphism in T. nigra: Erstbeschreibung des Gynandromorphismus in der Gattung
Trichopria in Zusammenarbeit mit B.Sc. Viktor Deines (Ludwig-Maximillians-Universitat
Miinchen); (ggf. Synchrotron-Analyse in Zusammenarbeit mit dem KIT)

2. Hyperparasitism in B. exigua: Erste Beschreibung eines Hyperparasiten auf der Gattung
Basalys.

3. Pantolytini: Revision des Tribus Pantolytini in Zusammenarbeit mit Vasilisa Chemyreva
(Russische Akademie der Wissenschaften, St. Petersburg, Russland).

4. Revision der Gattung Zygota in Zusammenarbeit mit Dr. Viktor Kolyada (Russische Akademie
der Wissenschaften, Moskau, Russland).

5. Aligning unknown specimens using the genetic barcode: Beschreibung des Gegenstiicks von
12 nur in einem Geschlecht bekannten Arten unter Verwendung von DNA-Barcoding.

6. KI-Training zur Unterscheidung der Gattungen der Diapriidae

Hymenoptera: Microgastrinae

Im Jahr 2022 sollte der Hauptfokus dieses Teilprojekts auf der Auswertung der Ergebnisse aus den
Vorjahren liegen. Eine wichtige Saule in der Auswertung war das Training und die Zusammenarbeit mit
dem externen Experten fir dieses ,Dark Taxon“: Dr. Jose Fernandez-Triana, dem Kurator fir
Brackwespen am CNC (Canadian National Collection of Insects, Arachnids and Nematodes) in Ottawa,
Kanada. Der Besuch am CNC war auch deshalb essentiell, weil vor Ort eine sehr grolRe
Vergleichssammlung der Microgastrinae gelagert ist. Kanadas Einreisebestimmungen sowie die
strengen Corona-Bestimmungen des Instituts selbst lieken diesen Besuch jedoch erst im Juni 2022 zu.
Diesen Termin haben wir dann auch sofort wahrgenommen, daher stellt der Juni 2022 einen wichtigen
Meilenstein in diesem Teilprojekt dar. Durch das gemeinsame Aufarbeiten der Sammlung konnten wir
nun genauer einzelne Teilprojekte herausarbeiten und bereits begonnene Projekte weiter
vorantreiben. Ein zweiter Besuch im Oktober 2022 erlaubte uns, bereits begonnene Projekten
weiterzufiihren und neue Projekte zu starten.

Die aktuellen Teilprojekte sind:

1. DreiRig neue Artnachweise fir Microgastrinae in Deutschland mit 5 Arten in einem neuen
holarktischen Kontext durch DNA-Barcoding (Manuskript wird bald eingereicht).

2. Bestimmungsschlissel fir die Gattungen der Microgastrinae in Europa (Manuskript wird bald
eingereicht, Co-Autorenschaft).

3. Funf fur die Wissenschaft neu zu beschreibende Arten der Gattung Microgaster (Manuskript
in Bearbeitung).

4. Revision der holarktischen Fauna der Gattung lllidops (In Bearbeitung, weitere Analysen
werden aktuell durchgefiihrt, hier speziell die Sequenzierung von historischem Material und
Typusmaterial Gber Shotgun-Sequencing).
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5. Bestimmungsschlissel fiir die holarktischen Arten der Gattung Sathon, Lathrapanteles und
morphologisch sehr ahnlichen Arten der Gattung Glyptapanteles.

6. Neubeschreibungen weiterer Arten aus verschiedenen Gattungen, wie beispielsweise
Dolichogenidea, Microplitis und Cotesia.

7. Aufdecken von weiteren Parasitoid-Wirts-Beziehungen Gber Citizen Science.

8. Eine Checkliste der Microgastrinae Deutschlands mit Informationen zu den DNA-Sequenzen.

Barcoding-Cluster
ohne Artnamen

Arten mit
DNA-Barcodes
60% 79

12

Arten ohne
DNA-Barcodes

60

“'Neue Artnachweise GBOL = Bestimmungen GBOL  Bestimmungen BOLD
Kein Barcode M Barcoding-Cluster ohne Artnamen

Cotesia selenevora Shaw, 2009, (A, B)einer von Uber 30 neuen Artnachweisen fiir Deutschland. Status der molekularen
Ergebnisse im Teilprojekt Microgastrinae (C).

Die bis vor Projektbeginn bekannte Microgastrinae-Fauna Deutschlands umfasst 251 Arten
(Belokobylskij et al., 2003; Fernandez-Triana et al., 2020; Shaw, 2022, 2020). Im Rahmen der laufenden
Projekte und der Aufarbeitung der GBOL-Sammlung konnten wir bereits 120 BINs Artnamen zuordnen.
Wir haben weiterhin 30 neue Artnachweise fir Deutschland gefunden; das zugehérige Manuskript
wird Anfang 2023 eingereicht. Damit kdnnen bereits jetzt 60 % der Microgastrinae-Arten Deutschlands
einer BIN zuordnen. Mit den neu zu beschreibenden Arten und weiteren Bestimmungen wird dieser
Anteil noch ansteigen. In unserem Projekt konnten wir mit den 5404 sequenzierten Individuen (5322
Sequenzen) 347 BINs erzielen, das zeigt eine deutlich hohere Artenvielfalt als die bisher bekannten 251
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Arten an. 77 dieser BINs sind ,unique”, das bedeutet, sie wurden zum ersten Mal in die BOLD-
Datenbank eingespeist.

Ein exemplarisches Beispiel fiir ein Teilprojekt ist die Bearbeitung der Gattung /llidops. Hier haben wir
bereits einen Bestimmungsschliissel fiir alle 30 bekannten holarktischen Arten der Gattung verfasst.
Im Zuge der Bearbeitung hat sich fiir uns vor allem das Problem herausgestellt, dass innerhalb der
Gattung Illidops mehrere morphologisch kryptische Arten vorliegen. Entsprechend kompliziert
gestaltet sich die Zuordnung der noch unbeschriebenen Arten mit den vorliegenden BIN-Clustern.
Deshalb haben wir Tests an vier Individuen, die aus altem Museumsmaterial stammen (ab 1937), mit
einem speziellen Extraktionsprotokoll fir fragmentierte DNA durchgefiihrt (Patzold et al., 2020). Wir
konnten fir alle Proben genug DNA messen, um sie zu einer Hochdurchsatz-Sequenzierung
einzuschicken (Firma StarSEQ); die Ergebnisse stehen noch aus. Ziel ist, mit diesen Sequenzen
idealerweise das komplette mitochondriale Genom der Arten zu assemblieren (z. B. Raupach et al.,
2022). Die Bearbeitung des Typusmaterials ermoglicht so den Rickschluss, BIN-Cluster mit bereit
beschrieben Arten in Einklang zu bringen und die noch unbeschrieben Arten bzw. deren BIN-Cluster zu
identifizieren.

Hymenoptera: Chalcidoidea: Eulophidae, Encyrtidae, Aphelinidae

Insgesamt wurden im Jahr 2022 4095 Individuen der Chalcidoidea-Familien Aphelinidae, Encyrtidae
und Eulophidae aus Malaisefallenproben prozessiert und am Centre for Biodiversity Genomics im
kanadischen Guelph sequenziert.

Aphelinidae

Der GBOL-Datensatz der Encyrtidae in BOLD enthédlt derzeit 502 Exemplare mit Sequenzen, die 105 BINs
zugeordnet wurden, von denen bisher nur 16 Arten bestehenden Arten zugeordnet werden konnten. Es wurde
eine kritische Checkliste der Apheliniden Deutschlands angefertigt. In der im Jahr 2022 erschienenen Liste sind
fir Deutschland 47 Arten der Familie Eulophidae aufgefiihrt (Vidal et al. 2022). Die meisten Aphelinidenarten
sind winzig mit einer Kérpergrofle von 1 mm oder weniger, was die Anfertigung von mikroskopischen Prdparaten
zur Untersuchung morphologischer Merkmale erfordert. Es wird erwartet, dass mehrere neue Arten in
Deutschland vorkommen, insbesondere in den Gattungen Encarsia, Coccophagus und Aphytis. Im Rahmen des
GBOL-Projekts wurden zwei fiir Deutschland neue Arten entdeckt. Beide Arten kamen bisher im Mittelmeerraum
vor und sind moglicherweise Arten, die infolge der globalen Erwdrmung in jlngster Zeit in das Gebiet
eingedrungen sind.

