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Skalieren
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Skalieren – Validieren?
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Wie stellen wir sicher, dass die produzierten Daten 
verlässlich sind?
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Skalieren – Validieren?
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Validieren
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Validieren – Das Problem
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Welche Fehler sind möglich?
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• Sequenzierfehler: Zufällige Rate, niedriges Level

• PCR-Fehler: Zufällige Rate, werden vervielfältigt

• Gemeinsamkeit: Ursprung liegt in der Probe selbst

• Tag-Switching: Rauschen mit Ursprung in anderen Proben
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Twin-Indexing
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• Vor der Sequenzierung müssen alle Proben markiert werden

Kombinatorisches Indexing
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Sequenziertiefe
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Unabhängige Replikation
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Referenzsequenzen
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• Fehlende Referenzen: Ein Problem, das wir nicht lösen können

• Falsche Referenzen: Ein Problem, das bearbeitet wird
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Wir wissen nicht, was wir nicht messen…
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Das Problem mit OTUs und Zeitreihen
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Das Problem mit OTUs und Zeitreihen
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Probe 1 Probe 2 Probe 3 OTUs OTUs

Sequenz 1 1000 1000 1 2001 2000

Sequenz 2 1 1 1000 1002 2

Sequenz 3 1 0 1000 1001 1
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Lösung – Probenabhängige Sequenzlisten
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Lösung – Eine Datenbank für LTER (-D)
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• Idee: Für jede Probe wird eine Sequenzliste hinterlegt

• Problem: Zu viele Daten für eine Tabelle!

•  Lösung: Es wird eine Datenbank erzeugt, aus der einzelne Proben (oder Gruppen) 

abgerufen werden können

•  In Arbeit!
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Ausblick - Orthoptera
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Ausblick - Orthoptera

24.03.2025

• Wir sind dabei 59 Orthoptera Arten mit insg. 672 einzeln zu sequenzieren

• Zusätzlich Sequenzieren wir für alle Arten mitochondriale Genome

•  Potentielle Erklärung für den Ursprung des Problems



Vielen Dank für eure Aufmerksamkeit!

Noch Fragen?
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