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Abstract 
 
During the last years DNA barcoding has become a popular method for species identification. Although 
demanding, applications of barcoding studies to the species and ecological diverse Heteroptera are still 
scarce. Focusing on the aquatic Gerromorpha and Nepomorpha of Germany, we analyzed DNA barcodes 
for 699 specimens of 63 species. Our study revealed haplotype sharing for numerous species as well as 
the existence of two cryptic species. Further studies will be performed to analyze these results more in 
detail. 

Einleitung 
 
In den letzten Jahren hat sich das so genannte „DNA Barcoding“ als zuverlässige, schnelle und 
kostengünstige Methode zur Artdetermination in der nationalen wie internationalen Forschungslandschaft 
fest etabliert (u. a. HEBERT et al. 2004, WÄGELE 2016). In Kombination mit modernen Hochdurchsatz-
Sequenzierverfahren, die Zehntausende von Proben parallel analysieren, kann so ein effizientes Bio-
diversitätsmonitoring durchgeführt werden (HAUSMANN et al. 2020). Dies gilt insbesondere für die 
hyperdiversen Insekten, deren Bestimmung in vielen Fällen aufwendig und die notwendige Expertise 
leider häufig nicht (mehr) vorhanden ist. Im Rahmen des Barcoding Fauna Bavarica-Projekts sowie des 
nachfolgenden German Barcode of Life-Projekts wurden erste Sequenz-Bibliotheken für verschiedene 
Insektengruppen wie Schmetterlinge (HAUSMANN et al. 2011), Käfer (HENDRICH et al. 2014) und Haut-
flügler (SCHMIDT et al. 2015) erstellt. Eine erste Studie, die rund 460 Arten und damit rund 51 % der 
heimischen Wanzen abdeckte, demonstrierte das große Potenzial der Methodik auch für diese Insekten 
(RAUPACH et al. 2014). 

Aufbauend auf diese Arbeit wurde nachfolgend der Fokus auf die Erstellung einer umfassenden 
DNA Barcode-Bibliothek für die Wasserwanzen Deutschlands gelegt. Aber warum gerade Wasser-
wanzen? Zum einen gibt es kaum ein stehendes oder fließendes Gewässer, das nicht von Wanzen in oft 
hohen Arten- und Individuenzahlen besiedelt wird. Hier nehmen Wasserwanzen mitunter eine ökologisch 
zentrale Rolle ein. Allerdings ist die Identifizierung vieler Arten nicht leicht und in zahlreichen Fällen, 
zum Beispiel bei Vertretern der Gattung Sigara FABRICIUS, 1775, nur bei den Männchen möglich 
(JANSSON 1986). Zum anderen wurde die Wasserwanzenfauna Deutschlands in der Vergangenheit gut 
erfasst, so dass eigentlich keine Überraschungen zu erwarten waren. Ökologisch und systematisch lassen 
sich zwei Unterordnungen unterscheiden: I) die Wasserläufer und Verwandte (Gerromorpha) als 
Bewohner der Wasseroberfläche und II) die Wasserwanzen (Nepomorpha), zu denen alle im Wasser 
lebenden Wanzenarten zählen (STRAUSS & NIEDRINGHAUS 2014). Beide Gruppen sind übrigens stammes-
geschichtlich nicht näher miteinander verwandt und haben den aquatischen Lebensraum somit unab-
hängig voneinander besiedelt (JOHNSON et al. 2018). Während in Deutschland 22 Arten der Gerromorpha 
nachgewiesen sind, beläuft sich die Artenzahl der Nepomorpha auf 47 (STRAUSS & NIEDRINGHAUS 2014). 
 