Encyrtidae

Der GBOL-Datensatz der Encyrtidae in BOLD enthalt derzeit 1519 Exemplare mit Sequenzen, die 243 BINs
zugeordnet wurden, von denen bisher nur sieben BINs bestehenden Arten zugeordnet werden konnten. Es
wurde eine kritische Checkliste der Encyrtiden Deutschlands angefertigt. In der im Jahr 2022 erschienenen Liste
sind fiir Deutschland 193 Arten der Familie Eulophidae aufgefihrt (Vidal et al. 2022). Die Nutzung der Arten flr
wissenschaftliche und angewandte Zwecke wird durch mehrere groRe Hindernisse erschwert, die das Studium
der Encyrtidae erschweren, wie z. B: 1) fehlende Bestimmungsschliissel, 2) veraltete und unzureichende
Artbeschreibungen, 3) fehlender Zugang zu Referenzsammlungen mit zuverldssig bestimmten Exemplaren, 4)
Mangel an ausgebildeten Taxonomen und 5) schwieriger Zugang zu Typusexemplaren die an vielen
verschiedenen Museen in Europa und darlber hinaus verteilt sind. Typen sind fiir eine zuverlassige
Identifizierung von tber 90 % der Arten unerlasslich. Die Encyrtidae sind daher trotz ihrer wirtschaftlichen und
okologischen Bedeutung bei der Regulierung von Schadlingspopulationen eine der am wenigsten bekannten
Insektenfamilien Deutschlands. Es wird erwartet, dass das DNA-Barcodierung den Grundstein dafiir legen wird,
die Arten dieser wichtigen Insektengruppe fiir wissenschaftliche Zwecke wie Biodiversitdtsstudien,
Uberwachungsprojekte, angewandte Entomologie und biologische Bekdmpfung verfiigbar zu machen.
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Eulophidae

Der GBOL-Datensatz der Eulophidae in BOLD enthalt derzeit 3993 Exemplare mit Sequenzen, die insgesamt 900
BINs zugeordnet wurden. Derzeit gibt es 114 Arten, die diesen BINs zugeordnet werden konnten. Taxonomische
Uberarbeitungen ausgewihlter Gattungen (Euplectrus, Tetrastichus) unter Verwendung integrativer
taxonomischer Ansdtze ergaben, dass nur ein Teil der Taxa bestehenden Arten zugeordnet werden konnte,
wahrend die Ubrigen Arten als neu beschrieben wurden. Es wurde eine kritische Checkliste der Eulophiden
Deutschlands angefertigt. In der im Jahr 2022 erschienenen Liste sind fiir Deutschland 442 Arten der Familie
Eulophidae aufgefiihrt (Vidal et al. 2022). Es wird erwartet, dass die Ergebnisse der laufenden DNA-Barcoding-
Bemiihungen die Zahl der Arten in Deutschland erheblich erh6hen werden.
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Mikrofotografie eines Weibchens von Tetrastichus sp. Die DNA-Barcode-Sequenz wurde nach einer zerstorungsfreien DNA-
Extraktion des Exemplars erhalten, das anschlieBend nach einer Kritisch-Punkt-Trocknung auf Karton montiert wurde.

Workshops, Fortbildungen und Konferenzen

An folgenden Workshops, Fortbildungen und Konferenzen wurde im Jahr 2022 teilgenommen:

1. Zwischenstand im Citizen Science Projekt: Online-Vortrag von A. Hocherl Giber Microgastrinae
vor der AG Lepidoptera des LBV (Landesbund fiir Vogelschutz) Miinchen am 10.03.2022.

2. 23rd Annual Meeting of the Society of Biological Systematics: Online-Vortrag von A. Hocherl
Uber Microgastrinae vom 21. bis 24.03.2022.

3. Erstes GBOL Workshop via Zoom (Naturhistorisches Museum Stuttgart) vom 25. bis
29.04.2022.
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4. Hymathon 2022 der International Society of Hymenopterists: Online-Vortrag von A. Hocherl
liber Microgastrinae am 01.04.2022.

5. International Conference on DNA Barcoding and Biodiversity, Sofia, Bulgarien, vom 25. bis
26.05.2022: Vortrag von C. Chimeno Uiber das GBOL Ill Projekt und Poster von A. Hocherl Giber
Microgastrinae.

6. 59. Entomologentag der Miinchner Entomologischen Gesellschaft, Miinchen, Deutschland;
Vortrag liber das GBOL lll Projekt (C. Chimeno) und Citizen-Science (A. Hocherl) am 23.07.2022

7. Physalia Workshop “Getting the most out of R” vom 03. bis 06.10.2022: Teilnahme von C.
Chimeno.

8. Workshop "Development and application of a Kl based sorting robot (DiversityScanner) for the
establishment of high-throughput biodiversity discovery pipelines. Presentation: "15 years of
DNA barcoding at the SNSB-ZSM - successes and challenges". Teilnahme von Stefan Schmidt

Die erste Konferenz in Person seit Anfang der Corona-Pandemie. International Conference on DNA Barcoding and Biodiversity,
Sofia, Bulgarien.

Screenshot des digitalen Workshops via Zoom (rechts), samt Goodiebags fiir alle Teilnehmer (links).
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AuBerdem fand vom 24. bis 26. Oktober der zweite GBOL Workshop fiir alle Doktoranden statt. Diese
wurde von C. Chimeno organisiert und von V. Baranov geleitet. Die Themen des Workshops waren das
Programmieren mit R und wissenschaftliches Schreiben.

Vom 07. bis zum 09. November fand das Verbundtreffen von GBOL lll: Dark Taxa zum ersten Mal in
Persona statt. Als Koordinatorin prasentierte C. Chimeno den Status-Quo des Projekts am Institut. C.
Chimeno, J. Hibner und A. Hocherl hielten jeweils einen 30-minttigen Vortrag zur Vorstellung der
bisher getatigten Arbeiten in den Zieltaxa, sowie ihre Ideen zu zukiinftigen Analysen und
Veroffentlichungen.

Publikationen

Folgenden Publikationen wurden im Jahr 2022 veréffentlicht:

e Vidal S, Miiller J, Schmidt S (2022) Critical checklist of the Chalcidoidea and Mymarommatoidea
(Insecta, Hymenoptera) of Germany. Biodiversity Data Journal 10: e85582.
https://doi.org/10.3897/BDJ.10.e85582

e  Wiihrl L, Pylatiuk C, Giersch M, Lapp F, von Rintelen T, Balke M, Schmidt S, Cerretti P, Meier R
(2022) DiversityScanner: Robotic handling of small invertebrates with machine learning
methods. Molecular Ecology Resources 22: 1626-1638. https://doi.org/10.1111/1755-
0998.13567

e Chimeno C, Hubner J, Seifert L, Moriniére J, Bozicevic V, Hausmann A, Schmidt S, Mdller J

(2022) Depicting environmental gradients from Malaise trap samples: Is ethanol-based DNA
metabarcoding enough? Insect Conservation and Diversity: icad.12609.
https://doi.org/10.1111/icad.12609

e Chimeno C, Hausmann A, Schmidt S, Raupach MJ, Doczkal D, Baranov V, Hibner J, Hécherl A,
Albrecht R, Jaschhof M, Haszprunar G, Hebert PDN (2022) Peering into the Darkness: DNA
Barcoding Reveals Surprisingly High Diversity of Unknown Species of Diptera (Insecta) in
Germany. Insects 13: 82. https://doi.org/10.3390/insects13010082

Verzégerungen in der Arbeits-, Zeit- und Ausgabenplanung

Durch pandemiebedingte Einschrankungen im Jahr 2021 kam es zu verschiedenen Verzégerungen im
Projekt, die noch bis heute splrbar sind. Durch die unten genannten Einschrankungen kommt es zu
einer nach hinten verschobenen Erreichung der gesetzten Ziele. Es wird mehr Zeit benétigt, um die
Analysen fertigzustellen und die Ergebnisse des Projekts zu publizieren. Die Ausgaben fir
Verbrauchsmaterialien sind ausserdem viel héher als urspriinglich geplant, da die Ethanolpreise wegen
der Covid-19 Pandemie sehr stark gestiegen sind. Allerdings wurden kaum Finanzmittel fir In- und
Auslandsreisen beansprucht, da diese nicht stattfinden konnten.

