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Vorwort der Herausgeber

Zum Thema ,Mikroorganismen und Wirbellose - entscheidende Dienstleister
fiir Landwirtschaft und Erndhrung” fand am 26./27. November 2015 ein Sympo-
sium in Berlin statt. Zu dieser Veranstaltung hatte das Bundesministerium fir
Erndhrung und Landwirtschaft (BMEL), die Bundesanstalt fiir Landwirtschaft
und Erndhrung (BLE) und die Arbeitsgruppe Biodiversitit des Senats der Res-
sortforschungseinrichtungen des BMEL eingeladen.

Knapp 100 Experten aus Politik, Verwaltung, Forschung und Wirtschaft nah-
men teil. Der vorliegende Band 39 der Schriftenreihe ,,Agrobiodiversitat“ mit
dem Titel ,Mikroorganismen und Wirbellose - entscheidende Dienstleister fiir
Landwirtschaft und Erndhrung“ enthilt die Vortragsbeitrage dieses Symposi-
ums.

Inhaltlich spannte sich der Bogen der Beitrage tiber die Nutzung von Mik-
roorganismen und Invertebraten bei der Herstellung von Lebensmitteln, im
Pflanzenschutz, fiir die Verwendung in Biogasanlagen oder als Symbionten vor
allem bei Wiederkduern. Ihre Funktionalitat und Leistung wurde im Bereich der
Bestdubung und als Dienstleister zur Erhaltung der Bodenfruchtbarkeit heraus-
gestellt. Herausforderungen der Erhaltung von Mikroorganismen und Inverte-
braten wurden am Beispiel von mikrobiologischen Sammlungen aufgezeigt. Die
nationalen Aktivititen im Kontext internationaler Bemithungen um den Erhalt
und die nachhaltige Nutzung der Mikroorganismen und Invertebraten in Land-
wirtschaft und Erndhrung schlossen den inhaltlichen Uberblick ab.

Mikroorganismen und Wirbellose stellen wichtige 6kosystemare Leistungen
bereit wie die Erhaltung der Bodenfruchtbarkeit oder Bestdubung und spielen
eine wichtige Rolle als genetische Ressource und Zukunftstrager neuer Tech-
nologien. Daher plant das BMEL ein nationales Konzept, das notwendige Maf3-
nahmen und Handlungsbedarfe fiir die Erhaltung und nachhaltige Nutzung
der Mikroorganismen und Wirbellosen benennt. Der Entwurf des Konzeptes,
der im Rahmen der Veranstaltung der Offentlichkeit prisentiert wurde, enthalt
Mafinahmen zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung fiir die Funktionelle Bo-
denbiodiversitat und Bestdaubung, fiir den Pflanzenbereich mit Pflanzenschutz,
-gesundheit und -ziichtung, fiir den Nutztierbereich mit den Sektoren Tierer-



nahrung und -gesundheit, sowie den Bereich nachwachsende Rohstoffe und
die Lebensmittelproduktion. An der Bandbreite der Themen zeigt sich die breite
Verwendung und die grofle Bedeutung der Mikroorganismen und Wirbellosen.
Die weiteren Vortriage des Symposiums beleuchteten jeweils Teilaspekte der im
Fachprogramm genannten Themen.

Die Notwendigkeit zur Entwicklung von Konzepten zur Erhaltung und nach-
haltigen Nutzung von Mikroorganismen und Wirbellosen auf nationaler Ebene
wird auch dadurch gestarkt, dass Mikroorganismen und Wirbellose zunehmend
Aufmerksamkeit im internationalen Bereich bekommen. Der von der Kon-
vention zur biologischen Vielfalt und der Ernahrungs- und Landwirtschafts-
organisation der Vereinten Nationen (FAO) verwendete 6kosystemare Ansatz
betont Funktionen und Leistungen von Mikroorganismen und Invertebraten.
Aufgrund der Bedeutung der 6kosystemaren Leistungen gewinnt auch die Be-
wertung der Leistungen dieser Lebewesen zusehends an Bedeutung.

Folgt man den Ausfithrungen der Vortragenden, sind hier allerdings noch viele
Wissensliicken zu schliefRen: bei der Vielzahl der existierenden Mikroorganis-
men und Wirbellosen zeigt die Kultivierbarkeit zur Zeit noch enge Grenzen der
Moéglichkeiten auf. Derzeit sind nur ca. 0,001-0,1 % der bekannten Mikroorga-
nismen in Sammlungen kultiviert. Bei den Wirbellosen, wie z.B. den Milben,
wird davon ausgegangen, dass ebenfalls viele Arten noch nicht bekannt sind;
einer der Griinde hierfir ist der zunehmende Mangel an verfiigbaren Taxono-
men. Dieser Trend, der nun schon mehrere Jahre anhalt, muss daher umgekehrt
werden.

Wihrend der Abschlussdiskussion war eine wichtige Forderung der Teilnehmer,
Wissen zu den Wechselwirkungen von Mikroorganismen-Gemeinschaften im
Kontext Bodenorganismen - Pflanzengesundheit/Mikrobiom Pflanze - Ertrag
und Qualitét tiber die gesamte Produktionskette zu generieren sowie bestehen-
des Wissen zu biindeln. Handlungsoptionen ergeben sich auch mit Blick auf
zukiinftige Moglichkeiten durch weiteres Ausschopfen des Innovationspoten-
tials von Mikroorganismen und Wirbellosen. Neuen Herausforderungen und
Rahmenbedingungen kreativ zu begegnen erfordert eine inter- und transdis-
ziplinare Herangehensweise, die gestiarkt und vorangetrieben werden soll. Das
Konzept zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung von Mikroorganismen und
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Invertebraten und dessen Umsetzung stellt einen ersten Schritt in die richtige
Richtung dar.

Die Veranstalter hoffen, durch das Symposium und den vorliegenden Tagungs-
band die weitere fachliche Diskussion zu forcieren und die Notwendigkeit fiir
die Erhaltung der Vielfalt von Mikroorganismen und Wirbellosen und der Si-
cherstellung ihrer nachhaltigen Nutzung zu verdeutlichen.

Ein besonderer Dank gilt den Referenten und Teilnehmern fir ihre Mitwirkung
durch Vortrage, Poster und Diskussionsbeitrage.

Herausgeber:

Bundesanstalt fir Landwirtschaft und Erndhrung
Referat 321 - Informations- und Koordinationszentrum fiir biologische Vielfalt

Bundesministerium fiir Erndhrung und Landwirtschaft
Referat 522 - Biopatente und Biologische Vielfalt

Thiinen-Institut fir Biodiversitit und Senatsarbeitsgruppe ,Biodiversitat“ des
Senats der Ressortforschungseinrichtungen des BMEL



Preface of the Editors

»Micro-organisms and invertebrates - essential service providers for Agriculture
and Food“ was the title of a symposium on 26/27th of November 2015 in Berlin. It
was organised by the German Federal Ministry for Food and Agriculture (BMEL)
together with the Federal Office for Agriculture and Food (BLE) and the Working
Group ,,Biodiversity*“ of the public research institutions of BMIEL.

The symposium focussed on the use of micro-organisms and invertebrates in food
production, in crop protection, in biogas plants or as symbionts especially in ru-
minants, and their importance for pollination and as service providers to maintain
soil-fertility.

The challenges of conservation measures for micro-organisms and invertebrates
have been shown by the example of microbiological collections. The national ac-
tivities in the context of international efforts to conserve and to sustainably use
micro-organisms and invertebrates in agriculture and food completed the content
overview.

Micro-organisms and invertebrates provide important ecosystem services such as
the maintenance of soil fertility or pollination. They play an important role as a
genetic resources and may play an essential role in new technologies. Therefore, the
German Federal Ministry for Food and Agriculture (BMEL) is planning a National
Program for micro-organisms and invertebrates. It identifies necessary measures
and actions required for the conservation and sustainable utilization of micro-
organisms and invertebrates.

The draft of the program includes measures in the fields of functional soil biodiver-
sity, pollination, plant protection, plant health, plant breeding, animal nutrition
and health, renewable resources and food production.

The wide range of applications highlighted the wide use and emphasized the im-
portance of micro-organisms and invertebrates.

Thus, the need for a National Program for the conservation and sustainable use
of micro-organisms and invertebrates became clear. Microorganisms and inverte-
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brates are increasingly paid attention to on an international level. The ecosystem
approach followed by the Convention on Biodiversity (CBD) and by the Food and
Agriculture Organization (FAO) leads directly to functions and benefits of micro-
organisms and invertebrates. Given the importance of ecosystem services, the
evaluation of the performance of these organisms gains importance.

Following some of the presentations, there are still knowledge gaps to close: Given
the large number of existing microorganisms and invertebrates, cultivability
currently is a limiting factor. Today, only about 0.001 to 0.1% of the known micro-
organisms are cultured in collections. For the invertebrates, such as the mites, it

is assumed that many species are not yet known. One of the reason for this is the
increasing lack of available taxonomists. This trend, which already lasts for several
years, must be stopped.

During the final discussion an important demand of the participants was to in-
crease knowledge on interactions between microbial communities along the entire
production chain in the context of soil organisms - phytosanitary/plant microbi-
ome - yield/quality, as well as to bundle existing knowledge. Options for action
also arise with view to future possibilities by further exploitation of the innovation
potentials of microorganisms and invertebrates.

To meet new challenges will require a creative inter- and transdisciplinary ap-
proach, that is to be strengthened and further developed. The National Program for
the conservation and sustainable utilization of microorganisms and invertebrates
and its implementation is a first step in the right direction.

The organizers hope, that the symposium and the conference proceedings contrib-
ute to further discussions and to highlighting the need for maintaining the diversity
of microorganisms and invertebrates and ensuring their sustainable use.

A special thanks to the speakers and participants for their presentations, the in-
formative posters and the discussions.
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Begriiflung

Welcome

Dr. Christine Natt
Vizeprisidentin der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung

Sehr geehrte Damen und Herren,

ich freue mich sehr, Sie im Namen der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und
Erndhrung zum Symposium ,,Mikroorganismen und Wirbellose - entscheiden-
de Dienstleister fiir Landwirtschaft und Erndhrung “ begriifen zu diirfen.

Das Bundesministerium fiir Erndhrung und Landwirtschaft, das Thiinen-
Institut ftir Biodiversitat, die Senatsarbeitsgruppe ,Biodiversitat“ des Senats der
Ressortforschungseinrichtungen des BMEL und die Bundesanstalt fiir Land-
wirtschaft und Erndhrung mit seinem Informations- und Koordinationszent-
rum fiir Biologische Vielfalt haben sich zusammengetan, um gemeinsam diese
Tagung zu veranstalten.

2015 ist das Jahr des Bodens, ich sehe diese Veranstaltung auch als wichtigen
Beitrag hierzu.

In den ndchsten beiden Tagen wollen wir gemeinsam den Blick auf die Mikro-
organismen und Wirbellosen richten. Sie sind enorm wichtig fir die Landwirt-
schaft, die Agrarokosysteme und die Ernahrung - so wichtig, dass wir sie - -Sie
sehen es am Titel - fiir unverzichtbar erachten. Warum?

Unverzichtbar, weil sie z.B. als fleiffige Bodenbewohner tiberhaupt erst dafiir
sorgen, dass Pflanzen wachsen konnen.
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Unverzichtbar auch, weil sie als Bestduber fir Ertrage bei vielen Kulturpflanzen
sorgen, und auch fiir die Erhaltung vieler Wildpflanzen verantwortlich zeich-
nen,

Unverzichtbar iiberhaupt in den Agrar6kosystemen, weil sie entscheidende
Funktionen, wie biologischen Pflanzenschutz, Erosionsschutz, Klimaregulation
gewihrleisten,

und unverzichtbar als genetische Ressourcen fir die Herstellung von Futter-
mitteln und Lebensmitteln wie Kése oder Bier.

Aber trotz dieser immensen Bedeutung fand dieser Teil der biologischen Vielfalt
bislang relativ wenig Beachtung.

Im Auftrag des BMEL haben wir als BLE mit dem Informations- und Koordinati-
onszentrum fir Biologische Vielfalt, einen Konsultationsprozess eingeleitet.

Fachgespriache mit Experten aus Wissenschaft, Forschung und Praxis hatten das
Ziel ,

+ den Stand des Wissens zu sammeln,

- Handlungsfelder zu benennen und
den prioritiren Handlungsbedarf abzuleiten -~ immer mit dem Fokus auf
die genetischen Ressourcen von Mikroorganismen und Invertebraten.

Acht Themenfelder kristallisierten sich dabei heraus:

- Funktionelle Bodenbiodiversitat
- Bestaubung
- Pflanzenschutz und Pflanzengesundheit
- Pflanzenziichtung
- Nachwachsende Rohstoffe
- Lebensmittel
- Tiererndhrung
Tiergesundheit
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Die Diskussionen in den Fachgesprachen und die weiteren Abstimmungen ha-
ben die Notwendigkeit fiir die Erarbeitung eines Nationalen Fachprogramms
zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung genetischer Ressourcen der Mikroor-
ganismen und Wirbellosen deutlich gemacht.

Ein Entwurf fir ein solches Fachprogramm liegt jetzt im BMEL zur Begutach-
tung und Verabschiedung. Der aktuelle Weg hin zu einem Fachprogramm zu
den genetischen Ressourcen der Mikroorganismen und Wirbellosen ist aus
unserer Sicht erfreulich und auch notwendig, da es zu den anderen genetischen
Ressourcen in der Landwirtschaft und Erndhrung, also zu Pflanzen, Nutztieren,
Fischen und dem Forstbereich schon langer solche Fachprogramme gibt.

Esist auch ein guter Zeitpunkt dafiir, da auf internationaler Ebene die Kom-
mission fiir genetische Ressourcen in der Erndhrung und der Landwirtschaft
bei der FAO ebenfalls sein Mandat auf die Mikroorganismen und Wirbellosen
ausgedehnt hat.

Ich bin sehr gespannt, was wir im Laufe der Veranstaltung insbesondere tiber
die Innovationspotenziale dieser genetischen Ressourcen erfahren werden. Die
Biodkonomie gewinnt an Bedeutung, viele Verfahren werden zukiinftig diese
biologische Vielfalt als Ressource benétigen. Ich denke, wir konnen getrost
sagen, dass zukiinftig die Mikroorganismen und Wirbellosen immer mehr an
Bedeutung gewinnen fiir eine nachhaltige Land- und Erndhrungswirtschaft.

Fur die BLE ist die Forderung und Sicherung einer nachhaltigen Landwirtschaft
ein zentrales Anliegen. Das zeigt sich auch in den Aufgabenfeldern der BLE: For-
schung und Innovation fiir eine nachhaltige Zukunft umfassen beispielsweise
die Organisation und Projekttragerschaft vom

Bundesprogramm Okologischer Landbau und andere Formen nachhaltiger
Landwirtschaft

Die Umsetzung der Eiweif3pflanzenstrategie des BMEL zur Férderung des
heimischen Leguminosenanbaus

der Nationale Aktionsplan Pflanzenschutz

der Nationale Aktionsplan fiir gesunde Erndhrung und mehr Bewegung
(IN FORM)



das Informations- und Koordinationszentrum fiir Biologische Vielfalt
(IBV) mit seinen Geschiftsstellen- und Koordinationsaufgaben.

Hinzu kommen die Aufgaben zur Sicherung der Wertschopfungskette zu denen
auch die Kontrolle der Holzeinfuhr - nur aus legalem Holzeinschlag - gehort.

Die Stabilitdt fiir gemeinsame Markte und die landlichen Regionen ist ein wei-
terer wichtiger Aufgabenschwerpunkt: Die in der BLE angesiedelte Deutsche
Vernetzungsstelle Landliche Rdume (DVS) unterstiitzt Kommunen dabei, die
Attraktivitat der lindlichen Rdume zu erhalten und zu férdern. Das Kompe-
tenzzentrum Landliche Entwicklung in der BLE unterstiitzt die Umsetzung
des Bundesprogramms zur Landlichen Entwicklung, das BM Schmidt kiirzlich
gestartet hat.

Welche Aktivitidten/Projekte hat die BLE konkret in den letzten Jahren mit Be-
zug zu Mikroorganismen und Wirbellosen in Landwirtschaft und Erndhrung
gefordert?

Viele Projekte konnten hier genannt werden, so dass ich an dieser Stelle nur
einige ausgewihlte Beispiele nennen kann:

Aus dem Bereich des Bodens wurde im Rahmen des Okologischen Landbau z.B.
der Einfluss von Bewirtschaftungsmaffnahmen auf die Struktur und Funktion
der Bodenmikroflora untersucht.

Aus dem Bereich der Bestduber wurde kiirzlich das Verbundprojekt FIT BEE zur
Honigbiene abgeschlossen. Dabei ging es darum, die komplexen Wechselwir-
kungen zwischen Einzelbienen, Bienenvolk, Bienenkrankheiten und Umweltpa-
rametern besser zu verstehen.

Nennen mdchte ich hier auch noch das ,,Deutsche Bienenmonitoring® und ganz
aktuell das Verbundprojekt zur genomischen Selektion zur Verbesserung von
Krankheitsresistenz, Leistung und Verhalten bei Honigbienen.
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Verehrte Géste, in den néchsten beiden Tagen erwarten uns spannende Beitrige.

Mein Dank gilt jetzt schon dem BMEL fiir die finanzielle Ausstattung der Veran-
staltung und der Bereitstellung der Tagungsraumlichkeiten.

Den Referenten und Referentinnen sowie den Moderatoren und Moderatorin-
nen gilt ebenso mein Dank, genauso wie denjenigen unter Ihnen, die sich bereits
im Vorfeld dieser Veranstaltung am Konsultationsprozess zur Erarbeitung des
Fachprogramms beteiligt haben.

Ein herzliches Dankeschon an Frau Bayer, Hr. Prof. Weigel und Hr. Schroder fur
die inhaltlichen Planungen. Und nicht zuletzt danke ich dem KTM-Team fiir die
tolle Organisation.



Begriiflung

Welcome
Prof. Dr. Hans-Joachim Weigel

Sprecher der Senatsarbeitsgruppe ,Biodiversitdt“ des Senats der Bundesfor-
schungsanstalten des BMEL und Leiter des Thiinen-Instituts fiir Biodiversitat

Meine sehr verehrten Damen und Herren,

zum heutigen Symposium ,Mikroorganismen und Wirbellose - entscheidende
Dienstleister fiir Landwirtschaft und Erndhrung“ begriifie ich Sie ebenfalls
herzlich. Diese Begrtiffung erlaube ich mir in doppelter Funktion: einerseits

als Sprecher der Senatsarbeitsgruppe (SAG) ,Biodiversitit“ des Senats der Bun-
desforschungsanstalten des BMEL und andererseits als Leiter des Instituts fir
Biodiversitit des Thiinen-Instituts in Braunschweig. Beide Einrichtungen haben
an der Gestaltung des heutigen Symposiums mitgewirkt und das Informations-
zentrum Biologische Vielfalt der BLE bei dieser Aktivitdt unterstiitzt. Das Zu-
sammenwirken dieser drei Akteure geschah in konstruktiver Atmosphare und
hat ausgesprochen gut funktioniert und - wie ich hoffe - zu einem attraktiven
Tagungsprogramm gefiihrt.

Die SAG ‘en des BMEL sind ein Instrument fiir die Forschungsplanung bzw. die
Abstimmung von Forschungsfragen zwischen den Einrichtungen. Aufgabe der
SAG ‘en ist es, gegenseitig fachspezifische Informationen auszutauschen, Kom-
petenzen zu btindeln und Informationen fiir den Senat selbst, das Ministerium,
die Fachwelt oder die Offentlichkeit verfiighar machen. Dies geschah z.B. in
Form von aktuellen Ubersichten zu laufenden Forschungsarbeiten der betei-
ligten Einrichtungen, sowie Workshops oder Symposien - &hnlich der heutigen
Veranstaltung. Zwischenzeitlich sind die SAG ‘en des BMEL allerdings formell
aufgelost worden, auch die hier relevante SAG ,,Biodiversitat®. Die Gruppen kon-
nen ihre begonnenen Arbeiten zwar zundchst noch in Eigenregie fortsetzen, die
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Wiedereinfithrung eines vergleichbaren Instrumentes zur Forschungskoordina-
tion ist derzeit aber offen. Im Hinblick auf das enorm breite Thema Biodiversitat
und die Fiille der dazu relevanten Forschungsaktivitaten innerhalb des BMEL
Forschungsbereiches und dartiber hinaus, ist das Auslaufen der SAG ,,Biodiversi-
tat“ zu bedauern, da hier unmittelbar auf der Arbeitsebene der aktiven Wissen-
schaftlerinnen und Wissenschaftler ein jeweils aktueller Informationsaustausch
stattfand.

Die SAG ,Biodiversitdt“ hat sich im Laufe ihrer Arbeit sowohl damit befasst, die
einzelnen Forschungsaktivitidten in den BMEL Einrichtungen jeweils aktuell zu-
sammenfassend darzustellen als auch diszipliniibergreifende Querschnittsthe-
men zu identifizieren, die in Form einer wissenschaftlichen Veranstaltung vor-
gestellt wurden. Aus dieser Vorgehensweise heraus entstand die Idee, die in fast
allen BMEL Forschungseinrichtungen laufenden aktuellen Arbeiten zur Rolle
von Mikroorganismen und Wirbellosen in der Agrar- und Erndhrungswirt-
schaft zusammenfassend im Rahmen einer wissenschaftlichen Veranstaltung
darzustellen. Diese Uberlegungen haben sich mit den gleichzeitigen Aktivititen
der BLE fiir ein ,,Nationales Fachprogramm zur Erhaltung und nachhaltigen
Nutzung genetischer Ressourcen von Mikroorganismen und Invertebraten®
uberschnitten bzw. getroffen. Die beiden Aktivitaten sind dann letztlich in die
Ausrichtung der heutigen Veranstaltung iibergegangen, wobei Mitglieder der
SAG ,Biodiversitdt“ dazu auch Vortragsbeitrige leisten.

