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Bei den 10 ABOL-BioBlitz-Aktionen im Rahmen der Tage der Artenvielfalt 2019 und 
2020, die großteils in Schutzgebieten stattfanden, wurden DNA-Barcodes von Or-
ganismen erstellt, die im Zuge der Veranstaltungen gesammelt und bestimmt wur-
den. Im Rahmen dieser Publikation werden insgesamt 2.172 Datensätze bzw. 1.750 
DNA-Barcodes von 1.040 Arten veröffentlicht und sind somit auf der internationalen 
DNA-Barcoding-Plattform BOLD frei zugänglich. Mit den BioBlitzen schafft ABOL 
eine win-win-Situation, indem Bestimmungen abgesichert werden, die Datengrund-
lage verbessert und kryptische Diversität aufgedeckt wird. Vor allem aber versucht 
ABOL, selten gewordene Artenkenntnis, v. a. für Insekten, durch DNA-Barcoding zu 
sichern und allgemein verfügbar zu machen. Der gesteigerte Bedarf an Bestimmungs-
kompetenz, den die Bewältigung der Biodiversitätskrise mit sich bringt, erfordert eine 
Erweiterung der methodischen Ansätze der Artbestimmung, um nicht an Kapazitäts-
grenzen zu stoßen.

Sonnleitner M., Schoder S., Macek o., leeb c., bräuchler c., haring e. et al., 
2022: Contribution of the ABOL BioBlitzes to the Austrian biodiversity data: 
DNA barcodes from 2019 and 2020.
In 2019 and 2020, the Austrian Barcode of Life initiative (ABOL) introduced a new 
Citizen Science format to Austria, the ABOL BioBlitz, which combines well established 
Days of Biodiversity (Tage der Artenvielfalt) with the generation of DNA barcodes. 
Experts on various taxonomic groups meet during these Days of Biodiversity to record 
as many species as possible. Especially in arthropods, reliable species identification of-
ten requires detailed morphological examination of the collected specimens. Since the 
expertise for accurately identifying arthropods is rare, declining and often restricted 
to a few people, the generation of DNA barcodes for specimens identified by experts to 
serve as reference data is an efficient way to safeguard taxonomic knowledge for society 
and for the future. Here, we publish data on 2,172 specimens, including 1,750 DNA 
barcodes from 1,040 species, which were mainly collected in protected areas, and make 
these data openly accessible on the international Barcode of Life platform (BOLD).
With the BioBlitz actions, ABOL intends to enhance the value of the Days of Biodi-
versity for all parties by improving the biodiversity data for distinct areas, securing 
species identifications, uncovering potential cryptic diversity and digitizing taxonomic 
expertise. Necessary policies to reverse the current biodiversity decline entail increas-
ing demands in species identification. Building up a reference DNA barcode database 
will help to avoid capacity limits due to a declining taxonomic expertise, by allowing 
for DNA barcoding as a complementary molecular genetic approach for species iden-
tification.

Keywords: ABOL BioBlitz, taxonomic expertise, biodiversity, data release, DNA bar-
code, BOLD, Austrian Barcode of Life.



