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Abstract

DNA barcode derived community phylogenies reveal
strong phylogenetic clustering of host-plant use in
European Lepidoptera

Patrick STRUTZENBERGER & Konrad FIEDLER

We used a community phylogeny approach to investigate phylogenetic structuring in
European Lepidoptera associated with a set of 200 selected focal plant species. We fo-
cused on plant species with a wide distribution in Europe, which can be reliably iden-
tified also by lepidopterists, and which represent all major lineages of vascular plants.
Host records of Lepidoptera larvae for each of those 200 plant species were extracted
from the literature resulting in 7300 plant-herbivore associations. All available bar-
codes for the resulting selection of lepidopteran herbivores were extracted from the Bar-
code of Life Datasystems (BOLD). Eight of the 200 plant species had to be removed
from the analysis due to a lack of barcode coverage for their associated herbivores.
This resulted in a sequence alignment containing 2341 species of Lepidoptera from 70
families feeding on 192 different plant species. Only for 5% of lepidopteran species
recorded to feed on the focal plants no barcode data were yet available. This compre-
hensive dataset was used to reconstruct a phylogenetic tree with BEAST. A backbone
constraint was used to replicate the currently recognized family level relationships
within Lepidoptera and the tree was time-calibrated according to the results of a pre-
viously published large-scale phylogenetic study. Measures of phylogenetic diversity
of the herbivore assemblages afhiliated with each plant species were calculated. The
Net Relatedness Index (NRI) revealed that species feeding on herbaceous plants are
slightly but significantly more closely related to each other than is the case on grami-
noid and woody plants. The UniFrac measure was used to gain further insight into
phylogenetic clustering. UniFrac measures the fraction of cumulative branch length in
a tree that is unique to the assemblage in question, i.e. a measure of shared evolution-
ary history among herbivores on the same plant species. Obtained UniFrac values were
analyzed with ordination analyses (NMDS and canonical analysis of principal coordi-
nates, CAP). Highly significant structuring was revealed between herbivore communi-
ties on herbs, graminoids, and woody plants. In a CAP analysis all but 11 plant species
clustered with their correct growth-form category. The majority of those 11 misclas-
sified plant species were either highly toxic plants, plants with an unusual phenology,
plants with a low number of associated Lepidoptera species, or a combination of more
than one of those factors. This case study demonstrates the utility of DNA barcode se-
quences beyond species discovery, identification, and taxonomy. The amount of DNA
sequence data generated through barcoding campaigns is currently unrivaled, render-
ing those datasets prime sources for large scale macro-ecological studies.

STRUTZENBERGER P. & FIEDLER K., 2018: DNA-Barcode basierte Stammbiume zei-
gen starke phylogenetische Klumpung in mitteleuropidischen Raupengemein-
schaften (Lepidoptera).

Die phylogenetische Struktur von mitteleuropiischen Raupengemeinschaften wurden
unter Verwendung eines community phylogeny Ansatzes untersucht. Zu diesem Zweck
wurden ca. 7300 Fraf$bezichungen zwischen Lepidopteren und Pflanzen aus der Litera-
tur extrahiert. Kriterien zur Auswahl der Pflanzenarten waren eine weite Verbreitung in
Mitteleuropa und einfache, auch durch Entomologen durchzufiithrende Bestimmung.
Zur Erstellung einer zeit-kalibrierten Phylogenie wurden DNA-Barcodes aus den Bar-
code of Life Datasystems (BOLD) zusammen mit einem backbone constraint zur Auf-
l6sung tiefer Verzweigungen verwendet. Nach Entfernung der in BOLD nicht mit
Sequenzdaten vertretenen Arten ergab sich ein Datensatz von 2341 Lepidopterenar-
ten aus 70 Familien mit Frabeziehungen zu 192 Pflanzenarten. Auf Basis des gene-
rierten Stammbaums wurden diverse Metriken fiir phylogenetische Diversitit berech-
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net. Ergebnisse des Net Relatedness Index (NRI) haben gezeigt, dass Lepidopteren
auf krautigen Pflanzen signifikant niher miteinander verwandt sind als das fiir Arten
auf graminoiden und holzigen Pflanzen der Fall ist. Zur weiteren Untersuchung der
phylogenetischen Struktur der Gemeinschaften wurde das UniFrac Maf§ verwendet.
UniFrac miflt im paarweisen Vergleich der Gemeinschaften die fiir die jeweilige Ar-
tengemeinschaft einzigartige Evolutionsgeschichte. Die errechneten UniFrac Werte
wurden mittels Ordinationsverfahren ausgewertet. Eine NMDS Ordination zeigte
hochsignifikante Unterschiede in der phylogenetischen Zusammensetzung zwischen
Artengemeinschaften auf krautigen, holzigen und graminoiden Pflanzen. Eine CAP
Ordination hat gezeigt das 181 von 192 Pflanzenarten aufgrund der phylogenetischen
Struktur ihrer Raupengemeinschaften der korrekten Wuchsform zugeordnet wurden.
Bei falsch zugeordneten Pflanzen handelte es sich entweder um hochgradig giftige
Pflanzen (z.B. Eibe), Pflanzen mit ungewdhnlicher Wuchsform (z. B. Misteln), oder
Pflanzen mit sehr wenigen assoziierten Herbivoren. Uber die unmittelbaren Ergebnis-
se hinaus zeigt diese Fallstudie sehr deutlich, dass DNA-Barcodes neben Taxonomie
und Biodiversititsforschung auch fiir makroskologische Studien eine iiberaus wert-
volle Datenquelle sind.
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