Die Rolle des Thiinen-Instituts fiir Biodiversitat als weiterer Mitveranstalter

der heutigen Veranstaltung ergibt sich daraus, dass sich das Institut in seinen
Arbeitsbereichen insbesondere auch mit der Rolle von Bodenorganismen fiir das
Funktionieren von Agrarokosystemen befasst. Zwei Wissenschaftler des dazu
relevanten Arbeitsbereichs Bodenbiologie aus dem Institut sind anerkannte
Spezialisten in den Disziplinen Bodenzoologie und Bodenmikrobiologie und
werden heute dazu Ubersichtsvortrige im Themenblock ,Dienstleister in Agra-
rokosystemen* halten.

Im Hinblick auf biologische Vielfalt (Biodiversitit) in der Land-, Forst-, Fische-
rei- und Ernahrungswirtschaft ist die Nutzung von Elementen der Biodiversi-
tit, die fiir die Okosystemfunktionen der Produktionssysteme von Bedeutung
sind und insbesondere die Biodiversitdt in Form der genetischen Ressourcen
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fir Landwirtschaft und Erndhrung von besonderem Interesse. Hierbei stehen
tuberwiegend die Organismen im Blickfeld, die ,offensichtlich“ sind, wie z.B.
Arten, Sorten bzw. Rassen von Nutzpflanzen, Nutztieren und Nutzfischen. Die
kaum wahrnehmbare Vielfalt der Mikroorganismen und sonstigen Wirbellosen,
die in den land- und forstwirtschaftlichen Produktionssystemen sowie bei der
Verarbeitung von Lebensmitteln und landwirtschaftlichen Rohstoffen eine
unverzichtbare Rolle spielt, ist bisher in ihrer wissenschaftlichen und gesell-
schaftlichen Bedeutung wenig thematisiert worden. Diese Liicke will die heutige
Veranstaltung zumindest zum Teil schlieflen und dazu in ausgewéhlten The-
menbereichen den Stand des Wissens der Bedeutung und der Funktionen der
Mikroorganismen und Wirbellosen darstellen und den Bedarf fiir weitere Maf3-
nahmen zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung dieses Teils der biologischen
Vielfalt diskutieren und ableiten.

Allen beteiligten Kolleginnen und Kollegen sowohl des Informationszentrums
Biologische Vielfalt der BLE - und hier insbesondere dem Team um Frau Bayer
und Herrn Dr. Schroder - als auch der SAG ,,Biodiversitat“ danke ich fiir ihre
konstruktive Mitarbeit. Besonderer Dank gebiihrt auch den Damen und Herren,
die als Vortragende und Moderatoren die Veranstaltung mit Inhalt und Atmo-
sphire ausgestalten.



Band 39 | Mikroorganismen und Invertebraten

Grufwort des Bundesministeriums fiir
Ernihrung und Landwirtschaft

Welcome address of the Federal Ministry for
Food and Agriculture

Bernt Farcke

Unterabteilungsleiter ,Nachhaltigkeit, Nachwachsende Rohstoffe“ im Bundes-
ministerium fiir Ernahrung und Landwirtschaft

Vielen Dank, liebe Frau Dr. Natt und lieber Herr Prof. Weigel fiir [hre freund-
liche Einfihrung. Ich begriifle Sie alle recht herzlich am Berliner Dienstsitz
des BMEL. Gerne tiberbringe ich Ihnen die Griifie von Herrn Bundesminister
Schmidt und Herrn Parlamentarischen Staatssekretér Bleser, der entgegen sei-
ner urspringlichen Absicht einer anderen Verpflichtung folgen muss.

Warum sind Mikroorganismen und Wirbellose fiir Landwirtschaft und Ernah-
rung wichtig? Sind diese Organismen, wie z.B. Wespen einfach nur lastig, wenn
sie sich auf unser Friithstiicksbrotchen setzen oder auch wichtige Bestauber und
deshalb in Erndhrung und Landwirtschaft sehr bedeutend? Hier lohnt es sich
durchaus, genauer hinzusehen und sich mit diesem Bereich der Biologischen
Vielfalt und dessen Funktionen intensiv zu beschaftigen.

Deutschland ist als eine der fithrenden Industrienationen in besonderer Ver-
antwortung, mit seiner Land-, Forst- und Fischereiwirtschaft sowie dem Gar-
tenbau neue Wege zu gehen, um die Erfordernisse von Okonomie und Okologie
wirksam und nachahmenswert zu vereinen. Es ist mehr denn je erforderlich,
Synergien zu entwickeln, um Anliegen von Naturschutz, Okonomie in der Ag-
rarwirtschaft und Wohlfahrt zusammen zu fithren und verantwortungsvoll
Kompromisse auszuloten.



In der internationalen und deutschen Biodiversitatspolitik fand in den vergan-
genen Jahren ein Paradigmenwechsel statt: Es hat sich die Erkenntnis durch-
gesetzt, ,dass die Biodiversitit - einschliefllich Mikroorganismen und Wirbel-
lose - ein Naturkapital fiir den wirtschaftlichen Erfolg in der Agrarwirtschaft
darstellt” - so eine Verlautbarung der EU-KOM in ihrer Biodiversitdtsstrategie
2011 - 2020.

Auch die Welterndhrungsorganisation (FAO) hat ihre Aktivititen in Bezug auf
Mikroorganismen und Wirbellose ausgeweitet. Im Weltzustandsbericht zur
Biodiversitdt in Erndhrung und Landwirtschaft der FAO, der sich gerade in der
Erarbeitung befindet, sind 6kosystemare Leistungen und die sogenannte ,asso-
ziierte Biodiversitat“ wichtige Themen. Wir sind froh, heute hier einen Vertreter
der FAO begriifien zu diirfen, der uns hierzu Aktuelles berichten kann.

Die biologische Vielfalt ist ein unschitzbarer Reichtum und existenzielle Grund-
lage fir Mensch und Wirtschaft. Pflanzen, Tiere, Pilze und Mikroorganismen
reinigen z.B. Wasser und Luft, dienen als Nahrung und Arzneimittel oder sorgen
fir fruchtbare Boden sowie angenehmes Klima.

Uber die Hilfte der Fliche Deutschlands wird landwirtschaftlich genutzt. Viele
der heute schitzenswerten Biotope und Strukturen der Kulturlandschaft sind
uber viele Jahrzehnte durch landwirtschaftliche Nutzung entstanden und bie-
ten neben einer Vielzahl von Tier- und Pflanzenarten auch den Kleinstlebewe-
sen Lebensraum. Aufgrund 6konomischer, gesellschaftlicher und technischer
Entwicklungen ist die Biodiversitat in der Landwirtschaft insgesamt leider
ricklaufig.

Uber Agrarumwelt- und Klimamaftnahmen und die Einfithrung des ,,Greening*
im Rahmen der Gemeinsamen Agrarpolitik (GAP) sollen Rahmenbedingungen
geschaffen werden, die helfen konnen, die Biodiversitit wieder zu erhohen und
gleichzeitig die hohe Produktivitdt der heimischen Landwirtschaft zu erhalten
und zu sichern. Dazu ist es auch wichtig, einen Blick auf eben diese Kleinlebewe-
sen zu werfen, die eine wichtige Rolle fiir die Produktivitdt mit ibernehmen.

Die vielfaltigen Funktionen der Mikroorganismen und Wirbellosen in den Ag-
rarokosystemen sind unbestritten, wenn auch noch nicht umfassend geklart. So
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wissen wir alle z.B. um die Bedeutung der Wild- und Honigbienen als Bestduber
in unserer Agrarlandschaft oder der Bodenorganismen als Zersetzer organi-
schen Materials. Wissensliicken bestehen jedoch noch in etlichen Bereichen

z.B. hinsichtlich der Wirkmechanismen bestimmter Mikroorganismen, die die
Pflanzen in ihrer Abwehr gegen Schadorganismen starken konnen. Hier konn-
ten z.B. durch die Erforschung dieser Mechanismen wesentliche Beitrage zur
Gesunderhaltung der Pflanzen sowie fur die Ziichtungsarbeit an Kulturpflanzen
geleistet werden.

Ein wichtiger Bereich, in dem Mikroorganismen und Wirbellose ebenfalls eine
grofie Rolle spielen, ist der Boden. Die Generalversammlung der Vereinten Nati-
onen hat das Jahr 2015 zum Internationalen Jahr des Bodens erklart. Damit soll
die Bedeutung der Boden fiir die Erndhrungssicherung in der Welt und fiir den
Wohlstand unserer Gesellschaft verdeutlicht werden.

Boden dienen u.a. zur Produktion von Nahrungs- und Futtermitteln sowie
nachwachsenden Rohstoffen und kdnnen ihre Funktionen nur mit Hilfe der auf
und im Boden lebenden Organismen erfiillen. Der Boden und seine Lebewesen
sind also ein wichtiger Faktor ftr Fruchtbarkeit und Erndhrungssicherung - ihr
Schutz ist lebensnotwendig.

Auch hier bestehen noch Wissensliicken, die es zu schliefRen gilt.

Um die Nutzung der Béden durch die Land- und Forstwirtschaft nachhaltig zu
gestalten, engagiert sich Deutschland national und international fiir den Boden-
schutz auch unter den Bedingungen des Klimawandels.

Es freut mich sehr, dass in unseren Ressortforschungseinrichtungen seit vielen
Jahren wichtige und sehr vielfaltige Arbeit in Bezug auf die Biologische Vielfalt
der Mikroorganismen und Wirbellosen geleistet wird. Danken will ich auch
allen Mitgliedern der Senatsarbeitsgruppe Biodiversitat fiir ihre Aktivitaten und
ihren Einsatz, die dem BMEL und der Biologischen Vielfalt seit langem zu Gute
kommen.

Einblicke hierzu werden Sie im Laufe dieses Symposiums tiber die interessanten
Fachvortrage erhalten konnen.
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Danken will ich auch dem ,,Informations- und Koordinationszentrum Biolo-
gische Vielfalt“in der BLE fiir sein langjahriges geleistetes Engagement fiir die
Biologische Vielfalt. Insbesondere danke ich fiir den Entwurf des ,Nationalen
Fachprogramms zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung genetischer Ressour-
cen von Mikroorganismen und Invertebraten®.

Dieses Fachprogramm wird eine wichtige Erganzung zu den bereits vorliegen-
den Nationalen Fachprogrammen fiir genetische Ressourcen in den Bereichen
»Pflanzen, Tiere, Forst und Aquatik® darstellen.

Viele der hier Anwesenden haben dazu wertvolle Beitrage geleistet - dafiir
mochte ich Thnen ausdriicklich danken.

Ich freue mich, dass wir uns in der Landwirtschaft und Erndhrung intensiv mit
Mikroorganismen und Wirbellosen sowie deren Funktionen und Leistungen
auseinandersetzen. Mit diesem Symposium zeigen wir, dass uns das Thema am
Herzen liegt.

Ich wiinsche Thnen an den beiden Tagen hier anregende Vortrége, interessante
Diskussionen und Kontakte sowie dariiber hinaus Erfolge bei [hren weiteren
Aktivitdten in der Forschung oder Umsetzung neuer Erkenntnisse im Interesse
der deutschen Agrar- und Erndhrungswirtschaft.

Und jetzt wiinsche ich uns viel Vergniigen mit dem nachfolgenden Vortrag, mit
dem das Symposium startet.

Vielen Dank fiir Ihre Aufmerksamkeit!
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Das Nationale Fachprogramm ,,Erhaltung und
nachhaltige Nutzung genetischer Ressourcen
von Mikroorganismen und Invertebraten“

The National Program on the conservation and
sustainable use of genetic resources of micro-
organisms and invertebrates

Ingeborg Bayer, Bundesanstalt fiir Ernahrung und Landwirtschaft (BLE), Infor-
mations- und Koordinationszentrum fiir Biologische Vielfalt (IBV)

E-Mail: Ingeborg.Bayer@ble.de

Zusammenfassung

Mikroorganismen und Invertebraten sind unverzichtbare Dienstleister in der
Land- und Erndhrungswirtschaft. Der Verlust geeigneter Lebensraume sowie
moderne Produktionsmethoden fithren zu Biodiversitatsverlusten - auch bei
Mikroorganismen und Invertebraten.

EU-Gremien und internationale Vereinigungen wie z.B. die Welterndhrungsor-
ganisation befassen sich zunehmend mit der Aufklarung der Funktionen dieser
Organismen und deren Schutz. Zum Verstindnis der Okosystemleistungen
dieser Lebewesen als Voraussetzung fiir eine verbesserte Berticksichtigung und
Nutzung in den Agrarsystemen miissen Wissensliicken geschlossen und geeig-
nete Maftnahmen zur Erhaltung identifiziert werden, um damit eine nachhalti-
ge Nutzung sicher zu stellen.



Dazu wurde das Informations- und Koordinationszentrum Biologische Vielfalt
bei der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Ernahrung von BMEL mit der
Erarbeitung eines Nationalen Fachprogramms beauftragt. Zu den Themenberei-
chen ,Funktionelle Bodenbiodiversitit, Bestiubung, Pflanzenschutz und Pflan-
zengesundheit, Pflanzenziichtung, Nachwachsende Rohstoffe, Lebensmittel,
Tiererndhrung und Tiergesundheit” wurden themenspezifische Fachgespréache
mit relevanten Akteuren gefiihrt und notwendige Handlungsfelder und Maf3-
nahmen identifiziert. Das Fachprogramm befindet sich derzeit in der Abstim-
mung und soll 2016 veroffentlicht werden. Das Nationale Fachprogramm zur
»Erhaltung und nachhaltige Nutzung genetischer Ressourcen von Mikroorga-
nismen und Invertebraten“ ergdnzt in sinnvoller Weise die bereits bestehenden
Nationalen Fachprogramme zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung gene-
tischer Ressourcen von Pflanzen, Tieren sowie im forstlichen und aquatischen
Bereich. Auch fiir die Mikroorganismen und Invertebraten soll - analog zu den
Fachgremien der eben genannten Sektoren, ein Expertengremium etabliert wer-
den, das die Umsetzung des Fachprogramms mit den entsprechenden Mafinah-
men voranbringt, unterstiitzt und begleitet.

Abstract

Microorganisms and invertebrates are essential in providing services for agricul-
ture and for the food industry. The loss of suitable habitats and the use of modern
production methods lead to biodiversity loss - even in microorganisms and inver-
tebrates.

EU bodies and international organizations such as the Food and Agriculture Or-
ganization deal increasingly with the functions of these organisms and their pro-
tection. To understand the ecosystem services of these organisms is a precondition
forimproved consideration and use in agricultural systems. Thus knowledge gaps
must be closed and appropriate measures for the conservation of these organisms
should be identified in order to ensure sustainable use.

For this, the German Ministry for Food and Agriculture (BMEL) mandated the
Information and Coordination Centre for Biological Diversity (IBV) of the Federal
Office for Agriculture and Food (BLE) to draw up a National Programme. For each
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of the topics , Functional soil biodiversity, Pollination, Plant protection and plant
health, Plant breeding, Renewable resources, Food, Animal nutrition, Animal
health®, a technical discussion with relevant stakeholders has been organized, in
order to identify necessary areas of action and future measures.

The “National Programme for the conservation and sustainable use of genetic
resources of microorganisms and invertebrates“is currently discussed and will be
published in 2016. It will complement the existing sectoral National Programmes
for Plant, Animal, Forest and Aquatic genetic resources. The implementation of the
National Programme is supported by an expert committee. Also for the microor-
ganisms and invertebrates an expert panel should be established, that advances the
implementation of the National Programme with the appropriate measures, sup-
port and guidance.

Mikroorganismen und Invertebraten sind unverzichtbare Dienstleister in der
Land- und Erndhrungswirtschaft. Der Verlust geeigneter Lebensraume sowie
moderne Produktionsmethoden fithren zu Biodiversitatsverlusten - auch bei
Mikroorganismen und Wirbellosen. Damit drohen ihre fiir den Agrarbereich
essenziellen Schlisselfunktionen ebenfalls verloren zu gehen. Zum Verstdndnis
der Okosystemleistungen dieser Lebewesen als Voraussetzung fiir eine ver-
besserte Berticksichtigung und Nutzung in den Agrarsystemen miissen Wis-
sensliicken geschlossen und geeignete Mafnahmen zur Erhaltung identifiziert
werden, um eine nachhaltige Nutzung sicher zu stellen. Das Nationale Fachpro-
gramm zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung genetischer Ressourcen von
Mikroorganismen und Invertebraten soll die notwendigen Mafinahmen aufzei-
gen, die ergriffen werden miissen, um diese Ressourcen nachhaltig nutzen zu
konnen. Dazu wurde das Informations- und Koordinationszentrum Biologische
Vielfalt bei der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Ernahrung von BMEL mit
der Erarbeitung eines Nationalen Fachprogramms beauftragt.

Das Nationale Fachprogramm zur , Erhaltung und nachhaltige Nutzung gene-
tischer Ressourcen von Mikroorganismen und Invertebraten“ erginzt in sinn-
voller Weise die bereits bestehenden Nationalen Fachprogramme zur Erhaltung
und nachhaltigen Nutzung genetischer Ressourcen von Pflanzen, Tieren sowie
im forstlichen und aquatischen Bereich.



Diese Fachprogramme basieren auf dem ,,Ubereinkommen iiber die Biologische
Vielfalt (Convention on Biological Diversity CBD)“ und befinden sich im Kontext
der Nationalen Strategie zur Biologischen Vielfalt sowie der Agrobiodiversitats-
strategie des Bundesministeriums fiir Ernahrung und Landwirtschaft (BMEL).
Sie werden vom Informations- und Koordinationszentrum fiir Biologische
Vielfalt (IBV) der BLE fachlich koordiniert. Wichtige Akteure bei der Umsetzung
der Fachprogramme sind die jeweiligen Fachgremien, die Forschungsinstitute
und Fachreferate des BMEL, die Bundeslédnder sowie Experten aus wissen-
schaftlichen Einrichtungen, Verbianden oder Nicht-Regierungsorganisationen.
Entsprechend ist auch fiir die Mikroorganismen und Invertebraten geplant, dass
ein Fachgremium die Umsetzung des Fachprogramms mit den entsprechenden
Maflnahmen unterstiitzt und begleitet.

EU-Gremien und internationale Vereinigungen wie z.B. die Welterndhrungsor-
ganisation befassen sich zunehmend mit der Aufklarung der Schlisselfunktio-
nen dieser Organismen und deren Schutz.

Mikroorganismen und Invertebraten spielen in vielen Bereichen der Landwirt-
schaft und Erndhrung eine Rolle. Daher wurden zuerst wichtige Themenberei-
che identifiziert und Fachgesprache mit relevanten Akteuren durchgefiihrt, in
denen notwendige Handlungsfelder und geeignete Mafnahmen herauszufin-
den. Diese Themenbereiche finden sich im Nationalen Fachprogramm in folgen-
den Kapiteln wieder:

- Funktionelle Bodenbiodiversitat
- Bestaubung
- Pflanzenschutz und Pflanzengesundheit
- Pflanzenziichtung
- Nachwachsende Rohstoffe
- Lebensmittel,
-+ Tiererndhrung
Tiergesundheit
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Jeder Themenbereich wiederum ist gegliedert in

Bedeutung, Nutzung und Gefahrdung
Politische und Rechtliche Rahmenbedingungen
Ausgewahlte Erhaltungsmafinahmen
- Kinftige Maftnahmen zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung

Inhalte des Nationalen Fachprogramms

Das Fachprogramm behandelt im Allgemeinen Teil die Themen, die fiir alle
Fachkapitel gelten und fiihrt die allgemeinen Rahmenbedingungen auf, die fiir
die Gefahrdung, die Erhaltung und die nachhaltige Nutzung der Mikroorganis-
men und Invertebraten von Bedeutung sind. Als ausgewéhlte Erhaltungsmaf-
nahmen werden Férderprogramme der EU aber auch Aktivititen internatio-
naler Organisationen aufgezeigt. Die allgemeinen Ziele der Agrobiodiversitts-
strategie zu Mikroorganismen und Invertebraten werden nochmal dargestellt,
konkretisiert und erginzt.

Dartiber hinaus werden Leuchtturmprojekte vorgestellt, die das Fachprogramm
und dessen Inhalte in der Offentlichkeit bekannt machen kénnen. Dabei konn-
ten bereits Schwerpunktthemen identifiziert werden, die eine besondere Bedeu-
tung ftir den Agrarbereich haben und auch von internationalen Organisationen
aktuell thematisiert werden. Es handelt es sich um die Themen , Bestdubung*
»,Boden mit seiner funktionellen Bodenbiodiversitit“ und ,Pflanzenschutz“ bzw.
die Pflanzengesundheit im Hinblick auf gesundheitsférderliche Organismen, die
z.B. die Pflanzenabwehr stiarken, Schadorganismen regulieren konnen oder das
Pflanzenwachstum und den Ertrag positiv beeinflussen.

Im Folgenden werden die einzelnen Fachthemen des Fachprogramms kurz vor-
gestellt:



1. Funktionelle Bodenbiodiversitit

Der Boden ist ein Schliisselfaktor fiir eine nachhaltige Sicherung der Ernah-
rung. Bodenfunktionen werden in erheblichem Maf von den dort lebenden
Mikroorganismen und Invertebraten bzw. deren Aktivititen beeinflusst (funk-
tionelle Bodenbiodiversitat). Die Bodenfruchtbarkeit als Ausdruck der das
Pflanzenwachstum beeinflussenden Faktoren wird durch die funktionelle Bo-
denbiodiversitat mit geschaffen und erhalten. Dabei ist die Anzahl der Bodenor-
ganismen immens grof} und vielfaltig. So kann z.B. 1g Erde mehrere Millionen
Mikroorganismen enthalten. Die genetische Diversitdt der Bodenorganismen ist
aufgrund taxonomischer Erschwernisse, selektiv arbeitender molekularer Me-
thoden oder fehlender Konservierungsmethoden im Wesentlichen unerforscht.
Esist eine der wesentlichen Herausforderungen, die Wirkungszusammenhénge
der 6kosystemaren Leistungen der Bodenorganismen aufzuklaren. Wichtig ist
u.a. auch die Weiterentwicklung von Bewirtschaftungssystemen im Hinblick
auf die Forderung und verbesserte Nutzung dkosystemarer Leistungen fiir eine
nachhaltige Ertragssicherung.