Expertenbesuche erst in 2022

Durch die Pandemie kam es zu einem sehr verspateten praktischen Training der Doktoranden in ihren
jeweiligen taxonomischen Gruppen durch externe Experten. Geplant war den Doktoranden das notige
Training fur die komplexe taxonomische Bearbeitung ihrer Insektengruppen moglichst am Anfang des
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Projekts zu gestalten, damit ein zielgerichteter Start gewahrleistet werden kann. A. Hécherl konnte
den Taxon-Experten Dr. José Ferndndez-Triana erst im Juni 2022 zum ersten Mal besuchen. Das war
vor allem den sehr strengen Corona-Regulierungen und Einreisebestimmungen Kanadas geschuldet. J.
Hlbner hatte sein erstes Treffen mit Herrn Ingmar Wall im Friihjahr 2022. Dieses Treffen beschrankte
sich weitestgehend auf den Proben-Austausch. Herr Wall ist nicht per E-Mail oder mobil erreichbar,
demnach muss ein Wissensaustausch personlich stattfinden. Die taxonomische Einarbeitung in die
Diapriidae fand zum grofSten Teil in Eigenleistung statt. Aufgrund des Alters von Herrn Wall und des
erhohten Corona-Risikos konnte kein friiheres Treffen stattfinden.

Homeoffice im Jahr 2021 mit langfristigen Auswirkungen

Alle Mitarbeiter mussten ohne Vorlauf ab Dezember 2020 fiir ein halbes Jahr im Homeoffice arbeiten.
Zugang zu weiteren Ressourcen des Instituts, wie der Bibliothek (flir Fachliteratur), Mikroskopen,
Verbrauchsmaterialien und zum Labor waren nicht moglich. Demnach konnten essenzielle
Arbeitsschritte wie das chemische Trocknen der Microgastrinae oder das Praparieren von
Chironomiden auf Deckgldaschen erst sehr verspatet erfolgen. Alle Arbeitsschritte, die im Homeoffice
nicht erfolgen konnten, wurden/werden verspatet nachgeholt.

Erschwerte Anschaffung von Material - Proben wurden teilweise erst 2022 erhalten

Die Covid-19-Auflagen erschwerten die Ubergabe von Insektenproben zwischen den Institutionen.
Manche Zieltaxa (z.B. Chironomidae, Cecidomyiidae) sind zu fragil, um per Post versendet zu werden.
In solchen Fillen waren personliche Ubergaben notwendig, die durch die Covid-19 Beschrankungen
erschwert wurden. Zusatzlich konnten die Doktoranden:innen die Institute nicht besuchen, um z.B.
direkt vor Ort die Zieltaxa des eigenen Institutes aus Mischproben herauszunehmen. Ein grofRer Anteil
der Proben, die fiir C. Chimenos Arbeit erforderlich waren, hingen noch in der Sortierpipeline zum
Zeitpunkt des Arbeitsverbots an den Instituten. Erst im Sommer 2021 konnten Hilfskrafte angestellt
werden, um die Proben fertig zu sortieren und fir den Versand nach Miinchen fertigzustellen. Diese
Proben erhielt C. Chimeno erst im Sommer 2022.

Krankheitsbedingter Ausfall des TAs Dieter Doczkal

Durch den langen Krankenstand von Dieter Doczkal (Ende 2020 - heute) gab es erhebliche Probleme
und Aufschub im Projekt. D. Dockzal ist als technischer Angestellter der Sektion Diptera fir die jahrliche
Sammelsaison verantwortlich in Bezug auf die Organisation und technische Umsetzung. Er stellt seit
vielen Jahren Insektenfallen im ganzen Freistaat auf und hat ein immenses Wissen uber die Okologie
der Sammelstellen. Er besitzt viele wichtige Kontakte und kennt sich mit dem System zum Beproben
eines Naturschutzgebietes aus. Der Krankenstand von D. Doczkal wurde urspriinglich auf nur ein paar
Wochen geschétzt, wurde aber immer weiter verldangert. Somit ist die gesamte Organisation auf das
Team zurilickgefallen, was erheblich Zeit und Kapazitdaten kostete. Auch fiir die Katalogisierung der
bereits existierenden Proben war D. Doczkal eingeplant. Diese Aufgaben hat zum Grof3teil R. Albrecht
Ubernommen, was an anderen Stellen dann zu Liicken gefiihrt hat.
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Der Krieg in der Ukraine

Leider hat der Krieg in der Ukraine die Zusammenarbeit mit den russischen Kollegen stark
eingeschrankt: Der Probenaustausch ist extrem mihsam und Austausch an Probenmaterial ist mehr
als schwierig. Ein Packchen wurde vom russischen Zoll abgefangen und zuriickgeschickt. Nur Gber
Umwege (ein Bonner Kollege war in Tiflis, Georgien; freier Warenverkehr von Russland nach Georgien)
konnten die Proben nach tber 2 Monaten wieder an der ZSM bearbeitet werden. Ein Teil der Proben
ist noch heute in Russland. Ein wichtiger Besuch von Vasilisa Chemyreva nach Miinchen, bei dem
essenzielle taxonomische Aufbereitung geplant ist, ist erst im Mai 2023 moglich.
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Lehrstuhl flr Tierokologie und Tropenbiologie der Universitat Wiirzburg

Abschatzung kryptischer Parasitoiden wahrend des Ausbruchs eines
Forstschadlings (CRYPTOPARAS)

Aufarbeitung der Schmetterlings- und Blattwespenlarven

Aus den sequenzierten Raupen konnten umfangreiche Daten zu Schmetterlingsidentitat und deren
Parasitoiden sowie von Hyperparasitoiden erstellt werden. Klassisch morphologisch gelten
Schmetterlingsraupen als oftmals unbestimmbar, vor allem in friihen Hautungsstadien und durch die
unterschiedliche Morphologie jedes Hautungsstadiums. Die Kombination aus einer morphologischen
Vorbestimmung der Raupen und einer zusatzlichen genetischen Bestimmung brachte einen
herausragenden Identifikationserfolg. Dies Daten wurden zundchst in Bezug auf die
Schmetterlingsgemeinschaften ausgewertet. Durch die Tatsache, dass auch sehr kleine Raupen auf
Artniveau bestimmt werden kénnen, ist hier ein einmaliger Datensatz entstanden.

Insgesamt wurden in drei Jahren von 2019 — 2021, 22,481 Schmetterlingsraupen gesammelt. Im Jahr
2019, im Massenvermehrungsjahr des Schwammspinners, 10700 Raupen des Schwammspinners und
6344 Raupen anderer Schmetterlingsarten gesammelt. In den darauffolgenden Jahren sind die
Schwammespinnerdichten radikal zusammengebrochen, sodass im Jahr 2021 trotz gleichbleibenden
Aufwandes nur mehr 21 Raupen des Schwammspinners zu finden waren. Die Raupen der anderen
Schmetterlingsarten weitaus in einem geringeren Ausmal® vorhanden. Zusatzlich wurden noch 1668
Blattwespenlarven gesammelt und mit derselben Methodik (Symbiome Analyse) wie die
Schmetterlingsraupen analysiert.

Die Publikation zu den Veranderungen der Abundanz und des Artenreichtums und den funktionellen
Eigenschaften von Raupen aus den Baumkronen, als Reaktion auf Insektizidbehandlungen wurde im
Journal Ecological Applications als Manuskript eingereicht (Minor revision) - Leroy, B. L. L., Rabl, D.,
Pils, M., et al. (2023). Traits-mediated responses of caterpillar communities to spongy moth outbreaks
and subsequent insecticide treatments. Ecological Applications — eingereicht.). Uber einen Zeitraum
von drei Jahren wurden in 48 Eichenbestanden im Slidosten Deutschlands nach einem Ausbruch des
Schwammespinners Lymantria dispar durch Kronenvernebelung Raupenproben entnommen. Die Halfte
der Bestdnde wurde mit Tebufenozid behandelt, und die Verdanderungen im Kronendach wurden
Uberwacht. Wir verglichen die Auswirkungen der Insektizide und des Ausbruchs von L. dispar auf die
Abundanz und Vielfalt der Raupen sowie auf fiinf funktionelle Merkmale, von denen angenommen
wird, dass sie Unterschiede in der Stressreaktion auf Artniveau vermitteln.

