”.

&
¥

Quarantaneschadlinge

Seit fast zehn Jahren schickt die ZSM »aufbereite-
te« Beinchen von Kafern, Schmetterlingen, Miicken,
Fliegen oder Spinnen oder anderweitiges tierisches
Probenmaterial lber den Atlantik nach Kanada.
Mittlerweile liegen dort circa 20.000 deutsche
DNA-Barcodes in der »Bibliothek des Lebens«.

Mit einer kleinen Pinzette zieht Jérome Moriniere
vorsichtig und behutsam einem toten Insekt ein
Beinchen heraus. »Da haben wir eine Heuschrecke.
Mit ihrem gut 5 cm langem Korper, den sehr langen
Fiihlern und mit ihren beeindruckenden Sprungbei-
nen zéhlt sie schon zu den groReren Insekten aus un-
serer Sammlung, erklart der 32-jahrige Diplom-Bio-
loge und Mitarbeiter der Zoologische Staatssamm-
lung in Miinchen (ZSM). Dann legt Moriniere das
Beinchen in ein kleines Rohrchen, das mit einer kla-
ren Fliissigkeit gefiillt ist. »Die Spezialfliissigkeit in
diesem Rohrchen zerlegt tiber Nacht das Kéaferbein
und macht die DNA, das Erbgut der Heuschrecke,
fiir weitere genetische Untersuchungen zuganglich.

Die so aufbereitete Probe schicken wir dann nach
Kanada, wo Kollegen das Erbgut entschliisseln und
in einer riesigen digitalen Datenbank ablegen.

Seit dem Jahr 2006 schickt die Zoologische Staats-
sammlung in Miinchen (SNSB, ZSM) »aufbereitete«
Beinchen von Kéfern oder Spinnen oder anderweiti-
ges tierisches Probenmaterial iiber den Atlantik ins
»Canadian Centre for DNA-Barcoding« nach Guel-
ph/Kanada. Dort wurden bislang circa 250.000 bay-
erische Proben auf ihr Erbgut hin untersucht und so-
genannte Barcodes eines bestimmten Gens erstellt
- zur sicheren und eindeutigen Artbestimmung und
zur »Ablage in der Bibliothek des Lebens«.

Jéréme Moriniére foto-
grafiert einen siidame-
rikanischen Wasserka-
fer Enhydrus sulcatus
fiir die Dokumentation
im Rahmen des DNA-
Barcoding-Projekts.
Foto: F. Stahl, LWF
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Mit einer Pinzette ent-
nimmt Moriniére einer
in Alkohol eingelegten
Heuschrecke ein Bein,
um daraus die DNA fiir
das Projekt BOLD »In-
ternational Barcode of
Life« zu gewinnen. Foto:
F. Stahl, LWF

In der klaren Fliissigkeit
sind Stoffe enthalten,
die das Muskelgewebe
im Heuschreckenbein
auflésen und die dar-

in enthaltene DNA fiir
weitere Analysen zu-
ganglich machen.

Foto: F. Stahl, LWF

»Barcodes kennt jeder. Das sind die schwarzen
Strichcodes auf der Riickseite von Produkten. Sie
dienen der eindeutigen Kennzeichnung eines jeden
Artikels im Sortiment eines Handelshauses — mit ei-
nem kurzen >Pieps< wird jeder Artikel an der Kasse
gescannt und sofort erkannt, erklart Moriniere.

658 Basenpaare zur Artidentifizierung

Diese Barcording-Idee wurde 2003 vom kanadi-
schen Wissenschaftler Professor Dr. Paul Hebert
erstmals vorgeschlagen. Hebert bedient sich mit sei-
nem DNA-Barcoding eines sehr &hnlichen Prinzips.
Hierbei dient ein kurzes Genfragment - ein 658 Ba-
senpaar langer Abschnitt des Cytochrom Oxidase
I Gens (kurz CO1) - als einzigartiges Merkmal fiir
die Identifizierung von Tierarten. Hebert und sein
Team waren auf der Suche nach einem molekularen

Marker, welcher drei wesentliche Voraussetzungen
erfiillt: Dieser muss erstens in allen Tierarten zu fin-
den sein. Dann muss er mit geringem zeitlichen und
finanziellen Aufwand replizierbar fiir die Artidentifi-
kation herangezogen werden konnen. Und drittens
muss der gesuchte Marker einzigartig fiir die meisten
Tierarten sein. Das CO1-Gen erwies sich in diesem
Sinne als besonders gut geeignet. Vertreter einer Art
weisen meist keine oder nur sehr wenige Basenpaar-
unterschiede innerhalb der CO1-Barcode-Sequen-
zen auf, wohingegen man bei weiter entfernten Ar-
ten deutliche Unterschiede feststellen kann. Gera-
de diese Unterschiede innerhalb der Gensequenzen
macht man sich beim »DNA-Barcoding« zunutze.

