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Association — Membres & Comité

L’Assemblée générale a eu lieu a Berne le 8 novembre,
organisée en collaboration avec la Société Suisse de
Systématique dans le cadre du workshop réalisé pendant le

premier jour du meeting annuel de la Société.

L’Association compte 35 membres dont 4 nouveaux :
Andrin Gross (de la WSL), Jean-Louis Berthoud (étudiant a
I’'Université de Fribourg), Mathieu Perret et Michelle Price

(du Conservatoire et jardin botaniques de Geneve).

Le Comité constitué en 2015 par Christoph Scheidegger
(WSL), Michel Sartori (MZL), Jan Pawlowski (UniGe), Sofia
Woyler (CSCF) et Yves Gonseth (CSCF) s’est réuni deux fois au
cours de I'année. Au mois de novembre Christoph quitte le
comité et d’autres membres I'intégrent : Alice Cibois
(MHNG), Andrin Gross (WSL), Edward Mitchell (UniNe) et
Mathieu Perret (CJBG).
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Financement - Coordination & Informatique

Le salaire pour la coordination a été entiérement pris en
charge par info fauna — CSCF. Les locaux a I’'Université de
Genéve dans le groupe de Jan Pawlowski mis a disposition

de la coordinatrice ont pu étre maintenus.

Les développements informatiques prévus par le Service
informatique et télématique, SITEL, de I'Université de
Neuchatel de la plateforme PICT+ ont été initiés en
automne. Cette plateforme permettra, entre autres, une
extension de la structure actuelle de fagon a intégrer les
données moléculaires. Les informations sur le matériel
génétique et les séquences ADN relatifs aux spécimens
déposés dans les collections suisses pourront ainsi étre
enregistrées a travers une interface accessible. Ces données
seront rendues disponibles sur le portail suisse et les liens
aux Bases de Données internationales seront également

facilités.
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1. Agrégation et homogénéisation des données chorologiques des centres nationaux de données Info Species

2. Enregistrement et validation des séquences ADN relatives aux spécimens d'origine suisse ou étrangere déposés dans les collections des institutions
muséales suisses et gestion du lien entre séquences, matériel génétique déposé et spécimens précités

3. Agrégation et homogénéisation des données chorologiques liées aux spécimens d'origine suisse et étrangére déposés dans les collections des

institutions muséales suisses

4. Publication de I'ensemble des données suisses sur la biodiversité sur la plateforme GBIF internationale
5. Mise a disposition de la Confédération, des cantons et des espaces protégés, via le Virtual Data Center, des données suisses de haute précision validées

par Info Species

6. Connection des banques ADN suisses au Global Genome Biodiversity Network

7. Etablissement des liens entre séquences publiées au niveau international et matériel déposé dans les collections des institutions muséales suisses
8. Mise a disposition des données de spécimens d'origine suisse aux centres nationaux de données Info Species pour validation
9. Mise a disposition des données suisses publiées sur la plateforme GBIF.org par des institutions étrangeres aux centres nationaux de données Info

Species pour validation (rapatriement)

10. Publication des liens existants entre le matériel génétique, séquence et données chorologiques relatives aux spécimens de référence des espéces de la
faune. de la flore vasculaire et crvotogamiaue de Suisse (encvclonédie de la biodiversité suisse)
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En fin d’année, les activités concernant les développements informatiques ont pris tout une autre dimension avec la mise a

disposition par info fauna — CSCF des ressources nécessaires pour le développement de scripts qui permettront une simplification

de la récupération et mise a niveau des données génétiques.

Activités — Collaboration & Promotion

En début d’année, le SwissBOL a été
invité a participer a la Cost Action
DNAgqua-Net, qui a pour but d'identifier
des outils génomiques et de nouveaux
indices et parametres écologiques et
génomiques, destinés a étre utilisés de
maniére courante dans les évaluations
de la biodiversité et le suivi biologique
des masses d'eau européennes.

Le SwissBOL est impliqué dans deux groupes de travail —
DNA Barcode References avec la participation de S. Wyler et
Biotic Indices & Metrics dans lequel J. Pawlowski et L.

Apothéloz-Perret-Gentil participent.

Dans le contexte international, le SwissBOL a également été
invité a participer a iBOL. Cette structure a changé de
fonctionnement et est devenu une corporation avec
laquelle les partenaires sont invités a signer un
Memorandum of Understanding et payer une cotisation
annuelle. Cela permettra aux partenaires une participation
plus active aux discussions stratégiques et garantira un
droit de vote aux décisions. Le SwissBOL a été invité par
Paul Hebert a devenir membre partenaire et le Comité a
étudié plusieurs voies pour le financement et la signature
officielle du MoU, notamment auprés de la SCNAT. Ce sujet

sera un des points a développer en 2019.
Communication — Site Web & Protocoles

Le Site Web du SwissBOL, www.swissbol.ch, a fait peau
neuve avec une simplification de la structure et une
actualisation des contenus, surtout en ce qui concerne la
description des différents projets. Avec la mise a disposition

des ressources d’info fauna — CSCF, la traduction des

contenus en allemand est envisagée pour le début de

I’'année prochaine et une réactualisation plus réguliere est
prévue. Le Site Web étant I'unique fenétre publique des

activités du SwissBOL, un soin particulier doit étre donné.

