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Freier Zugang zu den Informationen der Artenvielfalt —
Wie werde ich Teil der Global Biodiversity Information
Facility (GBIF)?

Mit 5 Figuren

JorG HoreTscHEK und WALTER G. BERENDSOHN

Zusammenfassung

Die Global Biodiversity Information Facility ist ein internationaler Zusammenschluss von Staaten und
Organisationen mit dem Ziel, die weltweit vorhandenen Primirdaten zur Artenvielfalt {iber das Internet frei
verfligbar zu machen. Dieser Artikel gibt einen kurzen Uberblick iiber die Ziele und den Aufbau von GBIF
sowie die zugrunde liegenden Prinzipien, erliutert Architektur und Datenstrdme im Netzwerk und geht
auf die verwendeten Standards, Protokolle, Datenschemata und deren Implementierung ein. Im Abschluss
werden die notwendigen Schritte zur Anbindung einer bestehenden Sammlungsdatenbank an das GBIF-
Netzwerk aufgezeigt sowie die Moglichkeiten einer Hilfestellung durch GBIF-Deutschland.

Summary

The Global Biodiversity Information Facility is an international initiative of countries and organizations
that aims at providing free access over the internet to the world’s existing primary data on biodiversity. This
article gives a short review of the goals and the organization of GBIF and its basic principles, illustrates the
architecture and data flows within the network and illuminates the standards, protocols and schemas used
for these purposes and their implementation. It describes the required steps for connecting an existing col-
lection database to the GBIF network and the potential support by the GBIF helpdesk.
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Einleitung

Die Global Biodiversity Information Facility wurde im Jahre 2001 gegriindet und hat
sich zum Ziel gesetzt, die weltweit vorhandenen wissenschaftlichen Informationen zur
Artenvielfalt in digitaler Form iiber das Internet frei und dauerhaft verfiigbar zu ma-
chen. Das in Sammlungen und Forschungseinrichtungen vorhandene Wissen tiber
die Biodiversitit soll zu einem Netzwerk verkniipft und damit eine virtuellen For-
schungseinrichtung geschaffen werden.
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Unter Biodiversititsdaten versteht man unter anderem Daten zum Vorkommen, zur
Benennung, zur Beschreibung, zur Identifizierung, zum Schutz und zur nachhaltigen
Nutzung der Organismen in unserer Umwelt (Oehlschlaeger & Berendsohn 2005).
GBIF legt den Schwerpunke in der Anfangsphase auf die Primirdaten zur Biodiversitit,
d.h. Informationen, die der direkten Beobachtung von Organismen in der Natur ent-
springen. Dazu zihlen vor allem die 2-3 Milliarden von Objekten in wissenschaftlichen
Forschungssammlungen wie Naturkundemuseen und Lebendsammlungen von Tieren,
Pflanzen und Mikroorganismen sowie die Millionen von Beobachtungsdatensitzen, die
z.B. zur Kartierung der Vegetation oder von Vogelziigen aufgenommen wurden.

GBIF-International und GBIF-Deutschland

GBIF ist eine internationale Einrichtung und besteht derzeit aus 47 Staaten und 30 inter-
nationalen Organisationen, die sich mit der Unterzeichnung einer Absichtserklirung dazu
verpflichtet haben, ,einen oder mehrere Knoten aufzubauen, die fiir GBIF zuginglich
sind und Biodiversititsdaten bereitstellen® (GBIF 2000). Das Sekretariat in Kopenhagen
koordiniert die einzelnen nationalen Knoten und bietet zentrale Dienste an.

Deutschlandals Griindungsmitglied von GBIF hatmitFérderung des Bundesministeriums
fiir Bildung und Forschung (BMBF) sieben Knoten eingerichtet, die sich thema-
tisch an gréfleren Organismengruppen orientieren: Entomologie (Evertebraten I),
Mollusken, Cheliceraten und Myriapoden (Evertebraten II), iibrige marine Wirbellose
(Evertebraten III), Prokaryonten, Botanik, Wirbeltiere und Mykologie. Insgesamt sind
in Deutschland 66 Projekte aus 48 Forschungseinrichtungen am Aufbau der Knoten
beteiligt. Thre Aufgabe besteht sowohl darin, die Erfassung der in Deutschland vorhan-
denen Informationen zur Artenvielfalt zu koordinieren und diese in GBIF-International
einzubringen als auch darin, die Nutzung von GBIF durch die deutsche Forschung zu
fordern (Hahn u. a. 2004a).