2. Bestiubung

Hier wird die Bedeutung der Bestduber beschrieben, ihre aktuellen Nutzungs-
formen sowie das Gefihrdungspotential, dem sie ausgesetzt sind. Zu letzterem
gehoren unbestritten Habitatverluste in der Landschaft, Nahrungsmangel
oder Gefahr durch unsachgemafe Pflanzenschutzanwendungen. Die wichtigen
Bestdubergruppen und ihre Vertreter werden vorgestellt. Dabei geht es nicht
nur um die Honigbiene, sondern auch um Bestduber, die fiir eine termingenaue
Bestdubung in Zuchten gehalten werden (wie z.B. Hummeln) aber auch um
wildlebende Bestauber, wie Wildbienen, Wespen, Fliegen etc. Alle Arten von
Bestdaubern tragen gemeinsam zur Erh6hung von Qualitit und Quantitét der
Ernte bei und/oder sichern die Erhaltung der pflanzlichen Vielfalt. Neben der
Beschreibung z.B. des ,deutschen Bienenmonitorings“ umfassen die identifizier-
ten wichtigen Handlungsfelder u.a. auch Mafnahmen zur ,Unterstlitzung der
Imkerei“. Hervorzuheben ist hier die Bedeutung der Bestiduberleistung fiir die
Erndhrungssicherung und die Notwendigkeit zur Erhaltung der Bestduberviel-
falt durch geeignete ErhaltungsmafRnahmen.



Band 39 | Mikroorganismen und Invertebraten

3. Pflanzenschutz und Pflanzengesundheit

Pflanzenschutz und Pflanzengesundheit sind wesentliche Voraussetzungen fiir
den Ertrag. Unsere Kulturpflanzen sind einerseits den biotischen und abioti-
schen Faktoren an ihren Wuchsorten ausgesetzt, andererseits pragen sie diese
auch mit. Die biotischen Faktoren sind dabei wesentlich von Mikroorganismen
und Invertebraten gepragt und kdnnen entweder positiv oder negativ auf die
Gesundheit der Pflanzen einwirken. Schadorganismen kénnen sowohl durch
chemische, mechanische oder biologische Pflanzenschutzmafnahmen be-
kampft werden. Biologische und biotechnologische Pflanzenschutzmafinahmen
nutzen natiirliche Antagonisten zur Bekdmpfung von Krankheiten und Schad-
organismen und kénnen in andere Schutzmafinahmen mit integriert werden.
Die Starkung der Gesundheit der Pflanzen durch Mikroorganismen und Inver-
tebraten erfordert noch weitere Forschung. Wichtige Erfordernisse sind hier die
Aufklarung des Mikrobioms Pflanze und deren Funktionen bei den wichtigsten
Nutzpflanzen sowie der Interaktionen zwischen Pflanze und Mikrobiom. Diese
Erkenntnisse miissen moglichst rasch im Pflanzenbau umgesetzt und genutzt
werden.

4. Pflanzenziichtung

Die Pflanzenziichtung ist eng mit der Pflanzengesundheit verbunden. Die Ziich-
tung befasst sich vorrangig mit der Entwicklung von krankheitsresistenten
Pflanzen, insbesondere, wenn keine Pflanzenschutzmafinahmen gegen Schad-
organismen existieren oder Schadorganismen Resistenzen entwickelt haben.
Eine Pflanzenziichtung zur besserer ,Nutzung“ pflanzenforderlicher Mikroor-
ganismen wie z.B. Rhizobien oder Verbesserung der Abwehrmechanismen der
Pflanzen ist noch in den Anfangen. Wichtig ist in diesem Bereich, das Potential
pflanzenforderlicher Organismen zu erfassen und zu charakterisieren sowie die
Interaktionen zwischen Pflanzen und Mikrobiom sowie Schadorganismen auf-
zuklaren und in der Ziichtungsarbeit umzusetzen.



5. Nachwachsende Rohstoffe

Dieses Fachkapitel befasst sich mit dem Komplex ,,Nachwachsende Rohstoffe* in
Bezug zu Mikroorganismen und Invertebraten. Hierunter werden im Rahmen
des Fachprogramms land- und forstwirtschaftliche Rohstoffe pflanzlichen und
tierischen Ursprungs verstanden, die im Non-Food-Bereich stofflich oder ener-
getisch genutzt werden kénnen. Mikroorganismen werden bei der Umwandlung
landwirtschaftlicher Erzeugnisse und Produktion spezifischer Stoffe gezielt
eingesetzt. Bei vielen stofflichen Umwandlungsprozessen, wie z.B. bei der Her-
stellung von Biogas handelt es sich um komplexe und dynamische Mikroorga-
nismengemeinschaften, die in wechselseitigen Beziehungen zueinanderstehen
und vorrangig durch das Substrat in den Bioreaktor eingebracht werden. Diese
Gemeinschaften sind u.a. abhingig von den Substratarten und Produktionsbe-
dingungen in den Bioreaktoren. Das erhebliche Nutzungspotential, das in den
geschitzten 10 Millionen Bakterienarten liegt, die an diesen Prozessen beteiligt
sein konnen, ist grofitenteils noch unbekannt. Relevante Prozesse sind aber
auch z.B. die Herstellung von Ethanol aus Getreide oder spezifischer Erzeugnisse
wie Aminoséduren etc. Bei der Herstellung von Biogas oder anderen Erzeugnis-
sen muss auch die Ausbringung der Garreste und deren Auswirkung auf die
Nahrungs- und Futtermittelerzeugung und die damit verbundene Gesundheit
von Mensch und Tier beachtet werden. Auch das Bodenleben und die damit
verbundene Bodenfruchtbarkeit wird durch die Ausbringung von Gérresten
beeinflusst.

Im ERA-NET Bioenergy wird die europaische Forschung zur Verbesserung der
Energieproduktion aus Biomasse koordiniert und Synergieeffekte ausgeschopft.
Aufgrund der Fortschritte in der Genomaufschliisselung und der geringeren
Kosten ist eine Aufklarung der Organismengemeinschaften verstarkt moglich,
und es ergeben sich hier in den niachsten Jahren voraussichtlich grofie Entwick-
lungspotentiale.
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6. Lebensmittel

Im Fachkapitel Lebensmittel geht es um die ,Menschliche Erndhrung” bzw. um
die Lebensmittel, bei deren Herstellung Mikroorganismen und Invertebraten
eine Rolle spielen. Hervorzuheben ist in diesem Kapitel der breite Einsatzbe-
reich, der sich Giber die Getrankeproduktion wie z.B. Wein, Bier oder Limonaden
uber Milch- und Fleischerzeugnisse bis hin zur mikrobiellen Herstellung von
Enzymen erstreckt. Wichtig ist auch die traditionelle und kulturelle Bedeutung
des Einsatzes von Mikroorganismen (und Invertebraten) in Lebensmitteln

zur Haltbarmachung und fiir die Forderung der Gesundheit aber auch die Be-
deutung des Verbraucherschutzes, die sich u.a. in der Européischen Behorde

fiir Lebensmittelsicherheit (European Food Safety Authority - EFSA) wieder-
spiegelt. Durch die zunehmend industriell hergestellten und standardisierten
Nahrungsmittel sowie die Konzentration der Lebensmittelherstellung zeigen
sich riicklaufige Tendenzen hinsichtlich einer ,genutzten biologische Vielfalt®.
Wachstumsbereich fiir die Nutzung biologischer Vielfalt ist dagegen z.B. der
Bereich ,,Novel Food", der hier neuartige Lebensmittel umfasst, die aus Mikroor-
ganismen bestehen oder aus diesen isoliert wurden.

7. Tierernihrung

Das Thema Tiererndhrung befasst sich sowohl mit den fiir Monogaster und Wie-
derkauer gesundheitsforderlichen Organismen im Hinblick auf die Futtermittel,
die Herstellung vergorener Futtermittel wie auch mit den Verderberregern
sowie den fiir die Tiergesundheit schidlichen Organismen. Da in diesem Fach-
programm die nachhaltige Nutzung beschrieben wird, sind in diesem Rahmen
z.B. tiergesundheitsschidliche Organismen oder Vorratsschidlinge im Hinblick
auf die Entwicklung von Arzneimitteln oder Mittel zur Bekampfung von Schad-
lingen interessant. Ahnlich wie bei der menschlichen Erndhrung kommen hier
zunehmend die gesundheitsforderlichen Organismen wie z.B. zur Stabilisierung
der Darmflora, zur Forderung der Verdaulichkeit oder zur Regulierung des ge-
samten Mikrobioms des Tieres in den Fokus. Das Kapitel ist eng verbunden mit
dem nachfolgenden Kapitel zur Tiergesundheit.
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8. Tiergesundheit

Tiergesundheit ist eine wichtige Voraussetzung fiir den wirtschaftlichen Erfolg
landwirtschaftlicher Betriebe. Dieser Bereich umfasst neben den Tierkrankhei-
ten auch die Pravention und Starkung des Immunsystems der Tiere und schliefit
damit vorbeugende Maffnahmen mit ein. Bei Tierkrankheiten und Tierseuchen
existieren sehr wirksame Mafinahmenpakete in Deutschland und innerhalb der
EU. Im Bereich der Pravention und Gesundheitsforderung sowie der Optimie-
rung der Futterverwertung sind bereits zunehmend Probiotika, Prabiotika oder
Synbiotika im Einsatz. Mit zunehmender Erforschung der Mikrobiota der Tiere
und Wirkungszusammenhéange zwischen Mikrobiota und Tier werden sich
weitere Moglichkeiten zur Forderung der Gesundheit der Tiere er6ffnen.
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Zugang zu genetischen Ressourcen -
was andert das Nagoya-Protokoll?

Access to genetic resources and the Nagoya-
Protocol

Marliese von den Driesch, Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung
(BLE), Informations- und Koordinationszentrum fiir Biologische Vielfalt (IBV)

E-Mail: Marliese.vondenDriesch@ble.de

Zusammenfassung

Das Nagoya-Protokoll ist ein internationales Abkommen, das seit Oktober 2014
rechtsgiltig ist. Es schreibt vor, dass der Zugang zu genetischen Ressourcen tiber
Landergrenzen hinweg zum Zweck der Forschung, Entwicklung bzw. Vermark-
tung entwickelter Produkte nur mit dem Einverstandnis des Ursprungslandes
erfolgen darf. Die Bedingungen der Nutzung miissen einvernehmlich mit dem
Bereitstellerland der Ressource vereinbart werden. Damit sollen eine Gewinn-
beteiligung der Ursprungsldnder ermoglicht und positive Anreize zur Erhaltung
der biologischen Vielfalt gesetzt werden.

Die Vertragsstaaten haben sich unter anderem verpflichtet, dafiir Sorge zu
tragen, dass die genetischen Ressourcen aus anderen Landern, die in ihrem
Hoheitsgebiet genutzt werden, unter Einhaltung der geltenden Gesetze des
Bereitstellerlandes zum Zugang und Vorteilsausgleich beschafft wurden. Diese
Kontrollverpflichtung wird in Europa durch die EU-Verordnung 511/2014 ein-
heitlich umgesetzt. Fiir Nutzer genetischer Ressourcen in Europa ergeben sich
aus dieser Verordnung sogenannte Sorgfaltspflichten, deren Einhaltung von
nationalen Vollzugsbehorden tiberwacht wird. Designierte zustindige Behorde



fir den Vollzug der Verordnung in Deutschland ist das Bundesamt fiir Natur-
schutz (BfN). Bei genetischen Ressourcen fiir Erndhrung und Landwirtschaft ist
die Einbeziehung der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung durch
das BfN vorgesehen.

Abstract

The Nagoya Protocol entered into force on 12 October 2014. It is an international
agreement regulating access to genetic resources and the fair and equitable sharing
of benefits arising out of their use.

Members of the Protocol are obliged to take appropriate measures to provide that
genetic resources utilized within their jurisdiction have been accessed in accord-
ance with the domestic access legislation of the providing country. Across the
European Union this compliance obligation is implemented through Regulation
(EU) 511/2014. Due diligence obligations for users of genetic resources in Europe
arising from the regulation have to be checked by competent national authorities.
In Germany, the designated competent national authority is the Federal Agency for
Nature Conservation. As far as genetic resources for food and agriculture are con-
cerned an involvement of the Federal Office for Agriculture and Food is foreseen.

1. Einleitung

Die biologische Vielfalt und somit auch die vom Menschen nutzbaren gene-
tischen Ressourcen von Pflanzen, Tieren und anderen Lebewesen sind tiber
Jahrtausende als das gemeinsame Erbe der Menschheit betrachtet worden. Sie
wurden seit jeher weltweit ausgetauscht und bildeten eine wesentliche Grundla-
ge fur die Entwicklung von Produkten fiir Erndhrung und Landwirtschaft, aber
auch in der Medizin und Kosmetik.

Seit Verabschiedung des Ubereinkommens iiber die Biologische Vielfalt (engl.

Convention on Biological Diversity, CBD) im Jahr 1992 unterliegt der Zugang zu
genetischen Ressourcen dem souverdanen Recht der Staaten, aus deren Hoheits-
gebiet die Ressourcen stammen. Das heif3t, der Zugang zu genetischen Ressour-
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cen ist von dem vorherigen Einverstindnis des Bereitstellerlandes abhingig und
muss zu einvernehmlich festgelegten Bedingungen stattfinden. Die Ergebnisse
der Forschung und die aus der Nutzung resultierenden Vorteile miissen entspre-
chend der festgelegten Bedingungen mit dem Bereitstellerland ausgewogen und
gerecht geteilt werden (CBD, Artikel 15).

2. Internationaler Rahmen zum Zugang zu genetischen
Ressourcen und gerechten Vorteilsausgleich

Die Vertragsstaaten der CBD verabschiedeten 2010 im japanischen Nagoya ein
rechtlich bindendes Zusatzprotokoll, das am 12. Oktober 2014 in Kraft trat. Das
als Nagoya-Protokoll bezeichnete Abkommen konkretisiert das in der CBD ver-
ankerte Prinzip des Zugangs und Vorteilsausgleichs (abgekiirzt ABS nach dem
englischen , Access and Benefit-Sharing*). Es bezieht sich nicht nur auf geneti-
sche Ressourcen sondern auch auf das zugehorige traditionelle Wissen tiber die
genetischen Ressourcen.

Das Nagoya-Protokoll (NP) legt unter anderem folgendes fest:

Der Zugang zu genetischen Ressourcen und zugehorigem traditionellen
Wissen bedarf der ,auf Kenntnis der Sachlage gegriindeten vorherigen
Zustimmung“ des Bereitstellerlandes.

Zugang und gerechter Vorteilsausgleich miissen zu ,einvernehmlich fest-
zulegenden Bedingungen® erfolgen.

Die Vertragsstaaten sind verpflichtet, entsprechende Gesetzgebungs-, Ver-
waltungs- oder politische Maffnahmen zu ergreifen und diese transparent
zu machen (Art. 6 und 7 NP).

- Jede Vertragspartei ist verpflichtet, mindestens eine nationale Kontroll-
stelle (checkpoint) einzurichten. Die Herkunft der in ihrem Hoheitsbereich
genutzten genetischen Ressourcen soll an diesen Kontrollstellen vom Nut-
zer offengelegt werden.



Ein Spezialabkommen zu ABS ist der seit 2004 rechtsverbindliche Internationale
Vertrag fur pflanzengenetische Ressourcen fiir Erndhrung und Landwirtschaft
(auch ,Internationaler Saatgutvertrag” oder ,International Treaty“ genannt).
Alle genetischen Ressourcen, die unter diesen Vertrag fallen, sind von den Ver-
pflichtungen aus dem Nagoya-Protokoll ausgenommen. Der Vertrag regelt ABS
fur die Nutzungsrichtungen , Forschung, Ziichtung und Ausbildung ftr Ernah-
rung und Landwirtschaft® in einem multilateralen System (MLS). In diesem
System wird der Zugang zu 60 weltweit wichtigen Nutzpflanzenarten erleich-
tert, indem die Staaten eine virtuelle globale Genbank als 6ffentlichen Genpool
geschaffen haben, aus dem Material zu Standardbedingungen abgegeben wird.
Der hierfiir entwickelte Standardvertrag, das ,Standard Material Transfer Ag-
reement (SMTA)“ legt die Bedingungen zu Nutzung und Vorteilsausgleich fest.

3. ABS nach dem Nagoya-Protokoll

3.1. Verhandlung von ,,PIC“ und ,, MAT*“

Ein Forscher oder Produktentwickler, der Zugang zu genetischen Ressourcen
aus einem anderen Land erhalten mochte, kann auf der vom CBD-Sekretariat
eingerichteten Internetplattform ,ABS-Clearinghouse“ (https://absch.cbd.int)
recherchieren, ob dieses Land Regelungen nach dem Nagoya-Protokoll erlassen
hat und an welche Ansprechperson (National Focal Point) er sich in diesem Fall
in dem betreffenden Land wenden muss. Diese Person schreibt er an und bean-
tragt fiir sein Forschungsvorhaben den Prior Informed Consent (PIC). Das ist die
sauf Grundlage von Informationen erteilte Zustimmung*“ des Ursprungslandes,
also die Erlaubnis, dass er fiir sein Forschungsvorhaben bestimmte genetische
Ressourcen aus dem Land nutzen darf.
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The Access and Benefitsharing Clearinghouse (ABSCH) is a platform for exchanging information on ABS and a key tool for faciitating the
implementation of the Mageya Protocel
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Abb. 1: Internetseite des ABS-Clearinghouse, der zentralen Internetplattform zum Informationsaustausch
iiber und zur Umsetzung des Nagoya-Protokolls (Stand November 2015)

Wurde diese Zustimmung (PIC) von der zustindigen Behorde des Ursprungs-
landes gewéhrt, wird die Behorde gleichzeitig mitteilen, ob einvernehmlich
festzulegende Bedingungen, die sogenannten ,Mutually Agreed Terms*“ (MAT)
verhandelt werden miissen. Bei MAT handelt es sich um einen privatrechtlichen
Vertrag zwischen Nutzer und Ursprungsland, in dem zum Beispiel vereinbart
wird, zu welchen Bedingungen die genetische Ressource genutzt oder weiter-
gegeben werden darf. Die Bedingungen kénnen zum Beispiel den an das Ur-
sprungsland zu zahlenden Gewinnanteil benennen oder auch nicht-monetére
Vereinbarungen beinhalten.



3.2. Das internationale Konformititszertifikat

Wurden PIC und MAT erfolgreich verhandelt, so tragt die zustindige Behorde
des Ursprungslandes diese Informationen (Fiir welche genetische Ressource
wurde PIC erteilt? Wurden MAT verhandelt?) in ein Formular auf der oben ge-
nannten ABS-Clearinghouse- Internetplattform (ABS-CH) ein.

Mit Veroffentlichung dieses ausgefiillten Formulars auf der ABS-CH-Seite - wird
das Ganze zu einem Konformitatszertifikat, dem ,Internationally Recognised
Certificate of Compliance” (IRCC). Dieses Konformitatszertifikat muss der Nut-
zer der genetischen Ressource seiner nationalen Kontrollbehorde vorlegen (s.
Kap. 4).

4. Umsetzung des Nagoya-Protokolls in Deutschland

Uber die Zugangsbedingungen zu seinen genetischen Ressourcen kann jeder
EU-Mitgliedsstaat selbst entscheiden. Er kann, muss aber nicht den Zugang
gemaf Nagoya-Protokoll regeln. Im Gegensatz dazu werden die Kontrollver-
pflichtungen aus dem Nagoya-Protokoll EU-weit einheitlich durch die EU-Ver-
ordnung 511/2014 umgesetzt.

Die EU-Verordnung ist seit Oktober 2014 in Kraft und gilt seitdem unmittelbar
in den Mitgliedsstaaten. Das im November 2015 vom Bundesrat beschlossene
deutsche Umsetzungsgesetz hierzu tritt am 1. Juli 2016 in Kraft.

Als zustandige Behorde fiir die Umsetzung des Nagoya-Protokolls und den Voll-
zug der EU-Verordnung wurde das Bundesamt fiir Naturschutz (BfN) benannt.
Ausfiihrliche Informationen zum Nagoya-Protokoll und der nationalen Umset-
zung finden sich auf der deutschen ABS-Webseite www.abs.bfn.de.
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4.1. Zugang zu genetischen Ressourcen in Deutschland

Deutschland macht den Zugang zu genetischen Ressourcen nicht von PIC und
MAT abhingig. Das heif3t, wenn ein Nutzer genetische Ressourcen aus Deutsch-
land nutzen mochte, muss er zwar generell geltende Gesetze (z.B. Naturschutz-
recht, Privatrecht und/oder ggf. Rechte zu geistigem Eigentum) einhalten. Er
braucht aber nicht zusatzlich die ABS-Behoérde um Erlaubnis zu fragen (néhere
Informationen hierzu erteilt das BfN, siehe auch deutsche ABS-Webseite des
BfN).

Pflanzengenetische Ressourcen fiir Ernahrung und Landwirtschaft stellt
Deutschland tber die 6ffentlichen Genbanken im Multilateralen System des
Internationalen Saatgutvertrags zur Verfiigung (s. Kap. 2 und www.genres.de).

4.2.Vollzug der Kontrollverpflichtungen in Deutschland

Die EU-Verordnung 511/2014 findet Anwendung bei genetischen Ressourcen
(GR),

zu denen der Zugang nach Inkrafttreten des NP (ab 12. Oktober 2014) statt-
fand
die souverdanen Hoheitsrechten eines Staates unterliegen

- die aus einem Land stammen, das Nagoya-Protokoll-Vertragsstaat ist und
Zugangsregelungen nach dem Nagoya-Protokoll getroffen hat

Die Verordnung tibertragt dem Nutzer sogenannte Sorgfaltspflichten (Artikel 4
und 7 der Verordnung). Demnach muss der Nutzer sicherstellen, dass er nur ge-
netisches Material nutzt, das er gemaf Nagoya-Protokoll rechtmaflig erworben
hat. Wenn er sich dessen nicht sicher ist, hat er die Verpflichtung, die Nutzung
zu beenden.

