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Abstract

The ongoing decline of biodiversity in in-
land waters calls for robust and efficient 
monitoring approaches to detect changes 
in species assemblages and to support 
evidence-based conservation manage-
ment. Dragonflies (Odonata), owing to 
their biphasic life cycle and close associ-
ation with aquatic habitats, are widely 
recognised as key indicators of the eco-
logical status of freshwater ecosystems. 
Traditional survey methods such as adult 
observations, exuviae searches and larval 
sampling provide indispensable informa-
tion on reproduction, habitat use and 
population persistence, but are often 
time-consuming, weather-dependent and 
logistically demanding. Against this back-
ground, this article evaluates the potenti-
al of environmental DNA (eDNA) analysis 
as a complementary tool for dragonfly 
monitoring. Based on a synthesis of re-
cent literature and a detailed case study 
from the project “Dragonflies and Cray-
fish of Vienna”, the study examines me-
thodological principles, application fields 
and limitations of eDNA detection in com-
parison with classical survey approaches. 
The results demonstrate that eDNA can 

provide additional evidence of species 
presence, particularly for rare, cryptic or 
temporally limited species and in structu-
rally complex or difficult-to-access aqua-
tic habitats. At the same time, numerous 
studies highlight important methodolo-
gical constraints, including false-positive 
and false-negative detections, hydrologi-
cal transport of DNA and the limited tem-
poral resolution of eDNA signals. The ana-
lysis confirms that eDNA does not provide 
information on reproduction, abundance 
or population structure and therefore 
cannot replace classical field-based sur-
veys. Its primary value lies in its role as a 
non-invasive screening and support tool 
that can increase detection probabilities 
and help prioritise targeted field investi-
gations. Overall, the findings indicate that 
integrated monitoring approaches com-
bining molecular and traditional methods 
currently offer the most robust and ecolo-
gically meaningful framework for dragon-
fly monitoring. The gradual integration of 
eDNA into existing monitoring program-
mes, supported by standardised protocols 
and quality assurance measures, has the 
potential to enhance the efficiency and 
interpretability of freshwater biodiversity 
assessments. 
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Zusammenfassung

Der fortschreitende Rückgang der Bio-
diversität in Binnengewässern erfordert 
effiziente und belastbare Monitoring-
ansätze, um Veränderungen der Arten-
gemeinschaften frühzeitig zu erfassen 
und naturschutzfachlich bewerten zu 
können. Libellen (Odonata) gelten auf-
grund ihres zweiphasigen Lebenszyklus 
und ihrer engen Bindung an aquatische 
Lebensräume als zentrale Indikatorgrup-
pe für den ökologischen Zustand von 
Gewässern. Klassische Erfassungsmetho-
den wie Imagines-Beobachtungen, Exu-
viensuche und Larvennachweise liefern 
dabei unverzichtbare Informationen zu 
Reproduktion, Bodenständigkeit und 
Habitatqualität, sind jedoch zeit- und 
ressourcenintensiv und unterliegen me-
thodischen Einschränkungen. Vor diesem 
Hintergrund untersucht der vorliegende 
Beitrag das Potenzial der Umwelt-DNA-
Analyse (eDNA) als ergänzendes Werk-
zeug im Libellenmonitoring. Auf Basis 
aktueller Literatur sowie einer detaillier-
ten Fallstudie aus dem Projekt „Libellen 
und Krebse Wiens“ wird dargestellt, un-
ter welchen Rahmenbedingungen eDNA-
Nachweise klassische Kartierungen sinn-
voll unterstützen können. Die Ergebnisse 
zeigen, dass eDNA insbesondere bei selte-
nen, kurzzeitig aktiven oder schwer nach-
weisbaren Arten zusätzliche Hinweise 
auf deren Präsenz liefern kann, vor allem 
in strukturell komplexen oder schwer zu-
gänglichen Gewässern. Gleichzeitig ver-
deutlichen methodische Analysen und 
Übersichtsarbeiten, dass eDNA-Nach-
weise mit spezifischen Unsicherheiten 
behaftet sind, etwa durch falsch positive 
(insbesondere durch hydrologisch be-
dingte Verdriftung) oder falsch negative 
Ergebnisse, oder eine begrenzte zeitliche 
Aussagekraft. Die Auswertung belegt, 