Datentechnische Grundsitze von GBIF

Einer der wichtigsten Grundsitze ist die — aus Sicht von GBIF-International — dezentrale
Datenhaltung: Der Bereitsteller der Information (Datenprovider) behilt die vollstin-
dige Kontrolle iiber die von ihm gelieferten Daten. Es gibt keine zentrale Datenbank,
in der die bereitgestellten Daten abgelegt werden miissen; stattdessen verbleiben sie
in dem bestehenden System und werden dort bei Bedarf von GBIF abgefordert. Die
Anbindung an GBIF hat somit weder Auswirkungen auf die gewohnte Arbeit mit der
eigenen Sammlungsdatenbank, noch hat sie zur Folge, dass der Sammlungsinhaber seine
Datenbestinde an GBIF abgeben muss.

Die Entscheidung, welche Teile der Daten iiber GBIF zuginglich sind, liegt allein
beim Provider. Der Anschluss an GBIF bedeutet nicht zwangslidufig, dass alle in der
Sammlung vorhandenen Daten verdffentlicht werden miissen; vielmehr ist es mog-
lich, gezielt Informationen auszublenden. So kénnen ganze Datensitze gesperrt wer-
den (um z.B. Beobachtungsdaten tiber gefihrdete Taxa nicht zu veréffentlichen) oder
auch nur Teilinformationen eines Datensatzes (beispielsweise die exakten geografischen
Koordinaten des Fundortes eines gefihrdeten Taxons).
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Der Zugrift auf die iiber GBIF veroffentlichten Daten erfolgt nicht zwangsliufig tiber
ein zentrales Suchportal, das die Hoheit tiber die GBIF-Daten besitzt, sondern iiber
potentiell zahlreiche Suchportale, die sich deutlich voneinander unterscheiden konnen.
Das betrifft sowohl die Zielgruppe der Portale (Laien/Experten) als auch die umfassten
Organismengruppen (z.B. ausschliefSlich Spinnentiere, Wirtspflanzen oder Vorratsschid-
linge). Es steht jedem offen, das Netzwerk zu nutzen um ein neues Portal zu eréflnen,
das z.B. eine bisher unterreprisentierte Organismengruppe abdeckt oder das sich durch
Layout, Bedienung und Funktionalitit (z.B. durch Verkniipfung mit eigenen Daten)
von den bestehenden Portalen unterscheidet.

Die Providersoftware (,Wrapper®)

Der Grundsatz der dezentralen Datenhaltung im GBIF-Netzwerk wirft ein Problem auf:
Die einzelnen Sammlungsdatenbanken unterscheiden sich zum Teil erheblich von ein-

ander.

GBIF-Suchportal 1 GBIF-Suchportal 2

Sam
datei

Sammiung A Sammliung D

Sammlung B Sammlung C

Datenanbieter

Fig. 1: Die Wrapper-Software umgibt die bestehenden Sammlungsdatenbanken mit einer zusitzlichen Ab-
straktionsschicht und bietet so eine definierte Schnittstelle zwischen den existierenden Datenbanksystemen

und den GBIF-Suchportalen.
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Dies betrifft sowohl die verwendeten Betriebssysteme (Windows, Linux, Unix, Solaris)
und Datenbankmanagementsysteme (Access, MS SQL Server, Postgres, mySQL, Oracle,
FileMaker, Sybase, FoxPro) als auch die Daten selbst — im Hinblick auf Umfang und
Qualitit wie auch hinsichtlich der Datenbankstruktur (Grad der Normalisierung). Trotz
dieser Unterschiede muss es méglich sein, die Daten in einer einheitlichen Weise tiber
das Internet abzufragen und die Ergebnisse in einem gemeinsamen Format geliefert zu
bekommen.

Im Rahmen des BioCASE-Projektes (Biological Collection Access Service for Europe,
Berendsohn u. a., 2000) wurden dazu Technologien und Standards sowie die entspre-
chende Software entwickelt (Giintsch u.a., 2005). Die Providersoftware (,, Wrapper)
umgibt das bestehende Datenbanksystem mit einer zusitzlichen Abstraktionsschicht und
bietet so eine definierte Schnittstelle zu den Sammlungsdaten (Fig. 1). Dieser Wrapper
iibernimmt zwei Aufgaben: Zum einen nimmt er die Anfragen der Suchportale ent-
gegen und iibersetzt sie in eine fiir das Datenbanksystem verstindliche Sprache; zum
anderen verpackt er die gelieferten Ergebnisse in ein fiir die Suchportale verstindliches
Datenschema (Access to Biological Collection Data, ABCD).