Gemaif der Verordnung gibt es zwei Kontrollzeitpunkte, zu denen ein Nutzer
gegeniiber der nationalen Vollzugsbehorde die Herkunft des genutzten Materials
offenlegen muss:



1. Wenn er Forschungsmittel fiir die Forschung an genetischen Ressourcen
erhilt

2. Kurz vor Vermarktung eines Produktes, das aus der Nutzung einer geneti-
schen Ressource resultiert.

Die Details zu den Pflichten von Nutzern genetischer Ressourcen und den ab-
zugebenden Sorgfaltserkldarungen finden sich auf der deutschen ABS-Webseite
beim BfN.

4.3 Was miissen Ex-situ-Sammlungen beachten?

Das Sammeln und Weitergeben von genetischen Ressourcen stellt per se keine
Nutzung genetischer Ressourcen Sinne des Nagoya-Protokolls dar. Dennoch
sind Ex-situ-Sammlungen vom Nagoya-Protokoll betroffen, wenn sie gene-
tisches Material aus Nagoya-Vertragsstaaten in ihre Sammlung aufnehmen
mochten. In diesem Fall mussen sie das in Kapitel 3.1 beschriebene Procedere
von PIC und MAT durchlaufen, falls das jeweilige Bereitstellerland dies verlangt.
An die jeweils mit dem Herkunftsstaat ausgehandelten Bedingungen zur Nut-
zung und Weitergabe des Materials ist die Sammlung gebunden.

Ex-situ-Sammlungen aus der Européischen Union kénnen sich bei der EU-Kom-
mission registrieren lassen, wenn hinsichtlich des Informationsmanagements
und der Weitergabe von Material gewisse Kriterien erfillt werden:

- eswird nur Material abgegeben, das ,rechtméafig” im Sinne des NP in die
Sammlung aufgenommen wurde und dies dokumentiert ist

- Dokumentation aller Abgaben von Material
Etablierung von ,Unique identifiers“ (eindeutigen Kennungen) fiir die ge-
netischen Ressourcen

Ein Vorteil fiir Nutzer von genetischen Ressourcen aus einer registrierten
Sammlung besteht darin, dass seine Sorgfaltspflicht nach Artikel 4.3 der Verord-
nung 511/2014 (Einholung der geforderten Informationen zum rechtméfligen
Zugang) als erfullt gilt.
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4.4 Was miissen Nutzer genetischer Ressourcen in Deutschland
beachten?

Grundsétzlich miissen beim Zugang zu genetischen Ressourcen aus anderen
Landern die jeweiligen Zugangsbedingungen des Bereitstellerlandes eingehalten
werden.

Zuniachst muss der Nutzer priifen, ob die beabsichtigte Nutzung einer geneti-
schen Ressource iiberhaupt unter die EU-Verordnung 511/2014 fillt. Dies ist der
Fall, wenn folgende drei Punkte gleichzeitig zutreffen:

1. Die Nutzung fallt unter die Definition aus dem Nagoya-Protokoll (Arti-
kel 2): ,Durchfiihren von Forschungs- und Entwicklungstatigkeiten an
der genetischen und/oder biochemischen Zusammensetzung genetischer
Ressourcen, einschlieflich durch die Anwendung von Biotechnologie im
Sinne des Artikels 2 der CBD®,

2. der Zugang zu der genetischen Ressource nach dem 12. Oktober 2014 er-
folgte oder erfolgen soll

3. die genetische Ressource aus einem Land stammt, welches das Nagoya-
Protokoll ratifiziert und Zugangsregelungen in Kraft gesetzt hat

Falls einer der drei Punkte nicht zutrifft, fallt die Nutzung nicht unter die EU-
Verordnung und wird nicht von der Kontrollbehérde tiberwacht. Der Nutzer
muss somit auch keine Sorgfaltserklairung an das BfN abgeben.

Falls die drei Punkte zutreffen, muss der Nutzer die Sorgfaltspflichten nach
Artikel 4 und 7 der EU-Verordnung erfiillen, d.h. er muss die notwendigen In-
formationen einholen, die belegen, dass die Zustimmung des Ursprungslandes
zum Zugang und zur Nutzung der jeweiligen genetischen Ressource vorliegt
und gegebenenfalls Bedingungen zum Vorteilsausgleich vereinbart wurden
(Artikel 4, Absatz 1-4 der Verordnung). Im Zweifelsfall, d.h. wenn Unsicherheiten
beztiglich der Rechtmafligkeit von genetischen Ressourcen bestehen, muss der
Nutzer solche Informationen vom Bereitstellerland einholen oder die Nutzung
der Ressource einstellen.



Alle relevanten Dokumente miissen vom Nutzer aufbewahrt und bei Weitergabe
der genetischen Ressource an einen nachfolgenden Nutzer zusammen mit der
Ressource weitergegeben werden.

Gemaéf Artikel 7 der EU-Verordnung ist vorgesehen, dass der Nutzer zu be-
stimmten Zeitpunkten eine Erklarung tiber die Einhaltung der Sorgfaltspflich-
ten an die zustdndige Behorde abgibt: (1) Bei Erhalt von Forschungsmitteln

fiir die Forschung mit der genetischen Ressource und/oder (2) kurz vor der
Kommerzialisierung eines Produktes, das aus der Nutzung einer genetischen
Ressource resultiert In der Durchftihrungsverordnung (EU) 2015/1866 der Kom-
mission werden die Zeitpunkte und die Inhalte der Sorgfaltserklarungen niaher
definiert.

5. Spezielle Herausforderungen bei Mikroorganismen
und Wirbellosen

Die Anwendung des Nagoya-Protokolls und der EU-Verordnung 511/2014 trifft
bei der Forschung und Entwicklung mit Mikroorganismen und wirbellosen Tie-
ren auf spezielle Herausforderungen. Davon sollen hier einige genannt werden,
ohne Anspruch auf Vollstindigkeit:

+ Mikroorganismen kommen tiberall auf der Welt vor, sind aber noch langst
nicht vollstindig erforscht. Das heift, man hat keinen Uberblick dariiber,
welche Mikroorganismen in welchen Lindern vorkommen und/oder fir
bestimmte Lander einzigartig sind.

- Sie sind nicht mit dem blofRen Auge erkennbar: Mikroorganismen und in
manchen Féllen auch Larven oder Eier von Insekten oder anderen wirbel-
losen Tieren konnen in oder auf anderen Lebewesen (genetischen Ressour-
cen) zu finden sein und sind somit nicht selten unbemerkte ,Mitreisende*
beim Austausch von Pflanzen oder Tieren iber Landesgrenzen hinweg.

- Eskonnen auf kleinstem Raum sehr viele verschiedene Mikroorganismen
und andere Kleinstlebewesen vorkommen, die sich nicht immer getrennt
voneinander isolieren, kultivieren und/oder einzeln identifizieren lassen.
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Bei der Kultur von Mikroorganismen kann es (gewollt oder ungewollt) zu
genetischen Verdnderungen der Organismen kommen
Es gibt Forschungsbereiche, in denen mithilfe von Mikroorganismen/
Wirbellosen an anderen genetischen Ressourcen geforscht wird (Beispiel
Resistenzziichtung bei Pflanzen). Hier wire z.B. die Frage, ob die als Hilfs-
mittel eingesetzten genetischen Ressourcen, die selbst nicht Gegenstand
der Untersuchung sind, unter das Nagoya-Protokoll fallen konnen

- Genetische Ressourcen, mit denen geforscht wird (Beispiel Honigbiene)
befinden sich nicht selten in privater Hand und werden tiber einen Kauf-
vertrag erworben, nicht tiber 6ffentliche Sammlungen

Die hier genannten und viele weitere Besonderheiten von Mikroorganismen
und Wirbellosen machen es erforderlich, spezielle Losungen bei der Umsetzung
des Nagoya-Protokolls und der EU-Verordnung zu entwickeln.

Ausblick

Das Nagoya-Protokoll sieht vor, dass auf internationaler Ebene auch sektorspe-
zifische Spezialabkommen zum Zugang und Vorteilsausgleich abgeschlossen
werden konnen, sofern sie den Zielen des Protokolls nicht zuwiderlaufen. Ein
schon existierendes Beispiel hierfiir ist der in Kapitel 3 genannte Internationale
Vertrag fur pflanzengenetische Ressourcen fiir Erndhrung und Landwirtschaft.
Daher ist auch zukiinftig denkbar, dass Spezialabkommen fiir verschiedene
Nutzungssektoren verabschiedet werden.

Des Weiteren sieht das Nagoya-Protokoll vor, Best Practice-Verfahren oder Mus-
tervertréage fir einzelne Sektoren zu erarbeiten.

Fur die landwirtschaftlichen Sektoren eruiert die Kommission fiir Genetische
Ressourcen fiir Erndhrung und Landwirtschaft der Welternahrungsorganisa-
tion die Moglichkeiten fiir sektorale Losungen bei genetischen Ressourcen fiir
Erndhrung und Landwirtschaft.

Von der EU-Kommission wurde zudem die Erarbeitung von sektoralen Leitlini-
en zur Umsetzung der EU-Verordnung 511/2014 in Auftrag gegeben. In diesem



M. von den Driesch | 34

Rahmen sollen im Jahr 2016 Expertenworkshops durchgefithrt werden. Auch die
Verordnung selbst bietet die Moglichkeit, dass Vereinigungen von Nutzern Best
Practice-Verfahren entwickeln und sich diese von der EU-Kommission anerken-
nen lassen.
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Verlust von Wild- und Honigbienen in der
Agrarlandschaft: Ist die Bestaubung von
Kulturpflanzen noch gesichert?

Loss of wild and honey bees in agroecosystems: is
pollination of crops still ensured?

Prof. Dr. Ingolf Steffan-Dewenter,
Lehrstuhl Tierokologie und Tropenbiologie, Biozentrum, Universitit Wiirzburg,

Email: ingolf.steffan@uni-wiirzburg.de

Zusammenfassung

Weltweit benétigen dreiviertel der wichtigsten Kulturpflanzenarten Insekten
als Bestduber, um hohe und gleichméfige Ertrige zu erzielen. In den letzten
Jahrzehnten hat der Anteil Insekten-bestaubter Kulturpflanzen deutlich zuge-
nommen. Der Verlust geeigneter Lebensrdume sowie der Einsatz von Pestiziden
haben in mitteleuropaischen Agrarlandschaften jedoch zu einem deutlichen
Riickgang wildlebender Bestduber gefiihrt. Auch die Haltung von Honigbienen
ist in vielen Regionen riicklaufig. Fallstudien sowie iberregionale Auswertung
zeigen, dass die Ertrage wichtiger Kulturpflanzen in intensiv genutzten Agrar-
landschaften durch eine zu geringe Artenvielfalt oder Anzahl von Bestdubern
begrenzt sind. Aktuelle Agrarumweltmafinahmen fordern Bestduber primar
durch ein verbessertes Bliitenangebot, wihrend die Verbesserung von Nistmog-
lichkeiten unberticksichtigt bleibt. Das Konzept der 6kologischen Intensivie-
rung kann die Ertragsmenge und -qualitat landwirtschaftlicher Kulturen durch
die Nutzbarmachung 6kologischer Leistungen wie Bestdubung und Biologischer
Schidlingsbekdmpfung steigern und stellt damit eine umweltschonende Alter-
native zu einer weiteren konventionellen Intensivierung der Landwirtschaft dar.



Abstract

Globally, three quarters of the most important crops rely on insect pollination

to reach high and stable yields. During the last decades the proportion of insect-
pollinated crops has significantly increased, whereas wild pollinators declined in
agroecosystems due to the loss of suitable habitats and pesticide use. In parallel, the
number of honey bee colonies declined in central Europe. As a consequence, yields
of important crops can be limited by low pollinator diversity in intensively man-
aged agricultural regions. Current agri-environmental schemes benefit pollinators
primarily through improved floral resources, but do not consider the management
of nesting sites. Ecological intensification could improve crop yield quantity and
quality by optimising ecosystem services such as pollination and biological pest
control as an environmentally friendly alternative to conventional intensification.

Welternihrung und Okosystemdienstleistungen

Die Sicherung der Welternahrung in Anbetracht einer weiter wachsenden Welt-
bevolkerung und verdnderter Erndahrungsgewohnheiten erfordert nach aktu-
ellen Schatzungen eine Verdoppelung der Nahrungsmittelproduktion bis 2050
(Tilman et a. 2011 PNAS). Schreibt man die Trends der Vergangenheit fort, kann
dies nur durch eine Ausdehnung der Ackerflichen und eine weitere Steigerung
des Einsatzes von Energie, Diinger und Pestiziden erreicht werden. In Anbe-
tracht des fortschreitenden Verlustes an Ackerflaichen durch Urbanisierung,
Bodenerosion und konkurrierende Nutzung fiir die Produktion von Bioenergie,
sowie der negativen Folgen einer intensiven landwirtschaftlichen Nutzung fiir
die Artenvielfalt und 6kologische Funktionen in Agrarékosystemen (Kleijn et
al. 2009, Proc Roy Soc B), sind alternative Konzepte zur langfristigen Sicherung
der Nahrungsmittelproduktion dringend erforderlich. Zunachst entspricht die
postulierte Knappheit von Nahrungsmitteln nicht ganz den Tatsachen, da ge-
genwartig in Europa und Nordamerika ca. 50% der produzierten Nahrungsmit-
tel nach der Ernte weggeworfen werden, global sind es schitzungsweise 30-40%
(Godfray et al. 2010 Science). Ein verandertes Verhalten von verarbeitender
Industrie, Handel und Verbrauchern konnte die potentielle Knappheit von Nah-
rungsmitteln sowie den Intensivierungsdruck in der Landwirtschaft wesentlich
verringern.
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Aber auch wiahrend der Produktion von Nahrungsmitteln geht in der konventi-
onellen Landwirtschaft trotz Pestizideinsatz schatzungsweise ein Drittel der
potentiellen Ertrige durch Schidlinge und Krankheiten verloren (Pimentel et al.
2005, Oerke 2005). Weitere Ertragsliicken konnen durch einen niedrigen Hu-
musgehalt im Boden oder eine mangelhafte Bestdubung entstehen. Das Konzept
der 6kologischen Intensivierung als Alternative zur konventionellen Intensivie-
rung strebt eine Ertragssicherung oder -steigerung durch das gezielte Manage-
ment 6kologischer Dienstleistungen wie Biologischer Schadlingskontrolle, Be-
stdubung und Bodenfruchtbarkeit an (Abb. 1).
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Abb.1: Das Konzept der 6kologischen Intensivierung.
(A) Konventionelle Intensivierung fiihrt zu keiner weiteren Ertragssteigerung. (B) Das verbesserte

Management von biologischer Schidlingskontrolle, Bestiubung und Bodenfruchtbarkeit durch
6kologische Intensivierung erhoht das Ertragsniveau. Veriandert, nach Bommarco et al. (2012) TREE.

Fig.1: The concept of ecological intensification.

(A) Conventional intensification leads to no further yield increase. (B) Optimised management of
biological pest control, pollination and soil fertility through ecological intensification leads to
increased crop yields.

Die Grundidee ist, dass externe Produktionsmittel wie Energie, Diinger und
Pestizide zumindest teilweise durch Okosystemdienstleistungen ersetzt werden
konnen bzw. eine zusitzliche Ertragssteigerung ermoéglichen (Bommarco et al.
(2013) TREE). Im Folgenden wird dieses Konzept am Beispiel der Bestdubungs-
leistungen genauer ausgefiihrt, wobei berticksichtigt werden muss, dass nur ein
umfassendes Management multipler Okosystemdienstleistungen langfristi-
gen Erfolg verspricht. Konkret werden in diesem Beitrag (i) die Bedeutung von
Bestdubern fiir den Fruchtansatz von Kulturpflanzen, (ii) die Belege fiir eine
Begrenzung von Ertrigen durch fehlende Bestauber und (iii) mogliche Konzepte
zur Verbesserung von Bestaubungsleistungen ausgefiihrt.



Beitrag von Bestdubern zur
Ertragssicherung und - steigerung

Weltweit liefert eine relativ geringe Anzahl von ca. 135 Kulturpflanzenarten
den grofiten Teil der Nahrungsmittel. Von diesen sind ca. 70% auf Bestaubung
durch Tiere angewiesen, wobei die Ertragssteigerung sehr unterschiedlich
ausfallt. Einige Arten wie Kakao, Kiwi, Ktirbis, Maracuja, Melonen und Vanille
sind vollstindig auf Bestduber angewiesen, wiahrend viele Arten wie Stein- und
Kernobst, Erdbeeren, Tomaten, Sonnenblumen, und Raps eine je nach Sorte un-
terschiedliche Ertragssteigerung erzielen (Klein et al. 2007). Der globale Wert der
Insektenbestdubung betragt ca. 153 Milliarden € pro Jahr (Gallai et al. 2009 Ecol
Econ). Noch starker als Kulturpflanzen sind die ca. 350.000 Wildpflanzenarten
auf Tierbestdubung angewiesen.

Diesen ,Nutzern“ stehen ca. 25.000 Bienenarten sowie diverse weitere bliitenbe-
suchende Insektengruppen gegeniiber. In Anbetracht der Relationen verwun-
dert es nicht, dass nur ca. 12 % der in einer Region vorkommenden Bienenarten
zur Bestaubung von vergleichsweise wenigen Kulturpflanzenarten beitragen
und der Erhalt der Kulturpflanzenbestdubung andere Mafinahmen erfordert als
der Schutz gefdhrdeter Wildbienenarten in naturnahen Lebensraumen (Kleijn
et al. 2015 Nat Comm). Dennoch gibt es vielfaltige Hinweise, dass eine hohe
Bestduberdiversitit in Kulturpflanzen wesentlich zu hohen und stabilen Ernten
beitridgt und Risiken abpuffert, die durch klimatische Extreme oder Popula-
tionsschwankungen einzelner Arten entstehen kénnen (Garibaldi et al. 2013,
Brittain etal. 2014).

Ursachen fiir den Riickgang von Bestidubern

In Europa besonders wichtig ist die staatenbildende Honigbiene (Apis mellifera),
die in Mitteleuropa nur durch imkerliche Betreuung in einer relativ hohen Po-
pulationsdichte vorkommt, sowie zahlreiche sogenannte Wildbienen, zu denen
auch die Hummeln zéhlen. Honig- und Wildbienen sind in den letzten Jahr-
zehnten stark zurtickgegangen, wobei hier vielfaltige Ursachen in unterschiedli-
cher Konstellation zusammenkommen. Der Riickgang der Honigbienenhaltung
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in Deutschland in den letzten Jahrzehnten von mehr als einer Millionen Bie-
nenvolkern auf aktuell knapp 700.000 wird durch die Einschleppung der Varro-
amilbe und soziookonomische Faktoren, aber auch fehlende Nahrungsquellen
und den Einsatz von Insektiziden erklart. In Mitteleuropa sind die Volkerzahlen
von 1985-2005 um ca. 25% zurilickgegangen (Potts et al. 2010, ] Api Res). Fiir den
Riickgang vieler Wildbienenarten ist der Verlust geeigneter naturnaher Lebens-
raume, die Nistplatze und kontinuierliche Bliihressourcen bieten, eine wichtige
Ursache, aber auch Neonicotinoide und andere bienengefahrliche Pestizide wir-
ken sich negativ auf Wildbienenpopulationen und deren Bestaubungsleistung
aus (Rundlof et al. 2015, Nature, Stanley et al. 2015, Nature). Insgesamt ist die
Datenlage zu langfristigen Trends wildlebender Bestduberpopulationen unzu-
reichend, da gut strukturierte und quantitative Erfassungsdaten tiber langere
Zeitraume fiir Deutschland nicht verfiigbar sind.

Fehlen Bestauber in der Agrarlandschaft?

Angesichts dieser Entwicklung stellt sich die Frage, ob Bestduber noch in einer
ausreichenden Vielfalt und Anzahl in Agrarlandschaften vorkommen, um die
Ertrage insektenbestdubter Kulturpflanzen zu gewiahrleisten. Zur Beantwortung
dieser Frage konnen Daten (i) zur Verteilung von Bienen in Agrarlandschaften,
(ii) zu den Ertragstrends Insekten- versus Wind-bestaubter Kulturpflanzen so-
wie (iii) experimentelle Untersuchungen zur Bestduberlimitierung des Frucht-
ansatzes herangezogen.

(i) Fur ein- und mehrjihrige Kulturpflanzenarten konnte in einer globalen
Metaanalyse (d.h. der statistischen Auswertung zahlreicher Einzelstudien)
gezeigt werden, dass die Bestduberdiversitit in Agrarlandschaften stark vom
Vorkommen geeigneter, naturnaher Bestduberhabitate abhédngt. Bereits in einer
Entfernung von ca. 650m zu derartigen Flachen, z.B. Halbtrockenrasen oder
Streuobstwiesen, kam es zu einer Halbierung der Bliitenbesucherraten bei diver-
sen insektenbestiubten Kulturpflanzen (Ricketts et al. 2008, Ecol Lett). Ahnliche
Ergebnisse wurden auch in Studien erzielt, die nicht die Distanz, sondern die
Flache geeigneter Bestduberhabitate in einem Landschaftsausschnitt betrach-
teten. In Landschaften, die durch einen geringen Flichenanteil naturnaher,
mehrjihriger Lebensraume und intensive ackerbauliche Nutzung charakteri-



siert sind, kommen weniger Bienenarten in geringeren Dichten vor (Steffan-
Dewenter et al. 2002, Ecology).