dass eDNA keine Aussagen zu Reproduk-
tion, Abundanz oder Populationsstruktur 
erlaubt und klassische Erfassungsme-
thoden daher nicht ersetzen kann. Ihr 
Mehrwert liegt vielmehr in der Funktion 
als Screening-Instrument, das die Pla-
nung und Priorisierung feldökologischer 
Untersuchungen unterstützt und Nach-
weiswahrscheinlichkeiten erhöhen kann. 
Insgesamt zeigt sich, dass ein integrierter 
Ansatz, der molekulare und klassische 
Methoden gezielt miteinander verknüpft, 
derzeit den robustesten und ökologisch 
aussagekräftigsten Weg für ein zeitge-
mäßes Libellenmonitoring darstellt. Die 
schrittweise Integration von eDNA in be-
stehende Monitoringprogramme – unter 
Anwendung einheitlicher Qualitätsstan-
dards – eröffnet neue Perspektiven für 
eine effiziente und fundierte Erfassung 
der Biodiversität in aquatischen Syste-
men.

Einleitung

Der Rückgang der Biodiversität in Bin-
nengewässern stellt eine der größten 
Herausforderungen des modernen Na-
turschutzes dar. Klimawandel, Eutro-
phierung, Habitatfragmentierung, inva-
sive Neozoen und Flächenversiegelung 
verändern aquatische Lebensräume tief-
greifend und wirken sich nachhaltig auf 
Artenzusammensetzung und ökologische 
Funktionen aus (Dudgeon et al. 2006, Reid 
et al. 2019). Libellen reagieren aufgrund 
ihres zweiphasigen Lebenszyklus sensibel 
auf solche Veränderungen und gelten als 
verlässliche Indikatoren für die struktu-
relle und chemische Qualität von Gewäs-
sern (Chovanec 2000).

Auch auf Landesebene wird ihre Bedeu-
tung hervorgehoben. Das Ministerium 
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für Umwelt, Klima und Energiewirtschaft 
Baden-Württemberg benennt Libellen im 
Wirkungsbericht zum Sonderprogramm 
zur Stärkung der biologischen Vielfalt 
ausdrücklich als zentrale Indikatorgrup-
pe für den Zustand von Binnengewässern 
(UMBW 2024). Vor diesem Hintergrund 
unterstützt das Land die landesweite 
Artenkartierung Libellen, um Verände-
rungen der Libellenfauna systematisch zu 
erfassen und als Grundlage für datenba-
sierte Schutz- und Managementstrategi-
en zu nutzen. Die konzeptionellen Grund-
lagen der Landesweiten Artenkartierung 
Libellen (LAK Libellen) wurden von Bittner 
(2019) erarbeitet und im Sonderprogramm 
des Landes verankert; erste Ergebnisse 
und der aktuelle Stand des Monitorings 
wurden von Benken & Schwandner (2021) 
vorgestellt. Damit leisten Libellen einen 
wesentlichen Beitrag zur Umsetzung der 
Landesstrategie Biologische Vielfalt Ba-
den-Württemberg und zur Bewertung der 
Wirksamkeit von Renaturierungs- und Ge-
wässerschutzmaßnahmen (LUBW, UMBW 
2024).

Die Erfassung von Libellenvorkommen 
basiert traditionell auf feldökologischen 
Methoden wie Beobachtungen von Ima-
gines, Exuviensuche und Larvennachwei-
sen. Diese Verfahren liefern belastbare 
Informationen zu Reproduktion, Boden-
ständigkeit und Habitatbindung und bil-
den die Grundlage naturschutzfachlicher 
Bewertungen nach dem methodischen 
Standardwerk Albrecht et al. (2014). Auf-
grund der artspezifischen Phänologie und 
variierender Aktivitätsmuster sind für 
eine zuverlässige Erfassung in der Regel 
wiederholte Begehungen erforderlich, 
wie sie für Planungs- und Genehmigungs-
verfahren empfohlen werden. Vor dem 
Hintergrund steigender Anforderungen 
an Monitoringprogramme und begrenz-

ter personeller Ressourcen rücken ergän-
zende methodische Ansätze zunehmend 
in den Fokus. Die Analyse von Umwelt-
DNA (eDNA) hat sich zunächst in der 
Fisch- und Amphibienforschung etabliert 
und findet inzwischen verstärkt Anwen-
dung in der Insektenökologie (Smart et al. 
2016, Sternhagen et al. 2024, Uche-Dike et 
al. 2025). Anwendungsfelder reichen von 
reinen Anwesenheitsanalysen bis hin zu 
großräumigen Monitoringansätzen. Auf-
grund ihrer aquatischen Larvenphase und 
der engen Bindung an Gewässer eignen 
sich Libellen grundsätzlich als Modell-
organismen für eDNA-basierte Untersu-
chungen im Gewässermonitoring (Fischer 
et al. 2023, Khelifa et al. 2023).