 
82 Sonnleitner M., Schoder S., Macek O., Leeb C, Bräuchler C., Haring E. et al. 

Hintergrund

Der aktuelle dramatische Biodiversitätsverlust gehört zu den größten Bedrohungen der 
Menschheitsgeschichte (Cardinale et al. 2012, Wagner et al. 2021) und spielt als solcher 
eine zunehmend große Rolle in wirtschaftlichen und gesellschaftspolitischen Strategien. 
Um den Verlust an Arten zu stoppen, müssen auf vielen Ebenen faktenbasierte Entschei-
dungen getroffen werden, wofür einerseits frei zugängliche Biodiversitätsdaten notwendig 
sind, andererseits Kompetenzen, diese zu generieren und in Kontext zu setzen. Die aller-
meisten biodiversitätsrelevanten Beurteilungen setzen möglichst korrekte Artbestimmun-
gen voraus. Politisches Handeln, das eine erfolgreiche Wiederherstellung der Biodiversität 
zum Ziel hat, stellt also wachsende Ansprüche an unsere Kompetenz, Arten schnell und 
richtig zu bestimmen. Mit geschätzten 75.000 Arten (vergleiche Sauberer 2008, Geiser 
2018) gehört Österreich zu den artenreichsten Ländern Mitteleuropas. Einer der Gründe 
ist die Lebensraumvielfalt am Übergang vom Pannonikum zu den Alpen und der Böh-
mischen Masse. Zahlreiche Schutzgebiete unterschiedlicher Kategorien sollen mithelfen, 
Lebensräume und Biodiversität zu erhalten. Auch wenn der Großteil des Artenverlustes in 
der Agrarlandschaft stattfindet (EEA 2020), macht der Rückgang der Biodiversität auch 
vor Schutzgebieten nicht halt, wie am Beispiel von Schmetterlingen gezeigt werden konn-
te (Habel et al. 2016). Der Biodiversitätsverlust beginnt aber nicht erst dort, wo die Ar-
tenzahlen abnehmen, sondern bereits beim Schrumpfen von Populationsgrößen bzw. dem 
Verlust an Biomasse von Arten (Hallmann et al. 2017). Vielfach fehlen jedoch die Daten, 
um derartige Populationsveränderungen detektieren zu können. Obwohl Mitteleuropa 
und damit auch Österreich, zu den vergleichsweise gut erforschten Regionen zählt, sind 
auch hier Biodiversitätsdaten nur lückenhaft vorhanden. Da sämtlichen biodiversitätsrele-
vanten Beurteilungen eine sichere, zuverlässige Artbestimmung zugrunde liegen muss, ist 
breite taxonomische Expertise unerlässlich. Weltweit ist jedoch eben diese taxonomische 
Expertise auf wenige Personen beschränkt (Hausmann et al. 2020, Klausnitzer 2010, 
Morinière et al. 2019, Nilsson et al. 2018). Für viele Organismengruppen fehlen Fach-
leute mit der Fähigkeit, Tiere, Pflanzen und Pilze auf Artniveau zu bestimmen, auch in 
Österreich. In Anbetracht der Biodiversitätskrise birgt der Mangel an Kompetenz (beson-
ders was wenig erforschte Organismengruppen betrifft) die Gefahr, zum Flaschenhals für 
zwingend erforderliches politisches Handeln, wie etwa die Umsetzung einer umfassenden 
und großflächigen Monitoringstrategie, zu werden. Mit dem Verlust an Expert:innen steigt 
auch die Gefahr, dass die Kontinuität von Expertise abbricht. So war Österreich um 1900 
in der Dipterentaxonomie weltführend (Contreras-Lichtenberg 2003), während der-
zeit Expert:innen für viele Dipterengruppen fehlen.

Die gesellschaftspolitischen Herausforderungen im Rahmen der Bewältigung der Biodi-
versitätskrise werden zu gesteigerten Anforderungen an Biodiversitätserfassung und -mo-
nitoring im Allgemeinen und Artbestimmung im Speziellen führen. Um diesen Anfor-
derungen gerecht zu werden, wird es nötig sein (i) Bestimmungskompetenzen für viele 
Organismengruppen aufzubauen, (ii) die Kontinuität von taxonomischer Expertise zu si-
chern und (iii) methodische Ansätze zu wählen, die Artbestimmung bedarfsorientiert auch 
in großem Umfang ermöglichen bzw. erleichtern und damit verhindern, dass Kapazitäts-
grenzen überschritten werden.

Die ABOL-Initiative (Austrian Barcode of Life; www.abol.ac.at) hat sich all diesen Zie-
len verschrieben.
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Im Rahmen von Projekten fördert ABOL die Ausbildung von Nachwuchs-Taxonom:in-
nen. Durch die Digitalisierung von Bestimmungskompetenz im Rahmen des Aufbaus der 
Referenzdatenbank wird eine Weitergabe an die nächste Generation von Biodiversitäts-
expert:innen erleichtert. Durch jeden Referenzorganismus einer Art, der in die Datenbank 
aufgenommen wird, wird es mittels DNA-Barcoding möglich, Individuen oder Proben 
von Individuen unbekannter Artzuordnung, zu bestimmen – aus diesem Grund sprechen 
wir von „Digitalisierung von Kompetenzen“.

In den meisten Fällen ist mittels DNA-Barcoding die Bestimmung auf Artniveau möglich, 
jedoch nicht bei allen Artengruppen, zum Beispiel bei hybridogenen oder sehr jungen Ar-
ten. Bei letzteren sind die COI-Gene oftmals noch zu ähnlich und die DNA-Barcoding-
Methode stößt auf ähnliche Grenzen, wie die morphologische Bestimmung. Andererseits 
ermöglicht die genetische Analyse das Aufdecken von kryptischen Arten, die aufgrund 
großer morphologischer Ähnlichkeit bisher nicht als eigenständige Arten erkannt worden 
waren. Eine Vielzahl von kryptischen Arten konnte bisher weltweit durch DNA-Barcoding 
detektiert werden (Huemer et al. 2014, Grant et al. 2021).

Die von der ABOL-Initiative eingeführten ABOL-BioBlitze verbinden alle drei oben er-
wähnten Punkte. Die im Rahmen der BioBlitze vorgenommene Digitalisierung der sel-
tenen taxonomischen Expertisen erschließt diese für die Gesellschaft und erleichtert eine 
Weitergabe an die nächste Generation von Biodiversitätsexpert:innen. Durch die Nutzung 
der Referenzdaten in Metabarcoding-Ansätzen (Bestimmung der Artenzusammensetzung 
von Mischproben) und der Analyse von Umweltproben (eDNA), wird das Spektrum von 
Monitoring-Ansätzen stark erweitert.