(ii) Der zeitliche Riickgang von Bestdubern und ihre ungleiche Verteilung in der
Flache kontrastiert mit einem Trend, der den Mangel an Bestaubern noch ver-
starken diirfte: In den letzten 50 Jahren hat sich der Flichenanteil von Kultur-
pflanzen, die auf Insektenbestdubung angewiesen sind, um 60% erhoht (Aizen
et al. 2008, Curr Biol), in Deutschland insbesondere durch den Anbau von Raps
als Energiepflanze. Die Ausdehnung der Anbauflache von Raps fithrt zu einer
zusitzlichen Verdiinnung wildlebender Bestduber, da deren Populationen nicht
auf das kurzzeitige Massenangebot an Bliiten reagieren konnen (Riedinger et al.
2015, Ecology), und erhoht so das Risiko einer unzureichenden Bestaubung von
Kulturpflanzen, aber auch von Wildpflanzen, die um die verbleibenden Bestau-
ber konkurrieren (Holzschuh et al. 2011, Proc R Soc L). Theoretisch konnten
mobile Honigbienenvolker diese Bestduberliicke fiillen, aber eine Gegentiber-
stellung der vorhandenen Anbauflichen und Volkerdichten mit den notwendi-
gen Bestduberdichten zeigt, dass in Deutschland weniger als die Hilfte der er-
forderlichen Volkerzahlen gehalten werden (Breez et al. 2013, Plos One), die sich
zusatzlich in Siedlungsgebieten konzentrieren. Eine grof}flichige Ertragsanalyse
in Frankreich - fiir Deutschland fehlen vergleichbare Auswertungen zur Zeit

- belegt, dass die niedrigen Bestduberdichten nicht ohne Folgen fiir die Ertrags-
sicherheit bleiben. Wéahrend die Ertrage von windbestidubten Feldkulturen wie
Getreide durch landwirtschaftliche Intensivierung deutlich gesteigert werden
konnten, stagnierten die Ertrage insektenbestidubter Kulturpflanzen trotz inten-
sivierter Anbauverfahren (Deguine et al. 2014, Front Ecol Environ).

(iii) Einen direkten Beweis fiir die Begrenzung von Ertridgen durch Bestauber-
mangel liefern experimentelle Untersuchungen, die im Rahmen einer Européi-
schen Forschungskooperation in dem EU-Projekt Alarm durchgefiihrt wurden.
Fir vier wichtige Kulturpflanzen, Raps, Ackerbohnen, Buchweizen und Erd-
beeren wurde untersucht, wie stark der Ausschluss von Bestdubern die Ertrige
vermindert (Abb. 2).
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Abb.2: Fruchtausbildung von Erdbeeren, deren Bliiten (a) von Insekten, (b) Wind oder (c) nicht bestdubt
wurden (Beispielfriichte von links nach rechts. Foto: Kristin Krewenka).

Fig.2: Fruitdevelopment of strawberries after (a) pollination by insects, (b) wind or (c) autogamous self-
pollination (fruit shape examples shown from left to right. Photo by Kristin Krewenka).

Es zeigte sich, dass die Ertrage der offen abgeblithten Pflanzen hoher lagen und
mit der Bliitenbesucherrate anstiegen. In intensiv bewirtschafteten Agrarland-
schaften war die Ertragsdifferenz zwischen Bestduberausschluss und offener
Kontrolle deutlich geringer als in strukturreichen Landschaften. Dies ist ein
deutlicher Beleg fiir eine Ertragsliicke in ausgeraumten Agrarlandschaften, die
durch einen Mangel an Bestaubern verursacht wird (Abb. 3, Bartomeus et al.
2014 Peer]). Fallstudien an Erdbeeren zeigen, dass dies zu Ertragsverlusten von
bis zu 750 Euro/ha fithren kann. Wichtig ist in diesem Zusammenhang, dass
Bestauber nicht nur zu einer quantitativen sondern auch zu einer qualitativen
Ertragsteigerung beitragen (Bommarco et al. 2012, Oecologia).
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Abb 3. Einfluss der Bliitenbesucherrate (links) und des Anteils landwirtschaftlicher Fliche in 1km Radius
(rechts) auf die Ertrige von Raps, Erdbeeren, Ackerbohnen und Buchweizen fiir offen abgebliihte
Pflanzen (schwarze Kreise) und Pflanzen, in denen nur Windbestiubung méglich war (offene Kreise).
Aus Bartomeus et al. 2014, Peer].

Fig. 3: Effects of total flower visitation rate (left) and percent area of agriculture in a 1 km radius (right) on crop
yields of oilseed rape, strawberries, field beans and buckwheat for insect-pollinated plants (black dots)
and for only wind-pollinated plants (open circles). From Bartomeus et al. 2014, Peer].

Bestauberdiversitiat erhoht Fruchtansatz

Ein zentrales Thema 6kologischer Forschung in den letzten zwanzig Jahren ist
die Frage nach der funktionellen Bedeutung von Biodiversitat. Fiir die Bestau-
bung von Kulturpflanzen bedeutet dies konkreter, ,Kann eine einzelne, domi-
nante Bienenart die Bestaubung fiir alle wichtigen Kulturpflanzen gewahrleis-
ten, oder ist eine grofiere Vielfalt an Bestdubern erforderlich?“. In Europa ist
unter den gegenwartigen Bedingungen die Westliche Honigbiene, Apis mellifera
sicherlich die mit Abstand wichtigste Bestduberart fiir viele Kulturpflanzen.
Dennoch gibt es eine Reihe von Studien, die den Wert einer hoheren Bestduber-
vielfalt unterstreichen. So hat die Auswertung eines globalen Datensatzes zu
Bestaubervielfalt, Bliitenbesucherraten und Fruchtansatz fiir 41 Kulturpflanzen
auf 600 Flachen ergeben, dass (i) der Bliittenbesuch durch Wildbienen einen
starkeren Effekt auf den Fruchtansatz hat als der durch Honigbienen und (ii) ein
positiver Zusammenhang zwischen der Vielfalt an Bestdubern und der Anzahl
an Bestdubern besteht (Garibaldi et al. 2013, Science).
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Es gibt mehrere wichtige Griinde fiir den positiven Effekt diverser Bestduberge-
meinschaften auf den Fruchtansatz von Kulturpflanzen: (i) Mehrere Bestéduber-
arten ergianzen sich bei der Bestdubungsleistung, d.h. sie sind komplementar,
weil sie Bliiten einer Kulturpflanze zu verschiedenen Tageszeiten besuchen,
unterschiedliche Bereiche der Pflanze priferieren (Klein et al. 2003, Hohn et al.
2008, Proc. R. Soc. B), oder fiir bestimmte Kulturpflanzen besonders gut geeignet
sind (Klein et al. 2007, Proc. R. Soc. B. (ii) Artenreiche Bestdubergemeinschaften
sind eine Riickversicherung gegentiber Extremereignissen. So konnen Popula-
tionsschwankungen einzelner Arten, z.B. Jahre mit extremen Uberwinterungs-
verlusten bei Honigbienenvolkern, durch andere Bienenarten ausgeglichen
werden. Wenig beachtet wird zudem der Wert der Artenvielfalt bei klimatischen
Extremereignissen wahrend der Bliite. In einer solchen Situation kénnen Wild-
bienen- und Fliegenarten, die niedrigere Temperaturen oder hohere Windge-
schwindigkeiten als Honigbienen tolerieren, wesentlich zur Bestdubung beitra-
gen (Brittain et al. 2014, Global Change Biol.)

Effektivitit von Agrarumweltmaf3inahmen und
Forderung der Bestauberdiversitit

Der Wert artenreicher Bestaubergemeinschaften und die Ertragsliicken in
Agarlandschaften werfen die Frage auf, wie erfolgreich bisherige Agrarumwelt-
maflnahmen sind und welche Schritte zu einer flichendeckenden Férderung
der Bestduberdiversitat erforderlich sind. Es gibt eine Fiille von Einzelunter-
suchungen, die den Wert von Agrarumweltmafinahmen fiir die Artenvielfalt
von Pflanzen, Insekten und Vertebraten untersuchen. Eine zusammenfassende
Auswertung fiir Bestdauber zeigt, dass im Ackerland die Anlage von Bliihstreifen,
die zeitweise Flachenstilllegung mit Selbstbegriinung und die Umstellung von
konventionellem auf 6kologischen Anbau signifikant positive Effekte auf die
Artenvielfalt und Héaufigkeit von Bienen, Schwebfliegen und Schmetterlingen
hat. Im Griinland waren die Effekte der Extensivierung geringer, aber ebenfalls
signifikant. Wesentlich fiir die Effektivitat der Agrarumweltmaffnahmen waren
die zusatzlichen Bliitenressourcen und eine hohere Pflanzenvielfalt (Scheper et
al. 2013, Ecol. Lett.).



Die Wirksamkeit lokaler Agrarumweltmafinahmen hingt stark von der umge-
benden Landschaft und den dort verfiigbaren Lebensrdumen, Bestduberpopu-
lationen und Ressourcen ab. Interessanterweise sind Agrarumweltmafinahmen,
die auf eine Erhohung der Bliitenressourcen setzen, in ausgerdumten Agrarland-
schaften weniger wirksam. Dies ist ein Hinweis auf andere limitierende Fak-
toren und zeigt die Notwendigkeit fiir Bestauber- und Landschafts-spezifische
Agrarumweltprogramme. Ein wichtiger Faktor sind Nistmoglichkeiten im
Boden oder oberirdischen Hohlrdumen fiir Wildbienen. Eine mehrjahrige Stu-
die zeigt, dass durch die Bereitstellung von Nisthilfen auf Streuobstwiesen die
PopulationsgrofRe einer Wildbienenart um das 35fache gesteigert werden kann
(Steffan-Dewenter & Schiele 2008, Ecology). Dennoch fehlen Férderprogramme
fur die Schaffung von Nistmoglichkeiten fiir Bestauber vollstandig, und wissen-
schaftliche Untersuchungen zu dieser Thematik weitgehend.

Schlussfolgerungen

Der Verlust naturnaher Lebensraume, der Mangel an Blithressourcen und der
Einsatz von Pestiziden haben in den letzten Jahrzehnten zum Riickgang von
Bestdubern in intensiv genutzten Agrarlandschaften geftihrt. Auf der anderen
Seite nimmt die Abhéngigkeit der Landwirtschaft von Bestdubern zu, da die
Anbauflache Insekten-bestdubter Kulturpflanzen ausgedehnt wurde. Es gibt
deutliche Belege fiir eine zu geringe Bestauberdichte, eine zu niedrige Bestdu-
berdiversitit und verminderte Ertrige in diesen Landschaftsbereichen. Die
derzeitigen Agrarumweltprogramme konnen Bestauberdiversitat fordern, sie
sind aber in den intensiv bewirtschafteten Landschaftsbereichen mit den grofR-
ten Bestauberdefiziten weniger wirksam. Diese Entwicklung erfordert intensive
Anstrengungen zur Férderung von Bestaubern in Agrarlandschaften mit dem
Ziel der Ertragssicherung bei Insekten-bestdubten Kulturpflanzen.

Mehrere Aspekte erscheinen hier besonders wichtig: Zum einen die Schaffung
artenreicher Bliitenressourcen, die wihrend der gesamten Vegetationsperiode
verfiigbar sind und so die Reproduktion und Uberwinterung sozialer Arten
(Hummeln, Honigbiene) sicherstellen. Ein viel zu wenig beachteter Aspekt ist
die Etablierung von Nistmoglichkeiten. Fiir Wildbienen sind oberirdische Nist-
hilfen ein sehr geeignetes System, aber auch die Schaffung offener und besonn-
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ter Bodenflichen, die als Nistplatz von Wildbienen genutzt werden, sollte als
geeignete Managementmafinahme mit geringem Flachenverbrauch etabliert
werden. Fiir Imker ist die Aufstellung von Bienenvolkern in der Agrarlandschaft
oft durch fehlende Stellplatze erschwert. Die Forderung von dauerhaften Stell-
platzen mit geeignetem Kleinklima, lokalem Bliitenangebot und Zugéanglichkeit
konnte zu einer gleichméfigeren Verteilung von Bienenvoélkern in der Agrar-
landschaft und hoheren Bienendichten in Massentrachten wie Raps beitragen.
Es muss betont werden, dass derartige Agrarumweltmafinahmen zur Férderung
der Kulturpflanzenbestaubung nicht deckungsgleich mit Naturschutzpro-
grammen zum Schutz gefdhrdeter Bienenarten sind (Kleijn et al. 2015, Nature
Comm.). Gefihrdete Arten finden in den heutigen Agrarlandschaften tiberwie-
gend keinen Lebensraum, sondern sind auf Kalkmagerrasen, Streuobstwiesen,
Sandrasen und andere naturnahe Lebensrdume angewiesen. Einen Beitrag zum
Schutz dieser Lebensraume mit ihrer faszinierenden Bienendiversitdt konnten
Agrarumweltmafinahmen dennoch leisten: Die Einrichtung von Extensivie-
rungszonen in der umgebenden Agrarlandschaft mit vermindertem Pestizid-
aufwendungen und verbessertem Bliitenangebot konnte negative Randeffekte
auf naturnahe Lebensrdume und eine mogliche Ressourcenkonkurrenz mit
generalistischen Bestdubern vermindern.

Das Management von Bestdubungsleistungen ist nur ein, wenn auch wichtiger,
Aspekt in dem Konzept der Okologischen Intensivierung. Um die Abhingigkeit
der Landwirtschaft von externen Betriebsmitteln wie Diinger, Pestiziden und
Energie zu reduzieren, miissen moglichst viele weitere 6kologische Leistungen
wie Biologische Schadlingskontrolle oder Bodenfruchtbarkeit gleichzeitig ver-
bessert werden. Dies bedeutet, dass zukunftsweisende Agrarumweltmafinah-
men die spezifischen Erfordernisse der jeweiligen Okosystemdienstleistungen
sowie mogliche Zielkonflikte berticksichtigen sollten. Da viele funktionell wich-
tige Artengruppen nicht auf einen lokalen Acker beschrankt sind, sondern tiber
groflere Entfernungen Nahrung suchen oder verschiedene Habitatelemente in
der Agrarlandschaft nutzen, sollten Agrarumweltmafnahmen kiinftig auf der
Landschaftsebene koordiniert werden.

Zusammenfassend bietet das Konzept der Okologischen Intensivierung ein
grofies Potential fiir eine Verbesserung der Ertragssicherheit und Nachhaltigkeit
in der Landwirtschaft bei einer gleichzeitigen Verringerung negativer Umwelt-



wirkungen. Die Umsetzung erfordert innovative agrarékologische Forschung,
die Entwicklung und Uberpriifung neuer Konzepte in der Praxis, verinderte
agrarpolitische Rahmenbedingungen und den engen Austausch zwischen Wis-
senschaft, Politik und Landnutzern.
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Zusammenfassung

Mikroorganismen, d.h. Bakterien, Archaeen, Pilze und Protozoen garantieren
mit ihrer Stoffwechselaktivitit direkt und indirekt wichtige Okosystemleis-
tungen von Boden. Ihre Diversitat, Leistungen und Potentiale lassen sich nicht
durch klassische mikrobiologische Techniken erfassen. Die meisten Mikroor-
ganismen aus Boden sind bis heute nicht im Labor kultivierbar und damit auch
nicht taxonomisch und physiologisch charakterisiert. Neue Methoden der Ana-
lysen von direkt aus Boden extrahierter DNA und RNA bieten die Moglichkeit,
unter Nutzung von stabilen Isotopen und den Werkzeugen der Bioinformatik
die Diversitdat und Aktivitat mikrobieller Lebensgemeinschaften mit Hilfe der
Metagenomik und Transkriptomik aufzuklaren. Die meisten Bodenmikroor-
gansimen leben in engem Kontakt mit Bodenpartikeln in Bodenaggregaten.
Durch die heterogene Struktur von Boden kommt es so zur Koexistenz unter-
schiedlichster mikrobieller Lebensgemeinschaften und Stofftransformationen
auf engstem Raum.



Herkommliche landwirtschaftliche Bodenbearbeitungen wie Pfliigen oder Diin-
gen berticksichtigen bis heute nicht die Wirkungen auf die Funktion der mikro-
biellen Lebensgemeinschaften. Bodenstrukturschiden konnen Winderosionen
begtinstigen, die erhebliche Auswirkungen auch auf die mikrobiellen Leistungs-
triager von Okosystemfunktionen haben kénnten. Monokulturen fithren zur
Anreicherung der gleichen mikrobiellen Gemeinschaften im Wurzelbereich
(Rhizosphire) von Kulturpflanzen, wohingegen Fruchtfolgen eher einen positi-
ven Effekt auf die mikrobielle Vielfalt haben und damit vermutlich mikrobiell
getragene Okosystemfunktionen stabilisieren. Rhizosphire-Mikroorganismen
verfiigen tiber hohe Potentiale, das Wachstum von Pflanzen zu fordern. Eine
geblindelte Zusammenarbeit zwischen Pflanzenziichtung und Rhizosphére-
Mikrobiologie (Rhizomikrobiomik) konnte neue Moglichkeiten er6ffnen, Sor-
ten mit geringerer Abhangigkeit von Diingern oder Pflanzenschutzmitteln zu
entwickeln, die sich durch eine effizientere Nutzung der wachstumsférdernden,
natiirlichen Potentiale der Wurzel-assoziierten Mikroorganismen auszeichnen.

Abstract

Microorganisms, including bacteria, archaea, fungi and protozoa, provide with
their metabolic activities directly or indirectly important soil ecosystem services.
Their diversity, services and potentials cannot be detected with classical micro-
biological techniques. Most microorganisms from soil are yet not cultivable in

the laboratory and thereby cannot ultimately be identified for their taxonomy or
physiology. New methods for analysing directly extracted DNA or RNA from soils,
utilizing stable isotopes and bioinformatics as tools, provide new perspectives for
characterizing the diversity and activity of soil microbial communities utilizing
metagenomics and transcriptomics. Most microorganisms live in soil closely at-
tached to soil particles clustered together in aggregates. The heterogeneous soil
structure allows for co-existence of different microbial communities and substrate
transformations within close vicinity.

Current agricultural soil tillage and fertilization managements do not consider
their impact on microbial community functions. Damages of soil structure can
promote wind erosion which inevitably will lead to a loss of microbial diversity and
probably ecosystem functions they provide. Monoculture cropping systems pro-
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mote always the same microbial communities in rhizospheres, while crop rotations
will stimulate different microbial communities, thus supporting microbial diversity
and probably stabilizing ecosystem functions. Many rhizosphere inhabiting mi-
croorganisms have the genetic potential to enhance plant growth, but agricultural
breeding programs have not yet adequately considered them. Joining forces of plant
breeding and rhizosphere microbiology (rhizomicrobiomics) would foster the devel-
opment of new crops which would be less dependent on fertilizers or pesticides by

a higher efficacy to utilize the natural beneficial functions provided by their root-
associated microorganisms.

Die mikrobiellen Akteure

Jeder natiirliche Boden beherbergt Mikroorganismen, die sich aus Gemeinschaf-
ten von Bakterien, Archaeen, Pilze und Protozoen zusammensetzen, und die
untereinander sowie mit ihrer Umwelt in enger Beziehung stehen. Bakterien
sind in fast allen Boéden die zahlenmafiig grofite und strukturell vielfaltigste
Gruppe. In landwirtschaftlich genutzten Boden sind 10 bis 100 Millionen Zellen
pro Gramm nicht ungewohnlich. Die bakterielle Zelloberflache tiber die letzt-
endlich der Stoffaustausch mit der Umwelt stattfindet kann dabei im Bereich
von 1.000 cm? pro Gramm Boden liegen.

Die Bakterien sind auch funktionell vielfiltig: Sie konnen mit oder ohne Sau-
erstoff leben, organische Sduren bilden, Kohlenstoff-, Stickstoff oder Schwefel-
verbindungen reduzieren, organischen Kohlenstoff oder CO, nutzen, und ihre
Energie aus der Oxidation organischer oder auch anorganischer Verbindungen
gewinnen.

Archaeen sind in ihrem Zellaufbau und ihrer Zellgrofie den Bakterien dhnlich,
gemeinsam bilden sie die Gruppe der Prokaryonten, also der Organismen deren
Zellkern nicht von einer Membran umschlossen ist. Molekulare Untersuchun-
gen zeigen, dass die Abundanz der Archaeen etwa im Bereich von 1 % der Bakte-
rienzellen liegen kann (Neumann et al., 2013). Von den im Labor kultivierbaren
Archaeen weify man, dass sie nicht in der Lage sind, mit Sauerstoff zu atmen. Sie
sind die einzige Organismengruppe, in der Arten tiber die Fihigkeit verfiigen,
Kohlenstoffverbindungen in Methan umzuwandeln, d.h. tiberall in der Natur



oder auch in biotechnologischen Prozessen bei denen Methan (Biogas) biolo-
gisch gebildet wird, sind Archaeen dafiir verantwortlich. In wassergesattigten
Boden, wie z.B. in der Landwirtschaft beim nassen Reisanbau stellt die Metha-
nogenese eine quantitativ wichtige Kohlenstoffsenke dar. Andere im Boden
vorkommende Archaeen verfiigen tiber die Fahigkeit, Ammonium zu oxidieren
und so als Energiequelle zu nutzen. Hier stehen sie im Wettbewerb mit nitrifi-
zierenden Bodenbakterien, wobei der Anteil jeder Gruppe an diesem Prozess in
Abhingigkeit von den jeweiligen Umweltbedingungen variieren kann (Leinin-
ger et al., 2006).

Pilze und Protozoen bilden die Gruppe der eukaryontischen Bodenmikro-
organismen. Ihre Zellen sind in der Regel grofier und neben einem Zellkern
verfiigen die Zellen tiber Organellen (Mitochondrien), in denen ein wichtiger
Teil des Energiestoffwechsels stattfindet. Bodenpilze konnen lange Zellfiden
(Myzelien) bilden, mit denen sie Bodenpartikeln vernetzen und organische Sub-
strate besonders effizient abbauen kénnen. Durch Ausscheidung von Enzymen
konnen sie so komplexe organische Verbindungen wie pflanzliche Zellulose
oder Pektine aufschliefen und deren Bruchstiicke gemeinsam mit den anderen
Bodenmikroorganismen abbauen. Daneben konnen Pilze in besonders enger
Beziehung zu Pflanzen stehen, in dem sie als Mykorrhiza tiber Wurzelsymbiose
die Pflanzen bei der Nahrstoffversorgung unterstiitzen oder, im Gegenteil, als
Pathogene, lebende Pflanzen im Wachstum schadigen (Raaijmakers et al., 2009).
Bodenprotozoen schlieflich sind vorwiegend einzellige Eukaryonten, die stark
von der Wasserphase in Boden abhidngig sind und die durch ihre Frafaktivitat
ein wichtiges Regulativ fiir die Abundanz von Bakteriengemeinschaften und
organischen Substraten sind (Bonkowski, 2004).