Vor diesem Hintergrund untersucht der 
vorliegende Beitrag, inwiefern eDNA-
Methoden das bestehende Methoden-
spektrum der Libellenerfassung sinnvoll 
ergänzen können und welche Rolle ihnen 
im Zusammenspiel mit klassischen Erfas-
sungsverfahren zukommt. Ziel ist es, die 
methodischen Grundlagen, Anwendungs-
möglichkeiten und Grenzen des eDNA-
Nachweises darzustellen und in Relation 
zu klassischen Erfassungsverfahren ein-
zuordnen. 

Methodische Grundlagen / 
Einflussfaktoren auf die 

Nachweiswahrscheinlichkeit 

Genetische Spuren von Libellen gelangen 
über verschiedene biologische Prozesse in 
aquatische Systeme. Häutungsreste, ab-
gestorbene Larven, Eiablagen sowie orga-
nische Sekrete setzen kontinuierlich DNA 
in das Gewässer frei (Khelifa et al. 2023). 
Diese Umwelt-DNA (eDNA) unterliegt ei-
nem natürlichen Abbauprozess, der durch 
biologische, physikalische und chemische 
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Faktoren beeinflusst wird (Zulkefli et al. 
2019, Bruce et al. 2021). Der sogenannte 
„Haltbarkeitszyklus“ der eDNA umfasst 
die Phasen Freisetzung, Verteilung, Per-
sistenz und Abbau (Barnes & Turner 2016). 
Entsprechend liefert die Analyse von eDNA 
keine statische Information, sondern eine 
zeitlich begrenzte Momentaufnahme bio-
logischer Aktivität im Gewässer.

Die Konzentration nachweisbarer eDNA 
variiert in Abhängigkeit von der biolo-
gischen Aktivität der Zielorganismen. 
Während Phasen hoher Aktivität, etwa 
wäh​rend der Larvalentwicklung, ist die 
Freisetzung genetischen Materials er-
höht, während sie in Zeiten geringer Akti-
vität deutlich abnimmt (Spear et al. 2015). 
Zusätzlich beeinflussen Umweltfaktoren 
wie Temperatur, Nährstoffgehalt und mi-
krobielle Aktivität die Abbaurate der DNA, 
wobei warme und nährstoffreiche Bedin-
gungen den Abbau beschleunigen können 
(Fischer et al. 2023).

Eine zentrale Rolle für die räumliche 
Verteilung von eDNA spielt die Hydro
dynamik des Gewässers. In Fließgewäs-
sern kann turbulente Durchmischung 
zu einer raschen Verdünnung und zum 
Transport genetischen Materials über 
größere Distanzen führen (Deiner & Alter-
matt 2014). In Stillgewässern hingegen se-
dimentiert eDNA vergleichsweise schnell 
und kann sich in feinkörnigen Sedimenten 
anreichern, wodurch die Signale räumlich 
stärker gebunden und zeitlich stabiler 
sind (Turner et al. 2015, Khelifa et al. 2023). 
Untersuchungen zur Persistenz von eDNA 
zeigen, dass Sedimente deutlich höhere 
DNA-Konzentrationen aufweisen kön-
nen als das Oberflächenwasser. Während 
eDNA im Wasser häufig nur über Tage bis 
wenige Wochen nachweisbar ist, kann sie 
in Sedimenten über mehrere Monate er-

halten bleiben (Sassoubre et al. 2016). Diese 
Unterschiede sind bei der Interpretation 
von Nachweisen zu berücksichtigen, ins-
besondere im Hinblick auf den zeitlichen 
Bezug der erfassten Signale.

Für eine belastbare eDNA-Analyse ist eine 
standardisierte Probenahme von zentra-
ler Bedeutung. Maßnahmen wie Dunkel-
lagerung, UV-Abschirmung und Kühlung 
unmittelbar nach der Entnahme redu-
zieren DNA-Degradation und sichern die 
Analysequalität. Empirische Studien bele-
gen, dass ungefilterte Wasserproben bei 
erhöhten Temperaturen innerhalb kurzer 
Zeit stark degradieren können, weshalb 
eine zeitnahe Filtration vor Ort empfohlen 
wird (Schwesig et al. 2024). Üblicherweise 
werden Filter mit Porengrößen zwischen 
0,2 und 0,45 μm eingesetzt, um Zellfrag-
mente und freie DNA effektiv zu binden.