Tebufenozid-Behandlungen reduzierten die Zahl der Ziel- und Nicht-Ziel-Lepidopteren bis zu sechs
Wochen nach dem Spriihen stark. Die Populationen ndherten sich nach zwei Jahren allmahlich wieder
dem Kontrollniveau an. In den Wochen nach der Behandlung dominierten in den behandelten
Parzellen den Unterschlupf bauenden Arten, wahrend die flugunfahigen Arten sich am langsamsten
erholten und auch zwei Jahre nach der Behandlung in den behandelten Bestanden deutlich
unterreprasentiert waren. Schwammspinnerausbriiche hatten trotz hoher Dichten und erheblicher
Entlaubung auf unbehandelten Flachen vergleichsweise bescheidene Auswirkungen auf die
Raupengemeinschaften. Im zeitigen Frihjahr deutete eine signifikante positive Beziehung zwischen
der relativen Haufigkeit von Schwammspinnern und der Haufigkeit und Vielfalt anderer Larven auf eine
Aggregation mehrerer Arten in frihen Larvenstadien hin. Die Entlaubung hatte keine starken
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Auswirkungen, obwohl sich im Kronendach stark entlaubter Baume (iberwiegend Eichenspezialisten
aufhielten, was darauf hindeutet, dass Generalisten die gestorten Bereiche aktiv meiden. Die
Behandlung mit Tebufenozid verursachte eine geringere Raupenwachstumsrate.

Die Zahl der Sommerarten ging in den Ausbruchsbestidnden nur dann zurlick, wenn eine starke
Entlaubung stattfand. Polyphage Arten, deren Wirtspflanzen sich nur teilweise mit denen des
Schwammespinners lberschneiden, fehlten an stark entlaubten Standorten, was auf eine groRRere
Empfindlichkeit der Generalisten gegeniiber entlaubungsbedingten Pflanzenreaktionen schlieSen
lasst. Im Gegensatz zu den Effekten von Tebufenozid hielten die Auswirkungen eines Ausbruchs nicht
an und verschwanden zusammen mit dem Ausbruch.
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Reaktion von Lepidoptera-Taxa auf Tebufenozid-Behandlungen. (a) Veranderung der Abundanz der sechs haufigsten Familien
zwischen 2019 und 2021 auf Flachen, die im Mai 2019 mit Tebufenozid (180 g/ha) behandelt wurden, und auf unbesprihten
Kontrollflachen. Punkte und Fehlerbalken stellen Mittelwerte + 1 Standardfehler dar. (b) Starke des Zusammenhangs zwischen
den haufigsten Lepidoptera-Arten und den mit Tebufenozid behandelten Standorten in den Wochen nach der Bespriihung.
Der farbige Hintergrund des Artnamens gibt die Familie an, die graue Farbe kennzeichnet Arten, die nicht zu den sechs
dominanten Familien gehoren. Die Assoziationen zwischen Arten und Behandlung wurden mit Hilfe der biserialen
Punktkorrelation (rPB) gemessen und mit Hilfe von Permutationstests (5000 Permutationen) auf statistische Signifikanz
geprift. Die Fehlerbalken stellen 95%ige Bootstrap-Konfidenzintervalle dar (1000 Bootstrap-Iterationen). Farbige Punkte und
Fehlerbalken zeigen signifikante Assoziationen nach Anpassung fiir Mehrfachtests mit der Sidak-Methode an.
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Veranderungen der Abundanz und des Artenreichtums von Raupen aus den Baumkronen, die (iber drei Jahre als Reaktion auf
Insektizidbehandlungen. Insektizidbehandlungen mit Tebufenozid (180 g/ha) wurden im Mai 2019 wahrend eines Ausbruchs
des Schwammspinners aus der Luft ausgebracht. Die gestrichelten Linien trennen den Zeitraum vor (links) und nach der
Behandlung (rechts). Die im Friihjahr (Mai 2019-2021) und im Sommer (Juli 2019-2020) beprobten Lepidopteren wurden
getrennt analysiert. Aufgrund der sehr geringen Abundanzen im Sommer wurde nur die Friihjahrs-Symphyta-Assemblage
analysiert. Quadrate und Fehlerbalken zeigen geschatzte marginale Mittelwerte und 95 % Konfidenzintervalle an. Sternchen
kennzeichnen statistisch signifikante Unterschiede (p < 0,05) zwischen den Kontroll- und den behandelten Parzellen innerhalb
des Probenahmezeitraums. (aus Leroy, B. L. L., Rabl, D., Pils, M., et al. (2023). Traits-mediated responses of caterpillar
communities to spongy moth outbreaks and subsequent insecticide treatments. Ecological Applications — submitted.).

a) b) Lymantria dispar 341 @ ® 6527
Orthosia cerasi 14 @@ 649
2019 t=-12.98 Agriopis leucophaearia 6 &—@ 131
p < 0.001 Archips xylosteana * 27 ® ® 158
Eudemis profundana * 7 @@ 60
Thaumetopoea processionea * 18 @ ® 31
‘=046 Ypsolopha parenthesella * 7 @15
20201 p = 0.644 L Ypsolopha alpelfa * 2% o® 12
Ypsolopha ustella * 27 @ 106
Psoricoptera gibbosella * 7 &—® 17
Eupithecia abbreviata 3 ® ® 44
t=-01 Zeiraphera isertana * 18 @ 36
2021+ p =0.921 T Ypsolopha sylvella * 35 @8 37
Parectropis similaria 12 @ 21
. . Diurnea fagella * 6 &—® 6
60%  80%  100% 0 5 10 15

Body length (treated-to-control) Mean body length (mm)

Treatment e Control e Tebufenozide

Auswirkungen von Insektizidbehandlungen auf die Korperlange einzelner Raupen (a) Auswirkung der Insektizidbehandlung
mit Tebufenozid (180 g/ha) auf die Kérperlange im Behandlungsjahr (2019) und in den beiden Jahren nach der Behandlung
(2020 und 2021). Die statistische Signifikanz des Effekts wurde mit t-Tests bewertet. Balken und Fehlerbalken stellen
parametrische Koeffizienten und 95 %-Konfidenzintervalle dar, die in die Reaktionsskala zuriicktransformiert wurden. (b)
Mittlere Korperldnge in behandelten und Kontrollparzellen fir die fiinfzehn haufigsten Arten in den behandelten Parzellen
Ende Mai 2019 (1-3 Wochen nach der Behandlung). Die Sternchen kennzeichnen Arten, die Unterschlupf bauen.
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Auswirkungen von Insektizidbehandlungen und Schwammspinner-Entlaubung auf die funktionelle Zusammensetzung von
Lepidoptera-Gemeinschaften. (a-b) Veranderungen der gemeinschaftsgewichteten Mittelwerte (CWM) von vier funktionalen
Merkmalen (Flugdimorphismus, Unterschlupfbauverhalten, mannliche Fligelspannweite, Multivoltinismus) als Reaktion auf
Insektizidbehandlungen mit Tebufenozid (180 g/ha) im Behandlungsjahr (2019) und in den Jahren nach der Behandlung (2020,
2021). Fur die Frahjahrs- (a) und Sommersammlungen (b) wurden unterschiedliche Merkmale aufgrund ihrer Saisonalitat
ausgewahlt. Die gestrichelten Linien trennen die Zeitraume vor (links) und nach der Behandlung (rechts). Quadrate und
Fehlerbalken geben geschatzte marginale Mittelwerte und 95 % Konfidenzintervalle an. Sternchen kennzeichnen statistisch
signifikante Unterschiede (p < 0,05) zwischen Kontroll- und behandelten Parzellen. (c) Gemeinschaftsgewichtete Uberlappung
des Wirtsspektrums der Schwammspinner in den Sommer-Lepidoptera-Assemblagen in den Jahren 2019 und 2020 in
Abhéangigkeit von der Entwicklung der Baumkronen wahrend des Schwammspinner-Ausbruchs 2019. Der normalisierte
Kronenentwicklungsindex (NCDI) stellt die Zunahme der Kronenbedeckung seit dem Blattabwurf dar und wird als Ersatz fur
die Entlaubung verwendet. Linien und Bander zeigen die angepassten Daten und 95 % Konfidenzintervalle. Die Farben auf
Behandlungsebene zeigen signifikante Beziehungen an (rot: Kontrolle; blau: Tebufenozid). Die kreisférmigen Punkte stellen
eine Gemeinschaft ohne den Schwammspinner in einer beprobten Parzelle dar (beobachtete Daten).

