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• 31 Gebiete

• 130 Fallen

• 1,815 Proben

Übersicht Auswertung LTER-D 
Malaisefallenprojekt 2019/2020



Laborprozessierung
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Buchner et al. 2021

• 2 unabhängige Replikate

• Negativkontrollen

• Dual-Twin Indexing



Sequenziertiefe
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Bioinformatik und taxonomische 
Zuordnung
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• OTU muss in 2 Replikaten enthalten sein
• Pot. numts werden entfernt
• Taxonomische Zuordnung über BOLD Datenbank

Buchner et al. 2020



Auswahl des Top-Hits
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Ein Versuch der Plausibilisierung 
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• Insgesamt 11,776 Insekten in 2019 und 2020

• Validiert via GBIF, GBOL und Experteneinschätzug

• 10,803 als plausibel eingeschätzt



Richness estimation
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Buchner et al. (in prep)

Erwartung:
~34,000 Insektenarten für 
Deutschland



Was wir nicht wissen…
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OTUs als gute Abschätzung
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„Megabarcoding“
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Metabarcoding – Kosten
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Processing step Samples

(including

replicates and

negative

controls

Costs per

sample [€]

Time per

sample

[h:min:s]

Total costs [€] Total time

[h:min:s]

Size-sorting 1,815 - 0:15:00 - 453:45:00

Homogenization 4,149 0.09 0:05:00 379.90 345:45:00

Sample lysis 4,149 0.67 0:00:50 2795.64 57:37:30

DNA extraction 4,149 0.44 0:00:48 1845.55 55:00:00

QA DNA extraction 4,149 0.02 0:00:19 78.48 22:00:00

1st PCR 4,149 0.72 0:00:10 2994.43 11:00:00

PCR cleanup 4,149 0.21 0:00:38 898.46 44:00:00

2nd PCR 4,149 0.72 0:00:10 2994.43 11:00:00

Normalization 4,149 0.20 0:00:38 844.47 44:00:00

Pooling 4,419 >0.01 0:00:02 0.45 2:00:00

QA libraries 4 2.71 0:00:02 10.86 2:00:00

Sequencing 4 x 2 2.61 - 11.520 -

Bioinformatic

analysis

- - 0:00:42 - 48:00:00

Total - 8.40 24:19 24.362,67 1096:07:30



Wie geht es weiter?
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Wie geht es weiter?
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• Weitere Automation notwendig (Größensortierung / Homogenisierung)

• Langfristige Einlagerung der Proben  Wiederholung meheren Jahren 

möglich

• Was soll mit den Daten passieren?



Danke für eure Aufmerksamkeit!
Noch Fragen?
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