Im Labor erfolgt die Extraktion der DNA 
sowie die Entfernung potenziell hemmen-
der Substanzen wie Huminsäuren oder 
mineralischer Partikel, die den Amplifi-
kationsprozess beeinträchtigen können 
(Uche-Dike et al. 2025). Zusätzliche Reini-
gungsschritte und Kontrollproben tragen 
dazu bei, die Reaktionsausbeute zu sta-
bilisieren und methodisch bedingte Ver-
zerrungen zu minimieren (Harrison et al. 
2023). Die anschließende Amplifikation er-
folgt mittels Polymerase-Kettenreaktion 
(PCR), wobei in der Regel mitochondriale 
Marker wie das Cytochrom-c-Oxidase-
Untereinheit-I-Gen (COI) verwendet wer-
den, das sich als Standardmarker für tieri-
sche Organismen etabliert hat (Folmer et 
al. 1994, Hebert et al. 2003).

Abhängig von der Fragestellung kommen 
entweder artspezifische quantitative 
PCR-Ansätze (qPCR) oder metabarcoding-
basierte Verfahren zum Einsatz. Während 
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qPCR gezielte Nachweise einzelner Arten 
ermöglicht, erlaubt Metabarcoding die 
Erfassung ganzer Artengemeinschaften 
und die Analyse von Biodiversitätsmus-
tern (Taberlet et al. 2012). Die nachfolgen-
de Abbildung (Abb. 1) stellt schematisch 
die wesentlichen Prozesse von der Frei-
setzung der eDNA bis zur molekularen 
Auswertung dar. 

Ökologische und praktische 
Anwendungen

Klassische Erfassungsmethoden wie Beob-
achtungen von Imagines, Exuviensuchen 
und Larvennachweise bilden weiterhin 
die tragende Grundlage naturschutzfach-
licher Bewertungen und liefern den für 
die Interpretation von Libellenvorkom-
men notwendigen ökologischen Kontext 
(Sternberg & Buchwald 1999, 2000, Albrecht 
et al. 2014). Unter bestimmten Rahmenbe-

Abb. 1: Schematische Übersicht der Prozesse, die zur Erfassung von Umwelt-DNA (eDNA) bei Libellen 
führen. Biologische Aktivitäten wie Häutungsereignisse, Eiablagen, Sekretionen oder das Absterben 
von Larven setzen kontinuierlich genetisches Material in das Gewässer frei. Die im Wasser suspen-
dierte oder sedimentierte DNA wird im Rahmen der Probenahme durch Filtration angereichert und 
anschließend im Labor extrahiert und von hemmenden Substanzen gereinigt. Mittels PCR wird ein 
definierter Markerabschnitt amplifiziert, bevor die resultierenden Sequenzen bioinformatisch ausge-
wertet und durch Abgleich mit Referenzdatenbanken den entsprechenden Arten zugeordnet werden. / 

Schematic overview of the processes leading to the detection of environmental DNA (eDNA) in dra-
gonflies. Biological activities such as moulting events, oviposition, secretions, or the death of larvae 
continuously release genetic material into aquatic environments. The DNA suspended or deposited 
in the water is concentrated during sampling through filtration and subsequently extracted in the 
laboratory and inhibitory substances are removed. A defined marker region is then amplified via PCR, 
after which the resulting sequences are analysed bioinformatically and assigned to species by compa-
rison with reference databases.



dingungen können klassische Kartierun-
gen jedoch mit erhöhtem Aufwand oder 
Beeinträchtigungen der Vegetation der 
Gewässer und ihrer Umgebung verbun-
den sein. Geringe Individuenzahlen, kurze 
Flugzeiten oder eingeschränkte Zugäng-
lichkeit einzelner Gewässerabschnitte 
können dazu führen, dass Nachweise nur 
mit erheblichem zeitlichem Einsatz oder 
nicht in allen Fällen erbracht werden. 
Auch witterungsbedingte Einschränkun-
gen können Ergebnisse beeinträchtigen. 
Der Nachweis von eDNA stellt in diesem 
Zusammenhang eine ergänzende metho-
dische Option dar und kann in der Praxis 
vor allem als Such- und Screening-Instru-
ment eingesetzt werden, um potenzielle 
Artenvorkommen zu identifizieren und 
die Planung weiterführender feldökologi-
scher Kartierungen gezielt zu unterstüt-
zen (Rees et al. 2014, Bruce et al. 2021).

