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IPBES 2019

Biologische Vielfalt verändert sich rasant – aber 
umfassende, harmonisierte Daten sind rar!

IPBES 2019 NY Times, 27.11.2018



BIRD IN THE HAND

Biodiversitätserhebungen national und international

Marquard et al. (2013)

Wunsch: Großflächige, standardisierte, validierte, plausibilisierte, 
interkalibrierte, hoch-auflösende Echtzeitverfahren im Biomonitoring
Daten für WissenschaG von essenHeller Bedeutung



Leese, Hering & Wägele (2017) Wasserwirtschaft

• In Deutschland/EU gut etabliert
• Qualitätssicherung +/- eingeführt
• Relativ breite Basis von Experten
• Ergebnisse oft erst lange nach der Probennahme verfügbar
• Limitierte Beprobungen pro Jahr möglich 
• Erfassung spez. Biokomponenten, nicht umfassend
• Taxonom. Expertise teils lückenhaft 
• Für viele Länder keine präzisen Taxalisten / Referenzen, Bewertung nötig

Prozesskette zur Erfassung des 
ökologischen Zustands

Biodiversitätserhebungen z.B. im Rahmen der WRRL



Warum DNA? @leeselab



© Keystone (Tagesanzeiger.ch)

In der behördlichen Praxis o9 eingesetzt



7Elbrecht und Leese 2016; Elbrecht et al. 2017

à Standardisierte und hochauflösende Erfassung von Biodiversität

DNA-Barcoding & Metabarcoding



8Elbrecht und Leese 2016; Kuntke et al. 2020

à Standardisierte & hochauflösende Erfassung von Biodiversität

DNA-Barcoding & Metabarcoding



Monitoring nicht-destruktiv

19/03/2020 9

• Tiermaterial bleibt erhalten – aus 
Lagerflüssigkeit (Ethanol) extrahieren

• Relativ schnell und einfach (237 Proben 
im März 2020)

Siehe Zizka et al. 2019



Kleingewässermonitoring à >4000 OTUs

10

Probestellen mit #Sequenzen / OTUCOI-Sequenz

Übereinstimmung d. Treffers mit Datenbank in %

TaxonomieOTU

Vorlä
ufige Daten



Kleingewässermonitoring

• Viel mehr Taxa, genauer 
bestimmt
• Limnodrilus hoffmeisterià

mehrere kryptische Arten 
werden gefunden!
• Unterschiedliche Sensitivität 

gegenüber Belastungen (OTU1 
vs. OTU4) 
• Neue Indikatoren für neue 

Stressoren
• OTU nicht unbedingt Art!

Vorlä
ufig

e Daten



Malaisefallen (Bsp. RMO)

Kooperation Senckenberg:UDE
Vorlä

ufige Daten





• eDNA erfasst Fischfauna 
viel umfassender als 
Elektrobefischung

• Hohe Konsistenz beider 
Methoden bei 
Langzeitvergleich

Pont et al. 2018

Monitoring nicht-invasiv: eDNA & Fische



Plausibilisierung, Valdidierung von Metabarcoding im behördlichen Kontext

Monitoring nicht-invasiv: eDNA & Fische

Vorlä
ufige Daten



• Kinzig at this site as part of the RMO
• 3 microhabitats

à A: surface; B: riverbed; C: riverbank

A/B

C

LTER-D: Rhein-Main-
Observatorium - eDNA

Sander et al. (in prep.)



Microhabitat Season Month

R2 p R2 p R2 p

All Taxa 0.007 0.997 0.34 0.001*** 0.491 0.001***

Metazoa 0.01 0.999 0.254 0.001*** 0.48 0.001***

MZB 0.01 0.995 0.235 0.001*** 0.202 0.001***

Fish 0.014 0.552 0.279 0.001*** 0.457 0.001***

Algae 0.008 0.995 0.355 0.001*** 0.219 0.001***

Bacteria 0.007 1 0.327 0.001*** 0.541 0.001***

• Strong effect of season and month on MZB diversity
• No effect of different microhabitats

Sander et al. (in prep.)

LTER-D: RMO - eDNA



• >1000 Arthropoden-Taxa über eDNA
• >10.000 weitere OTUs (Protisten bis Fische)

Sander et al. (in prep.)