In dieser Publikation werden die ersten DNA-Barcode-Daten aus insgesamt 10 ABOL-Bio-
Blitz-Aktionen 2019 und 2020 veröffentlicht und gleichzeitig auch in der internationalen 
DNA-Barcoding-Plattform BOLD (http://boldsystems.org/, Ratnasingham & Hebert 
2007) öffentlich zugänglich gemacht.

ABOL-BioBlitze – Idee und Umsetzung
Mit den ABOL-BioBlitzen hat ABOL 2019 ein Format ins Leben gerufen, das DNA-Bar-
coding in die Tage der Artenvielfalt (TdAs; auch: GEO-Tag der Natur) integriert und so 
einen vielfältigen Mehrwert generiert.

Seit Ende der 1990er Jahre treffen sich in Österreich Artenkenner:innen an den TdAs jähr-
lich, um in ausgewählten Gebieten – viele davon befinden sich in Schutzgebieten, wie Na-
tionalparks, Biosphärenparks, etc. – binnen 24 Stunden so viele Arten an Tieren, Pflanzen 
und Pilzen wie möglich zu erfassen. Der Ursprung solcher Citizen Science-Veranstaltun-
gen liegt in den USA, wo sie als Bioblitzes vom National Park Service veranstaltet wurden, 
um die Fauna und Flora der Nationalparks besser kennen zu lernen (Baker et al. 2014). 
Gleichzeitig sollte das Event Wissenschaftler:innen aus verschiedenen Fachrichtungen und 
interessierte Laien in Kontakt bringen. In Österreich wurde diese Idee weitergeführt und 
für viele Veranstalter sind die TdAs zu einem jährlichen Fixpunkt geworden, was in die-
ser Regelmäßigkeit, zumindest in Europa, einzigartig ist. Oftmals werden zusätzlich zur 
Biodiversitätserhebung auch thematische Exkursionen angeboten und Biodiversitäts-Fes-
tivals veranstaltet, um die breite Öffentlichkeit zu informieren und für Biodiversität zu 
sensibilisieren und zu begeistern. Das Kernziel ist jedoch, die Expert:innen zusammenzu-
bringen, die Datengrundlage für ein Gebiet zu verbessern und Datenlücken zu schließen.
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Solche TdAs stellen demnach Ereignisse dar, bei denen sich viele, ansonsten über ganz 
Österreich verteilte, Expert:innen für kurze Zeit an einem Ort treffen. Was liegt also 
näher, als diese TdAs und die dort versammelte taxonomische Kompetenz zu nutzen, 
um zumindest einen Teil davon für DNA-basierte Artbestimmung zu erschließen und 
langfristig für die Gesellschaft zu sichern? Dies erfolgt mittels Erstellung von DNA-Bar-
codes. Von Organismen, die bei den TdAs ohnehin gesammelt und bestimmt werden, 
wird eine Gewebeprobe entnommen und eine Referenzsequenz generiert. Dafür wird ein 
kurzer Abschnitt der DNA (COI-Gen) sequenziert und zusammen mit der Bestimmung 
und entsprechenden Metadaten (v. a. Ort und Zeitpunkt der Aufsammlung, aber auch 
Fotos der Individuen) als sog. DNA-Barcode in einer öffentlich zugänglichen Datenbank 
(BOLD) gespeichert, welche als eine Art digitales Bestimmungsbuch auf DNA-Basis fun-
giert. Um die Nachvollziehbarkeit der Bestimmung zu gewährleisten, werden die Refe-
renzorganismen in einer wissenschaftlichen Sammlung hinterlegt. Durch einen Vergleich 
mit solchen DNA-Barcodes können geringste Mengen an DNA zur Artbestimmung bzw. 
(bei problematischen Arten) für eine eindeutige Zuordnung zu Artengruppen verwendet 
werden. DNA-Barcoding bietet den Vorteil, dass auch Gewebeproben oder morpholo-
gisch unbestimmbare Stadien (z. B. Gelege, Larven etc.) und auch Misch- oder Umwelt-
proben der DNA-Analyse unterzogen werden können, um taxonomische Bestimmungen 
vorzunehmen. Mit diesem Ansatz können kostengünstig, effizient und ohne jahrelange 
taxonomische Expertise auch große Mengen an Proben bestimmt werden. Angesichts des 
wachsenden Biodiversitätsverlustes und der steigenden Nachfrage nach rascher und zu-
verlässiger Artbestimmung, ist DNA-basierte Bestimmung als Ergänzung zur klassischen 
morphologischen Taxonomie ein wesentliches Hilfsmittel, da sie für viele Bereiche auto-
matisierbare Lösungen bietet (Grant et al. 2021, Porter & Hajibabaei 2018). Wesent-
lich ist jedoch, dass DNA-Barcoding taxonomische Kompetenz nicht ersetzt, die Kompe-
tenz von Fachleuten wird aber nicht für jede Einzelbestimmung benötigt. Automatisierte 
Ergebnisse bedürfen außerdem immer einer kritischen Interpretation durch Fachleute, 
zusätzlich ist detailliertes Fachwissen nötig, um Ergebnisse in Kontext zu setzen.

