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DNA-Barcoding als ein signifikanter Beitrag zur regionalen 
Faunistik: weitere Neufunde von Schmetterlingen für das  

Burgenland und Österreich (Insecta: Lepido ptera)

Peter Huemer*

Abstract
DNA barcoding as a significant contribution to regional faunistics: further new records of 
moths for Burgenland and Austria (Insecta: Lepido ptera). – In the context of the implementa-
tion of a DNA barcode library of Burgenland (Austria) with supplementary sampling of moths, 26 
species are reported for the first time for the federal state, including three new records for Austria: 
Bryotropha tachyptilella (rebel, 1916) (Gelechiidae), Coleophora caucasica Stainton, 1867 (Co-
leophoridae), and Elachista fasciola Parenti, 1983 (Elachistidae). All species were identified with 
molecular methods (DNA barcoding).
Key words: Austria, Burgenland, Lepido ptera, mtCOI gene, new records.

Zusammenfassung
Im Rahmen der Implementierung einer DNA Barcode Bibliothek im Burgenland und damit einher-
gehender ergänzender Beprobungen von Schmetterlingen im Burgenland (Österreich) werden 26 
Arten erstmals für das Bundesland gemeldet, darunter drei Neufunde für Österreich: Bryotropha 
tachyptilella (rebel, 1916) (Gelechiidae), Coleophora caucasica Stainton, 1867 (Coleophoridae) 
und Elachista fasciola Parenti, 1983 (Elachistidae). Die Bestimmungen aller Arten wurden durch 
die Anwendung molekularer Methoden (DNA-Barcoding) abgesichert. 

Einleitung

Die genetische Bestimmung bzw. Überprüfung von Arten über Sequenzen des mtDNA 
COI-Gens (Barcodefragment 5’), das sogenannten DNA-Barcoding (Hebert et al. 
2003) hat sich inzwischen vielfach als Standard etabliert und spielt zunehmend auch im 
Umweltmonitoring (e-DNA, Metabarcoding) eine essentielle Rolle. Basis für künftige 
Arbeiten ist allerdings weiterhin der Ausbau bereits bestehender Referenzbibliothe-
ken, wobei insbesondere der globalen Barcode-Datenbank BOLD (Barcode of Life 
Datasystems) eine tragende Rolle zukommt (ratnaSingHam 2018, ratnaSingHam & 
Hebert 2007). In Österreich liegt seit geraumer Zeit ein wichtiger Schwerpunkt auf 
der Sequenzierung von Schmetterlingen, vor allem aus dem östlichsten Bundesgebiet 
waren jedoch bis vor kurzem kaum Daten verfügbar. Um diese Lücke zu schließen, 
wurden und werden in einem Projekt zur Erhebung der genetischen Vielfalt von 
Schmetterlingen in den Alpen im Allgemeinen und in Österreich im Besonderen seit 
2016 auch Referenzflächen im nördlichen Burgenland beprobt (Huemer 2019). Dieser 
Teil des Bundesgebietes zeichnet sich durch einen zunehmenden pannonischen Einfluss 
aus, mit einem kontinentalen Klima, das durch warme Sommer und kalte Winter sowie 
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generelle Trockenheit gekennzeichnet ist. Die großen zentralasiatisch-europäischen 
Steppengebiete erreichen über die pannonische Tiefebene hier ihre westliche Verbrei-
tungsgrenze. Dies spiegelt sich in einer vom übrigen Österreich deutlich differenzierten 
Flora und Fauna wider. In der Ordnung der Schmetterlinge sind beispielsweise die 
Vorkommen des Steppenfrostspanners (Chondrosoma fiduciaria anker, 1854) oder 
des Spanners Lignyo ptera fumidaria (Hübner, 1825) gut dokumentiert (Huemer et 
al. 2009). Trotz mehrerer früherer Untersuchungen an dieser Gruppe im nördlichen 
Burgenland, insbesondere durch kaSy (1979), sind Lepidopteren aber immer noch 
unzureichend erfasst. So konnte der Autor in einer ersten Phase der geplanten Be-
probungen 76 Neufunde für das Bundesland belegen (Huemer 2019). Unter diesen 
Neuentdeckungen fanden sich mit Trichophaga scandinaviella Zagulajev, 1960 und 
Nemapogon hungaricus goZmány, 1960 (Tineidae) sowie Nothris gregerseni karSHolt 
& ŠumPicH, 2015 (Gelechiidae) gleich drei Arten, die alle im Gebiet ihre westliche bzw. 
südwestliche Arealgrenze erreichen. Seither wurden in weiteren Beprobungszyklen 
26 zusätzliche Arten als Neufunde für das Burgenland entdeckt. Unter diesen Erst-
nachweisen finden sich wiederum drei Neufunde für Österreich, die hier gleichzeitig 
ihre westliche Arealgrenze erreichen.