Die Providersoftware kann mit allen SQL-fihigen Datenbanksystemen umgehen und
wurde in der Skriptsprache Python entwickelt, die fiir alle gingigen Betriebssysteme ver-
fiigbar ist. Bisher konnte der Wrapper auf allen existierenden Betriebssystem/Datenbank-
managementsystem-Kombinationen erfolgreich eingesetzt werden.

Datenfliisse im GBIF-Netzwerk

Figur 2 zeigt die Datenfliisse bei einer Suche im GBIF-Netzwerk. Vereinfachend ist nur
ein Datenlieferant auf der linken Seite dargestellt, bestehend aus Sammlungsdatenbank
und Wrapper-Software. Im realen Netzwerk existieren natiirlich zahlreiche Daten-
Provider. Ebenso ist nur eines der existierenden Suchportale gezeigt, in der rechten, un-
teren Seite. Die Verbindung zwischen Datenlieferant, Suchportal und Nutzer erfolgt
iiber das Internet.

Der Nutzer, der Biodiversititsdaten im GBIF-Netzwerk suchen mochte, verwendet
seinen Internetbrowser, um auf das Suchportal zuzugreifen und tiber eine Suchmaske
seine Suchanfrage einzugeben (z.B. nach einem Artnamen). Die ebenfalls im BioCASE-
Projekt entwickelt Software UnitLoader verschickt nun Suchanfragen an alle infrage
kommenden Datenlieferanten; welche das sind, wird mit Hilfe eines Verzeichnisses al-
ler verfiigbaren Datensitze ermittelt (Index). Die Wrapper-Software nimmt die Anfrage
entgegen und leitet sie an die Sammlungsdatenbank weiter, die ihrerseits die der Suche
entsprechenden Ergebnisse zusammenstellt. Der Wrapper verpackt die Ergebnisse im
ABCD-Datenschema und sendet sie an das Suchportal zuriick. Dieses wartet, bis die
Antworten aller verfiigbaren Daten-Provider eingetroffen sind und stellt anschliefSend
die Ergebnisse fiir den Nutzer dar. Dieser Mechanismus kann natiirlich auch — an Stelle
des Benutzers — von einer Software genutzt werden, z.B. fiir statistische Analysen oder
Modellierung mittels geographischer Informationssysteme.
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Fig. 2: Datenfliisse {iber das Internet im GBIF-Netzwerk zwischen Nutzer, Suchportal und Datenlieferant.

BioCASe-Protokoll und ABCD-Datenschema

Sowohl die vom Portal versendete Suchanfrage als auch die zuriickgelieferten Ergebnisse
werden nach dem BioCASe-Protokoll iibertragen (Déring & Giintsch 2005). Das
Protokoll regelt die Formalititen der Suche im Netzwerk, also beispielsweise die Art der
Suche, die Maximalzahl der gewiinschten Treffer oder Timeout-Werte, mit deren Hilfe
die zeitliche Dauer des Suchvorgangs begrenzt werden kann. Ein weiteres im GBIF-
Netzwerk verwendetes Protokoll ist DiGIR (Distributed Generic Information Retrieval).
Fiir zukiinftige Entwicklungen wurde bereits festgelegt, beide Protokolle zu einem ge-
meinsamen Standard zu verschmelzen.

Die Biodiversititsdaten selber — also Beobachtungs- oder Beleginformationen — wer-
den konform zum ABCD-Datenschema abgelegt (Berendsohn 2005), das Syntax
und Semantik der iibertragenen Informationen festlegt. ABCD ist XML-basiert (eX-
tensible Markup Language) und erméglicht die Strukturierung unterschiedlichster
biologischer Sammlungsdaten (Beobachtungen/Belege, lebend/konserviert, bota-
nisch/zoologisch/mikrobiologisch, marin/terrestrisch). In der neuesten Version 2.0
enthilt ABCD 1.055 Datenfelder zur Speicherung der Informationen und zielt auf
die vollstindige Beschreibung der Sammlungsdaten, sowohl der eigentlichen Beob-
achtungs-/Belegdatensitze (,units®) als auch der Metadaten, also der Angaben zu
Sammlung, Sammlungsbetreuer, der bereitstellenden Institution und Urheberrechten.
Selbstverstindlich miissen fiir eine spezielle Sammlung nicht alle ABCD-Datenfelder
geliefert werden; bis auf wenige Ausnahmen ist ihre Angabe optional. ABCD ist hie-
rarchisch gegliedert und kann verschieden stark atomisierte, d.h. sich im Grad ihrer
Strukturierung unterscheidende Daten aufnehmen.
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Mapping