Methoden 
 

Detaillierte Angaben zur Probenbearbeitung finden sich in RAUPACH et al. (2014) und HAVEMANN et al. 
(2018). Alle relevanten Informationen sind in dem öffentlich zugängigen Datensatz DS-BAHCE 
„Barcoding Aquatic Heteroptera of Central Europe“ im Barcode of Life Datasystem (BOLD; 
http://www.boldsystems.org) hinterlegt (RATNASINGHAM & HERBERT 2007). 
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Ergebnisse und Diskussion 
 
Insgesamt wurden DNA Barcodes von 254 Individuen von 20 Arten der Gerromorpha und 445 Individuen 
von 43 Arten der Nepomorpha analysiert. Dies entspricht 91 % der deutschen Fauna der Gerromorpha 
und 92 % der in Deutschland dokumentierten Vertreter der Nepomorpha. Für 18 Arten (90 %) der unter-
suchten Gerromorpha gelang eine eindeutige Zuordnung von einer „Barcode Index Number“ (BIN) pro 
Art, während es sich bei den Nepomorpha um 29 Arten (67 %) handelte. Abbildung 1 illustriert exem-
plarisch die Auftrennung der verschiedenen Vertreter der Familie der Gerridae in einer Neighbor Joining-
Topologie. Die Datenanalyse brachte allerdings auch einige überraschende Ergebnisse zu Tage, welche 
in HAVEMANN et al. (2018) detailliert beschrieben und diskutiert werden. So ergab die DNA Barcode-
Analyse identische Haplotypen und somit keine erfolgreiche Artauftrennung für die Wasserwanzen 
Sigara iactans JANSSON, 1983 und Sigara falleni (FIEBER, 1848).  

 Vergleichbare geringe 
Distanzen traten unter ande-
rem bei Arctocorisa carinata 
(C.R. SAHLBERG, 1819) / 
Arctocorisa germari (FIE-
BER, 1848) sowie Callico-
rixa praeusta (FIEBER, 1848) 
/ Calicorixa producta (REU-
TER, 1880) auf. Ob es sich 
bei diesen Artenpaaren um 
nah verwandte aber distinkte 
Arten handelt oder zwischen 
den Arten noch Hybridisie-
rungen stattfinden, kann 
aktuell nicht geklärt werden 
und steht im Fokus weiterer 
eingehender Studien. Unge-
wöhnlich hohe molekulare 
Distanzen wurden dagegen 
für Cymatia coleoptrata 
(FABRICIUS, 1777) und Plea 
minutissima LEACH, 1817 
gefunden. Weiterführende 
morphologische als auch 
molekulare Daten deuten 
darauf hin, dass sich 
innerhalb beider Arten je 
eine weitere, bislang unbe-
kannte Art verbirgt.  

Die vorliegenden Er-
gebnisse unterstreichen ein-
drucksvoll den Nutzen vom 
DNA Barcoding als moleku-
lare Methode zur Artiden-
tifizierung als auch als taxo-
nomisches  Hilfsmittel. Es 
bleibt abzuwarten, ob die an-
gestrebte Erstellung einer 
gesamteuropäischen DNA  
Barcode-Bibliothek ähnlich 
überraschende Ergebnisse 
hervorbringen wird. 

 
 

Abb.1: Neighbour-Joining-Topologie aller analysierten Wasserläufer der 
Familie der Gerridae (11 Arten, 149 Individuen) basierend auf K2P-
Distanzen. Illustrationen: Gerhard STRAUSS  (www.corisa.de) 
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Zusammenfassung 
 
In den letzten Jahren hat sich das DNA Barcoding als populäres Verfahren in der molekularen 
Artidentifikation etabliert. In diesem Zusammenhang wurde eine DNA Barcode-Sequenzbibliothek für 
die Wasserwanzen Deutschlands erstellt (Gerromorpha, Nepomorpha), welche 699 Individuen aus 63 
Arten umfasste. Die Analyse der Barcodedaten wies identische Haplotypen für verschiedene Arten nach. 
Ferner konnten Hinweise für zwei bislang übersehene Arten festgestellt werden. Weiterführende Studien 
werden diese Ergebnisse im Detail analysieren.  
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