Ergänzend zum klassischen Gewässermo-
nitoring kann eDNA Hinweise auf Verän-
derungen in der Zusammensetzung der 
Libellenfauna liefern und damit die Inter-
pretation klassischer Erfassungsergebnis-
se unterstützen (Fischer et al. 2022). Für 
die naturschutzfachliche Praxis ist da-
bei entscheidend, die Aussagekraft von 
eDNA-Nachweisen korrekt einzuordnen. 
eDNA liefert lediglich Hinweise auf das 
Vorhandensein genetischen Materials, 
erlaubt jedoch keine Aussagen zu erfolg-
reicher Reproduktion, Populationsgröße 
oder Habitatqualität. Belastbare Bewer-
tungen des Erhaltungszustands oder der 
ökologischen Funktion eines Gewässers 
erfordern den Nachweis durch etablierte 
feldökologische Methoden.

Wie sich dieser ergänzende Ansatz in der 
Praxis bewährt, zeigt exemplarisch das 
Projekt „Libellen und Krebse Wiens“.

Praxisbeispiel: Kombination klassischer 
Kartierungen und eDNA im Projekt 

„Libellen und Krebse Wiens“

Im Projekt „Libellen und Krebse Wiens“, 
das im Rahmen des Österreichischen Pro-
gramms für die ländliche Entwicklung 
(2014–2020) durchgeführt wurde, wurden 
klassische Libellenkartierungen syste-
matisch mit eDNA-Analysen kombiniert 
(Fischer et al. 2023). Ziel war es, die Nach-
weisleistung beider Methoden für aus-
gewählte Libellenarten in unterschied-
lichen Gewässertypen vergleichend zu 
untersuchen. Dabei wurden Still- und 
Fließgewässer im Raum Wien sowie im 
angrenzenden Wiener Umland beprobt. 
Im Rahmen der eDNA-Erhebungen kamen 
unterschiedliche Wasserfiltersysteme 
zum Einsatz, und die Probenahmen er-
folgten zu verschiedenen Zeitpunkten in-
nerhalb der Aktivitätsperioden, um mög-
liche methodische und saisonale Effekte 
auf die Nachweiswahrscheinlichkeit zu 
berücksichtigen. Parallel dazu erfolgten 
klassische Erfassungen durch Beobach-
tungen von Imagines sowie durch Exu-
viensuchen und Larvennachweise nach 
etablierten feldökologischen Standards 
(Albrecht et al. 2014). Dadurch lagen für 
alle Untersuchungsstandorte unmittel-
bar vergleichbare Datensätze aus klassi-
scher Kartierung und molekularem Nach-
weis vor. 

In Fließgewässern des Wiener Umlandes, 
insbesondere in Wienerwaldbächen au-
ßerhalb des dicht bebauten Stadtgebiets, 
konnten die FFH-Art Große Quelljungfer 
(Cordulegaster heros) und auch die Ge-
streifte Quelljungfer (C. bidentata) mittels 
eDNA an allen 16 untersuchten Abschnit-
ten nachgewiesen werden. Larvenfunde 
gelangen hingegen nur an neun bezie-
hungsweise dreizehn Standorten.
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Im Lainzer Tiergarten im 13. Wiener Ge-
meindebezirk (Hietzing), am Ostrand 
des Wienerwaldes, konnten an drei un-
tersuchten Stillgewässern insgesamt 
sechs Zielarten nachgewiesen werden. 
Der Nachweis der Kleinen Pechlibelle 
(Ischnura pumilio) gelang ausschließlich 
über eDNA, während weder Imagines 
noch Exuvien gefunden wurden. Auch 
für den Plattbauch (Libellula depressa) 
und den Südlichen Blaupfeil (Orthetrum 
brunneum) lagen molekulare Nachwei-
se vor, während klassische Kartierungen 
dort nur sporadische oder keine Sicht-
nachweise erbrachten. Diese Befunde 
liefern Hinweise darauf, dass eDNA unter 
bestimmten Bedingungen zusätzliche In-
formationen zur potenziellen Präsenz von 
Arten liefern kann. 

Untersuchungen in einem urbanen Still-
gewässer im Wiener Stadtgebiet („Blaues 
Wasser“) machten zudem deutlich, dass 
technische Aspekte der Probenahme das 
erfasste Artenspektrum beeinflussen 
können. Der eingesetzte eDNA-Sampler 
ist ein pumpenbasiertes System zur Filt-
ration definierter Wasservolumina direkt 
im Feld und unterscheidet sich funktional 
von geschlossenen Kartuschenfiltern wie 
Sterivex-Filtern, die in der Regel kleinere 
Volumina erfassen und unterschiedliche 
Partikelfraktionen der eDNA binden. In 
diesem Zusammenhang wurde die Blut-
rote Heidelibelle (Sympetrum sanguineum) 
ausschließlich mit Sterivex-Filtern nach-
gewiesen, während der Nachweis des 
Kleinen Granatauges (Erythromma viridu-
lum) nur mit dem eDNA-Sampler gelang. 
Diese Ergebnisse weisen darauf hin, dass 
methodische Unterschiede in der Probe-
nahme die Detektionswahrscheinlichkeit 
einzelner Arten beeinflussen können.