Voraussetzung für das Funktionieren dieses Ansatzes ist eine hochqualitative und vollstän-
dige Referenzdatenbank, welche nur in Kooperation mit taxonomischen Expert:innen zu-
stande kommen kann und damit deren Bedeutung unterstreicht.

Durch die Erstellung von DNA-Barcodes als Referenz kann somit Bestimmungskompe-
tenz digitalisiert und langfristig gespeichert werden. Auf diese Weise tragen Expert:innen, 
die bei den ABOL-BioBlitzen mitmachen, wesentlich zur Verbesserung der Datengrund-
lage für zukünftige Monitoring-Aufgaben und andere Anwendungen bei.

Material und Methoden
Standorte

In den Jahren 2019 und 2020 fanden insgesamt 10 ABOL-BioBlitze an TdAs statt (Abb. 1).

l GEO-Tag der Natur im Biosphärenpark Nockberge 2019

Der erste ABOL-BioBlitz fand am 17. und 18. Mai 2019 im Rahmen des GEO-Tages der 
Natur im Biosphärenpark Nockberge (Kärnten) statt. Im Fokus stand die Artenvielfalt 
am Ufer des Millstätter Sees und benachbarter Berghänge. Insgesamt wurden 1166 Arten 



Beitrag der ABOL-BioBlitze zur österreichischen Biodiversitäts-Erfassung:  
DNA-Barcodes aus 2019 und 2020 85

nachgewiesen (Aurenhammer et al. 2020), darunter waren auch einige Erstnachweise 
für den Biosphärenpark.

l Tag der Artenvielfalt Oberösterreich 2019

Der vom Naturschutzbund Oberösterreich und dem Biologiezentrum Linz des oberöster-
reichischen Landesmuseums veranstaltete Tag der Artenvielfalt widmete sich am 31. Mai 
und 1. Juni 2019 den Landschaften im Umkreis des Mühlbergerhofes bei Grein. Die Er-
gebnisse zeigten eindrucksvoll den Artenreichtum, den eine nachhaltig bewirtschaftete 
Kulturlandschaft beherbergt und welchen essentiellen Beitrag sie zur Erhaltung und Wie-
derherstellung von Biodiversität leisten kann. Für die interessierte Öffentlichkeit gab es 
spätabends Führungen zu Fledermäusen und frühmorgens zu Vögeln.

l Tag der Artenvielfalt im Biosphärenpark Wienerwald 2019

Der bereits 13. Tag der Artenvielfalt des Biosphärenparks Wienerwald fand am 14. und 15. 
Juni 2019 mit ca. 80 Expert:innen in der Gemeinde Pressbaum (Niederösterreich) statt. 
Der Nachmittag des zweiten Tages war dem „Fest der Biodiversität“ gewidmet. Zahlreiche 
Infostände vermittelten verschiedenste Biodiversitätsthemen. Mitglieder des ABOL-Teams 
erklärten interessierten Personen wie DNA-Barcoding das Spektrum der Ansätze erweitert, 
mit denen Biodiversität beforscht und gemessen werden kann.

l Wiener Tag der Artenvielfalt 2019

Im Rahmen des Interreg-Projekts CITY NATURE fand am 21. und 22. Juni 2019 der 
erste grenzüberschreitende Tag der Artenvielfalt mit Bratislava statt. Organisiert von der 
Wiener Umweltschutzabteilung und der Universität für Bodenkultur (BOKU), standen in 
Wien die ökologisch wertvollen Wiesen rund um das BOKU-Gelände Knödelhüttenstra-
ße im Fokus. Naturinteressierte Besucher konnten an Exkursionen teilnehmen und sich 
an Infoständen über Biodiversitätsinitiativen informieren.

l Tiroler Tag der Artenvielfalt 2019

Der Tiroler Tag der Artenvielfalt 2019 fand, veranstaltet vom Verein Artenvielfalt, den 
Tiroler Landesmuseen, der Universität Innsbruck und dem Land Tirol, am 5. und 6. Juli 
2019 in der Gemeinde Brandenberg statt. In der Kaiserklamm, dem Kaiserboden, entlang 
der Weißache und auf der Bayerischen Wildalm und der Wildalmfilz konnten insgesamt 
1300 Arten nachgewiesen werden (Pagitz & Huemer 2019).