»Bibliothek des Lebens« — Strichcode in vier Farben
Eine solche DNA-Barcode-Sequenz setzt sich, wie
die gesamte genomische DNA, aus einer individuel-
len Abfolge von vier Nukleinsduren (Adenin, Gua-
nin, Thymin und Cytosin - kurz A, G, T und C) zu-
sammen. Diese DNA-Barcode-Sequenz wird fiir jede
Tierart in der globalen Datenbank BOLD (Barcode
of Life Data Systems — www.boldsystems.org) abge-
legt bzw. dort abgeglichen. So erhalt man, wie beim
Produktbarcode an der Kasse eines Supermarkts,
eine Identifikation der gesuchten Tierart.

Inzwischen hat sich das CO1-DNA-Barcoding als
globaler Standard zur schnellen, kosteneffizienten
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und zuverlassigen Artidentifikation von Tieren etab-
liert. An der Zoologischen Staatssammlung in Miin-
chen (ZSM) kooperieren Wissenschaftler bereits seit
2006 mit den kanadischen Forschern, um im Rah-
men einer internationalen Barcoding Initiative an
der Etablierung einer »Bibliothek des Lebens« aller
in Deutschland beheimateten Tierarten mitzuwir-
ken. Im Jahre 2009 wurde das Projekt »Barcoding
Fauna Bavarica« (BFB - www.faunabavarica.de) als
erstes DNA-Barcoding-GroRprojekt in Europa ins
Leben gerufen.

Bayerns »Tierpark« zur Halfte eingescannt
Projektkoordinator Dr. Axel Hausmann an der Zoo-
logischen Staatssammlung in Miinchen erlautert die
Ziele des Projektes: »In Bayern gibt es etwa 35.000
Tierarten, welche wir seit 2009 in einer genetischen
Referenzbibliothek Bayerns erfassen wollen. Durch
eine zweite, deutschlandweite Kampagne (-Ger-
man Barcode of Life<) wurde im Jahr 2012 die ge-
netische Inventarisierung auf alle 40.000 Tierarten
Deutschlands erweitert. Mit den beiden Projekten
konnten wir in den letzten acht Jahren bereits mehr
als 20.000 Tierarten in die Referenzbibliothek auf-
nehmen. Es ist heute also schon moglich, mehr als
die Halfte der in Deutschland bekannten Tierarten
sicher iiber ihren DNA-Barcode zu identifizieren.«
Bereits vollstindig oder nahezu vollstindig erfasst
werden konnten laut Dr. Axel Hausmann die ein-
heimischen Schmetterlinge, Bienen, Heuschrecken,
Netzfliigler, Spinnen, Weberknechte, Eintagsfliegen,
Steinfliegen, Kocherfliegen, Wanzen, Saugetiere, Fi-
sche, Amphibien und Reptilien. Fiir viele weitere
Gruppen wurden schon mehr als die Halfte aller be-
kannten Arten erfasst, dazu ziahlen insbesondere die
Kafer. Somit erlaubt es die derzeitige Referenzbiblio-
thek, bereits alle hdaufigen und sehr haufigen Arten
sicher und eindeutig identifizieren zu konnen.

Barcoding: schnell, zuverlissig, giinstig

Warum aber macht man, um eine Tierart zu bestim-
men, diesen Umweg {liber das DNA-Barcoding? Die
Erklarung ist einfach, weil Moriniere: »Immer wie-
der miissen Tierarten bestimmt werden, sei es im
Rahmen naturwissenschaftlicher Forschungen, sei
es, weil Tierarten aus fernen Landern plotzlich bei
uns auftreten, von denen man wissen muss, ob sie
gefdhrlich werden konnten, oder sei es, weil es sich
um Schéadlinge handeln konnte, die bei uns oder
in unserer Umwelt Schaden verursachen konnten.
Dann kann man sogenannte Taxonomen fragen, Ex-
perten, die in der Lage sind, diese Tierarten zu be-
stimmen. Aber nicht fiir alle Tiergruppen gibt es Ex-
perten, grofle Liicken gibt es bei den kleinen, héssli-
chen, schwarzen oder braunen Arten. Und: Wenn es
schnell gehen soll, um mégliche Schaden zu verhin-
dern, dann kann es bei einem Taxonomen schon mal
zu lange dauern. Besonders heikel wird es, wenn es
sich bei den Tieren um Eier oder Larven handelt, die



man einer bestimmten Tierart gar nicht sicher zuord-
nen kann, weil sich diese Entwicklungsstadien noch
kaum ausdifferenziert haben. Hier ist das DNA-Bar-
coding unschlagbar: Es geht schnell, ist sehr zuver-
lassig und von den Kosten her giinstig.«