Ein ABCD-Dokument besitzt eine hierarchisch gegliederte Baumstruktur, in de-
ren einzelnen Elementen verschiedene Informationen abgelegt werden kénnen. Die
Sammlungsdatenbank speichert die Informationen in einzelnen, flachen Tabellen und
Spalten (relationales Datenschema). Diese beiden ,,Welten® miissen aufeinander ab-
gebildet werden (Fig. 3). Dieser Prozess wird als Mapping bezeichnet und stellt die
Hauptaufgabe bei der Anbindung einer Sammlung an GBIF dar. Konkret miissen die
einzelnen Datenbankspalten der Sammlungsdatenbank den entsprechenden ABCD-
Elementen zugeordnet werden. Dies ermdglicht es dem Wrapper spiter, eine in ABCD-
Elementen formulierte Suchanfrage in eine fiir die Datenbank verstindliche Form zu
iibersetzen und, auf umgekehrtem Wege, die Suchergebnisse der Datenbank ins ABCD-
Datenschema zu konvertieren.

Der Mappingvorgang erfolgt in einem komfortablen Konfigurationstool, das Teil der
Providersoftware ist. Dieses ist browserbasiert und kann somit auch aus der Ferne er-
folgen (Remote-Konfiguration). Eventuelle Filterregeln, die Teile der Daten nach
bestimmrten Kriterien ausblenden sollen, werden ebenfalls wihrend des Mappings fest-

gelegt.

Direkte Anbindung einer Sammlungsdatenbank an GBIF

Zur unmittelbaren Anbindung einer bestechenden Sammlungsdatenbank an das GBIF-

Netzwerk miissen zwei Bedingungen erfiillt sein: Zum einen ist ein dauerhaft mit dem

Internet verbundener Webserver nétig, was bei den meisten gréfleren Einrichtungen der

Fall ist. Die zweite Voraussetzung betrifft das Datenbankmanagementsystem, in dem

sich die Sammlungsdaten befinden. Es muss die Abfragesprache SQL (Structured Query

Language) beherrschen; dies ist bei allen giingigen Systemen der Fall.

Nachdem diese Voraussetzungen sichergestellt sind, erfolgt die Anbindung in vier Schritten:

1. Installieren der Providersoftware und der Python-Skriptsprache.

2. Vorbereiten der Sammlungsdatenbank fiir die Anbindung: Festlegung der zu
verdffentlichenden Informationen, eventuell Export dieser Daten in eine zweite
Instanz der Datenbank.

3. Konfiguration der Providersoftware; Durchfiihren des Mappings.

4. Testen der neuen Datenquelle und Registrierung im GBIF-Netzwerk.

Der erste und letzte Schritt sind rein technischer Natur und kénnen selbstindig von den

jeweiligen EDV-Mitarbeitern durchgefiihrt werden. Schritt zwei und drei hingegen er-

fordern die Mitarbeit des Sammlungsbetreuers.

GBIF-Deutschland ist den Sammlungsbetreuern bei der Anbindung ihrer Datenbank

an GBIF behilflich. Am Botanischen Museum in Berlin existiert ein Helpdesk, der bei

Unklarheiten erklirend zur Seite steht oder bei konkreten Problemen der Umsetzung

hilft. Dies ist telefonisch oder per E-Mail, mittels Remote-Konfiguration (besonders

beim Mappingvorgang) oder in schwierigen Fillen auch direkt vor Ort méglich. Diese

Unterstiitzung ist bis Dezember 2006 iiber Projektfinanzierungen gesichert.
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Fig. 3: Die Zuordnung der Daten aus dem relationalen Datenschema der Sammlungsdatenbank zu den

ABCD-Elementen wird im Mapping festgelegt und ist in einer komfortablen Oberfliche mit dem Internet-

Browser méglich.
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Alternative Anbindungsmoglichkeiten an GBIF

Neben dem soeben beschriebenen Weg, ein unmittelbarer Datenlieferant zu werden,
existieren alternative Mdoglichkeiten zur Einbindung von Datenbestinden in GBIE
Diese konnen vor allem fiir kleinere Sammlungen in Betracht kommen, die nicht iiber
die notwendige technische Infrastruktur verfiigen oder aber deren Datenmengen so ge-
ring sind, dass sich der mit einer direkten Anbindung verbundene Aufwand nicht lohnt.
Fiir einige wenige Typusdatensitze mag die Einrichtung eines eigenen GBIF-Providers
unangemessen sein; gleichwohl ist es wichtig, die Daten verfiigbar zu machen.