Darüber hinaus zeigte sich, dass der Zeit-

punkt der Probenahme für die Nachweis-
wahrscheinlichkeit von Bedeutung ist. 
Die höchsten eDNA-Detektionsraten wur-
den während der Phase aktiver Larven im 
Frühjahr und Frühsommer erzielt. So wur-
de die Gestreifte Quelljungfer (Cordule-
gaster bidentata) im Mai und Juni an rund 
94 % der beprobten Gewässerabschnitte 
mittels eDNA nachgewiesen, während für 
die Große Quelljungfer (C. heros) im Sep-
tember sogar alle untersuchten Abschnit-
te (100 %) positiv waren. Außerhalb dieser 
Zeiträume nahm die Detektionswahr-
scheinlichkeit deutlich ab.

Insgesamt unterstreichen die Ergebnisse, 
dass eDNA-Nachweise kontextabhängig 
sind und eine sorgfältige Standardisie-
rung der Probenahme sowie eine vorsich-
tige Interpretation erforderlich machen. 
Die Studie zeigt, dass eDNA klassische 
Kartierungen nicht ersetzen, jedoch im 
Rahmen integrierter Erfassungsansät-
ze zusätzliche Hinweise auf potenzielle 
Artenvorkommen liefern kann (Barnes & 
Turner 2016, Schwesig et al. 2024).

Weitere praxisrelevante 
Anwendungsfelder

Über die Wiener Fallstudie hinaus zeigen 
weitere Untersuchungen aus Mitteleu-
ropa und anderen gemäßigten Regionen 
Europas, dass eDNA-Analysen insbeson-
dere bei seltenen, kurzzeitig aktiven oder 
schwer nachweisbaren Libellenarten ei-
nen zusätzlichen Erkenntnisgewinn lie
fern können (Harrison et al. 2023). Die 
zugrunde liegenden Studien stammen 
überwiegend aus kleinen Still- und Fließ-
gewässern in Deutschland, Österreich 
und der Schweiz sowie aus vergleichbaren 
Landschaftsräumen Nordeuropas. Unter-
sucht wurden dabei vor allem naturnahe 



und strukturell komplexe Gewässer.

Ein häufiges Einsatzfeld ist das Screening 
kleiner Stillgewässer wie Weiher, Tüm-
pel oder Abgrabungsgewässer, etwa in 
Moorlandschaften, ehemaligen Abbau-
flächen oder strukturreichen Waldgebie-
ten. Für mitteleuropäische Stillgewässer 
zeigen insbesondere die Arbeiten von 
Khelifa et al. (2023), dass eDNA-Nachweise 
bei stillgewässergebundenen Arten der 
Moosjungfern (Gattung Leucorrhinia) er-
folgreich eingesetzt werden können. In 
vegetationsreichen Kleingewässern ge-
lang der molekulare Nachweis der Zierli-
chen Moosjungfer (Leucorrhinia caudalis), 
der Großen Moosjungfer (L. pectoralis) 
und der Östlichen Moosjungfer (L. albi-
frons), obwohl klassische Kartierungen 
aufgrund eingeschränkter Begehbarkeit 
nur bedingt möglich waren oder keine 
eindeutigen Imaginal- oder Exuvienfunde 
erbrachten. Vergleichbare Befunde wur-
den auch in der Wiener Fallstudie doku-
mentiert.

Auch im FFH-Monitoring wird eDNA in 
mehreren Arbeiten als ergänzendes In-
strument diskutiert, insbesondere zur 
Absicherung von Negativnachweisen 
unter ungünstigen Erfassungsbedingun-
gen. Rees et al. (2014) sowie Harrison et 
al. (2023) beschreiben Anwendungen in 
mitteleuropäischen Fließgewässern, bei 
denen artspezifische eDNA-Nachweise 
für FFH-relevante Arten erbracht wur-
den, obwohl klassische Erfassungen ohne 
Ergebnis blieben. Für die Grüne Flussjung-
fer (Ophiogomphus cecilia) liegen ebenfalls 
bestätigte eDNA-Nachweise vor (Fischer 
et al. 2023). 