Bearbeitung der Raupen

Die Raupen wurden nach ihrer GréRe sortiert und vereinzelt, sowie mit einer individuellen
Nummerncodierung versehen. Kleine Raupen (>10 cm) wurden in gestapelte 1.1 mL 8-strip mini tubes,
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gegeben, mittelgroRe Raupen (10 - 20 cm) wurden in 1,5 ml Eppendorf-Réhrchen gegeben und die
grofen Raupen wurden in 7 mL tubes gegeben. Alle ProbengefdaRe wurden mit einer adequaten Menge
an Zirkoniumdioxidkigelchen und Ethanol (96%) gefillt und bis zur Weiterverarbeitung bei -20 Grad
Celsius gekuhlt.

Im Labor des Centre for Biodiversity Genomics, University of Guelph, wurden die DNA aus jeder
einzelnen Probe extrahiert (Standard-Glasfaser-DNA-Protokoll und zusatzlich mechanische
Probenzerkleinerung) und die DNA mit generalistischen und parasitoidenspezifischen Primerpaaren in
zwei Durchgdngen amplifiziert. Die DNA wurde mit dem Sequel Il (PacBio) sequenziert. Sequel Il kann
sehr lange Reads (z. B. den kompletten Barcode (658bp) der Cytochrom c-Oxidase I) zu sehr geringen
Kosten erzeugen.

Je nach Projektbedarf und -umfang setzt das Zentrum fiir Biodiversitatsgenomik alle wichtigen
Sequenzierungs- Plattformen ein. Sequel Il (Pacbio) fir 16S und Metagenomik und Torrent Sequencing
auf S5 Gene Studio Instrumenten (Thermo Scientific) flr kleinere Projekte und langere
Sequenzierlangen sowie die beiden Illumina Plattformen - MiSeq und NovaSeq SPrime. Die Kosten
hangen von der Anzahl der Proben, der Anzahl der anvisierten Loci, der Anzahl der Wiederholungen
pro Probe sowie von der Wahl der Plattform ab.

Die Symbiomanalyse kann als Meta-Barcoding-Beispiel bezeichnet werden, da alle mit einem einzelnen
Individuum assoziierten Varianten analysiert werden und nicht eine Massenprobe einer Raupe.
Sicherlich kénnen mit dem Metabarcoding-Workflow viel mehr Proben analysiert werden, aber die
Kosten fiir die DNA-Extraktion aus Massenproben sind auch erheblich hoher als bei dem mit dem
Sequel Il durchgefiihrten Workflow.

Der Sequenzierungserfolg der Raupen ist von entscheidender Bedeutung fiir den Erhalt der sich darin
befindlichen Parasitoide.

Identifikation der Schmetterlingsraupen

Nach einer ersten Auswertung konnten 152 Schmetterlingsarten festgestellt werden, welche als Raupe
von den untersuchten Alt-Eichen geammelt werden konnten. Diese gliedern sich in 25 verschiedene
Familien, wobei der Gberwiegende Teil den Spannern (Geometridae) und den Eulenfaltern (Erebidae
und Noctuidae) zugerordnet werden kann. Es gibt einen deutlichen Unterschied zwischen den Sommer
— Raupengemeinschaften (122 Arten) und des Friihlings — Raupengemeinschaften (58 Arten). Die
haufigsten Frihlingsarten waren die Katzcheneule (Orthosia cerasi), der WeiRgraue Breitflligelspanner
(Agriopis leucophaearia) und der Eichenprozessionspinner (Thaumetopoea processionea). Exklusive
des Schwammespinners (Lymantria dispar), welcher die absolut haufigste Art ausmachte. Bei den
Sommeraufnahmen waren der Perlglanzspanner (Campaea margaritaria), Weil¥fleck-Rindenspanner
(Parectropis similaria) und das Dottergelbe Flechtenbarchen (Eilema sorocula) die dominierenden
Arten. Insgesamt konnten 42 Arten aus drei Familien von Blattwespen festgestellt werden. Die drei am
haufigsten nachgewiesenen Blattwespenlarven waren die Eichenblattwespen Mesoneura opaca,
Periclista albida und Apethymus cereus.
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Abundanzen der jeweils 15 hdufigsten Raupenarten (Lepidoptera) im Friihling (oben) und Sommer (unten) in den Jahren 2019
-2021 im Frithjahr und 2019 — 2020 im Sommer (jeweils gemittelt.

Aufarbeitung der Parasitoide

Die taxonomische Aufarbeitung der Parasitoiden ist noch nicht vollstandig abgeschlossen und alle
Ergebnisse in diesem Zwischenbericht missen als vorldufig gelten. Die Sequenzdaten und
taxonomischen Zuordnungen werden derzeit laufend aktualisiert. Eine taxonomische Zuordnung ist
derzeit nur in wenigen Fallen moglich, wird aber laufend verbessert. Von jedem Raupenindividuum
liegt jedoch vor, ob DNA-Sequenzen von Parasitoiden vorhanden sind. Da die Bestimmung der
Parasitoide ausschlieBlich auf einer genetischen Basis erfolgt, werden diesen BIN‘s (Barcoding Index
Numbers) bzw. OTU’s (Operational Taxonomic Units) zugeordnet, mit denen in weiterer Form
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hauptsachlich fiir die Analysen gearbeitet wird. Daraus lasst sich eine vorlaufige
Gesamtparasitierungsrate von 7% errechnen, wobei diese von jahrweisen und taxonspezifischen
starken Schwankungen ausgesetzt ist.

Die Zusammensetzung der parasitoiden Insektenordnung unterscheidet sich zwischen
Schwammespinner und den restlichen Schmetterlingsraupen, diese sind liber die Jahre hinweg aber
nicht konstant.

Die Verteilung der Parasitoiden im Schwammpinner Uber die Jahre summiert: Braconidae (35 %),
Tachinidae (28%), Perilampidae (22%), Ichneumonidae (15%). Die Verteilung der Parasitoidenfamilien
in den restlichen Schmetterlingsraupen: Braconidae (62 %), Ichneumonidae (22%), Perilampidae
(10%), Tachinidae (5%).

Auswirkungen der Pestizidbekampfung auf die Parasitierungsrate

Desweiteren wurden aus den Daten zu den Schmetterlingsarten, den Pflanzenwespenarten und den
Parsitoidenarten berechnet, welche Anteile Parasitoiden sich der Schwammpinner sowie die
zweithdufigste Art Orthosia cerasi mit allen anderen Schmetterlingsarten und den
Pflanzenwespenarten teilt. Die verschiedenen Gruppen beinhalten sehr unterschiedliche
Parasitoidenarten. Die Auswirkungen vom Einsatz von Tebufenozid und erhdhter
Schwammespinnerdichten auf die Parasitierungsrate werden gerade in einem Manuskript vorbereitet:
Rabl, D., Liebhold, A., Weisser, W., ..., Jorg Miller. (2023). Pesticide control affects the natural
predator-prey cycle by Parasitoids — New insights by mass-larvae barcoding. Ecology Letters.
Insektenausbriiche I6sen komplexe Rauber-Beute-Interaktionen bei Raupen und Parasitoiden aus.
Insektizide zur Bekdmpfung von Ausbriichen beeinflussen diese Interaktionen, aber die Auswirkungen
auf Parasitoidenpopulationen und Parasitierungsraten sind weitgehend unklar. Wir untersuchten die
Auswirkungen der anfanglichen Eidichte des Schwammspinners (Lymantria dispar, LD) und der
Anwendung von Tebufenozid (Mimic) in einem vollfaktoriellen Design eines Realexperiments auf die
Parasitierungsrate des Schwammspinners, anderer Lepidopteren und Sagefliegen liber einen Zeitraum
von drei Jahren mit Unterstiitzung eines neuen Metabarcoding-Ansatzes fiir einzelne Larven. Wir
stellten fest, dass die Parasitierungsrate im Jahr des Populationszusammenbruchs bei allen drei
Gruppen anstieg, und zwar durch die Anwendung von Mimik nur bei LD und Sagefliegen sowie durch
niedrige LD-Eierdichten, wobei es eine Wechselwirkung zwischen den anfanglichen Dichten und der
Mimik sowie der jahrlichen Dynamik gab. Die Metabarcoding-ldentifizierung lieferte neue
Erkenntnisse Uber die direkten Auswirkungen der gemeinsam genutzten Parasitoide und die indirekten
Auswirkungen der Wirtsverringerung.

