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Aus der Miinchner Entomologischen Gesellschaft

Editorial

Traditionsgemdfs wurde der Hauptvortrag des Bayerischen Entomologentages in der letzten
Ausgabe des Nachrichtenblattes (59 (3/4) 2010) abgedruckt. Dieser Vortrag und dessen Publikation
fiihrte zu recht unterschiedlichen Reaktionen. Zu einem der Diskussionspunkte, dem DNA
Barcoding, wollen daher die am Projekt ,,Barcoding Fauna Bavarica® direkt beteiligten
Wissenschaftler der ZSM einige Fakten und Ergebnisse aus erster Hand beisteuern.
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Der im letzten Nachrichtenblatt leider kommentarlos publizierte Vortrag (zur Genese siche das Edi-
torial des vorliegenden Heftes) von Prof. KLAUSNITZER unter dem Titel ,,Entomologie — quo vadis?*
fiilhrte, wie nicht anders zu erwarten war, zu heftigen Diskussionen. Zu den diversen, im Vortrag
kritisch beleuchteten Punkten gehorte auch der Stellenwert neuer Untersuchungsmethoden, nament-
lich molekulare Taxonomie und Barcoding-Verfahren. Wir leiten hier aus der nunmehr zweijdhrigen
Praxis des Fauna-Bavarica-Projektes fiinf Fakten ab, die belegen, dass DNA Barcoding einer
Landesfauna sinnvoll, notwendig und moglich ist. Im Ubrigen haben wir erst kiirzlich in dieser Zeit-
schrift dargelegt, ,,was DNA Sequenzdaten sind, was sie konnen und was nicht (BALKE 2008,
HENDRICH 2009, HASZPRUNAR 2009).

(1) DNA Barcoding einer Landesfauna ist zielfiihrend, die DNA-Bibliothek wdchst rasch

In den ersten 24 Monaten des Projektes sind fiir 5.000 bayerische Tierarten Barcodes generiert
worden, weitere 2.500 Arten sind schon erfasst und in den Prozess eingeschleust. Von den etwa
3.200 Arten der bayerischen Schmetterlinge liegen uns bereits die Barcodes von fast 2.200 Arten
(69%) vor. Bei den Wildbienen sind es 450 von den rund 500 bayerischen Arten (90%). Fast die
Halfte aller bayerischen Kéferarten haben schon ihren Barcode. 2011 wird das ,,Jahr der Fliegen®.
Durch die Kooperation mit Kanada (Universitdt Guelph / Genome Canada) ergriff der Freistaat
Bayern bzw. die ZSM die einmalige Chance, die gesamten Laborarbeiten kostenfrei aufler Haus
erledigt zu bekommen sowie die hochwertige Datenbank BOLD (vgl. RATNASINGHAM & HEBERT
2007) verfiigbar zu nutzen. Die detaillierten Datensétze dazu (in der laufenden Projektphase circa
50.000!) werden Offentlich zugéinglich gemacht, bleiben nachhaltig, ihre Nutzung ist frei. Die
Sequenzierung zum Zweck von Re-Identifikation und Monitoring (z.B. auch Kontrolle von
Umweltgutachten) wird immer billiger, und liegt derzeit schon bei einigen wenigen Euro pro Probe.

(2) Re-Identifikation per DNA Barcoding ,funktioniert*

Erste Auswertungen, z.B. bei den Schmetterlingen, zeigen, dass 98% der Arten eindeutig re-
identifizierbar sind (HAUSMANN et al. 2011). Das zeigt sowohl die hohe Qualitit der in den ver-
gangenen Jahrhunderten geleisteten taxonomischen Arbeit, aber auch die Prizision, Effektivitdt und
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Effizienz der neuen Methodik. Nur in einigen wenigen Teilgruppen ist die Auflésungsgenauigkeit
geringer, in anderen ist sie den bisher moglichen Bestimmungsverfahren iiberlegen. Erst jiingst
wurde zum Beispiel die Bedeutung von DNA Barcoding fiir den Einbezug von Chironomiden-
Weibchen (bisher unbestimmbar) bei Emergenz-Nachweisen herausgestellt: fast 30% mehr
Artnachweise insbesondere bei seltenen Arten (EKREM et al. 2010)! In mehreren Pilotprojekten hat
auch die Identifikation von Larvenstadien ihren Praxistest bestanden (z.B. GOSSNER & HAUSMANN
2009). Sogar Eier, leere Puppenexuvien oder Hautpartikel aus Raupenhdutungen geniigen.