Material und Methodik

Die Untersuchungen beschränken sich geografisch, analog zu den Erläuterungen bei 
Huemer (2019), auf das nördliche Burgenland (Region Nationalpark Neusiedler See 
– Seewinkel). Hier fanden an unterschiedlichen, durch ihre Vegetationsausstattung 
jedoch für die Region repräsentativen Standorten jeweils über mehrere Tage punk-
tuelle Beprobungen statt. Im Wesentlichen konzentrieren sich die hier dargestellten 
Neufunde auf Ergebnisse aus den Vegetationsperioden 2019 bis 2021, vereinzelt 
wurden aber auch bereits in der Erstphase des Projektes aufgesammelte Proben  
berücksichtigt. 

Die Aufsammlungen von Neufunden umfassen ausschließlich nachtaktive Arten, die 
mit Leuchtpyramiden (Lichtquelle 2x20W UV-Röhren) angelockt und beprobt wurden.

Sämtliche Individuen wurden nach Abtötung mit Essigäther möglichst zeitnahe 
genadelt und getrocknet um eine hohe Qualität der zu untersuchenden DNA-Proben 
zu gewährleisten. Die genetischen Untersuchungen konzentrierten sich auf Einzel-
exemplare von phänotypisch separierten Morphospezies. Objektdaten wurden mit 
Hilfe der Software BioOffice2 digitalisiert. Nach Vorauswahl und entsprechender 
Etikettierung der zu sequenzierenden Belege wurden Gewebeproben in Form eines 
einzelnen Beins entnommen, in mit 99%igem Ethanol versetzte Well Plates à 95 Pro-
ben überführt und an das Canadian Centre for DNA Barcoding (CCDB, University of 
Guelph, Ontario, Kanada) versendet. Die DNA-Isolation, PCR-Amplifikation sowie 
die anschließende DNA-Sequenzierung erfolgten am CCDB nach den bei deWaard 
et al. (2008) beschriebenen Standardprotokollen. 
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Neunundzwanzig genetische Sequenzen mit zumindest 500 und im Optimalfall 658 
Basenpaaren der mitochondrialen Cytochrom C Oxidase I (COI, Barcodefragment 
5’) wurden für Analysen herangezogen. Diese Sequenzen wurden mit Hilfe der 
Datenbank BOLD (Barcode of Life Data Systems) (ratnaSingHam & Hebert 2007) 
analysiert und abgeglichen sowie unvollständige oder inkorrekte Bestimmungen er-
gänzt oder korrigiert. Sämtliche Sammeldaten, Bilder der sequenzierten Tiere sowie 
genetische Sequenzen finden sich im öffentlichen Dataset DS-NEWRECBU „New 
records of Lepido ptera for Burgenland (Austria)“ in BOLD. Von allen potentiellen 
Erstfunden wurden basierend auf dem Kimura-2-Parameter-Modell (K2P) und mit 
Hilfe der Analyse Tools von BOLD v. 4.0 Distanzen zu den nächsten Arten berechnet 
und kontrolliert. Schließlich wurden mit der Software MEGA7 Neighbour Joining 
Trees von österreichischen Neufunden konstruiert (kumar et al. 2016) und mit der 
ähnlichsten Art in BOLD verglichen.

Sämtliches Belegmaterial wird in den Naturwissenschaftlichen Sammlungen des 
Tiroler Landesmuseum Ferdinandeum unter konservatorisch perfekten Bedingungen 
aufbewahrt. Objektdaten finden sich in der Biodatenbank der Tiroler Landesmuseen 
sowie in BOLD.

Ergebnisse

Die nachfolgende Auflistung der Neufunde für das Burgenland bzw. Österreich 
inkludiert neben taxonomischen Angaben (Huemer 2013, adaptiert) exakte Fundda-
ten sowie DNA Barcode IDs (specimen ID). Es werden ausschließlich sequenzierte 
Exemplare behandelt.

Nepticulidae

Stigmella viscerella (Stainton, 1853)
Nachweis: Breitenbrunn, NSG Thenauriegel, 205 m, 47,941° N, 16,711° E, 8.6.2021, leg. Huemer, 
DNA Barcode ID TLMF Lep 31734.