Folgende Hypothesen werden getestet
H1: Parasitierung steigt zeitversetzt nach Massenvermehrung an als natlrliche Kontrolle
—in 2020 fur alle Zielgruppen bestatigt, in 2021 nur fiir Schwammspinner und Pflanzenwespen:

H2: Reduktion der Raupen durch Tebufenozid (Mimic) fiihrt zu einer Reduktion der Parasitierung beim
Schwammespinner in den Folgejahren.

- bestatigt sich nicht. Tebufenozid fuhrt im Gegenteil zu einer Erhohung der Parasitierung bei
Schwammespinner.

H3: Tebufenozid (Mimic) beeinflusst die Parasitierung auch von Raupen anderer Arten
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- kann fir Pflanzenwespen im Jahr der der Bekdmpfung und bei allen anderen Schmetterlingen in
2021 bestatigt werden und hat immer eine erh6hte Parasitierung zu Folge. KorpergrolRe beeinflusst
ebenfalls die Parasitierungsrate.

Die Einreichung der Publikation zu den Ergebnissen ist fir das 2. Halbjahr 2023 geplant: Rabl, D.,
Liebhold, A., Weisser, W., ..., Jorg Mdller. (2023). Pesticide control affects the natural predator-prey
cycle by Parasitoids — New insights by mass-larvae barcoding. Ecology Letters.

BIN's only Orthosia cerasi

Other
Lepidoptera

Lymantria dispar

58 % aller
Nachweise

Parasitoidenarten (BIN’s) die sich die verschiedenen Artengruppen aufteilen.
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Schwammspinner Andere Schmetterlingsraupen
Encyrtidae 3 Eulophidae
2019 - \ _Eulophidae 2019 1% Encyrtidae
‘ \ / % o 0%
] Ichneumonidae
Ichneumonidae 4 21%
14% : _Braconidae
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— Perilampidae
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Tachinidae
—__Tachinidae 6%
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2020 Sceriitng __Eulophidae 2020 Eulophidae Encyrtidae
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Zusammensetzung der parasitoiden Familien in den Schwammspinnerraupen (links) und restlichen Schmetterlingsraupen
(rechts); jeweils fir das Jahr 2019 und 2020.

E 3 ¢

Orthosia  Lymantria

Fixed effects: Lepidoptera cerasi dispar Symphyta
Year2020 5,90 2,75 13,26 3,06
Year2021 -1,08 1,29 3,86 2,05
2019:Mimic 0,42 -0,07 4,48 2,97
2020:Mimic -0,39 -0,27 -0,57 -1,56
2021:Mimic 2,20 -0,54 -1,21 1,66
2019:Low_Density 3,46 0,94 1,49 -0,31
2020:Low_Density -2,06 -2,41 -0,48 -0,88
2021:Low_Density -0,49 -0,44 -1,56 -1,16
Body size caterpillar -1,59 -1,22 12,13 3,54
Body size adults -2,51 1,27

Auswirkungen von Jahr, Tebufenizid, und GroRe (Raupen und Adult) auf die Parasitierungsraten von Lepidoptera, Lymantria
dispa, Orthosia cerasi und Pflanzenwespen.
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Raupen — Parasitoide Netzwerke

Desweiteren kann jeder Raupe ein oder mehrere (Hyper-) Parasitoid (e) zugeordnet werden. Die
Zuordnung geben nicht nur wertvolle Hinweise zur Spezifitat von Parasitoiden (Wirtspektrum) sondern
man kann daraus auch 6kologische Netzwerke berechnen. Die Ausarbeitung der Daten ist noch im
Gange, allerdings zeigen die ersten Ergebnisse, dass die Raupen-Parasioide Netzwerke sehr
spezialisiert sind. Interessanterweise hatte der Einsatz von Tebufenozid und eine erhohte
Schwammespinnerdichte keinen Einfluss auf die Spezialisierung.

Bootstraps zeigen keine echten Unterschiede

....... , H2'=0.7/56

Carpatolechia dewel&i;;osia aprilina AlZophiis 86‘;&‘ margsfitana Mesoneurs "Q:;eap’hors flavigeumeditopoes _proc
Ypsolopha_ustell&udemis_prSfundarfdtilop ots'quvgzepl's'_slmg[!sns Tenthredinids€_s@aaculatriX_ulm&tpcholoms Teche
Ypsclopha_sylvellaEupsilia_Transversa  Biston_sisas mgyfs_pyrsmgdea Apethymus_filiformikithosia_qUadraPristiphora_[Eucop
olopha_parénthesefiBophila_aceraria Lycls_h'lrégv_cp_ ora_linearia  Apethymus_Serotindsilema_sororcula Pristiphora_fausta
soloph3_sequelldeiraphers Tsertang  Conistra “vacEavonius_quercudpethymus_cereus_filifoktolmis_fUbricdthyllonorycter_Rarrisell
optera_gibbosellsirchips_rosana_ Orthosia_cergagriopis_mar

{ Pin;ris Periclista_albids Arge _Tustica Pammene_giganteana
asis_tumidana Diurnea_Tagella Orthosis_orGda Erannis_defoliaria Periclista_ufiknown Archips_coataegana ldsea_gversats

Host Spezifitdit von Schmetterlingen und Parasitoden im Schwammspinnerprojekt. Der hohe H2‘ belegt die hohe
Spezialisierung der Parasitoiden.
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Spezialisierung in den verschiedenen Behandlungsvarianten (HC=High Density Control, HM= High density Mimic, LC=Low
density Control, LM=Low density Mimic) im Jahr der Behandlung 2019 sowie in den beiden Folgejahren. Die Grauen
Vertrauensintervalle wurden aus 999 Bootstraps ohne Zurilicklegen von Bindungen zwischen Schmetterling und Parasitodien
errechnet. Die Ergebnisse zeigen, dass es keine belastbaren Unterschiede beziglich der Host-Spezifitait in den
unterschiedlichen Behandlungsvarianten und Jahren gibt. In LC im Jahr 2021 war die Zahl der Raupen zu gering um ein
Vertrauensintervall zu berechnen.

Beispielhaftes Netzwerk zwischen Schmetterlingsfamilien und deren Braconidae (BIN =Barcode Index Numbers).
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Beispielhaftes Netzwerk zwischen Schmetterlingsfamilien und deren Braconidae (BIN =Barcode Index Numbers).

Dark Taxa — Entdeckung einer siidosteuropdischen Spannerart in Bayern?