Historische Entwicklung

Bis zum Jahr 1986 waren Untersuchungen zur Vielfalt von Bodenmikroorgan-
simen praktisch nicht méglich, denn die klassischen Verfahren waren davon
abhingig, dass die Bodenmikroorganismen unter Laborbedingungen in Nahr-
l6sungen oder auf Nihrboden (in Petrischalen) wuchsen und z. B. Kolonien
bildeten. Erst so war eine ausreichende Zellmenge eines Mikroorganismus vor-
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handen, um chemische oder physiologische Tests zu deren Identititsprifung zu
ermoglichen. Die Revolution kam durch zwei Faktoren:

1. durch die Erfindung der Polymerase-Kettenreaktion (PCR), einer Reagenz-
glas-Methode, mit der Gene (ohne Kultivierung) fast beliebig und schnell
vervielfaltigt werden konnten (Mullis et al., 1986), und

2. durch die Identifizierung der rRNA Gene als ,Goldstandard“ zur phyloge-
netisch-taxonomischen Eingruppierung und Identifizierung von Organis-
men schlechthin (Lane, 1991).

rRNA Gene kommen in allen Organismen vor; sie bilden einen Baustein der
Ribosomen, das sind die Proteinfabriken ohne die keine Zelle leben kann. Die
Ahnlichkeit dieser Gene zueinander gibt einen direkten Hinweis auf die Ver-
wandtschaft von Organismen, und mit Hilfe der Ahnlichkeit dieser Gene aus
allen Organismen ldsst sich ein zuverldssiger ,Baum des Lebens* konstruieren
(Woese, 2000). Innerhalb der rRNA Gene gibt es kurze Segmente, die sich kaum
verandern, d.h. die phylogenetisch hoch konserviert sind. Diese Bereiche dienen
als Anfangs und Endpunkt fiir die PCR-Vermehrung der rRNA Gene, gleichgtl-
tig ob man die entsprechende DNA Sequenz aus dem Organismus kennt oder
nicht. Zwischen den konservierten Bereichen befinden sich variable oder hyper-
variable Regionen, die dann zur Einordnung des Organismus in ein phylogene-
tisch-taxonomisches System genutzt werden konnen.

Fiihrt man die PCR fiir rRNA Gene mit DNA Losungen durch, die man direkt
aus Bodenproben extrahiert hat und die somit die Erbsubstanz (fast) aller Mik-
roorganismen enthilt, so ergibt sich ein Gemisch aus PCR Produkten (Ampli-
kons) das aus DNA Molekiilen von (etwa) der gleichen Lange besteht, wobei die
Produkte jedoch unterschiedliche variable Sequenzen besitzen. Dieses Gemisch
lasst sich direkt mit spezifischen elektrophoretischen Methoden wie in einem
Fingerabdruck einer mikrobiellen Gemeinschaft darstellen (Smalla et al., 2007).
Die Amplikons lassen sich aber auch sequenzieren. Diese Technik war zunéchst
relativ arbeitsaufwendig und teuer, jedoch hat sich durch die Entwicklung neuer
Hochdurchsatzsequenzierungstechniken von DNA heute das Bild vollig veran-
dert.



Im Jahr 2000 kostete die Sequenzierung von 1 Million Basenpaaren etwa
2.100 €, 2006 waren es noch 8 € und heute, im Jahr 2016 sind es gerade noch
12 Cent.

Diese technische Revolution eréffnet vollig neue Moglichkeiten, die Erbinfor-
mation aus Boden zu untersuchen, sowohl im Hinblick auf die Diversitit, also
die strukturelle Vielfalt wie sie durch rRNA Gene vorgegeben ist, als auch im
Hinblick auf die funktionelle Vielfalt, z.B. iiber die PCR Amplifikation anderer
Gene, z.B. fur Stickstoff-Fixierung oder Denitrifikation, zu charakterisieren.
Ebenso lassen sich die DNA Molekiile jetzt ohne einen PCR-Schritt sequenzieren,
wodurch auch unbekannte Funktionen im gesamten Genom der Bodenmikro-
organismen, dem sog. Bodenmetagenom, aufgespiirt werden konnen. Die mi-
krobielle Vielfalt von Béden kann dank dieser neuen Methoden heute sichtbar
gemacht werden.

Der Bekanntschaft mit den bisher Unbekannten steht damit technisch
nichts mehr im Wege.

Neue Anforderungen und Kosten ergeben sich jedoch durch die Speicherung
und bioinformatische Analyse der vergleichsweise grofen Datensétze aus Bo-
den-DNA Sequenzierungsprojekten.

Die unbekannte Ressource

Schon die ersten Ergebnisse aus der Sequenzierung und phylogenetischen Ana-
lyse von rRNA Genen aus Umwelt-DNA und aus anderen Umweltproben zeigten,
dass die Mehrheit der Mikroorganismen nicht zu den Arten gehorte, die aus der
Labormikrobiologie bekannt waren (Rappe and Giovannoni, 2003). Die Sequenz-
vergleiche verrieten, dass Archaeen, die bis dahin als eigenes Phylum innerhalb
der Doméne Bacteria als Archaebakterien eingruppiert waren, mit Bakterien
nicht besonders eng miteinander verwandt waren (Woese et al., 1990). Alle kul-
tivierbaren Archaeen waren als extrem hitze- oder salzliebend, oder als Methan-
Produzenten, an speziellen Standorten zu finden, letztere z.B. in anaeroben
Sedimenten. Mit Hilfe der kultivierungsunabhdngigen rRNA Gen Nachweise
zeigte sich jedoch, dass Archaeen, mit offensichtlich anderen, temperaturgema-
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Rigten (mesophilen) Eigenschaften in jedem nattirlichen Boden vorkamen. Diese
Gruppe der mesophilen Archaea, die sog. Thaumarchaeota, ist heute das dritte
Phylum innerhalb der Archaeen, neben den Euryarchaeota und Creanarchaeota
(Brochier-Armanet et al., 2008).

Auch bei den Bakterien wurden viele abundante Vertreter gefunden, die zu
kaum oder bis dato noch nicht kultivierten Bakterien gehorten. Zu den domi-
nanten Bodenbakterien, die kaum durch kultivierbare Vertreter charakterisiert
sind, gehoren zum Beispiel die Phyla Acidobacteria, Verrucomicrobia oder auch
Gemmatimonadetes (Janssen, 2006). Innerhalb der Phyla Proteobacteria und
Firmicutes lassen sich zwar einige Gruppen wie Pseudomonas oder Bacillus
Verwandte gut, andere jedoch noch nicht kultivieren. Mit Hilfe von Metagenom
Analysen oder vergleichenden Analysen von mikrobiellen Genomen lassen

sich zunehmend auch Leistungen der bis dahin nicht kultivierten Vertreter
aufspiiren oder vermuten (Handelsman, 2004; Huson et al., 2011). Zum Beispiel
konnte so nachgewiesen werden, dass Acidobacteria Exopolysaccharide bilden
und das Potential zur Bildung von neuen Antibiotika besitzen (Ward et al.,
2009). Bis heute fordert praktisch jede umfassende Untersuchung zur Vielfalt
der Bodenbakterien mit Hilfe kultivierungsunabhéngiger Nachweise, wie hier
beschrieben, rRNA Gene aus bisher nicht bekannten Bakterien, Archaeen oder
auch Pilzen zu tage.

Von genetischen Potentialen zu mikrobiologischen
Leistungen - Der molekulare Weg

Die direkte Extraktion von Nukleinsduren aus Boden eréffnet nicht nur die
Moglichkeit, Mikroorganismen unabhéngig von ihre Kultivierbarkeit im Labor
nachzuweisen, sondern auch Information tiber ihre Aktivitdt zu gewinnen.
Nukleinsduren konnen als DNA oder RNA vorliegen. Die DNA von Boden, das
Metagenom, bildet den Speicher der Erbinformation. Bei der RNA lassen sich
drei Typen unterscheiden, die ribosomale RNA (rRNA), die einen Bestandteil
der Ribosomen bildet (s.0.), die messenger RNA (mRNA), die das erste Produkt
bei der Expression, also dem Anschalten von Genen bildet, und die transfer
RNA (tRNA), die fiir den, nach dem Plan der genetischen Information, richtigen



Einbau von Aminoséuren in Proteine verantwortlich ist. Die tRNA spielt im
Gegensatz zur rRNA und mRNA bei der heutigen Untersuchung mikrobieller
Gemeinschaften keine Rolle. Sowohl aus DNA als auch aus rRNA lassen sich
nach einem PCR Schritt rRNA Sequenzen bestimmen, wobei fiir rRNA zunachst
mit dem Enzym reverse Transkriptase (RT) eine in vitro Umkopierung in DNA
erfolgen muss (Abb. 1.).

- Aufgrund der Hypothese, dass aktive Zellen mehr Proteine bilden als ru-
hende und damit auch tiber mehr Ribosomen pro Zelle verfiigen, geht man
davon aus, dass im Vergleich zur DNA die rRNA starker den aktiven Teil der
mikrobiellen Gemeinschaft widerspiegelt (Angel et al., 2013).

Noch spezifischer lassen sich aufgrund ihrer kurzen Lebensdauer und der
gespeicherten genetischen Information aktive Mikroorganismen ohne
Kultivierung spezifisch tiber die mRNA, also durch die Untersuchung des
Transkriptoms nachweisen (Tveit et al., 2014) (Abb. 1).

Bei der Nukleinsdure-basierten SIP Technik (stable isotope probing), nutzt man
die Moglichkeit, Nukleinsduren von aktiv wachsenden Mikroorganismen physi-
kalisch, auf Grund ihres Gewichts, von der inaktiven DNA des gesamten Metage-
noms (oder des TRNA Pools) zu trennen (Abb. 1). Dazu bendtigt man Kohlenstoff-
Quellen, die aus **C statt aus *C aufgebaut sind. Werden diese *C-Verbindungen
verstoffwechselt, wird die DNA bzw. rRNA schwerer und lasst sich tiber Dichteg-
radienten-Zentrifugationen von der *C-DNA (oder rRNA) abtrennen (Neufeld et
al.,, 2007a). Mit dieser Technik liefen sich zum Beispiel Bakterien und Pilze, die
ftr den Abbau von Phenol und 2,4 Dichlorphenol in Boden ohne Kultivierung
identifizieren (Neumann et al., 2014). Auch fiir Untersuchungen zum Stickstoff-
Stoffwechsel ist mit **N die Nutzung von SIP vorstellbar (Neufeld et al., 2007b).
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Abb. 1: Ubersicht iiber die Methoden zur Nukleinséure-basierten, kultivierungsunabhingigen qualitativen
Charakterisierung mikrobieller Gemeinschaften

Fig. 1: Overview on nucleic-acid based, cultivation-independent methods for the qualitative analyses of
microbial communities

Die Ergebnisse aus den Amplikon-Bibliotheken und Metagenom Analysen
reflektieren zu einem gewissen Grad auch die quantitativen Verhéltnisse der
mikrobiellen Gemeinschaften (vgl. Abb. 1). Dartiber hinaus lassen sich quanti-
tative Ergebnisse auch tiber real-time PCR Systeme erzielen, bei denen tiber die
Zunahmeraten der PCR Produkte wahrend der Durchfiihrung einer PCR auf die
Ausgangsmenge der amplifizierten Genabschnitte geschlossen werden kann.

Mit Hilfe der quantitativen PCR kann man dann die Populationsgréflen von
Bakterien, Archaeen oder Pilzen, oder von spezifischen Taxa bzw. funktioneller
Gene innerhalb dieser Gruppen, aus Bodenproben bestimmen (Meyer et al.,
2013; Neumann et al., 2013).

Leistungen

Im Zusammenspiel unterschiedlicher mikrobieller Akteure, getrieben durch die
Energie insbesondere aus der enzymatischen Zersetzung von pflanzlichen or-
ganischen Substraten, finden in Béden die biogeochemischen Stofftransforma-
tionen statt, die nicht nur die Basis fiir die nachhaltige Nutzbarkeit von Béden



fur die Landwirtschaft liefern, sondern auch eine fundamentale Bedeutung fiir
andere 0kosystemare Dienstleistungen haben, wie z.B. die Filtration von Ober-
flichenwasser, die Regulation unseres Klimas oder auch die strukturelle Stabi-
lisierung des Bodens als Lebensraumfunktion fiir Pflanzen und Tiere (Powlson
etal., 2011). Fur die nachhaltige Nutzung von Béden sorgen Bodenmikroorga-
nismen nicht nur dafiir, dass pflanzliche Reste verschwinden, sondern auch dass
uberfliissiger Stickstoff-Diinger als unschédliches N, entweicht oder ungenutzte
Pflanzenschutzmittel (Herbizide, Fungizide, Insektizide) abgebaut werden und
deshalb nicht in unser Trinkwasser gelangen. Andererseits konnen mikrobielle
Aktivitdten auch fir unerwiinschte Ergebnisse verantwortlich sein: Treibh-
ausgase wie Stickoxide oder Methan kénnen aus landwirtschaftlichen Boden
entweichen und Pflanzschutzmittel konnen beim Abbau zu Zwischenprodukten
mit einem hoheren Risikopotential umgewandelt werden.

Die Forderung erwiinschter und die Hemmung unerwiinschter mikrobiel-
ler Aktivitdten sind direkt von den jeweiligen physikochemischen Bedin-
gungen in den Boden abhidngig. Diese Bedingungen lassen sich wiederum
durch Bodenmanagement, d.h. landwirtschaftliche Bodenbearbeitung
beeinflussen.

Pfltigen, zum Beispiel, fordert den mikrobiellen Abbau von Pflanzenresten und
fihrt zu einer verstarkten Freisetzung von CO,, wobei dieses nicht nur aus dem
Pflanzenmaterial sondern auch aus dem organischen Kohlenstoff-Speicher der
Boden stammen kann. Der Verlust von derartigem Bodenkohlenstoff destabili-
siert Bodenaggregate und verursacht damit den Verlust mikrobieller Mikrohabi-
tate. Im Zusammenspiel mit Veranderungen auf Landschaftsebene (Wegfall von
Windschutz Hecken) fiihrt dies wiederum zur Bodenerosion.

Bedeutung der strukturellen Heterogenitit von Boden

Im Vergleich zu aquatischen Okosystemen sind Béden besonders durch ihre
hohe Heterogenitit auf engstem Raum charakterisiert. Die priméren organisch-
mineralischen Bodenpartikel, die sich nach ihrer Gréfie in Ton, Schluff und
Sand differenzieren lassen, bilden als Bausteine in Wechselwirkung mit parti-
kularer organischer Substanz eine Vielzahl von Bodenaggregaten. Diese Aggre-
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gate sind mit Bakterien und Archaeen besiedelt, tiber Pilzhyphen miteinander
verbunden. In den Wasserfilmen, die sich auf den Oberflichen der Aggregate
und Hyphen befinden und die Protozoen und bewegliche Bakterien enthalten,
finden in erster Linie die biogeochemischen Stoffaustauschprozesse und Stoff-
transformationen statt.

Mikrobielle Aktivitit entsteht vor allem dort, wo Wasser und geldster orga-
nischer Kohlenstoff auf mikrobielle Zellen treffen.

- Diese Konstellationen sind raumlich und zeitlich variabel, wie durch das
Konzept der ,hot spots“ und ,,hot moments“ zum Ausdruck gebracht wird
(Kuzyakov and Blagodatskaya, 2015).

Bodenaggregate sind die Basis fiir eine stabile Bodenstruktur, wie sie in frucht-
baren Ackerbdden typisch ist. Polymere Substrate, wie Proteine und insbeson-
dere Polysaccharide, wie sie durch Bodenmikroorganismen gebildet und in

die Bodenmatrix abgegeben werden, sind eine wichtige Voraussetzung, dass
uberhaupt stabile Aggregate entstehen konnen. Ohne mikrobielle Aktivitit und
extrazelluldre Polymere, im Wechselspiel mit variierenden Wassergehalten

und Frost- und Tauzyklen, wiren die landwirtschaftlichen Boden in unserer
Klimazone wie Beton, undurchlissig fiir Wasser und andere Stoffe, praktisch
ohne Stoffaustausch und wiirden deshalb ihre Okosystemleistungen nicht mehr
erbringen kénnen.

Die Bodenaggregate selber, insbesondere die Mikroaggregate, strukturieren den
unmittelbaren Lebensraum fiir Mikroorganismen, insbesondere fiir Bakterien
und Archaeen. So entstehen auf engstem Raum strukturell unterschiedliche,
biologisch aktive Einheiten, die sich auch in ihren metabolischen Aktivititen
unterscheiden konnen, und so die die Koexistenz verschiedener Stofftransfor-
mationen ermoglichen. Wie unterschiedlich tatsichlich solche benachbarten
Aggregate sind und wie sie miteinander in Beziehung stehen, um letztendlich
mikrobieller Stofftransformationen in Béden zu ermoglichen, ist wissenschaft-
lich noch nicht aufgeklart.



Neue Untersuchungen zeigen, dass die Oberflichen der primaren Boden-
partikel, aufgrund ihrer mineralogischen Unterschiede, mit strukturell
und funktionell unterschiedlichen mikrobiellen Gemeinschaften assozi-
iert sind (Neumann et al., 2013; Hemkemeyer et al., 2015).

Daraus folgt, dass zum Beispiel die Winderosion, die in Deutschland und dar-
tber hinaus einen erheblichen Beitrag zum Verlust fruchtbarer Boden leistet,
auch zum Verlust mikrobieller struktureller und funktioneller Vielfalt fiihrt.
Einen erodierten Boden zurtick in den urspriinglichen, fruchtbaren Zustand zu
uberfiihren, ist praktisch unméglich. Es ist daher wahrscheinlich, dass durch
den Entzug von Partikel-assoziierten Mikroorganismen unwiderruflich mikro-
biell getragene Okosystemleistungen geschwicht oder sogar vollstindig verlo-
ren gehen.

Das Rhizomikrobiom von Kulturpflanzen

Rhizosphiren bilden die Grenzfliche zwischen Pflanzenwurzeln und dem
Boden. Pflanzen geben tiber ihre Wurzeln photosynthetisch gewonnene Koh-
lenstoffverbindungen in den Boden und férdern so das Wachstum von Mikro-
organismen, insbesondere von Bakterien und Pilzen (Kuzyakov and Domanski,
2000). Die erhohte mikrobielle Abundanz in diesem Bodenkompartiment hat
auch Vorteile fur die Pflanze, denn die Gemeinschaft aus Bakterien und Pilzen,
die das Rhizomikrobiom bilden, verfiigt iber das Potential, Nahrstoffe, insbe-
sondere Stickstoffverbindungen und Phosphat, fiir die Pflanze zu mobilisieren
oder auch das Pflanzenwachstum tiber die Produktion von Phytohormonen und
die Abwehr von pathogenen Mikroorganismen zu foérdern (Mendes et al., 2013).

Uber die charakteristisch zusammengesetzten Wurzelexudate und spezifi-
sche Wurzelarchitektur ergibt sich fiir jede Pflanzenart ein unterschiedlich
strukturiertes Rhizomikrobiom (Dennis et al., 2010).

Daraus folgt, dass ein Ackerbau mit Monokulturen dazu fiihrt, dass immer die
gleichen mikrobiellen Gemeinschaften im Boden geférdert werden und damit
im Vergleich zum Anbau mit Fruchtfolgen die mikrobiologische Vielfalt von
Boden eher negativ beeinflusst wird.
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Die strukturelle Vielfalt der mikrobiellen Gemeinschaft reagiert so empfind-
lich auf Veranderungen in der Rhizosphire, dass sich sogar Unterschiede bei
Pflanzensorten der gleichen Art nachweisen lassen, oder auch Verdnderungen in
Abhingigkeit vom Wachstumsstadium (Schmalenberger and Tebbe, 2002). Die
gleichen Kulturpflanzen weisen aufferdem an unterschiedlichen Standorten auf
Grund der Bodeneigenschaften und anderer lokaler Unterschiede verschieden
strukturierte Rhizomikrobiome auf (Ulrich and Becker, 2006), jedoch enthalten
diese Gemeinschaften einen bestimmten Anteil, der unabhangig von der jewei-
ligen Umwelt ist und damit zu einem genetisch definierten Teil der jeweiligen
Pflanzenart gehort. Wie grof? und stabil dieser Anteil ist, ist Gegenstand aktuel-
ler wissenschaftlicher Untersuchungen.

- Dank der Metagomik ist es heute moglich geworden, die Zusammenset-
zung der Rhizomikrobiome (fast) vollstandig zu beschreiben, um so genau-
ere Erkenntnisse zu gewinnen, welche Mikroorganismen fiir Kulturpflan-
zen von besonderer Bedeutung sind.