Erstnachweis für das Burgenland!

Trifurcula josefklimeschi van nieukerken, 1990
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 2.8.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 30931.

Erstnachweis für das Burgenland!

Tineidae

Nemapogon ruricolella (Stainton, 1849)
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31702.

Erstnachweis für das Burgenland!
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Monopis neglecta Šumpich & LiSka, 2011
Nachweis: Jois, ca. 1,5 km NE, 200 m, 47,976° N, 16,803° E, 10.6.2021, leg. Huemer, DNA Barcode 
ID TLMF Lep 31747.

Erstnachweis für das Burgenland!

Lypusidae

Agnoea subochreella (DoubLeDay, 1859)
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31677.

Erstnachweis für das Burgenland!

Agnoea latipennella (Jäckh, 1959)
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31678.

Erstnachweis für das Burgenland!

Cosmopterigidae

Cosmopterix orichalcea Stainton, 1861
Nachweis: Jois, ca. 1,5 km NE, 200 m, 47,976° N, 16,803° E, 3.8.2021, leg. Huemer, DNA Barcode 
ID TLMF Lep 31765.

Erstnachweis für das Burgenland!

Abb. 1: Bryotropha tachyptilella (sequenziertes Individuum), Maßstab = 5 mm. / Bryotropha 
tachyptilella (sequenced specimen), scale bar = 3 mm. © P. Huemer.
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Gelechiidae

Anacampsis timidella (Wocke, 1887)
Nachweis: Illmitz, Biologische Station N, 47,7722° N, 16,7664° E, 118 m, 15.6.2017, leg. Huemer, 
DNA Barcode ID TLMF Lep 26502.

Erstnachweis für das Burgenland!

Anasphaltis renigerellus (ZeLLer, 1839)
Nachweis: Jois, ca. 1,5 km NE, 200 m, 47,976° N, 16,803° E, 10.6.2021, leg. Huemer, DNA Barcode 
ID TLMF Lep 31737.

Erstnachweis für das Burgenland!

Bryotropha tachyptilella (rebeL, 1916) (Abb. 1, 2)
Nachweis: Jois, Hackelsberg, 180 m, 47,953° N, 16,773° E, 12.6.2020, leg. Huemer, DNA Barcode 
ID TLMF Lep 29624.

Erstnachweis für Österreich!

 Bryotropha tachyptilella|TLMF Lep 25152|Slovakia

 Bryotropha tachyptilella|TLMF Lep 29624|Austria

 Bryotropha tachyptilella|TLMF Lep 24874|Greece

 Bryotropha tachyptilella|TLMF Lep 24870|Romania

 Bryotropha italica|BC ZSM Lep 59328|Italy

 Bryotropha purpurella|MM06238|Finland

 Bryotropha purpurella|MM03886|Finland

 Bryotropha purpurella|MM03887|Finland

0.01 = 1%

Abb. 2: Neighbour Joining tree von Bryotropha tachyptilella sowie der nächsten Nachbarn, basierend 
auf Sequenzen des mtDNA COI-Gens (Barcodefragment 5’, 658bp) (Kimura-2-Parameter, produ-
ziert mit MEGA7; cf. kumar et al. 2016). / Neighbour Joining tree of Bryotropha tachyptilella and 
the nearest neighbours based on sequences of the mtDNA COI gene (barcode fragment 5’, 658bp) 
(Kimura-2-parameter distance, produced with MEGA7, see Kumar et al. 2016). 
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Ptocheuusa abnormella (herrich-Schäffer, 1854)
Nachweis: St. Margarethen, Römersteinbruch, 190 m, 47,8056° N, 16,6364° E, 16.6.2017, leg. 
Huemer, DNA Barcode ID TLMF Lep 26523.

Erstnachweis für das Burgenland!

Caryocolum huebneri (haWorth, 1828)
Nachweis: Jois, ca. 1,5 km NE, 200 m, 47,976° N, 16,803° E, 3.8.2021, leg. Huemer, DNA Barcode 
IDs TLMF Lep 30937, 30938.
Erstnachweis für das Burgenland!

Coleophoridae

Coleophora ochripennella ZeLLer, 1849
Nachweis: Breitenbrunn, NSG Thenauriegel, 205 m, 47,941° N, 16,711° E, 8.6.2021, leg. Huemer, 
DNA Barcode ID TLMF Lep 31715.

Erstnachweis für das Burgenland!

Abb. 3: Coleophora caucasica (sequenziertes Individuum), Maßstab = 5 mm. / Coleophora cau-
casica (sequenced specimen), scale bar = 5 mm. © P. Huemer.
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Coleophora ahenella heinemann, 1877
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31694.