Im Rahmen der Symbiome Analyse konnten 11 Sequenzen von in Bayern gesammelten Raupen der in
Sudosteuropa beheimateten Spannerart Agriopis budashkini (Geometridae) zugeordnet werden. Die
Art kommt in Deutschland nicht vor. In Bayern kommt ausschlieRlich die nahe verwandte Art Agriopis
aurantiaria vor. Es wurde eine Analyse der nuklearen DNA Regionen CAD, COI-5P, EF-alpha und Wnt1
bei insgesamt 41 Tieren der Arten A. budashkini, A. aurantiaria, A. marginaria, A. leucophaearia und
A.bajaria durchgefiihrt, um zu testen ob es sich (1) tatsachlich um ein bisher tibersehenes Vorkommen
von A. budashkini in Bayern handelt oder (2) die DNA mittels mitochondriale Introgression in die nahe
verwandte Art A. aurantiaria gekommen ist. Die Sequenzierung erfolgte auf der Universitat von Guelph
(Kananda) und die Auswertung wird in Kooperation mit der Universitait Wien durchgefiihrt. Die
nukleare DNA wurde bereits sequenziert und wird bereits ausgewertet. Ergebnisse sind noch
ausstandig und Publikation der Ergebnisse ist geplant.

e A griopis budashkini/[1]|Bulgania. Sofiya-Grad Geometridae

—

Vergleich der DNA-Barcodes (COI) von Agriopis aurantiaria und Agropis budashkini in BOLD. ,Unknown Specimen” ist die
Agriopis budashkini Sequenz aus Bayern.
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Wirtsspektrum von Parasitoiden

Durch das gleichzeitige Sequenzieren der DNA Barcodes von Raupen und deren darin befindenden
Parasitoiden konnen zahlreiche neue Wirt-Parasitoiden Beziehungen hergestellt werden. Im
Zusammenarbeit mit der Staatsammlung Miinchen wird an dem Wirtsspektrum von Glyptapanteles
indiensis (Marsh, 1979) (Hymenoptera. Braconidae: Microgastrinae) gearbeitet, ein bekannter
Parasitoid von Lymantria dispar in N-Amerika. Die aktuellen Daten zeigen allerdings, dass das
Wirtsspektrum keineswegs auf den Schwammspinner beschrankt ist, sondern auch weitere Erebidae
und Geometridae in Frage kommen. Dies soll in einer Arbeit publiziert werden: Hocherl, A., Rabl, D.,
Mdaller, J., .. Schmidt (2023). Glyptapanteles indiensis (1979) (Hymenoptera: Braconidae:
Microgastrinae) a parasitoid of forest pests recorded in the Palaearctic for the first time with new host
species revealed by Metabarcoding. — in Ausarbeitung

Weitere Arbeitsschritte

Der finale Datensatz ist vorhanden. Eine Publikation wurde bereits eingereicht und mehrere
Publikationen werden ausgearbeitet bzw. sind in Planung.

Leroy, B. L. L., Rabl, D., Piils, M., et al. (2023). Traits-mediated responses of caterpillar communities to
spongy moth outbreaks and subsequent insecticide treatments. Ecological Applications — eingereicht,
in Minor revision.

Rabl, D., Liebhold, A., Weisser, W., ..., Jorg Miller. (2023). Pesticide control affects the natural
predator-prey cycle by Parasitoids — New insights by mass-larvae barcoding. Ecology Letters. — in
Ausarbeitung

Rabl, D., Wolz, M., Liebhold, A., Weisser, W., ..., Jorg Miiller. (2023). Caterpillar - parasitoid networks.
How do they respond to gypsy moth densities and the use of tebufenozide? — In Ausarbeitung

Rabl, D., Strutzenberger, P., Hausmann, A,, ..., Jorg Miiller (2023). Agriopis budashkini - New species
for Bavaria or a case of mitochondrial introgression? — in Ausarbeitung

Hocherl, A., Rabl, D.,Mdiller, J., .... Schmidt (2023). Glyptapanteles indiensis (1979) (Hymenoptera:
Braconidae: Microgastrinae) a parasitoid of forest pests recorded in the Palaearctic for the first time
with new host species revealed by Metabarcoding. —in Ausarbeitung
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Entomologischer Verein Krefeld

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

Insgesamt befinden sich bisher 210 Proben von Malaisefallen in diesem zeitaufwdndigen
Vorsortierungsprozess.

Um Proben aus dem Archiv des EVK — sowie die Nutzung von Mischproben aus laufenden Projekten
flr Zwecke von GBOL-Ill zu verbessern wurde die Kameratechnik hierzu beim EVK erweitert um zu
ermitteln welche maximale Bildaufldsung auch bei vorsortierten Mischproben erreichbar ist.

Beispiel einer solchen, hochauflésenden Aufnahme sortierter Hymenoptera:

(https://www.entomologica.org/gbol/hym sortierung.jpq)

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 zugidnglichen (open-access) und
benutzerfreundlicheren (digitalen) Identifikationsschliisseln sowie Begleitmaterialen.

Die Arbeiten hierzu verliefen als fortlaufender Prozess unter den Einschrankungen der COVID-19
Pandemie der Jahre 2020/2021/2022.

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

Die EVK stellt im Projekt Identifikationsschlissel fiir Familien und in einigen Fallen flr Gattungsgruppen
der Hymenoptera und Diptera her (in Zusammenarbeit mit den Pls und ECRs der WPs 1-3). Das Ziel ist
sowohl die Verbesserung der Arbeitsgrundlagen als auch die moglichst verstandliche Vermittlung der
verwendeten Arbeitsmethoden. Die Schlissel werden im Abschluss des Projektes sowohl in einer
traditionellen gedruckten Version als auch in einer Online-Version als .pdf unter einer Creative
Commons Lizenz veroffentlicht. Dariiber hinaus werden die Layoutvorlagen (LaTeX) online — auch fir
Dritte - verfliigbar gemacht. Daher werden nicht nur frei verwendbare Schliissel hergestellt, sondern
auch die Arbeitsgrundlagen von Entomologen fir die Herstellung von Schliisseln geférdert. Neben der
Verwendbarkeit als PDF-Dateien werden die Bestimmungsschliissel als Lucid-keys produziert.

Im Jahr 2022 wurden sowohl fir die Diptera als auch die Hymenoptera die Zahl der Abzweigungen und
anzufertigenden Fotografien um jeweils 20-30% erhoht und hierdurch sowohl Qualitdt als auch
Nutzbarkeit des in Entstehung begriffenen Endproduktes verbessert. Bei den Hymenoptera auf ca. 380
Abbildungen verteilt auf ca. 115 Abzweigungen in der Schliisselstruktur aufgrund notwendiger
Hinzunahme bestimmter héherer Taxa im Familien-/Unterfamilienniveau. Bei den Diptera ca. 390
Abbildungen verteilt auf 140 Abzweigungen.

Der Vervollstandigung verlief im Jahr 2022 als fortlaufender Prozess mit ca. 270 hergestellten Fotos
bei den Hymenoptera sowie ca. 260 bei den Diptera. Fiir die Herstellung der Fotografien vorgeschaltet
sind teils aufwendige Prdparations- und Reinigungsprozesse der Praparate.


http://www.entomologica.org/gbol/hym_sortierung.jpg
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Erste funktionsfahige Familienschlissel fir die Testlaufe bis zu den Endfassungen werden in
Anbetracht der zeitlichen Verzégerungen durch die Corvid19 Pandemie voraussichtlich im Quartal lll-
IV 2023 vorliegen.

Zur Wissensvermittlung verfligt der EVK Uiber 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.: (https://www.entomologica.org/fe/evk youtube methoden.pdf)

Diese methodischen Anleitungen befassen sich mit verschiedensten Themen im Umfeld der
Probenbearbeitung und Prozessierung, Fotographie und Praparation.

Dies betrifft u.a. auch zeitlich effiziente Sterilisierungsprozesse von Arbeitsgeraten wie z.B. hier in drei
Entwurfsvideos demonstriert:

Probenteiler: https://youtu.be/bSo6el6yY -8

Becherglaser: https://youtu.be/RVAPEBPIiOy8

Pinzetten und Siebe: https://youtu.be/KAO9Mhm2cmw

Der Herstellungsprozess methodischer Anleitungen erfolgt fortlaufend bis zum Projektabschluss.

Dies betrifft zum einen Methoden fir die Ausfiihrung von Freilanduntersuchungen, u.a. im
Insektenmonitoring auf der Basis der hier existierenden Erfahrungen.zur Standardisierung der
Arbeitsprozesse.

Methoden im Kontext mit der Auswertung von Insekenmischproben im Insektenmonitoring als auch
Praparationsprozesse und der auch der Umgang mit speziellen Bausatzen fiir die fotografische
Abbildung von Insektenproben und kleiner Insekten sind dabei sehr notwendige, erforderliche
Schwerpunktthemen nach den Erfahrungen die mit Nachwuchsentomologen in der Vermittlung von
Anleitungen gesammelt werden konnten.

(Vgl. https://www.entomologica.org/fe/evk_fotografie_methoden.pdf)

Im Rahmen des Projektes GBOL-lIll werden die Barcodes von Taxa aufgeklart und in der
Referenzbibliothek GBOL hinterlegt. Die Vervollstdndigung, Zugdnglichkeit und optimale
Funktionsfahigkeit der Referenzbibliothek ist von Uibergeordneter Bedeutung fiir die praktische
Anwendung in Forschungsprojekten.