l Tag der Artenvielfalt im Nationalpark Hohe Tauern 2019

Der jährlich, abwechselnd im Tiroler, Kärntner und Salzburger Teil des Nationalparks 
stattfindende Tag der Artenvielfalt, fand vom 26. bis 28. Juli 2019 unter dem Motto „Gip-
feltreffen der Artenvielfalt am Fuße des Großglockners“ in Kärnten statt. Das Untersu-
chungsgebiet erstreckte sich von den Tallagen um Heiligenblut bis zu den subalpinen und 
alpinen Lagen des Gössnitztals und der umgebenden Gipfel. Rund 60 Artenkenner:innen 
erhoben verschiedene Tier-, Pilz- und Pflanzengruppen.

l Tag der Artenvielfalt im Biosphärenpark Wienerwald 2020

Mehr als 80 Expert:innen erhoben am 19. und 20. Juni 2020 die Arten des Untersuchungs-
gebiets im 18. Wiener Gemeindebezirk in und um den Pötzleinsdorfer Schlosspark. Neben 
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Wienerwald-Wiesen und -Wäldern waren auch der Pötzleinsdorfer, der Neustifter und der 
Gersthofer Friedhof für den Tag der Artenvielfalt geöffnet und zeichneten sich durch einen 
sehr hohen Artenreichtum aus. Bei Einbruch der Dunkelheit wurden von Lepidopterolo-
gen Lichtfallen aufgestellt und die Fledermausfauna von Expert:innen erhoben.

l GEO-Tag der Natur im Biosphärenpark Nockberge 2020
Der 5. GEO-Tag der Natur, abermals veranstaltet vom Biosphärenpark Nockberge, E.C.O. 
und dem ÖKOTEAM, fand am 17. und 18. Juli 2020 in der Umgebung der Grundalm 
statt. Trotz der hohen Lage des Untersuchungsgebietes und der schlechten Wetterbedin-
gungen war das Ergebnis mit über 750 Arten, die von rund 60 Forscher:innen gefunden 
wurden, mehr als beachtlich (Glatz-Jorde et al. 2021).

l Tag der Artenvielfalt im Nationalpark Hohe Tauern 2020
Im Fokus des Tages der Artenvielfalt im Nationalpark Hohe Tauern stand von 17. bis 19. 
Juli 2020 das Umbaltal in Osttirol mit seinen bekannten Wasserfällen und einem Habi-
tatspektrum, das von montanen Wäldern über alpine Rasen bis hin zur Gletscherregion 
reicht. Zusätzlich ist der Artenreichtum des Umbaltals mit seinen engen Seitentälern durch 
die abwechslungsreiche Geologie begründet. 66 Expert:innen beteiligten sich an der Er-
fassung der Arten.

l Tiroler Tag der Artenvielfalt 2020
Am 4. und 5. September 2020 wurde im Rahmen des Tiroler Tages der Artenvielfalt die 
Gemeinde Kössen von Biodiversitätsexpert:innen besucht. Dieser wurde vom Verein Ar-
tenvielfalt veranstaltet, und von den Tiroler Landesmuseen, der Universität Innsbruck 
und dem Land Tirol unterstützt. Untersuchungsräume waren das Antenloch, das Lat-
schenhochmoor Kaltenbachmoos, die Wälder des Loferbergs und die Wälder und Almen 
rund um das Straubingerhaus (www.arten-vielfalt.at/wp-content/uploads/2021/02/2020_
Koessen.pdf).

Abb. 1: Standorte der Tage der Artenvielfalt 2019 und 2020 in Österreich mit ABOL-BioBlitz-Be-
teiligung. – Fig. 1: Locations of the Days of Biodiversity 2019 and 2020 in Austria with ABOL Bio-
Blitz participation.
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Ablauf für die Sammler:innen

Von Individuen, die bei den TdAs von den Expert:innen gesammelt und bestimmt wur-
den, wurde eine Gewebeprobe entnommen und in reinem, unvergälltem Ethanol konser-
viert. Dafür hat das ABOL-Team mit Sammelnummern versehene und mit Ethanol ge-
füllte Röhrchen zur Verfügung gestellt.

Zusätzlich zur Artbestimmung und der Gewebeprobe wurden von den Sammler:innen die 
entsprechenden Metadaten (v. a. Ort und Zeitpunkt der Aufsammlung) und nach Mög-
lichkeit Fotos von den Organismen zur Verfügung gestellt. Um die Nachvollziehbarkeit 
der Bestimmung zu gewährleisten, wurden die Referenzorganismen in einer wissenschaft-
lichen Sammlung hinterlegt.

Sequenzierung
Die DNA-Extraktion, PCR und Sequenzierung der DNA-Barcoding-Sequenzen (Ab-
schnitt der mitochondrialen Cytochrom-c-Oxidase Untereinheit 1 Gens; COI) erfolgte 
durch das CCDB (Canadian Centre for DNA Barcoding, University of Guelph, Kanada) 
anhand der Gewebeproben der gesammelten Individuen. Für PCR und Sequenzierung 
wurde der C_LepFol Primer-Cocktail (Hernández-Triana et al. 2014) verwendet.

