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Herausforderung

© UFZ© Uhler

40 Sites, 
73 Fallen
Bis 30 
Zeitpunkte

~2000
Proben

(x2 wg. Größen-
fraktionierung)



2020/2021: Upscaling



Backbone für Hochdurchsatz-Metabarcoding steht

Buchner, Macher et al. (2021)

• Size-Sorting
• Wet-Grinding
• Extraction
• PCR (small vol.)

Vamos et al. (2017) MBMG; Elbrecht & Steinke (2018) Freshw. Biol.; Elbrecht et al. 
(2021) PeerJ; Buchner et al. 2021 MBMG; Buchner et al. (2021) Ecol & Evol



Standardize



Bioinformatische Analysen

Ratnasignham & Hebert (2007); Elbrecht et al. (2018), Buchner & Leese (2020), 
Macher et al. (2021), Buchner et al. (in review)

àGroße Sequenzier)efe für Malaisefallen wich:g!
àReplika)on wich:g (QA/QC), mehr Taxa (Zizka et al. pre-print)
àSonst Gefahr, dass wg. Primer Bias und Biomasse-Bias (trotz Größensor:erung) 

nur ein geringerer Teil der Insektendiversität detek:ert wird
àFunk:oniert nur, wenn Nega)vkontrollen sauber

àAPSCALE (Open Source, plaUormunabhängig, GUI…)
à Cutadapt

à Vsearch
à Lulu

àBOLDigger (Abgleich BOLD, Ausweisen mögl. Problemfälle)

https://pypi.org/project/apscale/
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• Insgesamt 1815 LTER-D Malaisefallen analysiert
• (=4160 Metabarcodingproben für Sequenzierung)
• Primer FwhF2/FwhR2n (siehe Elbrecht et al. 2018, Piper 

et al. 2022 für Performance Tests bei terr. Insekten)
• Vorteil: kürzere Reads – größere Tiefe, trotzdem sehr gute 

taxonomische Zuordnung möglich

Prozesskette

Leese et al. (2021) Env. DNA Yeo et al. (2020) Syst. Biol.



• Resultate: Negativkontrollen mit 
Ausnahme von Einzelreads à leer

• Je Probe >1 Mio reads (je Replikat)
• >84.000 OTUs Clustering
• 16.688 OTUs auf Artlevel (BOLD 2%) 

zugeordnet
• 15.885 davon Insekten-OTUs 

(teilweise >1 OTU je Art)
• 12.303 distinkte Insektenarten à

Validierung (GBOL, GBIF, EVK)

Prozesskette

Preliminary data!



Ergebnisse

Preliminary data!
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Biomasse / Artendiversität ähnlich zu existierenden Studien

Preliminary data!



• Biomasse pro Tag von 
wenigen mg bis 25 g

• Generell verlaufen 
Biomasse und 
Richness-Trends 
synchron

• Wich:g: Richness hier 
bezieht sich NUR auf 
die zugeordneten 
Arten (nicht alle OTUs)

Ergebnisse

Preliminary data!

Divergenz = Artefakt, 
da wenig Fallen



Ergebnisse

• 73 Fallen



Erkenntnisse

• Viele Taxa gut zugeordnet,
• Einige nicht richtig
• DB-Arbeit wichtig
• Abstimmung zwischen Projekten / 

Backbone via NFDI4Biodiversity / GBOL / 
iBOL / BIOSCAN / BIOSCAN-Europe nötig

• Zwei (+) größere Veröffentlichungen 
basierend auf den Daten gemeinsam mit 
den Datenproduzenten (LTER-D) geplant

DANKE EUCH / IHNEN ALLEN – und munter zurück zur Arbeit!



Hinweis

+Umweltbundesamt



Detek,on verbessern

DANKE EUCH / IHNEN ALLEN – und munter zurück zur Arbeit!

• Datenbanken verbessern
• Tiefer sequenzieren
• Mehr PCR-Replikate
• Größere Menge für 

Extraktion nutzen
• Andere Primer 

komplementär nutzen


