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ó Das im Jahr 2007 gestartete SILVA-Projekt
(www.arb-silva.de) ist auf hochwertige
rRNA(ribosomale RNA)-Gen-Datensätze für
Forschung und Industrie spezialisiert. Diese
Gene kommen in allen Lebewesen vor und

stellen somit – wie ein Barcode im Super-
markt – einen idealen Marker für die Identi-
fikation von Mikroorganismen dar, die
anhand äußerer Merkmale kaum zu diffe-
renzieren sind. Auch das Verständnis von
stammesgeschichtlichen Abstammungen
ermöglicht dieser Marker – eine wichtige

Grundlage für die mikrobielle Systematik,
also die Beschreibung neuer Arten und die
Bereitstellung eines Klassifikationssystems
(Taxonomie).

SILVA hält aktuell sieben Millionen dieser
Gensequenzen bereit, eingeteilt in diverse
Kategorien und Klassen und angereichert mit
aktuellen taxonomischen Informationen. Letz-
tere übertragen die SILVA-Kuratoren, basie-
rend auf international anerkannten Quellen
wie den Bergey’s Taxonomic Outlines, auf die
Referenzdatensätze. Als Besonderheit verge-
ben sie auch „Arbeitsnamen“ an die Vielzahl
von taxonomischen Gruppen, die bisher nicht
offiziell beschrieben und somit nicht refe-
renzierbar waren. Ferner bietet SILVA als wei-
teres Alleinstellungsmerkmal nicht nur pro-
karyotische (Bakterien/Archaeen), sondern
auch eukaryotische (18S- und 28S-)rRNA-
Gene an [1]. Hieraus ergibt sich ein umfang-
reiches Anwendungsspektrum der SILVA-
Datenbank, das sich von der globalen Bio -
diversitätsforschung über die medizinische
Forschung und Diagnostik bis hin zur indus-
triellen Qualitätskontrolle (Lebensmittel,
Pharmazeutika etc.) erstreckt. Eine Beispiel-
anwendung aus dem Bereich Umweltanaly-
se, die mit dem SILVA-NGS-Service erstellt
wurde, zeigt Abbildung 1.

Die hohe Qualität und Zuverlässigkeit der
SILVA-Datensätze und Serviceangebote führ-
ten in den letzten elf Jahren zu einem steten
Anstieg an Nutzern. Aktuell greifen täglich
mehr als 3.000 Besucher aus 200 Ländern
auf die Webseite und die dort frei zugäng-
lichen Daten und Dienste zu.

Hieraus resultierend wurde SILVA im Jahr
2015 als Mitglied des Deutschen Netzwerks
für Bioinformatik-Infrastruktur (de.NBI;
www.denbi.de) ausgewählt. In diesem Netz-
werk bilden 40 Partner acht eng miteinander
verknüpfte Zentren, die gemeinsam ein
umfassendes Bioinformatik-Serviceangebot
zur Verfügung stellen. Seit 2016 repräsentiert
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˚ Abb. 1: Taxonomische Klassifikation von 30 Proben auf Phylumebene. Die Symbole geben Aus-
kunft über die Häufigkeit und Diversität der einzelnen Phyla in den Proben. Beispiel: Probe 1 ist
geprägt von einer geringen Diversität. Nur die Proteobacteria und Cyanobacteria sind mit mehr
als 1.000 Sequenzen vertreten (symbolisiert durch kleine Quadrate). Die Proteobacteria vereinen
dabei den größten Anteil der Sequenzen auf sich, gezeigt durch die orange Farbe. Probe 23 zeigt
dagegen eine hohe Diversität, indiziert durch die Präsenz von vielen Phyla. Dennoch vereinen die
Proteobacteria erneut den größten Teil der Sequenzen auf sich.
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de.NBI den deutschen Knoten der Europäi-
schen Bioinformatik-Infrastruktur ELIXIR, die
führende europäische Organisationen der Bio-
wissenschaften in der Verwaltung und Siche-
rung der zunehmenden Datenmengen ver-
eint. Als systemrelevant hat ELIXIR bisher 18
Datenbanken anerkannt – darunter auch
 SILVA –, die eine fundamentale Rolle für die
langfristige Erhaltung und Bereitstellung bio-
logischer Forschungsdaten spielen. Damit
bewegt sich SILVA auf Augenhöhe unter ande-
rem mit dem Europäischen Nukleotid-Archiv
ENA.

Ein häufig unterschätzter Aspekt öffent-
licher Forschungsdaten ist deren große Bedeu-
tung auch für den nicht-akademischen
Bereich. Hierbei haben insbesondere Routi-
neanwendungen wie die mikrobielle Quali-
tätskontrolle sehr spezielle Anforderungen
an die Aufbereitung der Daten und die zuge-
hörigen Dienste, die durch akademische Ser-
viceangebote nicht mehr abgedeckt werden
können. Aus diesem Grund wurde bereits zu

Beginn des SILVA-Projekts die Firma Ribocon
GmbH gegründet, die durch die Erstellung
nutzerspezifischer Datensätze sowie die Ent-
wicklung von passgenauen IT-Lösungen für
den Einsatz in der Produktion als Brücke zwi-
schen Forschungsinfrastruktur und Industrie
agiert.

Mit der Anerkennung von SILVA als eine
der zentralen europäischen bioinformatischen
Ressourcen ist die Hoffnung verbunden, den
Betrieb in Zukunft dauerhaft finanzieren zu
können. Die Etablierung von de.NBI legte
bereits einen wichtigen Grundstein, jedoch
bedarf es weiterer Anstrengungen, bevor ein
nachhaltiger Betrieb von Infrastrukturen wie
SILVA realisiert werden kann.
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