Datenexport nach BOLD
Für jedes Individuum wurde von der ABOL-Koordination ein Eintrag auf BOLD ange-
legt, der neben der taxonomischen Bestimmung durch die Expert:innen auch Metadaten 
und Bilder vom Individuum beinhaltet. Die Sequenzen und Tracefiles (Chromatogramme 
der DNA-Sequenzen) wurden direkt vom CCDB hinzugefügt.

Qualitätskontrolle
Um die taxonomischen Bestimmungen durch die Expert:innen zu validieren, wurde jedes 
Individuum mit Hilfe der BOLD Identification Engine anhand seiner COI-Sequenz be-
stimmt (COI Species Database; Standard Filter: min. 80 % similarity; min. overlap of 300 
bp; sequence length over 300 bp; excluding contaminations, records with stop codons and 
records flagged as misidentifications or errors; 06.07.2021). Bei Diskrepanzen zwischen der 
taxonomischen und der genetischen Bestimmung wurde mit Hilfe des R-Pakets „taxize“ 
(Chamberlain et al. 2020) kontrolliert, ob es sich laut GBIF (www.gbif.org) um Syno-
nyme handelt. War dies nicht der Fall, wurden die Expert:innen informiert und um eine 
Nachbestimmung bzw. erneute Bestätigung der ursprünglichen Bestimmung gebeten. Se-
quenzen zu 126 Individuen, für die noch keine abschließende Rückmeldung durch die Ex-
pert:innen erfolgte, wurden im Zuge dieser Publikation nicht freigeschalten.

Ergebnisse
Bei den 10 ABOL-BioBlitzen 2019 (n = 6) und 2020 (n = 4) wurden von insgesamt 40 
Sammler:innen 2.172 Individuen bzw. Gewebeproben an ABOL übergeben (Tab. 1). 
Zusätzlich wurden weitere Proben von Spinnentieren und verschiedenen Insektengrup-
pen, die bei TdAs gesammelt wurden, über ein Kooperationsprojekt von ABOL, ÖKO-
TEAM und Universität Graz analysiert und in BOLD eingespeist. Diese sind in die-
sem Datensatz nicht enthalten. Alle Individuen befinden sich in öffentlich zugänglichen 
wissenschaftlichen Sammlungen (Naturhistorisches Museum Wien (1.139 Individuen); 
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Haus der Natur, Salzburg (318); Oberösterreichisches Landesmuseum, Biologiezentrum, 
Linz (194); Tiroler Landesmuseen Ferdinandeum (122), Elisabeth Glatzhofer (26)) bzw. 
Privatsammlungen (Dominik Rabl (299), Sabine Schoder (60), Hannes Pohla (10) und 
Christoph Wurzer (4)). Von 1.738 Individuen wurden Fotos erstellt. Die Bestimmung 
der Individuen erfolgte durch 50 Expert:innen. Bei allen bearbeiteten Individuen han-
delt es sich um Arthropoden, von denen der Großteil (99,5 %) den Insekten zugeord-
net wird. Die artenreichsten Insektengruppen des BioBlitz-Datensatzes – Coleoptera 
(n = 941), Hymenoptera (n = 531), Diptera (n = 237), Lepidoptera (n = 224) und He-
miptera (n = 151) – stellen gemeinsam 95,9 % aller Individuen. Der Großteil der be-
arbeiteten Individuen (90,1 %) wurde von den Expert:innen auf Artniveau bestimmt  
(n = 1.957), einige Individuen nur bis zur Gattung (n = 129) oder bis zu einer höheren ta-
xonomischen Ebene (n = 86).

Alle gewonnenen Sequenzen wurden im BOLD-Dataset „ABOL Bioblitz 2019-20“ 
(DS-ABOLBB19) zusammengefasst und sind auf BOLD öffentlich zugänglich (DOI:  
dx.doi.org/10.5883/DS-ABOLBB19). Bei 83,7 % (n = 1.818) der Proben war die Sequen-
zierung erfolgreich und es konnten COI-Sequenzen mit einer Länge von mindestens 486 
Basenpaaren (bp) generiert werden. Diese Schwelle ist eines der BOLD-Kriterien für den 
Barcode-Status („Barcode Compliant“), für den die Einträge zusätzlich qualitativ hochwer-
tige, durch Tracefiles verifizierte COI-Sequenzen, sowie Metadaten bezüglich des Fund-
orts (Mindestkriterium: Land) besitzen müssen. 80,6 % (n = 1.750) der BioBlitz-Proben 
haben einen Barcode-Status, wobei der Anteil zwischen den Insektengruppen variiert. So 
haben 96 % der Lepidoptera einen Barcode-Status, wohingegen die Rate bei Coleoptera 
und Hemiptera nur bei 72,3 bzw. 71,5 % liegt (Tab. 2).