Erstnachweis für das Burgenland!

Coleophora caespititiella ZeLLer, 1839
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31710.

Erstnachweis für das Burgenland!

Coleophora caucasica Stainton, 1867 (Abb. 3, 4)
Nachweis: Neusiedl am See, Zitzmannsdorfer Wiesen, 118 m, 47,894° N, 16,864° E, 11.6.2020, 
DNA Barcode ID TLMF Lep 29314.

Erstnachweis für Österreich!

 Coleophora caucasica|TLMF Lep 29314|Austria

 Coleophora caucasica|JD6175|Romania

 Coleophora caucasica|CNCLEP00175062|Russia

 Coleophora caucasica|MM21538|Greece

 Coleophora ornatipennella|TLMF Lep 31132|Austria

 Coleophora ornatipennella|TLMF Lep 31718|Austria

 Coleophora ornatipennella|TLMF Lep 26576|Austria

0.01 = 1%

Abb. 4: Neighbour Joining tree von Coleophora caucasica sowie des nächsten Nachbarn, basierend 
auf Sequenzen des mtDNA COI-Gens (Barcodefragment 5’, 658bp) (Kimura-2-Parameter, produ-
ziert mit MEGA7; cf. kumar et al. 2016). / Neighbour Joining tree of Coleophora caucasica and 
the nearest neighbour based on sequences of the mtDNA COI gene (barcode fragment 5’, 658bp) 
(Kimura-2-parameter distance, produced with MEGA7, see Kumar et al. 2016).
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Elachistidae

Elachista occidentalis frey, 1882
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31695.

Erstnachweis für das Burgenland!

Elachista fasciola parenti, 1983 (Abb. 5, 6)
Nachweise: Neusiedl am See, Zitzmannsdorfer Wiesen, 118 m, 47,894° N, 16,864° E, 4.8.2021, 
DNA Barcode IDs TLMF Lep 30961, 31660.

Erstnachweis für Österreich! Bemerkung: Die ursprünglich aus Japan beschriebene 
Art wurde später auch aus dem östlichen Europa, unter anderem aus der Slowakei, 
nachgewiesen (kaila & junnilainen 2002).

Elachista consortella Stainton, 1851
Nachweis: St. Margarethen, Römersteinbruch, 190 m, 47,8056° N, 16,6364° E, 8.9.2016, leg. Huemer, 
DNA Barcode ID TLMF Lep 25837.

Erstnachweis für das Burgenland!

Heinemannia festivella (DeniS & SchiffermüLLer, 1775)
Nachweise: Neusiedl am See, Süd, 118 m, 47,945° N, 16,836° E, 13.6.2020, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 29627; Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, 
leg. Huemer, DNA Barcode ID TLMF Lep 31675. 

Erstnachweis für das Burgenland!

Abb. 5: Elachista fasciola (sequenziertes Individuum), Maßstab = 3 mm. / Elachista fasciola (se-
quenced specimen), scale bar = 3 mm. © P. Huemer.
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Scythrididae

Scythris clavella (ZeLLer, 1855)
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31692.

Erstnachweis für das Burgenland!

Tortricidae

Ditula angustiorana (haWorth, 1811)
Nachweis: Jois, ca. 1,5 km NE, 200 m, 47,976° N, 16,803° E, 10.6.2021, leg. Huemer, DNA Barcode 
ID TLMF Lep 31749.

Erstnachweis für das Burgenland!

Eana derivana (De La harpe, 1858)
Nachweis: St. Margarethen, Römersteinbruch, 190 m, 47,8056° N, 16,6364° E, 16.6.2017, leg. 
Huemer, DNA Barcode ID TLMF Lep 26515.

Erstnachweis für das Burgenland!

 Elachista fasciola|TLMF Lep 31660|Austria

 Elachista fasciola|TLMF Lep 30961|Austria

 Elachista fasciola|MM21466|Russia

 Elachista fasciola|MM22246|Hungary

 Elachista cingillella|MM09871|Finland

 Elachista cingillella|MM09874|Finland

 Elachista cingillella|TLMF Lep 07196|Austria

0.01 = 1%

Abb. 6: Neighbour Joining tree von Elachista fasciola sowie des nächsten Nachbarn, basierend auf 
Sequenzen des mtDNA COI-Gens (Barcodefragment 5’, 658bp) (Kimura-2-Parameter, produziert 
mit MEGA7; cf. kumar et al. 2016). / Neighbour Joining tree of Elachista fasciola and the nearest 
neighbour based on sequences of the mtDNA COI gene (barcode fragment 5’, 658bp) (Kimura-
2-parameter distance, produced with MEGA7, see Kumar et al. 2016).
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Thiodia trochilana (fröLich, 1828)
Nachweis: Jois, ca. 1,5 km NE, 200 m, 47,976° N, 16,803° E, 10.6.2021, leg. Huemer, DNA Barcode 
ID TLMF Lep 31751.