Diskussion

Die vorliegenden Ergebnisse und Praxis-
beispiele zeigen, dass die kombinierte 
Anwendung klassischer feldökologischer 
Erfassungsmethoden und Umwelt-DNA-
Analysen (eDNA) derzeit den umfassends-
ten und ökologisch aussagekräftigsten 
Ansatz zur Erfassung der Libellenfauna 
eines Gebietes darstellt. Während eDNA 
aufgrund ihrer hohen analytischen Sensi-
tivität insbesondere bei seltenen, kurzzei-
tig aktiven oder schwer nachweisbaren 
Arten zusätzliche Hinweise auf deren Prä-
senz liefern kann, bleiben klassische Kar-
tierungen die unverzichtbare Grundlage 
für naturschutzfachliche Bewertungen, 
da sie Informationen zu Reproduktion, 
Habitatbindung und Populationsstruktur 
bereitstellen. Erst das Zusammenspiel 
beider Ansätze ermöglicht eine belast-
bare Einordnung von Artvorkommen im 
ökologischen Kontext.

Zahlreiche Übersichtsarbeiten und me-
thodische Synthesen weisen darauf hin, 
dass eDNA-Nachweise nicht isoliert in-
terpretiert werden dürfen und mit spe-
zifischen Unsicherheiten behaftet sind 
(Thomsen & Willerslev 2015, Barnes & Tur-
ner 2016, Goldberg et al. 2016, Pawlowski 
et al. 2021). Die nachweisbare Menge der 
DNA stellt keine direkte Abbildung der 
Abundanz dar, sondern ist das Ergebnis 
komplexer biologischer, physikalischer 
und chemischer Prozesse. Artspezifische 
Freisetzungsraten, Aktivitätsmuster so-
wie Umweltfaktoren wie Temperatur, 
UV-Strahlung und mikrobielle Aktivität 
beeinflussen die Nachweiswahrschein-
lichkeit erheblich, sodass trotz tatsäch-
licher Präsenz einer Art falsch negative 
Ergebnisse auftreten können, insbeson-
dere bei geringer Individuendichte oder 
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ungünstigem Probenahmezeitpunkt (Bar-
nes & Turner 2016, Schwesig et al. 2024). 
Darüber hinaus thematisieren mehrere 
Arbeiten die Problematik falsch positiver 
Nachweise, vor allem in Fließgewässern. 
Transportprozesse können dazu führen, 
dass eDNA über größere Distanzen ver-
driftet wird oder aus stromaufwärts ge-
legenen Bereichen stammt, ohne dass am 
Probenahmepunkt eine reproduzierende 
Population existiert (Deiner & Altermatt 
2014, Roussel et al. 2015). Auch die unter-
schiedliche Persistenz von eDNA im Was-
ser und in Sedimenten erschwert eine 
eindeutige zeitliche Zuordnung der Signa-
le und limitiert Rückschlüsse auf die Ak-
tualität eines Vorkommens (Turner et al. 
2015, Sassoubre et al. 2016). 

Diese methodischen Einschränkungen 
unterstreichen zugleich die fortbestehen-
de Bedeutung klassischer Erfassungsme-
thoden. Der Nachweis von Larven und 
Exuvien liefert direkte Informationen zur 
Reproduktion und zur räumlichen Bin-
dung von Populationen an ein Gewässer 
und ermöglicht eine zeitlich integrierte 
Bewertung von Vorkommen und Trends. 
Wiederholte Begehungen berücksichtigen 
phänologische Unterschiede zwischen 
Arten und liefern ökologische Zusatzin-
formationen, die durch eDNA-Daten allein 
nicht abgebildet werden können (Barnes & 
Turner 2016, Pawlowski et al. 2021, Cristescu 
& Hebert 2018).

Gleichzeitig zeigen internationale Studi-
en, dass eDNA bei sorgfältiger Anwen-
dung einen substanziellen Mehrwert für 
das Gewässermonitoring bietet, insbe-
sondere in Habitaten, in denen klassische 
Methoden an praktische oder logistische 
Grenzen stoßen (Biggs et al. 2015, Djurhuus 
et al. 2017, Harrison et al. 2023). Als stan-

dardisierbares, die Untersuchungsgewäs-
ser schonendes Such- und Screening-Ins-
trument eignet sich eDNA insbesondere 
für Voruntersuchungen, für die Absiche-
rung von Negativnachweisen sowie als 
Frühwarnsystem für Arealverschiebun-
gen oder Wiederbesiedlungen. Voraus-
setzung hierfür sind jedoch einheitliche 
Qualitätsstandards, belastbare Referenz-
datenbanken sowie transparente Inter-
pretationsrahmen, wie sie von mehreren 
Autor:innen gefordert werden (Pawlowski 
et al. 2021).