Fiir diese Fille gibt es zwei alternative Losungsmaoglichkeiten:

* Die Sammlungsdatenbank kann einem bereits bestehenden Provider zur Verfiigung
gestellt werden, der schon iiber die notwendige Infrastruktur und Software ver-
fiigt und die Sammlung stellvertretend fiir den Sammlungsinhaber anbindet. Die
Sammlung bleibt weiterhin als eigenstindige Datenbank erhalten, und als Quelle der
Informationen in GBIF wird weiterhin der Sammlungsinhaber genannt werden. Die
anbindende Institution ist lediglich der Anbieter im technischen Sinne.

* Die Daten kénnen — zusammen mit den Daten aus anderen Quellen — in einer ge-
meinsame zentralen Datenbank gehalten werden, die ihrerseits an GBIF angeschlos-
sen ist. Die Daten werden entweder in das gemeinsame System importiert oder {iber
entsprechende Clients direkt in diesem System bearbeitet.

Erstere Variante wird derzeit im Botanik-Knoten von einigen Herbarien genutzt. Beispiele
fiir die in Variante 2 erwihnte gemeinsame Datenbank sind das von der Universitidt Ulm
und der Ruhr-Universitit Bochum entwickelte Datenbanksystem fiir Systematik und
Taxonomie (SysTax, Hoppe u.a. 2005) sowie das Sammlungsverwaltungssystem SeSam
des Forschungsinstituts und Naturkundemuseums Senckenberg in Frankfurt (Tiirkay
u.a. 2005).

Ergebnis

Derzeit (Stand: Juni 2005) haben international bereits 126 Datenanbieter Informationen
aus 514 Sammlungen und Beobachtungsdatenbanken an GBIF angeschlossen und stel-
len so tiber die Suchportale von GBIF mehr als 74 Millionen Datensitze zur Verfigung
(Fig. 4). Jedoch sind damit bei weitem noch nicht alle vorhandenen elektronischen
Daten online verfligbar; ein Grofiteil wartet noch auf seine ErschliefSung. Jeder Betreuer
einer Sammlung mit Beobachtungs- oder Belegdaten hat die Méglichkeit, durch die
Anbindung seiner Daten an GBIF die Erreichbarkeit seiner Primirdaten deutlich zu er-
héhen und dariiber hinaus die Datenbasis zu vergroflern, die der Wissenschaft und den
Entscheidungstrigern in Politik und Umweltschutz zur Verfiigung steht.

Bereits jetzt existieren mehrere Suchportale, mit deren Hilfe die Daten im GBIF-Netz-

werk durchsucht werden kénnen:

* Die zentrale GBIF-Webseite unter www.gbif.org enthilt neben einer namens- und
geografiebasierten Suche eine umfangreiche taxonomische Datenbank, in der geblit-
tert werden kann.

DOI: 10.21248/contrib.entomol.55.2.433-444



Beitr. Ent. 55 (2005) 2 441

Datensatze im GBIF-Netzwerk (Mio)
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Fig. 4: Anzahl der im GBIF-Netzwerk verfiigbaren Datensitze (Belege und Beobachtungen) in Millionen.
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* Das Suchportal des BioCASE-Projektes unter search.biocase.org erméglicht die Suche
nach einer Vielzahl von Kriterien.

¢ Der Botanik-Knoten von GBIF-Deutschland (Hahn & al. 2004b) besitzt ein einfa-
ches Suchportal (Fig. 5), mit dem die deutschen botanischen Biodiversititsdaten
durchsucht werden kénnen (www.gbif.de/botanik).

Im Rahmen der Knotenstruktur existieren des weiteren zwei Portale, die Zugang zu

Knotendaten auf Basis ihrer eigenen Netzwerkarchitektur und Datenstruktur ermégli-

chen:

* Mit dem SysTax Zoologie-Portal ist es moglich, jeweils auf alle Datenlieferanten der
Knoten Evertebraten I und II sowie Wirbeltiere unter einer gemeinsamen Webseite
zuzugreifen (fiir die Entomologie: www.biologie.uni-ulm.de/cgi-bin/portal/portal.
pl?lang=d&pr=gbif-el).