Bisher hat die Pflanzenziichtung die wachstumsférdernden Potentiale des Rhi-
zomikrobioms aufier Acht gelassen. Fast alle Kulturpflanzen haben z.B. das Po-
tential zur Mykorrhiza-Symbiose. Schaut man jedoch in die strukturelle Vielfalt
der Rhizomikrobiome herkommlich kultivierter Mais- oder Kartoffelpflanzen,
finden sich keine Hinweise, dass diese potentiell wichtigen Phosphat-Versorger
vorhanden sind (Tebbe 2016, AMIGA EU Projekt, http://www.amigaproject.eu/,
bisher unveroffentlichte Ergebnisse). Berticksichtigt man die Kriterien (Marker)
nach denen Pflanzenziichtung erfolgt, die in der Regel auf hohen Ertrag bei
hohem Einsatz von Ressourcen (Diingern, Pflanzenschutzmittel) ausgelegt sind,
ist es nicht verwunderlich, dass die heutigen Sorten unabhéngig von den pflan-
zenwachstumsfordernden Eigenschaften der Rhizosphare-Mikroorganismen
sind. Eine innovative Verbindung von Rhizomikrobiom- und Pflanzenziich-
tungsforschung konnte den Weg freimachen, diese Interaktionen gezielt nutz-
bar zu machen. Durch die neuen analytischen Verfahren kann heute nicht nur
tiber Metagenomik das genetische Potential der Rhizomikrobiome beschrieben
werden, sondern durch Transkriptomik, Proteomik und Metabolomik bieten
sich Moglichkeiten zu einem systemokologischen Ansatz, um Konzepte fiir eine
okologische Intensivierung von Kulturpflanzen zu entwickeln und zu erproben.



Fazit

- Die wichtigsten Okosystemleistungen von Béden sind direkt oder indirekt
von der Stoffwechselaktivitdt der Boden bewohnenden Mikroorganismen
(Bakterien, Archaeen, Pilze und Protozoen) abhingig

- Der Grof3teil der Diversitit, Leistungen und Potentiale von Bodenmikroor-
ganismen kann nicht durch klassische mikrobiologische Techniken erfasst
werden

- Die meisten Bodenmikroorganismen sind bis heute nicht im Labor kulti-
vierbar und damit nicht eindeutig taxonomisch und funktionell charakte-
risiert

- Neue Methoden der Analysen von direkt aus Boden extrahierter DNA und
RNA bieten die Moglichkeit unter Nutzung von stabilen Isotopen und den
Werkzeugen der Bioinformatik, die Struktur und Funktion mikrobieller
Lebensgemeinschaften in Boden aufzuklaren

- Die meisten Bodenmikroorganismen leben assoziiert mit organo-minera-
lischen Bodenpartikeln in Bodenaggregaten - so kann es zur Koexistenz
unterschiedlichster mikrobieller Lebensgemeinschaften und verschiede-
ner Stofftransformationen auf engstem Raum kommen

- Landwirtschaftliche Bodenbearbeitungen berticksichtigen bis heute nicht
die Wirkungen auf die mikrobiellen Lebensgemeinschaften in Boden

- Winderosionen zerstéren nicht nur die Bodenstruktur, sondern fithren
auch zur Schwéchung oder letztendlich zum vollstindigen Verlust mikro-
bieller Leistungstrager von Okosystemfunktionen

+  Monokulturen fiihren zur Anreicherung der gleichen mikrobiellen
Gemeinschaften im Wurzelbereich (Rhizosphéire) von Kulturpflanzen -
Fruchtfolgen hingegen stimulieren mikrobielle Vielfalt und haben damit
potentiell einen positiven Einfluss auf mikrobiell getragene Okosystem-
funktionen
Die Gemeinschaft der Rhizosphare-Mikroorganismen verfiigt tiber hohe
Potentiale, das Wachstum von Pflanzen zu férdern. Eine innovative Ver-
bindung von Rhizomikrobiom- und Pflanzenziichtungsforschung kénnte
den Weg freimachen, diese bisher nicht beachteten Interaktionen gezielt
nutzbar zu machen
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Zusammenfassung

Bodeninvertebraten weisen eine grofRe strukturelle Vielfalt mit einer immen-
sen Anzahl an Arten auf, die auf unterschiedliche Weise viele Prozessablaufe in
Boden steuern. Deswegen charakterisiert Bodeninvertebraten auch eine grofie
funktionelle Vielfalt. Bezogen auf landwirtschaftlich genutzte Béden sind be-
sonders Prozesse der Bildung von Makroporen und Bodenaggregaten zu nennen
sowie Wasserinfiltration und -speicherung, Zersetzung von Erntertickstanden,
Frafy mikrobieller Schadorganismen und Abbau von Schadstoffen. Landwirt-
schaftliche Mafinahmen tiben einen grofien Einfluss auf die strukturelle und
funktionelle Vielfalt der Bodeninvertebraten aus. Bodenschonendes nachhalti-
ges Management kann die Vielfalt der Bodeninvertebraten und ihre Leistungen
fordern. Exemplarisch werden 6kologische Dienstleistungen, die Bodenin-
vertebraten erbringen, vorgestellt: Verbesserung der Bodenstruktur, Steige-
rung des Wasserangebots, Steuerung der Nahrstoffkreislaufe, Unterdriickung
bodenbtrtiger Schadpilze und Forderung der Bodengesundheit. Damit haben
Bodeninvertebraten mit ihren 6kologischen Dienstleistungen im Biodiversi-



tatspool landwirtschaftlicher Nutzflichen einen entscheidenden Anteil an den
Selbstregelungsmechanismen im Boden. Abschliefend werden aktuelle Ansatze
hervorgehoben, die einem Wissenstransfer zu Schutz, Forderung und Nutzung
funktioneller Boden-Biodiversitit in die zuktinftige landwirtschaftliche Praxis
und politische Entscheidungsfindung dienen kénnen.

Abstract

Soil invertebrates show a high structural diversity with a huge number of species,
which control many soil processes in different ways. For this reason, soil inverte-
brates are also characterized by a high functional diversity. Regarding arable soils
important processes are macropore and aggregate formation as well as water in-
filtration and retention, decomposition of crop residues, feeding on pest organisms
and degradation of pollutants. Agricultural measures highly impact the structural
and functional diversity of soil invertebrates. Soil conserving sustainable manage-
ment may promote the diversity of soil invertebrates and their services. Exempla-
rily, ecosystem services provided by soil invertebrates are presented: improvement
of soil structure and water supply, control of nutrient cycles, repression of soil-
borne fungal pests and promotion of soil health. Within the soil biodiversity pool
of arable land the delivery of ecosystem services by soil invertebrates is a pivotal
contribution to the self-organizing mechanisms in soil. Finally, current approaches
are highlighted which may foster knowledge transfer for conservation, promotion
and use of functional soil biodiversity to future land management and political
decision-making.

Vielfalt unter unseren Fiifden

Die Anzahl der Organismenarten im Boden wird auf mindestens so hoch wie im
tropischen Regenwald geschitzt, weshalb Usher et al. (1979) den Boden auch
plakativ als ,the poor man’s tropical rainforest“ bezeichnen. In einer Handvoll
Boden leben mehr Organismen als es Menschen auf der Erde gibt. Hohberg und
Xylander (2004) schétzen, dass wir auf die Flache bezogen mit beiden Fiifien
durchschnittlich auf ungefahr 10 Bakterien, 10' Pilzen, 107 Algen, 10 Einzel-
lern, 5 x 10° Nematoden, 5 x 10° Collembolen und Milben, 2 x 10° Enchytraeiden,



69 | Bodeninvertebraten -
6kologische Leistungstrager

: Band 39 | Mikroorganismen und Invertebraten

10 Tausendftfiern und Asseln sowie 5 Regenwiirmern stehen. Die ersten vier
genannten Gruppen werden als Bodenmikroorganismen und die folgenden als
Bodeninvertebraten (wirbellose Bodentiere) zusammengefasst. Hiufigkeit und
Vielfalt der Bodenorganismen hingen eng mit Art und Intensitdt der Bodennut-
zung zusammen. Auf Bodeninvertebraten bezogen sind Haufigkeit und Vielfalt
in Forstsystemen in der Regel am hochsten dicht gefolgt von Griinlandsystemen
und sinken deutlich ab in Agrarsystemen (Abb. 1). Ertragreiche Griinlandstand-
orte konnen allerdings eine reichere Vielfalt an Bodeninvertebraten mit hohe-
ren Individuendichten als verarmte Forststandorte aufweisen.

Haufigkeit

A 4

Vielfalt

Abb.1: Relative Beziehung zwischen Hiufigkeit und Vielfalt von Bodeninvertebraten in verschiedenen
Landnutzungssystemen (Acker, Griinland und Forst)

Fig.1: Relativerelationship between abundance and diversity of soil invertebrates in different land use
systems (arable land, grassland and woodland)

Laut einer europaweiten Expertenbefragung stellt intensive landwirtschaftliche
Bodennutzung potentiell die h6chste Bedrohung fiir die Vielfalt der Bodenin-
vertebraten und ihre Funktionen dar (Orgiazzi et al. 2016). Vorrangig gefihrden
chemische Belastung durch Einsatz von Pflanzenschutzmitteln (Pelosi et al.
2014) sowie mechanische Belastung durch Befahrung (Gefahr der Schadverdich-
tung) (Beylich etal. 2010) und Bodenbearbeitung (van Capelle et al. 2012a) Viel-
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falt, Haufigkeit und Funktion der Bodeninvertebraten. Intensitdt und Zeitpunkt
der Managementmafinahmen sowie standortliche Bodenbeschaffenheit und
regionale klimatische Bedingungen entscheiden dariiber, ob es tatsachlich zu
einer Abnahme der Haufigkeit und Vielfalt an Bodeninvertebraten kommt. Eine
auf 150 Quellen aus dem Zeitraum von 1950 bis 2010 basierenden Literaturstudie
zu Felduntersuchungen in Deutschland (van Capelle et al. 2012a und b) zeigt

die unterschiedliche Wirkung der Bodenbearbeitungssysteme konventionell,
konservierend und Direktsaat auf verschiedene Taxa an Bodeninvertebraten
(Tabelle 1). Danach erreichen Regenwiirmer ihre héchste Abundanz unter Di-
rektsaat. Im Gegensatz dazu profitieren Milben und Collembolen offenbar von
einem umfangreichen Poren- und Hohlraumsystem, wie es durch das Pfliigen
bei konventioneller Bodenbearbeitung geschaffen wird, weshalb hier fiir beide
Tiergruppen die hochsten Dichten festzustellen sind. Eine mittlere Stellung
nehmen Enchytraeiden und Nematoden ein, die von einer Reduktion der Bear-
beitungstiefe und einem Verzicht auf die wendende Bodenbearbeitung grund-
satzlich profitieren, dabei allerdings auf ein Mindestmaf an Bodenlockerung
durch z.B. Grubbern angewiesen sind. Deshalb sind sie unter konservierender
Bodenbearbeitung am haufigsten vertreten.

Tab.1: Hiufigkeitausgewihlter Bodeninvertebraten unter konventioneller Bodenbearbeitung,
konservierender Bodenbearbeitung und Direktsaat. Der fiir eine Organismengruppe jeweils hochste
Wert ist fett hervorgehoben (nach van Capelle et al. 2012b)

Tab.1: Abundance of selected soil invertebrates under conventional tillage, conservation tillage and direct
seeding. The highest value for each group of organisms is presented bold (according to van Capelle et

al. 2012b)
Konv. Bodenbearb. | Kons. Bodenbearb. Direktsaat
Regenwilrmer
[Ind. m?| 35,4 56,1 125,4
Enchytraeiden
[Ind. 10° m?] SRy 6797,2 1050,0
Nematoden [Ind.
10°100g TS = 2 2.1
N 3
M_1zlben [Ind. 10 16,4 112 0.9
m?]
Collembolen [Ind.
10°m? 13,1 11,2 5,6
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Bodeninvertebraten als Leistungstrager

Entsprechend ihrer Rolle im Prozessgeschehen des Bodens lassen sich Boden-
invertebraten in unterschiedliche funktionelle Gruppen einteilen. Ein heute
allgemein verbreitetes System nach Turbé et al. (2010) unterscheidet in die
vorwiegend chemisch wirkende Gruppe der chemical engineers, die biologisch
regulierende Gruppe der biological regulators und die physikalisch agierende
Gruppe der ecosystem engineers (Tabelle 2). Auf der Ebene einzelner Taxa (z.B.
Nematoden, Collembolen) konnen spezielle Einteilungssysteme gebriuchlich
sein; oder ein Taxon kann gleichzeitig in jeder der drei Gruppen vertreten sein
(z.B. Regenwiirmer).

Bodeninvertebraten steuern eine Vielzahl 6kologischer Prozesse, denen sich di-
rekt 0kologische Dienstleistungen in genutzten Boden zuordnen lassen (Beispie-
le in Tabelle 2). Das Ausmaf ihrer Leistungen beruht neben der Intensitét der
Bodennutzung auf komplexen Wechselwirkungen untereinander, mit Bodenmi-
kroorganismen, mit den Kulturpflanzen (Wurzelraum, Bestandsabfall) und mit
den standortlichen Bodenbedingungen (insbesondere Korngrofienverteilung,
Lagerungsdichte, organischer Gehalt, pH-Wert, Feuchtebedingungen). Die funk-
tionelle Vielfalt der Bodeninvertebraten erbringt 6kologische Dienstleistungen,
die Bodenfruchtbarkeit verbessern, Bodenbildung férdern und Transportpro-
zesse steuern. Bodeninvertebraten haben wesentlichen Anteil am Abbau toter
organischer Substanz (Erntertickstinde, Bestandsabfall) und lenken dadurch
Nihrstoffkreislaufe. Sie mindern den Befallsdruck bodenbtirtiger Schaderreger
und tragen zum Abbau von Toxinen bei. Damit leisten sie einen wesentlichen
Beitrag fiir die Bodengesundheit. Und sie unterstiitzen Regenerationsprozesse
(schad)verdichteter Boden, wodurch die Bodenqualitit verbessert wird. Dieses
grofle Leistungsspektrum hilft Fruchtbarkeit und Produktivitat landwirtschaft-
lich genutzter Béden zu gewéhrleisten und zu steigern. Okologischen Dienstleis-
tungen von Bodeninvertebraten wird ein hoher 6konomischer Wert beigemes-
sen, der ein indirekter und daher schwierig abzuschitzender Wert ist (Decaéns
etal. 2006). An allen in Tabelle 2 aufgefiihrten dkologischen Dienstleistungen
haben Regenwiirmer einen wesentlichen Anteil (Bertrand et al. 2015).



Tab. 2:

Zuordnung der Bodeninvertebraten zu funktionellen Gruppen, 6kologischen Prozessen, die sie

steuern, und 6kologischen Dienstleistungen, die sie dadurch erbringen (nach Lavelle et al. 2006,
Barrios 2007, Turbé et al. 2010)

Tab.2: Assigning soil invertebrates to functional groups, ecological processes they control and ecosystem
services they deliver (according to Lavelle et al. 2006, Barrios 2007, Turbé et al. 2010)
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Funktionelle Gruppen

Okologische Prozesse

Okologische Dienst-
leistungen

Chemical engineers

Abbau toter organischer
Substanz

Steuerung der Nahrstoff-
kreisldufe

Abbau von Schadstoffen | Férderung der Bodenge-
sundheit
Biological regulators Frafy mikrobieller Scha- Unterdriickung von Pa-
derreger thogenen

Transport von Pflanzen-
samen

Verbreitung von Pflanzen

Ecosystem engineers

Bioturbation und Aggre- | Verbesserung der Boden-
gatbildung struktur

Infiltration und Wasser- Steigerung des Wasseran-
speicherung gebots

Ventilation und Gasaus-
tausch

Regulation des Klimas

Gangsysteme der Regenwiirmer sind ein wichtiges biogenes Strukturelement

im Boden. Sie erfiillen eine Reihe von Funktionen, die in priméare und sekun-
dédre Funktionen eingeteilt werden konnen (Tabelle 3). Fir den Regenwurm,
der sein Gangsystem selbst geschaffen hat, erfiillt es priméare Funktionen als

Lebensraum, Schutzzone und Riickzugsort mit im Vergleich zum oberirdischen

Lebensraum relativ geringfiigig schwankenden Umweltbedingungen. Aus der
Perspektive aller anderen Organismen einschliefRlich des den Boden bewirt-
schaftenden Menschen erfiillen Gangsysteme der Regenwiirmer sekundire

Funktionen. Diese lassen sich grob in unterschiedliche Transport- und Speicher-

funktionen sowie Lebensraumfunktionen fiir andere Bodenorganismen und
Pflanzenwurzeln summieren.
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Tab.3: Primire und sekundire Funktionen der Gangsysteme von Regenwiirmern

Tab.3: Primary and secondary functions of earthworm burrow systems

Primire Funktionen Sekundire Funktionen
Lebensraum der Regenwiirmer Gastransport, Durchliftung
Schutz vor Feinden Wassertransport, Infiltration
Schutz vor UV-Strahlung Transport geloster Stoffe

Ort der Reproduktion und Entwicklung | Reduktion von Runoff und Erosion

Relativ konstantes Milieu Verbesserung der Durchwurzelbarkeit

Verbesserung der Nahrstoff-
verfiigbarkeit

Habitat fiir andere Bodenorganismen

Die Abb. 2 veranschaulicht verschiedene funktionelle Aspekte bei Regenwurm-
gangen. Sie sind innen mit einer Mischung aus Kérperschleim sowie organi-
schem und mineralischem Material der Losung ausgekleidet (Abb. 2 links). Je
nach Lebensweise ist diese Schicht bei einzelnen Regenwurmarten unterschied-
lich stark ausgepragt. Zusammen mit der verdichteten Gangwand stabilisiert sie
die Ginge und bestimmt deren Funktionen: Verbesserung der Bodenstruktur
als 6kologische Dienstleistung (Tabelle 2). Diese zwischen Gang und umgeben-
der Bodenmatrix vermittelnde Zone wird analog zur Rhizosphire der Boden-
Wurzel-Grenzflache als Drilosphire bezeichnet. Die Analogie griindet sich ins-
besondere auf dem vermehrten Vorkommen von Bodenmikroorganismen in der
Drilosphire, in der die vom Regenwurm abgesonderten Schleimstoffe eine leicht
verfligbare und damit attraktive Nahrungsquelle darstellen (Abb. 2 rechts).
Durch die einsetzende mikrobielle Aktivitit werden pflanzenverfiigbare Nahr-
stoffe freigesetzt: Steuerung der Nahrstoffkreislaufe als 6kologische Dienstleis-
tung (Tabelle 2). Das ist ein Grund, weshalb verlassene Regenwurmgénge von
Wurzeln bevorzugt angenommen werden. Die Eigenschaften der Drilosphare
steuern auch den Fluss von Infiltrationswasser. Im ungesattigten Fluss, wie er im
Normalfall bei Niederschlidgen in geméfigten Breiten auftritt, bewegt sich das
Wasser nicht nur vertikal mit dem Gangverlauf sondern infiltriert auch lateral
die Drilosphire und z.T. die Bodenmatrix (Abb. 2 mitte). Fiir den Fluss und die
Verteilung des infiltrierenden Wassers spielen Dichte-Heterogenitéten in der
Drilosphire und Hydrophobie an Grenzflichen eine entscheidende Rolle. Die
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Drilosphire erfiillt damit nicht nur wichtige Funktionen fiir die Infiltration von
Oberflichenwasser sondern auch hinsichtlich der Verteilung und Speicherung
pflanzenverfiigbaren Wassers: Steigerung des Wasserangebots als 6kologische
Dienstleistung (Tabelle 2).

Ganginnenwam!-.?nitf 4
Tapete aus organ.
und mineral. Material

GANG - :
Mikroorganismen

organ. Reste
Schleimfilme

.

-
P,
-

Il

|

. g.j:h%OSPHiﬁE
y ; . L ¥ "

Abb.2: Funktionelle Details von Regenwurmgingen einschlieflich Drilosphire. Links: Sicht auf
Ganginnenseite. Mitte: Infiltrierendes Wasser gefirbt mit Rhodamin B unter UV-Licht. Rechts:
Boden-Diinnschliff gefirbt mit Brilliantsulfoflavin unter Fluoreszenzlicht (Fotos: Stefan Schrader)

Fig.2: Functional details of earthworm burrows including drilosphere. Left: View on inner burrow surface.
Middle: Infiltrating water dyed with Rhodamin B under UV-light. Right: Soil thin section dyed with
Brilliant sulfoflavine under fluorescence light (Photos: Stefan Schrader)

Partnerschaft zwischen Mensch und
Bodeninvertebraten

Bodeninvertebraten erbringen auch ¢kologische Dienstleistungen als Férderer
der Bodengesundheit, indem sie mikrobielle Schaderreger fressen und zum
Abbau ihrer Schadstoffe beitragen (Tabelle 2). Als Beispiel sei hier die antago-
nistische Wirkung von Bodeninvertebraten auf bodenbtirtige Schadpilze der
global verbreiteten Gattung Fusarium und ihre Mykotoxine angeftihrt (zusam-
menfassender Uberblick in Schrader et al. 2013). In Mais und Getreide fiihrt ein
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Bestandesbefall zu Symptomen der Ahrenfusariose mit dem Krankheitsbild
der partiellen Taubdhrigkeit. Als Folge konnen Ertragsverluste und qualitative
Beeintrachtigungen des Ernteguts durch die fiir Mensch und Tier potentiell
gesundheitsgefihrdenden Mykotoxine auftreten. Das hochste Infektionsrisi-
ko besteht bei konservierender Bodenbearbeitung mit Mulchsaat und engen
Fruchtfolgen bei hohem Getreide- und Maisanteil.

Regenwiirmer entziehen Fusarien das Siedelsubstrat, indem sie Strohreste von
der Bodenoberflache in ihr Gangsystem tieferer Bereiche des Oberbodens ver-
lagern und direkt fressen. Dariiber hinaus bevorzugen sie Fusarien gegentiber
anderen bodenbtirtigen Pilzen als Nahrungsquelle und weiden sie von Stroh-
resten ab. Auch fiir pilzfressende Collembolen und Nematoden ist ein signifi-
kanter Abbau von Fusarien durch Abweiden der Strohreste nachgewiesen. Das
haufigste Mykotoxin der Fusarien ist Deoxynivalenol (DON). Sowohl Regenwir-
mer als auch pilzfressende Collembolen und Nematoden tragen in Interaktion
mit Bodenmikroorganismen signifikant zur Reduktion des DON-Gehalts im
Reststroh bei (Wolfarth et al. 2011, 2013). Im Fall der Regenwiirmer scheint ein
sogenannter priming effect eine wesentliche Rolle zu spielen: Bisherige Ergeb-
nisse lassen vermuten, dass bei der Fortbewegung der Regenwiirmer auf dem
Stroh abgestreifter Kérperschleim eine Wachstumssteigerung antagonistischer
Mikroorganismen initiiert, die den DON-Abbau beschleunigen. Pilzfressende
Collembolen und Nematoden zeigen eine deutliche Leistungsabhangigkeit von
der Bodenart. Die Reduktion der DON-Gehalte ist bei beiden Tiergruppen in
Sand- und Schluffbéden um ein Mehrfaches hoher als in Ton-Boden. Die hochs-
te Toxin-Reduktion von mehr als 90% erfolgt, wenn beide Tiergruppen gemein-
sam in einer Wechselbeziehung stehen und die Nahrungsquelle in Sand- oder
Schluffbéden vorliegt.