Erstnachweis für das Burgenland!

Cydia strobilella (LinnaeuS, 1758)
Nachweis: Winden am See, Zeilerberg, 200 m, 47,971° N, 16,748° E, 9.6.2021, leg. Huemer, DNA 
Barcode ID TLMF Lep 31674.

Erstnachweis für das Burgenland!

Pyralidae

Elegia atrifasciella ragonot, 1887
Nachweis: Jois, ca. 1,5 km NE, 200 m, 47,976° N, 16,803° E, 10.6.2021, leg. Huemer, DNA Barcode 
ID TLMF Lep 31750.

Erstnachweis für das Burgenland! Bemerkung: Die Art wird bereits in einer von 
Slamka (2019) publizierten Verbreitungskarte auch für das Nordburgenland doku-
mentiert, allerdings ohne detaillierte Angaben.

Diskussion

Spätestens seit der Veröffentlichung der Krefelder Studie zum dramatischen Rück-
gang der Insektenpopulationen in Deutschland ist das Insektensterben in einer breiten 
Öffentlichkeit angekommen. Der in dieser umfassenden Erhebung nachgewiesene 
Schwund von Biomasse im Ausmaß von etwa 75 % in nicht einmal drei Jahrzehnten 
(Hallmann et al. 2017) spiegelt sich auch im Rückgang der Anzahl von terrestrischen 
Insekten in Europa von etwa 9 % pro Dekade wider (van klink et al. 2020). Ein viel-
fach in Roten Listen postulierter Artenschwund kann aber für viele Gruppen nicht 
einmal ansatzweise nachvollzogen werden, solange die Artendiversität nicht erhoben 
wurde. DNA-Barcoding schafft hier auch für schwer erkennbare, kryptische Arten 
eine gewisse Abhilfe, umso mehr als klassische taxonomische Expertise in Europa 
zunehmend bedroht ist (HocHkircH et al. 2022). Dass auch Schmetterlinge nicht so 
einfach zu bestimmen sind, wie in breiten Laien- und selbst Fachkreisen angenommen 
wird, zeigt alleine die große Artenzahl. So wurden in Österreich bisher gut 4100 Arten 
nachgewiesen und selbst im flächenmäßig kleinen Burgenland über 2400 Arten (Hue-
mer 2013). Tatsächlich gibt es aber trotz langer faunistischer Tradition noch erhebliche 
regionale Lücken in der basalen Erfassung des Artenbestandes. Die hier vorliegenden 
Teilergebnisse belegen diese Defizite im Nordburgenland eindrucksvoll, wurden doch 
einschließlich der von Huemer (2019) publizierten Daten inzwischen 100 barcode-
basierte Neufunde für das Burgenland gemacht, darunter zehn Erstmeldungen von 
Arten für Österreich. Nicht berücksichtigt sind hier überdies gleich mehrere aktuell 
noch unbestimmbare und potentiell sogar unbeschriebene Taxa. Diese präliminären 
Ergebnisse überraschen umso mehr, als bereits umfängliche frühere Erhebungen, z. B. 
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durch kaSy (1979), vorliegen. Die Implementierung von DNA-Barcoding als weitere 
Methode zur Artbestimmung zeigt jedoch die großen Lücken früherer Erhebungen auf. 
So konnten durch Referenzsequenzen in BOLD u. a. höchst interessante Arten an der 
Westgrenze ihres derzeitigen Areals erstmals nachgewiesen werden, die mutmaßlich 
in früheren Beprobungen nicht erkannt wurden. 

Die Erstellung einer möglichst vollständigen DNA-Barcode-Bibliothek der Schmetter-
linge bleibt daher ein wichtiges Ziel, sowohl auf Länderebene als auch aus nationaler 
Sicht. Sie soll letztlich dazu dienen, einerseits die offensichtlich unterschätzte kryptische 
Diversität vollumfänglich zu erfassen und andererseits korrekte Artbestimmungen 
abseits taxonomischer Top-Expertise auch langfristig zu gewährleisten.
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