LTER-D: RMO - eDNA

532 OTUs



LTER-D: RMO - eDNA



• Für Fische und Makroinvertebraten Datenlage 
gut (WRRL: Dtl. 100%, 89% vollständig!)

• Priorisieren der Aktivitäten

• GUTE AUSGANGSLAGE!

Referenzdatenbanken der 
Schlüssel zum Erfolg



• Für Fische und Makroinvertebraten Datenlage 
gut (WRRL: Dtl. 100%, 89% vollständig!)

• Priorisieren der Aktivitäten

• Insekten: >33.000 in Dtl. gelistet; davon 
>20.0000 erfasst (61%)

• 75% der Rote-Liste-Arten (Insekten) erfasst

• GUTE AUSGANGSLAGE!

Referenzdatenbanken der 
Schlüssel zum Erfolg

Zahlreiche Herausforderungen



Lakes (n=354) Rivers (n=507) Channels (n=919)

Beentjes et al. (2018) MBMG Elbrecht et al. (2017)

Abundanz – es geht ohne, sollte aber nicht Ziel sein

Baillet et al. (2018)



eDNA in der naturschutzfachlichen Erfolgskontrolle

à eDNA-Untersuchung zeigt erfolgreiche Ausbreitung genauer/weniger invasiv als Elektrobefischung

Hempel et al. (2019) Kooperation mit Gunnar Jacobs (EGLV)



à eDNA-Untersuchung zeigt erfolgreiche Ausbreitung genauer und 
weniger invasiv als Elektrobefischung

Hempel et al. (accepted)

eDNA in der naturschutzfachlichen Erfolgskontrolle



Ähnliche Ergebnisse sind >>100x belegt

• Gesetzlich geregelt
• Klare Richtlinien
• Gutes, spezifisches eDNA Primer-Paar
• Ringtests für Laboratorien für 

Zertifizierung
• Citizen-Science kompatibel 

(Einsenden vieler Hundert Proben)



56 Blumen auf eDNA analysiert 
à 135 Arthropodenarten

Weitere Chancen:

à Nicht invasive / nicht-destruktive 
Erfassung auch terrestrisch

Projekt: Fabian Roger



• „unnused“ groups as indicators!
• Train to detect new pressures!

Weitere Chancen:

à Künstliche Intelligenz + eDNA
à Viel genauere Detektion von 

Stressoreffekten
à Abundanz über Hochdurchsatz-

Optikmethoden

Ärje et al. (2020)



Die Reise geht weiter: Biodiversität - Funktion

Viel Hoffnung!

Morphology-based

Processing

Identification

Processing

Genomics-based

Bioindicators

Environmental diagnostic

A

B

Computational biology

C

B De novo approaches 
Biondicators discovery / supervised learning 

TGCGTA AGTGCA

TCTACGGCAACA

A Taxonomy-based approaches
 Screening species / screening bioindicators 

TGCGTA

AGTGCA

TCTACG

GCAACA

TGCGTA

AGTGCA

TCTACG

GCAACA ?MetaG/TMetaB
TGCGTA AGTGCA

TCTACGGCAACA

TGCGTA

AGTGCA

GCAACA

TGCGTA
AGTGCA

Amplicon Shotgun

C Function-based approaches
Diversity / co-occurence networks / functional profiles 

TGCGTA

AGTGCA

TCTACG

GCAACA

TCTACG

Ref. biotic indicesRef. biodiversity New indicators

Cordier et al. (in review)



Weitere Chancen:

à Zeit und Preis

à Schneller und günscger, 
wenn viele Proben nöcg



Weitere Chancen: Genetische Diversität



Populationsgenetik – Genfluss möglich?weir
s

Kooperation mit Ruhrverband



Populationsgenetik – Genfluss möglich?