(3) DNA Barcoding einer Landesfauna ist sinnvoll und notwendig

Hinter dem DNA Barcoding steckt eine hoch innovative, visiondre und griindlich durchdachte Idee,
die Liste von niitzlichen Entwicklungen und Anwendungen ist lang. Der Aufbau einer 6ffentlichen
Referenz-Bibliothek des Lebens mit Georeferenzierung, Fotografie, Sammlungs- und Sequenzdaten
eroffnet ungeahnte Perspektiven fiir Identifizierung und Monitoring, was schon unter (1) und (2)
angesprochen wurde. Dariiber hinaus haben die generierten Daten eine hohe Relevanz fiir die
Zukunft der Taxonomie: Barcoding kann zwar keine Taxonomen ausbilden, aber es kann kiinftigen
Taxonomen die Einarbeitung in eine Insektengruppe sehr erleichtern. Beim Vorliegen vollstédndiger
Gendatenbanken kann jeder Student und Schiiler, aber auch Fachleute oder Behorden, kiinftig die
Determination von Organismen zuverléssig absichern lassen.

Doch abgesehen von solchen Zukunftsvisionen zeichnet sich schon jetzt ein weiter ganz
konkreter Nutzerkreis fiir Barcoding-Datenbanken vor allem in der angewandten Okologie ab.
Schidlinge, Parasiten oder deren Larven lassen sich damit ndmlich schnell und einfach bestimmen.
Das war bisher vielfach kaum oder nur mit sehr hohem Zeitaufwand méglich. Lebensmittel- und
Saatgutkontrolle, Kontrolle von Krankheitsvektoren und Einwanderern, Forensik, Zoll, Anschluss-
forschung zur Artenvielfalt, Okologie und Evolution und weitere Beispiele fiir Nutzen und Anwen-
dungsmoglichkeiten des Barcoding sind auf unserer Website genannt (siche www.faunabavarica.de)
und fanden bereits in der Praxis sowie in vielfachen Publikationen ihren Niederschlag.

(4) DNA Barcoding hilft, kryptische Arten zu erkennen

Mit zunehmender Vervollstindigung der DNA-Referenzbibliothek ldsst sich deren Aussagekraft
beziiglich Re-Identifikation von Arten immer deutlicher bewerten. Damit einhergehend beweist die
Methodik in zunehmendem Mafle ihre Bedeutung zur Erkennung iibersehener Arten-Vielfalt.
Alleine im Jahr 2010 hat DNA Barcoding unter den bayerischen Wasserkédfern vier Fille —
durchwegs extrem héufige Arten — aufgedeckt, in denen morphologisch kryptische Arten verkannt
worden waren. Dabei handelt es sich um Arten, die seit Langem beschrieben waren, aber dann — zu
Unrecht — synonymisiert wurden. Derzeit arbeiten Taxonomen daran, diese irrtiimlichen Synony-
misierungen aufzuheben und detaillierte morphologische Wiederbeschreibungen anzufertigen.

Ahnliches gibt es von den Schmetterlingen zu berichten. Neben mehreren méglichen Krypto-
spezies wurden hier auch neue Faunenelemente entdeckt, die seit Jahrzehnten mit trivialen, morpho-
logisch deutlich verschiedenen einheimischen Arten verwechselt worden waren (SEGERER et al.
2010; SEGERER et al.2011 und weitere Publikationen in Vorber.).

Teilweise ergeben sich Hinweise auf mogliche unerkannte Arten erst unter Einbeziehung {iber-
regionaler Datensétze, wie sie Dank der zahlreichen weltweiten Barcoding-Initiativen in wachsender
Menge verfligbar werden. Daraus erwachsen viele wertvolle nationale und internationale Koopera-
tionen.

(5) DNA Barcoding steht in Synergie mit ,, klassischen Methoden *

Die Uberpriifung bestehender Hypothesen durch moglichst viele unabhéingige Methoden ist ein
Kernmerkmal des naturwissenschaftlichen Erkenntnisprozesses. DNA Barcoding ist ein neuartiges
und erwiesenermalen in fast allen Artgruppen extrem zuverldssiges Hilfsmittel zur Artbestimmung.
In den Grenzen seines Giiltigkeitsbereiches lassen sich dadurch bestehende, auf ,klassischen Me-
thoden basierende Arthypothesen auf ihre Robustheit testen, wie umgekehrt auch die vorhandenen
,klassischen Methoden* die Aussagekraft des Barcoding auf die Probe stellen und seine Starken und
Schwichen herausarbeiten.
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Molekulare Techniken wie DNA Barcoding machen ,,klassische Methoden* der Taxonomen nicht
tiberfliissig, sondern erweitern im Gegenteil die vorhandenen Werkzeuge um eine weitere Dimensi-
on und leisten damit einen substantiellen Beitrag zu den vielfach und mit Recht eingeforderten in-
tegrativen Ansédtzen in der Taxonomie (vgl. z.B. SCHLICK-STEINER et al. 2010).

Im Jahr 2011 geht das Bayerische Barcoding-Projekt in eine neue Phase, wo in vielen Insektengrup-
pen bereits ,,auf Liicke” gesucht und gearbeitet wird. Unsere Projektseite www.faunabavarica.de
gibt dariiber im Detail Auskunft. Ungeachtet aller Querschiisse hoffen wir auch weiterhin auf Thre
Mithilfe — damit Entomologie in Bayern Spitze bleibt.
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