Afin de mieux diffuser les bonnes pratiques pour aboutir a
des données valides, des protocoles ont été établis pour les
différentes phases de I'acquisition. Ces protocoles ont pour
but de faciliter I'acces aux standards requis et familiariser
les partenaires avec des procédures qui assurent la bonne
qualité des informations. Les protocoles seront mis a
disposition sur le Site Web en trois langues — francais,

anglais et allemand.
Projets — Données & Publications

Les résultats de plusieurs projets ont été publiés en tant
gu’articles scientifiques avec les données mis a disposition
dans BOLD SYSTEMS et/ou Genbank.

» Elateridae — In Press Vuataz L, Sanchez A, Wyler S,
Blanc M, Chittaro Y. Diversity and relationships of
Ampedini Gistel, 1848 (Coleoptera, Elateridae) in
Switzerland and Europe. Invertebrate Systematics.

» Nebella — European Journal of Protistology

» Lepidoptera — Plos One
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Abstract
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and evolutionary investigations. Certain taxa, however, 3till have an vncertain phylogenetic position_ including the common
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and conspicuous species Nebela militaris. A

wsing partial sequences of

the mirochondsisl Cytochrome Oxidase Subunir 1 (COI) gene shows that . militaris does not belong o gems Nebela, but

should be placed in ifs own genus. Th

a laneral

view) and phylogeneto placement af ous isolates motivated the creatica of @ new genus: Algbasta gen. nov. Based on their

. and the species that conld
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geans Nebela iivuense and Nebela iongicollis. We discuss the position of genws Alabasta within
his new geans based on their morphological characreistics.

Reywords: Amoebazos: Bicmenry; DNA barcoding: Malecular phylogeny; Protist: Taxonomic revision

Introduction

Testate amoebae are ubiguitous mictoorganisms in many
tesvescrial end freshwater 1o brackish aquatic environments
(Meisterfeld 2002; Tsyganov et al 2016). Their ecological
sensitiviry, key functional role in microbial foodwebs (Jassey
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31 2012), 308 he good preservrion of hei st i sed
mentz for
present snd past environmentel conditions (Amesbury et ol
2016: Mitchell e al. 2008), ecotoxicology (Amacker et 1l
2018), end even forensic science (Seppey et al. 2016). Clear
‘taxonomy is a prerequisite for sound ecological work. How-

ever, most original deseriptions of testate amoeba species
‘were based only on mosphological cheracters (e £ test com-
‘position, test and. psevdostome dimensions) and the validity
and i many taxa unclear

On one hand, several smdies have revealed cases of eyptic
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A DNA barcode reference library for Swiss
butterflies and forester moths as a tool for
species identification, systematics and
conservation
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(Rhopalocera and Zygaenidae). We present a national DNA barcode reference library
including 868 sequences representing 217 out of 224 resident species, or 96.9% of Swiss.
fauns. DNA barcodes were diagnosiicfor nearly 30% of Swiss species. The remaining 10%

para- and polyphyly likely i ori
related taxa. L
of i " itin a rale of spe-
on of over 96% i in males, higher than either mor-
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LEPAKDI6, LEPARDI1-16,LEPARDTZ5,
LEFAAD3-16, LEFAADIA-16, LEPAADIS-16,
LEPANTI7-16, LEPAADIG 16, LEPAADIS-16,
LEPAIZD 16, LEPANG21 16, LEPAAGZZ 16,
LEPANIZ-15, LETAIDA-15, LEPAAIDS-15,

ovakualing tho status o purportodly ondomic taxa. Finally, we discuss how DNA barcodos
may be used lo Y

Introduction

Rutlerflies, particularly sensitive (0 changes in the environment and thus ofien used as indica
tors of habitat quality, are among the mast closely manitored insects. Dramatic losses have

hirp/dei oxg/10. 10187 cjop. 2015 08005
0924730015 2015 Pebliched by Elsevies GrbE.

Stratégie — Objectifs & Activités

En accord avec les démarches entreprises ces dernieres années pour I'établissement au niveau suisse d’un centre de données
génétiques, le GBIF noeud suisse, dans le cadre du nouveau contrat avec 'OFEV (2019-2022), prend officiellement en charge la
gestion et manutention des données génétiques. Dans ce sens, la plateforme informatique permettant I'inclusion de ces données

doit voir le jour au printemps 2019.

Deux nouveaux projets seront développés en 2019 avec des demandes de financement

spécifiques :

1. Le projet sur les Trichoptéres sera développé entre le Musée de Zoologie de
Lausanne et I'Université de Genéve. Ce projet vise a combler les données de
référence sur les EPT, souvent utilisés comme indicateurs dans les suivis de la

biodiversité aquatique.

2. Le projet sur les Orthopteres sera développé en lien avec la Liste Rouge entre le
centre info fauna — CSCF et le Muséum d’Histoire Naturelle de la ville de Genéve.
Cette étude fera I'objet d’un projet exploratoire au niveau des techniques de

séquencage pour l'inventaire de la biodiversité.

Un inventaire des projets en cours générateurs de données génétiques utiles a I'élaboration de I'encyclopédie suisse de la
biodiversité sera dressé avec une estimation pour chaque projet de I'effort nécessaire pour la mise a niveau des informations. Les
procédures de gestion du matériel et données génétiques en lien avec des spécimens de référence mis en collection seront

actualisées et promues aupres des chercheurs suisses.