Ausblick

Die vorliegenden Ergebnisse unterstrei-
chen, dass die Zukunft des Libellenmo-
nitorings in integrierten Ansätzen liegt. 
Diese verknüpfen klassische feldökologi-
sche Erfassungsmethoden, molekulare 
Analytik und ökologische Modellierung 
gezielt miteinander. Nur durch diese 
Kombination lässt sich das Potenzial der 
Umwelt-DNA sachgerecht ausschöpfen. 
Der eDNA-Nachweis ist dabei nicht als 
Ersatz bewährter Verfahren zu verstehen, 
sondern als strategische Erweiterung des 
bestehenden Methodenspektrums. Er er-
möglicht die frühzeitige Erfassung von Ar-
tenvorkommen, unterstützt Schutz- und 
Managemententscheidungen und trägt 
zu einem vertieften Verständnis der öko-
logischen Dynamik aquatischer Lebens-
räume bei. Die schrittweise Integration 
von eDNA in nationale und regionale Mo-
nitoringprogramme, begleitet von metho-
dischen Standards, Qualitätsrichtlinien 
und belastbaren Referenzdatenbanken, 
bietet die Chance, Effizienz, Vergleich-
barkeit und ökologische Aussagekraft der 
Biodiversitätsüberwachung langfristig zu 
erhöhen. Für Baden-Württemberg eröff-
net dies die Möglichkeit, eDNA gezielt in 
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bestehende Monitoringstrukturen einzu-
binden, etwa in das FFH-Monitoring, die 
Landesweite Artenkartierung Libellen 
(LAK Libellen) sowie in die Umsetzung der 
Landesstrategie Biologische Vielfalt.

Im Rahmen einer geplanten Pilotstudie 
sollen artspezifische Primer für ausge-
wählte, planungsrelevante Libellenarten 
entwickelt und auf ihre Praxistauglichkeit 
in Monitoringverfahren getestet werden. 
Hierzu zählen unter anderem die Zierli-
che Moosjungfer (Leucorrhinia caudalis), 
die Große Moosjungfer (L. pectoralis), die 
Östliche Moosjungfer (L. albifrons), die 
Grüne Flussjungfer (Ophiogomphus cecilia) 
sowie die Helm-Azurjungfer (Coenagrion 
mercuriale). Ziel ist die Validierung und 
Standardisierung dieser Marker für den 
Einsatz in Gewässeruntersuchungen und 
artenschutzrechtlichen Verfahren. Hier-
bei sollen durch FachexpertInnen gesam-
melte Exuvien der Arten zur Entwicklung 
der Primer genutzt werden. Im selben 
Jahr werden für die spätere Validierung zu 
verschiedenen Zeitpunkten Referenzpro-
ben von bestätigten Emergenzgewässern 
der jeweiligen Art entnommen. In einem 
letzten Schritt werden die eDNA-Analysen 
im Freiland getestet und mit einem Feld-
test überprüft. Sobald standardisierte 
Primer entwickelt sind, können diese als 
Ergänzung zur Anwendung kommen. 

Langfristig kann eDNA einen molekularen 
Fingerabdruck der Gewässerzönose lie-
fern, der sowohl aktuelle als auch kürzlich 
vergangene Präsenz von Arten widerspie-
gelt. Besonders bei seltenen, kryptischen 
oder früh fliegenden Libellenarten stellt 
sie eine wertvolle Ergänzung zu klas-
sischen Kartierungen dar. Zukünftige 
Hybridansätze, die Metabarcoding und 
quantitative PCR (qPCR) kombinieren, ver-

sprechen eine weiter erhöhte ökologische 
Aussagekraft. Durch die Verbindung qua-
litativer Informationen (Artenzusammen-
setzung) mit quantitativen Signalstärken 
können Biodiversitätsmuster präziser 
erfasst und Veränderungen in der Arten-
gemeinschaft differenzierter interpretiert 
werden (Fischer et al. 2023, Harrison et al. 
2023). Damit steht eDNA am Beginn einer 
Entwicklung, die das Gewässermonito-
ring in Baden-Württemberg und darüber 
hinaus nachhaltig erweitern kann – hin zu 
einer effizienteren, objektiveren und öko-
logisch fundierten Erfassung der Biodiver-
sität in aquatischen Systemen.
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