Themen

Metabarcoding: Ein modernes Verfahren
zur Biodiversitatsforschung im Wald

Aktuelle Themen wie Klimawandel, Insektensterben und die Sorgen
um den Zustand des Waldes erhéhen den Bedarf an rasch verfiigbaren,
aussagekraftigen Daten zur Biodiversitat. Dies geht mit einem hohen
Aufkommen von Proben einher und lasst die klassische Taxonomie an
ihre Grenzen stoBen. Aktuelle Methoden wie das DNA-Metabarcoding
bieten jedoch neue Chancen. Wir stellen ein Monitoringkonzept fiir
Arthropoden vor, welches mit begrenztem finanziellem und personel-
lem Aufwand einen guten Kompromiss zwischen vereinzelten Fallen

und einer Totalerhebung bietet.

Spatestens seit der Entomologische Ver-
ein Krefeld 2017 (Hallmann et al. 2017)
festgestellt hat, dass die Biomasse von
Fluginsekten in Naturschutzgebieten um
75% innerhalb von 27 Jahren zuriickge-
gangen ist, wird das Insektensterben in
der breiten Offentlichkeit wahrgenom-
men und teilweise heftig diskutiert. In
der Folge kam es unter anderem zum
Volksbegehren »Rettet die Bienen« und
zu entsprechenden Gesetzesdnderungen.
In Fachkreisen mehrten sich die Hin-
weise auf einen schon linger stattfinde-
nen dramatischen Einbruch der Popula-
tionen, entsprechende Langzeituntersu-
chungen allerdings fehlen. Bis diese in
ausreichendem Umfang zur Verfiigung
stehen, wird wohl noch einige Zeit ver-

gehen - Zeit, die wir aufgrund der rasch
fortschreitenden Umweltveranderungen
eigentlich nicht haben. Insgesamt ist der
Bedarf an kurzfristigen Informationen
zur Biodiversitat in den letzten Jahren
enorm gestiegen. Dies betrifft in einem
waldreichen Land wie Deutschland na-
tlirlich auch den Lebensraum Wald.

Grenzen der klassischen Taxonomie

Die klassische Taxonomie alleine kann
diese Herausforderungen nicht mehr be-
waéltigen. Dies liegt zum einen an dem
gestiegenen Umfang an Proben, zum an-
deren an der zeitaufwendigen Artbestim-
mung. Hinzu kommt, dass erfahrene
Taxonomen zur Bestimmung vieler Ar-
tengruppen wie zum Beispiel den Glieder-

fiiRlern (Arthropoden), die zahlreiche In-
sektenarten umfassen, heute selbst schon
fast einer »aussterbenden Spezies« ange-
horen. Die wenigen verbliebenen Taxono-
men sind teilweise {iber Jahre ausgelastet.
Um diese Liicke zu fiillen, bieten sich heu-
te neue Verfahren wie z. B. das DNA-Me-
tabarcoding an. Mit dieser Methode las-
sen sich einzelne Arten aus einer Misch-
probe identifizieren, die mehrere tausend
Individuen enthalten kann. Der Vorteil
gegeniiber dem Kklassischen Verfahren
ist, dass mit iiberschaubarem Kostenauf-
wand schnell ein Ergebnis erzielt wird. Al-
lerdings bringt das DNA-Metabarcoding
auch einige Nachteile mit sich. So kann
dieses Verfahren zwar sehr sensitiv fest-
stellen, welche genetische Erbinformati-
on in der Probe enthalten war, es liefert
derzeit aber noch keine Abundanzen bzw.
Haufigkeiten. Auerdem muss die gesam-
te Mischprobe zunédchst homogenisiert
werden, so dass die Individuen anschlie-
Rend nicht mehr fiir weitere Untersuchun-
gen zur Verfligung stehen. Die klassische
Taxonomie lasst sich damit also nicht er-
setzen, sondern lediglich ergéanzen.

Wie funktioniert DNA-Metabarcoding?
Die gefangenen Arthropoden, z.B. aus
einer Flugfensterfalle, werden zunéchst
getrocknet und anschlieBend gewogen.
Diese Arbeitsschritte sind fiir spatere
okologische Analysen wichtig (Trocken-
biomasse). AnschlieRend findet optional
eine GroRenfraktionierung der Arthropo-
den statt. Dies ist immer dann sinnvoll,
wenn unterschiedlich groRe Spezies (sehr
kleine und sehr groRe Individuen) in einer
Probe vorliegen. Hier besteht die Gefahr,
dass groRe Exemplare wie etwa Hummeln
oder groRe Kéfer mit viel DNA die kleine-
ren Individuen (die weniger DNA haben)
»verdecken«, so dass diese dann unter-
reprasentiert sind. Erst danach wird die
Probe homogenisiert und die DNA extra-
hiert.