Ein Abgleich mit den vorhandenen Daten in BOLD am 29.07.2021 unter Berücksichti-
gung von Synonymen ergab, dass die ABOL-BioBlitze für 90 Arten den ersten DNA-Bar-
code auf BOLD liefern konnten. Bei 719 Arten handelte es sich um den ersten DNA-Bar-
code für Österreich (Tab. 2).

Tab. 1: Anzahl der bearbeiteten Individuen, der generierten Sequenzen, die die Minimalanforderung 
an Sequenzlänge erfüllen und der Sequenzen mit Barcode-Status für die einzelnen ABOL-BioBlit-
ze. – Tab. 1: Number of processed individuals, number of generated sequences with the minimal 
required sequence length and number of sequences with barcode status for the respective ABOL 
BioBlitzes.

ABOL-BioBlitz Individuen Sequenzen >486 bp Barcode Status

TdA Nationalpark Hohe Tauern 2019 245 236 225

TdA Nationalpark Hohe Tauern 2020 132 128 128

TdA Biosphärenpark Nockberge 2019 292 256 253

TdA Biosphärenpark Nockberge 2020 20 20 18

TdA Oberösterreich 2019 227 194 193

TdA Tirol 2019 372 303 283

TdA Tirol 2020 53 47 47

TdA Wien 2019 84 69 69

TdA Biosphärenpark Wienerwald 2019 564 449 424

TdA Biosphärenpark Wienerwald 2020 183 116 110
Insgesamt 2.172 1818 1.750
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Diskussion und Ausblick
Angesichts der gegenwärtigen Biodiversitätskrise gewinnen Biodiversitätskompetenzen 
und -daten zunehmend an Bedeutung. Für viele Organismengruppen (v. a. Insekten, Spin-
nentiere, Tausendfüßer, etc.) ist die Kompetenz zur Artbestimmung auf nur wenige Per-
sonen beschränkt und für manche Gruppen in Österreich gar nicht vorhanden. Daraus 
ergibt sich die Notwendigkeit, dieses Fachwissen zu erhalten, zu fördern und für die Ge-
sellschaft zugänglich zu machen. Viele Biodiversitätsexpert:innen sind dabei nicht mit 
Universitäten und Naturkundlichen Museen assoziiert, sondern arbeiten in anderen Sek-
toren und setzen ihre Bestimmungskompetenzen in ihrer Freizeit ein. Die ABOL-BioBlitz-
Aktionen bei den Tagen der Artenvielfalt zielen darauf ab, auch deren Kompetenzen für 
die Gesellschaft zu erschließen und durch die Erstellung von DNA-Barcodes langfristig 
zu sichern. Durch die Teilnahme an den ABOL-BioBlitzen unterstützen die Expert:innen 
das gesellschaftliche Ziel, das Spektrum von Ansätzen der Biodiversitätsforschung zu er-
weitern, um kompetenzbedingte Engpässe zu verhindern. Als Citizen Scientists liefern sie 
nicht nur Daten, sondern stellen über die Referenzdatenbank der Gesellschaft ihre Be-
stimmungskompetenz zur Verfügung.
Im Zuge der ABOL-BioBlitze konnten innerhalb von zwei Jahren 40 Expert:innen für 
die Teilnahme an der Aktion gewonnen und 1.750 DNA-Barcodes von 1.040 Arten er-
stellt werden. Die Anzahl der auf BOLD frei zugänglichen DNA-Barcodes von Organis-
men aus Österreich erhöht sich damit um 10,3 %, die Anzahl der österreichischen Arten 
mit mindestens einem DNA-Barcode um 17,3 %. Die ABOL-BioBlitze schließen dadurch 
nicht nur Datenlücken bei den nationalen Referenzdaten, sondern stellen auch generell 
einen wichtigen Beitrag für die internationale Datenlage in BOLD dar. So handelt es sich 
bei 90 DNA-Barcodes um den jeweils ersten frei zugänglichen DNA-Barcode zu einer Art 
überhaupt. DNA-Barcodes zu Individuen, die bereits auf BOLD verfügbar sind, stellen 
ebenfalls einen wichtigen Mehrwert dar, da sie die geografische Variabilität der Art abbil-
den und zur Artdefinition beitragen.
Dass bei den ABOL-BioBlitzen in erster Linie Insekten zur genetischen Analyse herange-
zogen wurden, hat mehrere Gründe. Zum einen werden viele Insekten bei TdAs standard-
mäßig gesammelt, weil ihre Bestimmung im Freiland oft nicht zweifelsfrei möglich ist. 
Die bei den TdAs gesammelten Individuen werden präpariert, bestimmt und schließlich 
in wissenschaftliche Sammlungen aufgenommen, während von Pflanzen, Vögeln und Säu-
gern meist nur Beobachtungsdaten aufgenommen werden. Für Insekten stellt die Entnah-
me einer Gewebeprobe für die DNA-Analyse (meist ein Bein) nur einen geringen zusätz-
