
 
 

Innovative Erfassungsme-

thode 
DNA BASIERTE METHODEN ZUR ARTERFASSUNG E-F01 

Anwendungsfeld Nachweis und Identifikation von Arten anhand von DNA-Spurenanalyse 

Schlagwort (Tag) Umwelt DNA, Metabarcoding, artspezifische molekulare Nachweise 

Standard /  

etablierte Methode  
Kartierung 

Funktionsweise 

Organismen (Tiere, Pflanzen, Pilze etc.) können 

anhand der DNA-Spuren, welche sie in ihrem Le-

bensraum hinterlassen, eindeutig nachgewiesen 

werden, ohne dass sie beobachtet oder gar gefan-

gen werden müssen. Dazu kann man entweder 

das vorhandene Artenspektrum mittels Metabar-

coding abbilden. Hier wird ein bestimmter Ab-

schnitt der DNA der verschiedenen Organismen, 

in dem sich die Arten unterscheiden, gelesen und 

so die vorkommenden Spezies eindeutig identifi-

ziert. Alternativ kann man auch gezielt nach be-

stimmten Arten mittels spezifischer molekularer 

Sonden suchen. 

Innovation 

Beschleunigung herkömmlicher 

Nachweismethoden, Unabhängig-

keit von der Expertise einzelner 

Experten, da eine Überprüfbarkeit 

der gewonnenen Information ge-

geben ist, minimal invasiver Ein-

griff für die Fauna und Flora. 

Vorteil /Stärken 

- Einfache und schnelle Probenahme 

- Breite taxonomischer Abdeckung 

- Skalierbarkeit 

- Hohe zeitliche und räumliche Auflösung 

- Sequenzbasiert = überprüfbar 

- Leicht archivierbar, schrittweise Analyse 

- Sinnvolle Ergänzung zu etablierten Methoden 

-  standardisierbar 

Einschränkungen 

- Kontaminationsgefahr (Verschleppung von DNA) 

- Bestimmung von Populationsdichten und -aufbau nur bedingt mgl. 

- Räumliche Lokalisierung der DNA-Emittenten manchmal schwierig (z.B. in Flüs-

sen) 

- Qualität bzw. Vollständigkeit von DNA-Sequenzdatenbanken 

- Standardisierung muss erst EU-weit/weltweit durchgeführt werden 

- Interpretation der Daten bedarf viel Erfahrung und Expertise 

Trivia 
Ähnlich wie bei forensischen Analysen bei der Überführung von Tätern ist es möglich, 

z.B. Amphibien, welche sich in einem Tümpel aufhalten, eindeutig zu identifizieren. 

Entwicklungsstand / 

Entwicklungsmöglichkeiten 

Die genannten Verfahren werden bereits praktiziert und eingesetzt. Intensive Entwick-

lungsarbeit wird v.a. im Bereich der Quantifizierbarkeit der Aussagen vorangetrieben 

aber auch im Bereich Standardisierung. 

Benötigte Arbeitskräfte / 

Qualifikation 

Es genügt eine Person, welche vor Ort die Probennahme der DNA durchführt. Hier ge-

nügt eine einfache Einschulung. Für die Analysen der Proben bedarf es eines Moleku-

larlabors und entsprechender Erfahrung oder eines Unternehmens, welche diese Ser-

vices anbietet. 

Zeitaufwand 

Die Probennahme kann sehr rasch erfolgen, z.B. für ein Kleingewässer genügt die Ent-

nahme einer Mischprobe an mehreren Stellen des Wasserkörpers und die Filtrierung 

der Umwelt DNA aus dieser Probe. 

Kosten / Kostenvergleich 

zur Standardmethode 
--- 

Erhältliche Systeme 
- Metabarcoding zur Erfassung der dominanten Arten 

- Diagnostische Verfahren zur gezielten Suche nach seltenen Arten 

Status Wird bereits erfolgreich eingesetzt. 
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