DNA-Barcoding zur Gewassergiiteanalyse mit Kieselalgen
Verleihung des Horst-Wiehe-Forderpreises

Die Deutsche Botanische Gesellschaft
verlieh ihren diesjahrigen Horst-Wiehe-
Forderpreis auf der Botanikertagung in
Miinchen am 31. August 2015 an Jonas
Zimmermann, dessen Dissertation von
der GfBS-Vize-Prasidentin Birgit Gemein-
holzer an der Justus-Liebig-Universitat
GieBBen betreut und in Kooperation mit
der Universitdt zu Koln und dem Bota-
nischen Garten und Botanischen Muse-
um Dahlem der Freien Universitat Berlin
durchgefiihrt wurde.

Die lichtmikroskopische Bewertung der
Diversitat von Kieselalgen (Diatome-
en) ist seit Jahrzehnten eine erfolgreich
praktizierte Methode zur Gewdssergu-
teanalyse, die z.B. auch in der Wasser-
rahmenrichtlinie der Europdischen Union
umgesetzt wird. In seiner Dissertation
testete Zimmermann das environmental
DNA (eDNA) Metabarcoding als Alterna-
tive zur lichtmikroskopischen Analyse,
er identifizierte einen Abschnitte auf der
Erbsubstanz, der sich als zuverlassiger
Marker fir das DNA-Barcoding eignet,
und entdeckte vier neue Arten von Kie-
selalgen in Berliner Gewdssern bei der
Erstellung einer Referenz-Datenbank.
,Die aufdem 18S rRNA Gen befindliche V4
Region ist ein addaquater Marker fiir Diato-
meen DNA Barcoding, denn sie zeigt auf
einem relativ kurzen Sequenzabschnitt
(ca. 390 bp) ausreichend Variation fiir
die Unterscheidung verschiedener Taxa.
Die geringe Abschnittslange ermogli-
cht zusatzlich die Sequenzierung durch
Next-Generation-Sequencing-Technolo-
gien. Die 18S V4 Region wurde von der
CBOL Protist Working Group (ProW@) als
Pre-Barcodefiiralle Gruppen der Protisten
vorgeschlagen. schreibt Zimmermann.
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Die Arbeit beinhaltet aullerdem ein Stan-
dardprotokoll fiir die Amplifizierung der
18S V4 Region sowohl aus Kulturmaterial
als auch aus Umweltproben. Beim eDNA
Barcoding werden unidentifizierte Se-
quenzen aus einer Umweltprobe identi-
fizierten Sequenzen einer Referenzdaten-
bank zugeordnet, um die Sequenzen aus
der Umweltprobe einem entsprechenden
Taxon zuzuweisen. Die vorgestellte Un-
tersuchung priifte die Unterschiede von
Lichtmikroskopie und eDNA Barcoding
hinsichtlich ihrer Mglichkeiten der taxo-
nomischen Differenzierungen und Biodi-
versitatserfassung. Dabei zeigte sich, dass




die sequenzbasierte Methodik - bei
Einsatz einer phylogenie-basierten
Taxonzuordnung - eine feinere taxono-
mische Auflésung als die Lichtmikrosko-
pie lieferte. Zusatzlich wurde der direkte
Zusammenhang von der Qualitdat der
Sequenzzuordnung zu taxonomischen
Bearbeitungen von Referenzsequenzen
aufgezeigt. In der gebrduchlichsten
Referenzdatenbank INSDC (International
Nucleotide Sequence Database Colla-
boration; inkl. Genbank, EMBL/ENA and
DDB)) ist die vorhandene taxonomische
Information zu Diatomeensequenzen
teilweise fragwirdig. Deshalb schlagt die
Arbeit Richtlinien zur Hinterlegung von
Referenzsequenzen in taxonomischen
Referenzdatenbanken vor. Referenzse-
quenzen werden bei Diatomeen aus
klonalen Kulturen erzeugt, die eine um-
fangreiche Dokumentation ermdglicht.
Neben der Sequenzinformation sollten
Herbarbelege und physische DNA-
Proben in wissenschaftlich betreuten
Sammlungen hinterlegt werden. Mini-
malanforderungen fiir begleitende Meta-
daten werden ebenfalls vorgestellt; hierzu
gehodren neben Sammlungsdaten, Daten
zur Kultivierung, Information zu Primern
und PCR sowie den Pherogrammen auch
die fotografische Dokumentation zur
Bestimmung relevanter Mikrostrukturen.

Regine Jahn, BGBM Freie Universitdt Berlin
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