* Das SeSam-Portal unter www.senckenberg.de/gbif_welcome dient zur Suche im
Knoten Evertebraten III.

Ausblick

Fine grofle Herausforderung fiir GBIF ist die Menge der Daten, die bisher noch nicht
angeschlossen wurden. Bisher wurde nur ein geringer Teil der weltweiten Belege digitali-
siert, und die Namenskataloge sind keineswegs vollstindig. Zwar schwinden die anfing-
lichen Vorbehalte der Sammlungsbetreuer und Mitarbeiter in dem Mafle, in dem der
Nutzen der von anderen verfiigbar gemachten Daten deutlich wird, jedoch steht bis zur
Erreichung des Ziels noch ein weiter Weg bevor.

Mit wachsenden Datenmengen wird auch das Problem der Datenqualitit an Bedeutung
gewinnen. In der Anfangsphase war es vorrangiges Ziel von GBIE, neue Datenquellen
zu erschliefen, um eine méglichst vollstindige Abdeckung aller Organismengruppen zu
erreichen. Die Qualitit dieser Daten variiert stark, von aus Monografien entnommenen
Checklisten bis zu unvollstindigen und unverifizierten Sammlungen (Berendsohn 2004).
Das GBIF-Arbeitsprogramm DIGIT (Digitisation of Natural History Collections) be-
schiftigt sich mit der Entwicklung eflizienter Digitalisierungsmethoden und wirksamer
Wege zur Qualititssicherung (GBIF 2005a).

Das abzusehende Datenwachstum stellt GBIF vor enorme technische Probleme.
Allein in der EU existieren iiber 5,000 potentielle Datenanbieter. Der mit zunehmen-
der Informationsabdeckung einhergehende Anstieg der Suchanfragen diirfte vor allem
fiir kleinere Datenanbieter nicht zu bewiltigen sein. Die Notwendigkeit der zentralen
Zwischenspeicherung der Daten (Caching) wird somit immer gréfler. Dafiir miissen
Methoden entwickelt werden, um die Aktualisierung der Daten zu gewihrleisten; ebenso
muss es dem Provider moglich sein, seine Daten aus dem Zwischenspeicher zu 18schen
oder deren vollstindige Aktualisierung zu erzwingen. GBIF befasst sich im Rahmen des
Arbeitsprogramms DADI (Data Access and Data Interoperability) mit diesen Fragen
(GBIF 2005b).

Weiterentwicklungsbedarf bestehtauch bei den Schnittstellenzum Nutzer (Suchportalen).
Zum einen sollten sie in Zukunft die Biodiversititsdaten mit Informationen aus an-
deren Bereichen verkniipfen konnen (beispielsweise Thesauri), andererseits muss der
Benutzer von der wachsenden Komplexitit der Biodiversititsdaten abgeschirmt werden.
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Weiterhin miissen die Suchportale die zu erwartenden Nutzerzahlen bedienen konnen;
die Einrichtung paralleler Websites (Mirroring) und deren Datenabgleich untereinander
wird notwendig. Mehrere, aus verschiedenen Quellen finanzierte Projekte befassen sich
mit diesen Problemen.

Weitere Entwicklungen betreffen die im GBIF-Netzwerk verwendeten Protokolle und
Datenschemata. BioCASe- und DiGIR-Protokoll werden zu TAPIR verschmelzen
(TDWG Access Protocol for Information Retrieval, TDWG = Taxonomic Databases
Working Group, Déring & de Giovanni 2004). Das ABCD-Datenschema, welches
im September der TDWG zur Verabschiedung als Standard vorgelegt werden soll,
wurde in seiner jetzigen Version (2.0) bereits um spezifische Elemente— vor allem fiir
Kulturpflanzensammlungen und mikrobiologische Kulturen — erweitert. Dies hat
Auswirkungen sowohl auf die Suchportale als auch auf die bei den Providern installierte
Wrapper-Software. Eine Weiterentwicklung hinsichtlich noch breiterer Anwendbarkeit
ist vorgesehen, vermutlich wird ABCD auf lange Sicht zusammen mit anderen TDWG-
Standards (beschreibende Daten, Taxon-Namen und Konzepte, etc.) in einzelne Objekte
modularisiert werden.

Wichtigster Erfolgsfaktor fiir GBIF bleibt jedoch die verfiigbare Datenbasis. Die weitere
Mobilisierung von Biodiversititsdaten ist unerlisslich und benétigt die Unterstiitzung
der Besitzer primirer Biodiversitidtsinformationen.
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