lichen Aufwand im Zuge der Bestimmung dar. Des weiteren können DNA-Barcodes von 
Insekten mit der Standardprozedur vom CCDB kostengünstig sequenziert werden, wäh-
rend die Sequenzierung anderer Artengruppen oft aufwändiger ist. Da BOLD bei vielen 
Insektengruppen große Lücken aufweist, für die es oft nur wenige Expert:innen gibt, sind 
die von Expert:innen bestimmten Insektenarten besonders wertvoll für Referenzdatenban-
ken. Generell spiegelt die Anzahl an Individuen pro Organismengruppe die Kenntnisse 
bzw. Interessen der bei den TdAs anwesenden Expert:innen wider. Eine höhere Vielfalt an 
Expert:innen, die auch wenig behandelte Gruppen bearbeiten, wäre daher wünschenswert, 
um weitere DNA-Barcoding-Lücken zu schließen.
Wie erwartet ist der Sequenziererfolg mit dem vom CCDB standardmäßig für Arthro-
poden angewandten Prozedere gruppenspezifisch unterschiedlich. Aussagekraft hat un-
ser Ergebnis aber wohl nur für die häufiger vertretenen Gruppen Hemiptera, Coleoptera, 
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Hymenoptera, Diptera und Lepidoptera. Zeigen letztere eine fast 100%ige Erfolgsquote, 
ist diese vor allem für Wanzen und einige Käfergruppen deutlich niedriger. Bei Wanzen 
liegt diese etwas unter der Erfolgsrate, die für Deutschland gemeldet wurde (Raupach et 
al. 2014), bei Käfern etwas über dem gemeldeten Wert (Hendrich et al. 2015). Generell 
ist die Erfolgsquote mit 80,6 % vergleichbar mit der von anderen Projekten (vgl. z. B. Bar-
coding der Arthropoden Finnlands, Roslin et al. 2021).
Zu den Zielen von ABOL gehören neben der Erstellung einer möglichst vollständigen Re-
ferenzdatenbank für Österreich, die allen Anwender:innen und Wissenschaftler:innen frei 
zur Verfügung steht, auch die Vernetzung und Stärkung der Biodiversitäts-Community, 
und damit zusammenhängend die Erhaltung und Stärkung von taxonomischer Kompe-
tenz. Die ABOL-BioBlitze stellen ein Format dar, das diese Bestrebungen unterstützt. Die 
Teilnehmer:innen erhalten dabei die Möglichkeit, ihre Bestimmungen in internationalen 
Kontext zu stellen, kryptische Diversität zu erschließen und taxonomische Problemfälle 
aufzulösen. Somit schaffen die ABOL-BioBlitze an den TdAs einen Mehrwert in verschie-
dener Hinsicht bei überschaubarem Zusatzaufwand. Dieses Format kann für andere na-
tionale DNA-Barcoding-Initiativen als kostengünstiges Vorbild dienen.
Durch den Einsatz von (eDNA-)Metabarcoding könnte das BioBlitz-Format erweitert wer-
den, was einen Übergang von der Erstellung von Referenz-Barcodes in den Anwendungs-
bereich darstellen würde. Zusätzlich zu Lichtfallen, wie sie jetzt bereits bei den meisten 
TdAs für nachtaktive Insekten zum Einsatz kommen, bietet es sich an, weitere Insekten-
fallen wie Malaisefallen oder Barberfallen, zu verwenden, wodurch das Spektrum an er-
fassten Arten erweitert werden könnte. Auch der Einsatz von on-site Sequenzierung wird 
in Zukunft eine Rolle spielen (Pomerantz et al. 2018, Chang et al. 2020).
Eine weitere effiziente, über die TdAs hinausgehende Möglichkeit, rar gewordene taxo-
nomische Expertise zu digitalisieren und somit langfristig verfügbar zu machen, ist die 
Erstellung von DNA-Barcodes aus privaten Sammlungen. Oftmals sind es taxonomisch 
herausfordernde Gruppen, die von Privatpersonen gesammelt und bestimmt werden. Die 
genetische Erfassung solcher Sammlungen würde dabei helfen, Lücken in den Referenz-
daten zu schließen. Voraussetzung dafür wäre eine angemessene finanzielle Abgeltung der 
investierten Arbeitszeit und Gewährleistung des langfristigen Fortbestands der jeweili-
gen Sammlung. Die ABOL-BioBlitze bei den TdAs bieten den Vorteil der geografischen 
Verteilung der erfassten Daten, der sich jedoch mit Dauer der Aktion abflachen wird (die 
TdAs finden jedes Jahr in ähnlichen Regionen statt), der Ansatz, ganze Sammlungen zu 
digitalisieren, hätte eine bessere systematische Abdeckung zur Folge und sollte daher zeit-
nah intensiviert werden.
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