1 Fallenkombination aus Ma-
laisefalle (links) und Flugfenster-
falle (rechts) Foto: S. Kithbandner, LWF
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2 DNA-Metabarcoding — Symbolhafte Beschreibung der Methode

Der fiir die Analyse verwendete geneti-
sche Marker ist die Untereinheit I der
Cytochrom C Oxidase (COI). Dieses En-
zym ist Teil der Atmungskette und spielt
im Energiestoffwechsel vieler Lebewe-
sen eine zentrale Rolle. Unser genetischer
Marker COI befindet sich nicht wie die
meisten Gene im Zellkern, sondern in
den sogenannten Mitochondrien. Diese
werden oft auch als Kraftwerke der Zel-
len bezeichnet und verfiigen iiber ein eige-
nes Erbgut, welches in der Regel nur von
den Weibchen vererbt wird. Dies und der
Umstand, dass die DNA-Sequenz der COI
mehr Unterschiede zwischen verschiede-
nen Arten aufweist als andere mitochon-
driale Gene, macht sie fiir taxonomische
Zwecke besonders interessant.

Fiir die weitere Analyse werden die COI
gezielt vervielfaltigt, anschliefend lassen
sich die jeweiligen individuellen Abfolgen
von DNA-Bausteinen (Basen) der Tiere
mit einem Next Generation Sequencing-
Verfahren ermitteln. Je nach Spezies un-
terscheiden sich die ausgelesenen DNA-
Sequenzen der COI mehr oder weniger
und konnen dann mit Vergleichssequen-
zen in Datenbanken abgeglichen werden.
Sofern eine Art bereits aus friitheren Stu-
dien des Meta-Barcodings bekannt ist,
kann diese der entsprechenden Sequenz
zugeordnet werden. Ist dies nicht der Fall,
kann eine Zuordnung auch Jahre spéter
noch erfolgen, wenn die betroffene Art
dann in den Vergleichsdatenbanken zur
Verfligung steht.

Grundsétzlich liefern aber auch allein
schon die ermittelten DNA-Sequenzen
ohne Vergleichssequenzen Hinweise auf
die Artenvielfalt und ein MaR der Biodi-
versitdt, da Proben, deren Sequenzen ei-

22 = LWF aktuell 5]2022

nen Unterschied von mehr als 3 % aufwei-
sen, liblicherweise als unterschiedliche
Arten gewertet werden. Fiir 0kologische
Fragestellungen zur Biodiversitat, bei de-
nen es nicht primar darauf ankommt, die
einzelnen Arten namentlich zu kennen,
sind diese Daten somit sehr wertvoll.

Anwendung im Waldklimafonds-Projekt
»natWaldioo«

Im Rahmen des vom Waldklimafonds ge-
forderten Projekts »natWald100« unter-
suchen die Bayerische Landesanstalt fiir
Wald und Forstwirtschaft (LWF) und die
Nordwestdeutsche Forstliche Versuchs-
anstalt (NW-FVA) deutschlandweit die
Auswirkung natiirlicher Waldentwick-
lung auf Kohlenstoffspeicherung und Bio-
diversitdt in hundert Naturwaldreserva-
ten. Die LWF bearbeitet dabei das Thema
Biodiversitit, unter anderem die von Ar-
thropoden. In jedem Naturwaldreservat
wurde dazu eine Kombination aus Malai-
se-, Boden- und Flugfensterfallen instal-
liert, da alle drei Fallentypen ein sehr un-

Das DNA-Metabarcoding bietet fiir viele wissen-
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terschiedliches Artenspektrum erfassen.
Wahrend Malaisefallen vor allem posi-
tiv phototaktische, phytophage, d. h. von
Licht angezogene, pflanzenfressende In-
sekten wie z. B. Zweifliigler (Diptera) und
Hautfliigler (Hymenoptera) fangen, sind
es bei Flugfensterfallen eher negativ pho-
totaktische Insekten wie z. B. Totholzkéa-
fer. Bodenfallen decken die Bodenfauna
ab, zu der unter anderem Laufkafer (Ca-
rabidae), Spinnen und Asseln gehoren.
Alle Fallen arbeiten mit Ethanol (80 %)
als Konservierungsmittel, um den Fang
fiir die spatere DNA-Analyse zu sichern.
Die Leerung erfolgt vierzehntégig von
Anfang Mai bis Ende Juli. Insgesamt wer-
den 1.800 Einzelproben gesammelt, die
jeweils mehrere hundert bis tausend Indi-
viduen enthalten konnen. Aufgrund der
Fiille des anfallenden Probenmaterials
ware das laufende Projekt ohne den Ein-
satz des DNA-Metabarcodings nicht in ei-
nem angemessenen zeitlichen und finan-
ziellen Rahmen umsetzbar.

Das Literaturverzeichnis finden Sie unter www.
Iwf.bayern.de in der Rubrik »Publikationen«.

schaftliche Untersuchungen und Monitoringansat-
ze im Bereich Biodiversitdt eine Moglichkeit, zeitnah

und in einem iiberschaubaren Kostenrahmen solide
Daten zur Diversitdt und zum Vorkommen einzelner
Arten zu erhalten. Als Nachteil muss in Kauf genom-
men werden, dass sich mit dieser Methode noch
keine Aussagen zu Abundanzen ableiten lassen und
die Probe bei der Analyse verloren geht. Die Vorteile
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dieser Methode iiberwiegen jedoch meist die Nach-
teile. Oft ermdglicht das DNA-Metabarcoding For-
schungsvorhaben, die aufgrund der Kurzfristigkeit

des Datenbedarfs nicht realisierbar waren.