Dugesia gonocephala

Ancylus fluviatilis I, II and III

Gammarus fossarum (cl. 11)

Ein Forschungs-
schwerpunkt von 

uns; mehrere 
laufende Projekte im 
Sauerland, Emscher-
/Ruhrgebiet, Sizilien, 

Antarktis



Ganz oder gar nicht? Es geht auch anders!
• Schweiz: Monitoring von 50 Schlüsselarten über alle Habitate
• Millionenschweres Monitoringprogramm
• Ideal: Individuelle Organismen, Genotypisierung
• Aber: Proxies können auch über Einzelmarker erhalten werden

Weiss & Leese 2016 Balint et al. 2011



Metabarcoding – ESVs 
(exact sequence variants)

Elbrecht et al. (2018)



Viel Hoffnung!
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Ephemeroptera Plecoptera
Trichoptera

Enchytraeida Haplotaxida
Isopoda Rhynchobdellida

OTU number

Haplotype number

Genetische
Diversität

Zizka et al. (2020 – preprint)



Bulk samples

Viel Hoffnung!
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Zizka et al. (2020 – preprint)



Viel Hoff

Geht das auch mit eDNA?

Viel Hoffnung!



Großflächiges Biodiversitätsmonitoring
• Genetische Methoden

vereinfachen vieles
(taxonomische Zuordnung, 
skalierbarkeit, umfassendere
Erhebung) – aber kaum
etabliert

• Behördliche Kontext: 
Pilotphasen, vereinzelt

• LTER / GEO bieten gute 
Ansätze: Site-based à Ideal 
genetische Methoden dort 
implementieren



Vergleich

Leese et al (2020)



Plausibilisierung, Valdidierung von Metabarcoding im behördlichen Kontext

Pilotstudien! Automatisierung! Standardisierung!

After Leese, Hering, Wägele (2017)



Global Malaise Trap Program, Sweden Monitoring etc

• Hunderte Malaisefallen stehen bereits in Dtl. Und international im Einsatz
• Genetische Analyse weit fortgeschritten, geeignete Primer einsetzbar
• Automatisierbar und skalierbar

https://biodiversitygenomics.net/projects/gmp/



Harmonisierung, Implementierung

§§

WG5 WG5WG1

WG3 WG4 WG2

@dnaquanet
• ~600 Mitglieder
• 49 offizielle Mitgliedsstaaten
• >60 Veröffentlichungen und Berichte
• Labore, Länder, Generationen, Traditionen 

verbinden
• >50 wiss. Austausche, >45 Treffen / Runde 

Tische
• Förderung zunächst bis Ende 2020



ISO-Aktivitäten laufen ebenfalls

CEN/TC 230/WG28: DNA & eDNA methods
Chair: Kristian Meissner (SYKE, FIN)

Wir brauche Standards!!!

Standardisierbarkeit 
auf nahezu allen 
ebenen sehr gut



„Validation-Scale“
à Hilfestellung bei der Beurteilung der Aussagekraft 
von Einzelartnachweisen



Standardize



Standardize



Standardize



Chancen & Herausforderungen genetischer Methoden

● Standardisierung: Prozess erst gestartet – Koopera-on Wiss., Behörden, Industrie nö-g!

● Häufigkeiten: Abundanzen nur ungenau erfassbar

● Referenzdatenbanken: Noch nicht vollständig für einige Gruppen
● Netzwerk / Einbindung: LTER? Bundesweites Monitoring? Länder? 

m
ittelfristig 
lösbar!



Chancen & Herausforderungen genetischer Methoden

● Umfassende Erhebung: taxonomische Auflösung, Anzahl erfasster Taxa, Phänologie
● Skalierbarkeit: Viele Tausend Proben, Millionen Individuen (Bsp: 1008 Proben @leeselab this week) 

● Replizierbarkeit: Ergebnisse können jedem überprüv werden (Sequenzabgleich)
● Flexibilität: Einzelindividuen, Mischproben, ausgewählte Taxa, alle Taxa, nicht-invasiv
● NachhalBgkeit: Proben (DNA/Gewebe) stehen für künvige Analysen zur Verfügung
● Standardisierbarkeit: Protokolle exisweren –Probenahme bis Auswertung standardisierbar
● Ökosystemverständnis: Nahrungsnetze & weitere Interakwonen erfasst
● Naturschutzrelevanz: Gefährdungsbeurteilung umfassend(er) möglich
● Kosten-Nutzen-Vorteil: Je mehr Proben desto günswger
● Neue Verfahren: Metagenomik, -transkriptomik und Populawonsgenomik



@leeselab @dnaquanet

Egal was – aber ganz besonders im Biomonitoring: 
Es funktioniert besser gemeinsam

https://dnaqua.net