1.000 Arten auf einem Streich: Metabarcoding

Seit wenigen Jahren etabliert sich neben dem Kklas-
sischen DNA-Barcoding nun auch eine weitere Me-
thode, welche es erlaubt, aus Mischproben die DNA
aller darin enthaltenen Arten zu analysieren. Unter
Mischproben versteht man etwa Ausbeuten aus In-
sektenfallen, welche routineméaRig fiir Monitoring-
zwecke in unterschiedlichsten Einsatzgebieten ein-
gesetzt werden, um die Diversitét flugfahiger Insek-
ten in einem Gebiet zu erfassen. Diese neue Methode
nennt sich Metabarcoding. Anders als beim regulé-
ren DNA-Barcoding wird hier das Erbgut aus Gemi-
schen von bis zu zehntausenden Individuen gleich-
zeitig extrahiert. Durch das sogenannte Next Ge-
neration Sequencing (NGS) ist es moglich, aus der
»DNA-Suppe« nahezu alle DNA-Barcode-Sequen-
zen zu vervielfaltigen und in einer einzigen Analyse
Abermillionen von Einzelsequenzen zu generieren.
Mittels ausgefeilter Programmier- und Computerbe-
fehle kann im Anschluss an die Analyse jeder Bar-
codesequenz eine Tierart zugewiesen werden. Das
funktioniert durch Abgleich mit den Referenzda-
tenbanken heute bereits sehr gut, und umfassende
Artenlisten konnen bereits heute aus Mischproben
erstellt werden. Dr. Axel Hausmann, Projektkoordi-
nator und Leiter der Sektion Lepidotera der Zoolo-
gischen Staatssammlung Miinchen: »Wir testen an
der ZSM gerade ausgiebig das Metabarcoding und
versuchen, diese Technologie fiir weitere Applikatio-

Der kleinste Kafer
genetisch erfasst

Die kleinste Kaferart Europas ist
der weniger als einen halben Milli-
meter messende Zwergkafer
Baranowskiella ehnstromi. Die

Art wurde erst 1997 in Schweden
entdeckt. Inzwischen gibt es auch
Funde unter anderem aus Norwegen, Danemark, Deutschland,
der Schweiz und Osterreich. Forscher der Zoologischen Staats-
ammlung Miinchen konnten mehrere Exemplare des Kéfers
analysieren und sein Genmaterial damit im Internet erstmals
verflighar machen. Der Zwergkafer — nur ein zehntel Milli-
meter breit und damit so diinn wie ein menschliches Haar —
lebt in den Poren von Baumpilzen. Er bevorzugt vor allem den
muschelférmigen Feuerschwamm, der wiederum parasitisch
an der Salweide lebt. Der Kéfer erndhrt sich von Pilzsporen.

0.5 mm

Foto: L. Hendrich

Die Gensequenzierung erfolgte im Rahmen der Projekte
»Barcoding Fauna Bavarica« und »German Barcode of Life«.
Das Projekt ist Teil des internationalen Barcoding-Projektes
iBOL mit Sitz in Kanada, welches das ehrgeizige Ziel verfolgt,
alle Tierarten weltweit genetisch zu erfassen.
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nen weiterzuentwickeln. Die DNA-Barcoding-Tech-
nologie kann nun nicht mehr nur in Kanada, son-
dern auch hierzulande im Wissenschaftsnetzwerk
der Staatssammlung als Dienstleistung herangezo-
gen und genutzt werden.«

Moriniére legt sich mittlerweile einen neuen Kafer
unter das Mikroskop und entfernt routiniert wieder-
um ein Kéferbein. »Der Schwarzer Bombardierkéafer
Aptinus bombarda fehlt noch in unserer Bibliothek
des Lebens. Aber nach und nach schlieen sich auch
die letzten noch offenen Liicken in unserer Genda-
tenbank bayerischer Tiere.«

Einige hundert Proben

warten auf die Analyse des
CO1-Gens (li.). Der Barcode
(Ausschnitt) des Gens ist
fiir jede Tierart charakte-
ristisch (ob.). Foto:zsm

In Bayern gibt es circa
35.000 Tierarten. Uber
die Hilfte sind bereits
genetisch erfasst. 2.000
Kéfer miissen jedoch
noch ein Beinchen op-
fern, dann sind auch alle
bayerischen Kéfer in
der digitalen Datenbank
des Lebens abgelegt.
Foto: F. Kdhler

M.Sc. Jérdme Moriniére ist Taxonomischer Koordi-
nator der Barcoding Projekte an der Zoologischen
Staatssammlung in Miinchen. Michael M6Bnang
ist Mitarbeiter in der Abteilung »Wissenstransfer,
Offentlichkeitsarbeit, Waldpddagogik« der Bayeri-
schen Landesanstalt fiir Wald und Forstwirtschaft.
Kontakt: moriniere@zsm.mwn.de,
Michael.Moessnang@Iwf.bayern.de

www.zsm.mwn.de

www.barcoding-zsm.de
www.faunabavarica.de

www.bolgermany.de
http://data.ggbn.org/ggbn_portal/
www.boldsystems.org, http://www.ibol.org/
www.aimethods-lab.com
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