Der EVK regte daher weiterhin strukturbildende Massnahmen zur Nutzbarkeit von GBOL in der
Biodiversitatsforschung - insbesondere im Kontext zum Metabarcoding bei Auswertungen von
Datenaufnahmen an. Eine kurze Zusammenfassung der Vorschlage hier zum download:

https://entomologica.ora/NRWMB/2021/GBOL_ Strukturbildung.pdf

Der EVK ist mit 2 Personen im Steering Committee vertreten. Bei den bisherigen Projekttreffen des
Steering Committees war das EVK-Team im Regelfall mit jeweils 1-2 Personen vertreten. Zusatzlich
wurde von Thomas Horren & Martin Sorg 24.2.2022 ein Vortrag “CO1 gen, species identification and
biodiversity research” durchgefiihrt.


http://www.entomologica.org/fe/evk_youtube_methoden.pdf
https://youtu.be/bSo6el6yY-8
https://youtu.be/RVdPEBPi0y8
https://www.entomologica.org/fe/evk_fotografie_methoden.pdf
http://entomologica.org/NRWMB/2021/GBOL_Strukturbildung.pdf
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Dieser Vortrag wurde ebenso wie der vorhergehende zum Thema: “Biodiversity monitoring with
malaise traps and standardized sampling design — potentials, results and experiences” aufgezeichnet
und steht weiter fir die Projektteilnehmer zur Verfligung.

Apparatur zur Fotographie der Insekten und Beispiele der vom EVK angefertigten Fotos
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Ausblick

Auswirkungen der Corona-Pandemie

GBOL lll: Dark Taxa war und ist seit seinem Beginn im Juli 2020 in fast allen Bereichen des Projektes
von der Corona-Pandemie gravierend betroffen: personliche Treffen, personlicher Austausch und
geplante Workshops konnten weder am eigenen Standort noch zwischen den Partnerinstitutionen
stattfinden, Sammelreisen und Besuche von anderen wissenschaftlichen Sammlungen wurden
verschoben, Arbeits- und Trainingsaufenthalte der Doktorand*innen bei den internationalen
Expert*innen konnten nicht stattfinden, Labormaterial kam nur verzogert an, der Zugang zu
Laborarbeitsplatzen musste deutlich eingeschrdankt werden, die Erstellung der DNA-Barcodes durch
beauftragte Labore hat sich mehrfach verzogert, etc.

Es liegt somit nicht in der Schuld der an GBOL Ill: Dark Taxa beteiligten Personen, sondern an der
globalen Pandemiesituation, dass wir alle hinter dem urspriinglich angelegten Zeitplan liegen. Alle
Teilprojekte sind betroffen. Vor allem die Doktorand*innen in ihren Dissertationsprojekten sind
betroffen und damit sind, aufgrund ihrer zentralen Bedeutung, auch die elementaren Ziele von GBOL
lll: Dark Taxa gefahrdet: die Erforschung der unbekannten , Dark Taxa“, ihre Integration in die DNA
Barcode Referenzdatenbank und Ausbildung der ndchsten Generation von Taxonom*innen.

Die befristeten Vertrage im Projekt enden in den meisten Fallen bereits zur Jahresmitte 2023, wahrend
das Projekt selbst (Stand Ende April 2023) zum Jahresende 2023 abgeschlossen sein soll. Hier sehen
wir daher Handlungsbedarf, eine Verlangerung der Laufzeit von GBOL Ill: Dark Taxa anzufragen. Wir
bendtigen Zeit und vor allem eine damit zusammenhangende Finanzierung, um alle durch dieses
Projekt angestellten Personen um zusatzliche sechs Monate zu verlangern. Das Projektende wiirde sich
damit auf Ende Juni 2024 verschieben. Diesen Zeitraum sehen wir als realistisch, aber auch als dringend
notig an, um die Projektziele von GBOL Ill: Dark Taxa zu erreichen und das Projekt erfolgreich
abzuschlieBen.

Alle Projektpartner haben bereits groRe Anstrengungen unternommen, um die negativen Folgen der
Pandemie auf unser Projekt und seine Teilprojekte abzumildern. Durch Optimierungen der
Arbeitsabldufe und Methoden, interne Erweiterung der Teams, die an den Projekten arbeiten, sowie
auch durch schmerzhafte, aber nétige Abstriche in den gesteckten wissenschaftlichen Zielen (in
einigen Teilbereichen) wurde erreicht, dass die gravierenden Verzogerungen durch die Pandemie auf
ein Aquivalent von sechs Monaten reduziert werden konnten.

Ein Antrag auf Verlangerung der Laufzeit von GBOL lll: Dark Taxa ist vorbereitet und wird nach
Absprache mit dem Projekttrager im Mai 2023 eingereicht.
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Weiteres

Alle gesammelten Daten werden in frei zugidnglichen Datenbanken (GBOL-Webportal, BOLD)
gespeichert und stehen damit der Offentlichkeit zur Verfiigung.

Die am Projekt beteiligten Wissenschaftler stehen fiir eine langfristige Einbeziehung der Ergebnisse in
der zukilnftigen Forschung. Dariiber hinaus werden die Doktoranden und andere Studenten, die mit
Master- oder Bachelorarbeiten am Projekt beteiligt sind, als zukilinftige Taxonomen und Experten auf
dem Gebiet der bisher unbekannten Insektenarten und -diversitat dienen.

Die Ergebnisse von GBOL, und das gilt auch fiir die neue Phase GBOL Ill: Dark Taxa, sind immer dann
wichtig, wenn Arten durch DNA-Barcoding bestimmt werden mussen. Dies gilt sowohl fiir die neuen
DNA-Barcodes, die Datenbanken (fiir die DNA-Barcodes und die ASVs) als auch fiir die Laborroutinen.
Das DNA-Barcoding hat sich als schnelles und zuverldssiges Instrument zur Artenbestimmung etabliert.
Die Ergebnisse von GBOL Ill: Dark Taxa werden die Aussagekraft aktueller und zukiinftiger Projekte
erhohen, einschlielllich der von o6ffentlicher Hand finanzierten Projekte, die das Metabarcoding als
Instrument zur Erforschung der Ursachen des Insektenriickgangs nutzen (z. B. Diversitdt von Insekten
in Naturschutzgebieten - DINA oder Integrative Analyse des Einflusses von Pestiziden und Landnutzung
auf die Biodiversitit in Deutschland - INPEDIV) und ganz allgemein auf die Uberwachung der
Biodiversitdt in nicht-marinen Lebensrdumen abzielen. Die im Rahmen des Projekts gewonnenen
Erkenntnisse werden dazu beitragen, unser Wissen lber den bisher unbekannten Teil der biologischen
Vielfalt 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 der iBOL
(international Barcode of Life) Community eingebunden, wo ein angeregter 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 fir CaBOL (Caucasus Barcode of Life), wo das Wissen und die
Erfahrungen aus GBOL weitergegeben werden.

Die Ergebnisse von GBOL Ill: Dark Taxa werden zu einem tieferen Verstandnis der Insektenvielfalt in
Deutschland und Mitteleuropa beitragen. Insbesondere die DNA-Barcode-Referenzdatenbank wird
durch die Aufnahme von Sequenzen der im Rahmen des Projekts gefundenen und beschriebenen
Arten erweitert werden. Diese Datenbank, aber auch in Kombination mit der bisher einzigartigen ASV-
Datenbank, wird dazu beitragen, die Insekten und die potenziellen Bedrohungen, die zu ihrem
Rickgang beitragen, genauer zu bewerten und zu Uberwachen, d.h. sie wird wichtige
Hintergrunddaten fiir die Uberwachung der biologischen Vielfalt liefern. Da es sich bei den Diptera und
Hymenoptera jedoch um megadiverse Insektengruppen handelt, die allein in Deutschland mindestens
20.000 Arten umfassen, werden weitere Zeit und Anstrengungen erforderlich sein, um ein
vollstandiges Bild ihrer Artenvielfalt zu erhalten und diese Vielfalt in der DNA-Barcode-
Referenzdatenbank abzubilden.