Die gute fachliche Praxis leitet den Landwirt zur nachhaltigen Kontrolle eines
Fusarienbefalls. Neben dem Anbau weniger anfélliger Sorten, einer weiten
Fruchtfolge und nachhaltiger Fungizid-Behandlung bietet die Forderung der
Strohrotte eine Mafnahme zur wirksamen Fusarien-Bekdmpfung. Hierzu sind
moglichst kurze Hacksel anzustreben, die im Vergleich zu langeren Héckseln
eine grofiere Angriffsfliche fiir Bodeninvertebraten bieten. Eine Forderung der
Strohrotte unterstiitzt somit 6kologische Selbstregelungsmechanismen im Bo-
den, wie sie hier beispielhaft vorgestellt wurden. Das Zusammenspiel aus land-



wirtschaftlichen Managementmafinahmen und der Aktivitit der Bodeninverte-
braten dient letztlich der Produktionssicherheit fiir menschliche Nahrung, Fut-
termittel und nachwachsende Rohstoffe (Abb. 3).

m iﬁgade‘llz.‘e ffo £ Okolcg\scheDlenstleistungenl Bodenfauna
Vorsorge, Bekampfung Unterdrtickung, Abbau
Qualitat, Befall Qualitat,
Quantitat Kontamination Quantitat

Ernteprodukte
und Ernteriickstande

Abb. 3: Synergie-Effekte zwischen Managementmafinahmen der Landwirte und der Aktivitit der
Bodeninvertebraten zur Forderung der Bodengesundheit (nach Schrader et al. 2014)

Fig.3: Synergy effects between management measures of farmers and activity of soil invertebrates to
promote soil health (according to Schrader et al. 2014)

Ausblick und Perspektiven

Im Rahmen der internationalen Initiative ,,Global Biodiversity Information
Facility“ (GBIF) entsteht seit 2009 mit Edaphobase das GBIF-Informationssystem
Bodenzoologie, welches eine in Europa einmalige Datenbasis zur Verbreitung
und Okologie von Bodeninvertebraten generiert. Es beinhaltet Informationen
zu funktionell bedeutsamen Bodeninvertebratengruppen wie Regenwiirmer,
Enchytraeiden, Collembolen, Nematoden, Milben und Tausendftflern. In dem
Informationssystem werden diese umfangreichen Bodenbiodiversitatsdaten
zusammen mit den dazugehorigen Standortfaktoren gesammelt und doku-
mentiert. Mit Edaphobase steht der Offentlichkeit ein umfassender Daten-Pool
zur Vielfalt der Bodeninvertebraten zur Verfiigung, er ist unter http://portal.
edaphobase.org abrufbar. In der dynamisch wachsenden Datenbank sind fiir
Deutschland bislang rund 240.000 georeferenzierte Datensatze von 13.000
Standorten erfasst (Burkhardt et al. 2014). Edaphobase liefert wichtige Basisda-
ten fir die Entwicklung von Schutzmafinahmen und nachhaltigen Manage-
mentmafinahmen sowie zur Erarbeitung von Strategien und Handlungsemp-
fehlungen fiir nachhaltige Bodennutzung.

Die Vielfalt der Arten und ihrer funktionellen Gruppen sowie ihre meist lebens-
lange Exposition im Boden bei geringer Mobilitit qualifizieren Bodeninverte-
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braten allgemein als besonders geeignete Bioindikatoren fiir Umweltverdnde-
rungen. Dieses gilt zum Beispiel fiir die Beurteilung der Bodenfruchtbarkeit.
Bodenbiologische Parameter konnen der Beschreibung der aktuellen Boden-
fruchtbarkeit dienen, zur Uberwachung von Verinderungen in einem Langzeit-
Monitoring beitragen sowie zur Ableitung von Prognosen fiir zukiinftige Ent-
wicklungen der Bodenfruchtbarkeit herangezogen werden.

Im Biodiversitatspool landwirtschaftlicher Nutzflichen haben Bodeninverte-
braten mit ihren 6kologischen Dienstleistungen einen entscheidenden Anteil
an den Selbstregelungsmechanismen im Boden. Das Zusammenspiel aus Leis-
tungen der Bodeninvertebraten und landwirtschaftlichem Management hilft
Qualitdt und Quantitat der Ertrage sichern (s. Beispiel in Abb. 3). Die Selbstrege-
lungsmechanismen im Boden gilt es bei der Optimierung nachhaltiger Bewirt-
schaftungsstrategien und Bodennutzungssysteme zu berticksichtigen.

Ein vielversprechendes Konzept, landwirtschaftliche Produktion mit Schutz
und nachhaltiger Nutzung der Vielfalt an Bodenorganismen und ihren assozi-
ierten 6kologischen Dienstleistungen auf einen gemeinsamen Nenner zu brin-
gen, ist das FAB-Konzept (Functional AgroBiodiversity) des Europdischen Aus-
bildungsnetzwerks fiir funktionelle Agrobiodiversitit (ELN-FAB 2012). Das FAB-
Konzept berticksichtigt Biodiversitit und ihre 6kologischen Dienstleistungen
als Unterstiitzung nachhaltiger Produktion auf verschiedenen Skalenebenen
und verspricht positive Effekte fiir Umwelt und Gesellschaft (ELN-FAB 2012).
Von diesem Konzept ausgehend pliddieren Bianchi et al. (2013) fiir landschaftsbe-
zogene Ansitze, die Synergie-Effekte zwischen unterirdischer und oberirdischer
Biodiversitit fordern. Dazu bedarf es der Einbindung und koordinierten Ab-
stimmung verschiedener Interessensgruppen, um regionale Anreizsysteme zu
schaffen (Bianchi et al. 2013).

Kenntnisse zur funktionellen Diversitdt der Bodeninvertebraten und zum
Potential ihrer 6kologischen Dienstleistungen sollten Eingang in die Nach-
haltigkeitsbewertung von Landnutzungsentscheidungen und die Politikfol-
genabschitzung finden (Helming et al. 2013, Glasner et al. 2014). Im Zuge der
Beratungsleistung ist ein Wissenstransfer zu Schutz, Forderung und Nutzung
funktioneller Boden-Biodiversitat in die landwirtschaftliche Praxis und die
politische Entscheidungsfindung erforderlich.
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Abstract

Healthy plant organs host a rich diversity of microbes, including bacteria, fungi,
oomycetes and viruses. The advent of next generation sequencing technologies al-
lowed deep sequencing of bacterial taxa associated with plants and gained detailed
information on the bacterial community structure and establishment. The bacte-
rial community colonizing the root interior is dominated by the bacterial phyla
Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes and Firmicutes that are recruited
from the soil biome. In addition, the community complexity gradually decreases
from soil over rhizosphere to root interior. Many bacteria residing inside or as-
sociated with the roots have been studied for their beneficial effects on plants, but
mainly in binary bacteria-plant interactions. The studied bacterial mechanisms
involved in plant growth promotion and health are involved in nutrient uptake &
availability, stimulation of plant growth by influencing the hormonal status and
defense against pathogenic organisms (also known as biocontrol). Whether these
traits are important for plant communities as a whole is till now unknown and will
require integrated research approaches to disentangle the factors involved in com-
munity functioning.



Introduction

In nature, healthy plant organs host a rich diversity of microbes, but the role of
most of these organisms has only been studied in binary plant-microbe interac-
tions. To understand the plant-associated microbial communities as a whole, the
first important step is to unravel the community structure and the factors influenc-
ing community establishment. The presence of bacteria in a specific environment
has been studied both via culture-dependent and culture-independent approaches,
the former allowing to study the community in an unbiased way without the neces-
sity to culture the microorganisms for identification. In most culture-independent
approaches, a marker gene, preferentially present in all studied organisms and
consisting of non-variable regions (for primer design) and variable regions (for
phylogenetic assignment), is PCR-based amplified and analyzed by conventional
molecular community profiling methods (such as denaturing gradient gel elec-
trophoresis - DGGE and terminal-restriction fragment length polymorphism

- T-RFLP) or sequencing (conventional Sanger sequencing or next generation se-
quencing - NGS). With the advent of next generation sequencing technologies and
corresponding bioinformatics pipelines to analyze large datasets, it became pos-
sible to assess the breath of microorganisms associated with different plant organs,
including very rare taxa. Unraveling the bacterial community structure by 16S
TRNA gene profiling is nowadays a standardized technique for rapid identification
of host-associated microbiota.

Most culture-independent techniques have common first steps: extraction of DNA
from an environmental sample and PCR amplification of a marker gene. The most
commonly studied bacterial marker gene is the 16S rRNA gene, although also other
housekeeping genes like gyrB or rpoD have been used. The advantage of the 16S
TRNA gene lays in the fact, that the gene is present across the whole bacterial com-
munity, whereas using a key gene part of a pathway allows insights in a functional
subpopulation of the community (e.g. ammonia oxygenase — amoA or nitrogenase
- nifH). After PCR amplification, separation and/or identification of the PCR prod-
ucts allows studying the diversity of a bacterial community.

With the rise of NGS technologies, it became possible to sequence thousands to
millions of amplicons in parallel, owning to use the amplicon sequence as deter-
mining factor to resolve community diversity. Amplicon-based profiling using NGS
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technology follows in principle the same pipeline as other profiling techniques. A
marker gene (mainly 16S rRNA gene) is partially amplified using primers binding
to conserved regions within this gene. The obtained amplicons comprising of at
least one variable region within this gene are sequenced using one of the currently
available technologies (454, Illumina, IonTorrent or Nanopore platform). Multiplex-
ing using barcoded primers allows simultaneous sequencing of several samples,
decreasing the sequencing costs. Before massive parallel sequencing, PCR ampli-
cons are prepared in a library preparation step by adding sequencing platform
specific DNA adaptors to the amplicons using fused primers, although this step can
be combined with the marker gene amplification. For the details on the sequencing
strategies of the different platforms I refer to Knief (2014). One important remark is
that NGS technologies induce a higher error rate compared to Sanger sequencing
and this error rate depends on many factors, such as primer or amplification bias.
This needs to be taken into account when interpreting NGS community profiling
data since bacterial diversity might be overestimated. After the generation of the
sequencing data, the raw data are demultiplexed and subjected to rigorous qual-
ity controls and trimming. Next, the remaining sequences are classically clustered
based on 97% sequence identity, called an operational taxonomic unit (OTU) or
phylotype, which reflects for the 16S TRNA gene sequence a classification at the
species/genus level. It has to be noted, that a the variable region used for studying
bacterial communities (Stackebandt 1994) can easily affect interpretation of results
as well as the fact that species with almost identical 16S rRNA gene sequences can
vary considerably on whole genome level. Of the sequence read assigned to one
specific OTU typically the most abundant sequence is picked and used for further
taxonomy assignment, after removing chimeric and plant sequences. Once an OTU
table is built, the relative abundances of OTUs within several samples can eas-

ily be calculated after data normalization and further statistical analyses can be
initiated. Since the analysis of NGS data is still under development and different
groups use various approaches, a standardized pipeline for analysis can not yet be
proposed.



Community structure of Arabidopsis thaliana and
relatives

The community structure of root-associated bacteria has only been studied in

a selected number of plant species using high-resolution 16S rRNA gene profil-

ing by NGS. However, the number of studies and studied plant species is steadily
increasing. Using 454 pyrosequencing, the structure of the root microbiota of the
model plant Arabidopsis thaliana was characterized in 2012 (Bulgarelli et al.,
2012; Lundberg et al., 2012). Using 4 soil types originating from Europe and USA,
the two research groups could independently demonstrate that the bacterial com-
munity colonizing the root interior (so called endophytes) is dominated by the
bacterial phyla Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes and Firmicutes that
are recruited from the soil biome. In addition, the community complexity (species
richness) is gradually decreased from soil over rhizosphere to endosphere. The dif-
ferences in assemblages in the root are mostly explained by differences in soil type
(and thus the source inoculum for root colonization and establishment), while plant
genotype and age were of less importance. By studying the colonization of wooden
stick into the soil, Bulgarelli and coworkers were able to distinguish between bacte-
rial members actively recruited by root exudation and those living on the lignocel-
lulose surface. It was estimated that about 60% of the endophytic bacteria were
only found inside roots (and not on the lignocellulose substrate), pointing to the
involvement of the living plant host and root exudates (Bulgarelli et al., 2012).

To further unravel the contribution of the host genotype to differences in com-
munity structure, the root microbiota of A. thaliana (three ecotypes) and three
relatives belonging to the Brassicaceae family (Arabidopsis halleri, Arabidopsis
lyrata and Cardamine hirsuta) grown in greenhouse or harvested from natural
sites was assessed and rigorously compared. Although the plant species diverged
more than 35 Mya, only quantitative differences in community structure could be
observed and these differences could not be solely explained by the phylogenetic
distances between the plant hosts. Across all conditions and plant species, a shared
bacterial community was identified consisting of members belonging to the major
root-enriched phyla Proteobacteria (order Burkholderiales), Actinobacteria (order
Actinomycetales and Bacteroidetes (order Flavobacteriales) (Schlaeppi et al., 2014).
The functions of this shared microbiota for plant growth and health are currently
unknown.
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Community structure in other plant species

The bacterial root microbiota structure has been elucidated from plant species
besides A. thaliana and relatives, such as barley, maize, rice, grapevine, poplar,
cannabis, pea and agave (Peiffer et al., 2013; Shakya et al., 2013; Turner et al., 2013,
Winston et al.; 2014; Bulgarelli et al., 2015; Edwards et al., 2015; Zarraonaindia et
al,, 2015; Coleman-Derr et al., 2016). When comparing the community structure
from plants (mono- and dicot plants) with the dicot model plant A. thaliana, a very
similar community structure of the root-associated microbiota can be observed.
The rhizosphere and the root endophytic compartment of unrelated plant species is
often enriched for bacteria belonging to three main phyla (Proteobacteria, Actino-
bacteria, and Bacteroidetes). In contrast, abundant soil bacteria belonging to the
phylum Acidobacteria are excluded from the endophytic compartment (Bulgarelli
etal, 2013). Compared with the surrounding soil, microbiota members belonging
to the phylum Proteobacteria are consistently enriched in the rhizosphere/endo-
sphere compartments of monocotyledonous and dicotyledonous plants, including
perennial and annual plants. Since the plant species from the above studies are
grown in very different soil types and environmental conditions, the high overlap
in taxonomic structure points to the existence of strong selective forces shaping the
root microbiota that are robust against a wide range of environmental conditions.
Microbiota profiling studies have nowadays also extended to other kingdoms such
as fungi and oomycetes but a general consensus on the taxonomic structure and
the importance of edaphic factors is still missing (Shakya et al., 2013; Coleman-Derr
etal, 2016).

To put the root-associated bacterial community structure in a broader phyloge-
netic framework, a meta-analysis of multiple large-scale 16S rRNA gene survey
studies, from host-associated communities such as the human and mammalian
gut, fish gut and plant roots was performed (Hacquard et al., 2015). Analysis of the
community structure revealed that the bacterial assemblages cluster according to
host species with samples originating from the gut and root/rhizosphere clustering
in two distinct clusters. This separate clustering can be explained by the increased
abundance of the Bacteroidetes phylum in the mammalian gut samples and the en-
richment Pseudomonadaceae, Streptomycetaceae, and Comamonadaceae families
in the rhizosphere and root samples. The bacterial communities of the fish gut are



clustering between the two large clusters of the gut and root/rhizosphere samples,
mostly due to an increased abundance of Proteobacteria.

A phylogentic comparison of the abundant bacterial community members across
mammalian and plant hosts revealed virtually no overlap even at high taxonomic
levels between gut and root/rhizosphere samples. Mammalian guts are dominated
by bacteria belonging to the orders Bacteroidales and Clostridiales, while these
bacteria are almost completely missing in the root and rhizosphere samples. These
differences in community composition are striking since both organs are dedicated
to nutrient uptake, but might be explained by differences in oxygen levels, pH, and
organic carbon availability due to the host and environmental conditions.

Functions of plant-associated bacteria

The functions of the root-associated microbiota for plant growth and health are
difficult to assess at the community level. In this context, it has been proven that the
root microbial community as a whole can protect the host against soil-borne stress-
es (Mendes et al., 2011) and increase plant fitness by impacting flowering plasticity
(Panke-Buisse et al., 2015; Wagner et al., 2014). Metagenomics and metatranscrip-
tomics studies of root-associated bacterial communities demonstrate that enriched
functional categories include those related to chemotaxis and motility, transport
and secretion systems, nitrogen metabolism and iron transport and metabolism.
However, in all studies for a majority of the annotated genes no function can be
assignment, hampering an in depth analysis of the functionality of the root micro-
biome (Sessitsch et al., 2012; Mendes et al., 2014; Ofek-Lalzar et al., 2014).

Both bacteria residing inside the roots (also called endophytes), associated with
the root surface (also called rhizoplane) and in the rhizosphere have been studied
for their beneficial effects on plants. It must be noted that these effects have mainly
been studied in binary interactions, i.e. the interaction of a single bacterial strain
with a single host plant. However, for many isolated bacteria a beneficial effect
could be observed under the tested conditions and in general these functions can
be divided into direct and indirect effects. The direct effects are directed towards
nutrient uptake & availability and stimulation of plant growth by influencing the
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hormonal status, while the indirect mechanisms focus on plant defense against
pathogenic organisms.

From a historical point-of-view, the process of biological nitrogen fixation (BNF)
has intensively been studied especially in symbiotic interactions. This bacterial
process catalyzed by the nitrogenase complex leads to the reduction of dinitrogen
into ammonium, providing the host with a readily available nitrogen source. How-
ever in the context of mutualistic non-symbiotic interactions, the contribution of
BNF to plant growth is very minor, except for a few documented cases, questioning
the general importance of this mechanism in plant growth promotion (Herridge et
al,, 2008).

As mentioned above, many soil and plant-associated bacteria are involved in
nutrient availability and uptake. BNF is one example of how bacteria interfere in
biogeochemical cycling, converting dinitrogen into a valuable nitrogen source.
Also in other steps of the nitrogen cycle bacteria are involved and these conversions
might influence specific nitrogen pools influencing plant growth such as the bal-
ance of nitrate - ammonium levels or the production of NO, a potent molecule with
hormonal-like activity (Lamattina et al., 2003).

Also for other elements, plant-associated bacteria are important for the conversion
of a non-available or immobilized form of this element into bio-available forms. In
this respect, phosphorus mobilization by bacteria is one prominent example often
studied. Less than 5% of the total phosphorus in the soil resides in the plant avail-
able form. Many soil and plant-associated bacteria are able to solubilize immobi-
lized phosphorus by the production of organic acids or by enzymatic phosphatase
activity. These activities are frequently observed under laboratory conditions and
for some bacterial strains inoculation studies under low phosphate input have
demonstrated the potential of phosphorus mobilization for plant growth promo-
tion (Rodriguez et al., 2006).

Also for other elements like sulfur and iron, the amount of bio-available form is lim-
ited and bacterial mechanisms to increase this availability have been studied. For
sulfur mobilization, the mechanisms are similar to those of phosphorus mobiliza-
tion, while for iron the production of organic acids and low-molecular-weight com-
pounds chelating iron (named siderophores) are shown to be involved in increasing



the bioavailability. Therefore one can conclude that strategies to improve nutrient
availability may provide important tools to boost plant growth (Marschner et al.,
2011).

A second important direct mechanism to promote plant growth is the production
and/or interference of/with plant hormones. Since these molecules are potent com-
pounds influencing plant growth, such mechanisms might drastically influence
plant growth (in a concentration-dependent manner). Several plant hormones have
been identified in the supernatant of culture medium of many plant-associated
bacteria, although firm evidence to demonstrate the degree of involvement of these
mechanisms is mostly missing (Spaepen, 2015). The best documented case is the
bacterial production of auxin, which has been studied in depth in several bacterial
species. Using knock-out mutants, it has been demonstrated that bacterial auxin
biosynthesis alters root morphology leading to enhanced plant growth, especially
under sub-optimal nitrogen levels, possibly due to an increased root surface and
thus enhanced nutrient uptake (Dobbelaere et al., 1999; Patten & Glick, 2002).
Another strategy employed by bacteria is lowering plant ethylene levels that are
induced under stress conditions. In this strategy, bacteria express acdS encoding
for an 1I-aminocyclopropane-1-carboxylate (ACC) deaminase, which degrades the
direct ethylene precursor ACC into a-ketobutyrate and ammonia. The acdS gene is
wide-spread in both pathogenic and beneficial plant-associated bacteria. By reduc-
ing ethylene biosynthesis under stress conditions, bacteria are able to alleviate the
growth inhibition induced by high ethylene levels, as demonstrated by the use of
acdS knock-out and overexpression mutants. In addition, transgenic plants, ex-
pressing bacterial acdS genes, show more tolerance towards different stresses (Glick
etal., 2007).

The indirect effects of plant-associated bacteria are related to plant protection and
health and are also referred to as biocontrol activity. Due to the limited number

of places for root colonization and limited nutrient availability, beneficial plant-
associated bacteria may outcompete and exclude pathogenic microorganisms and
restrict their growth to sufficient numbers for plant infection (known as niche and
nutrient competition). However, direct evidence for these hypotheses is lacking.
Many secondary metabolites produced by plant-associated bacteria have broad-
spectrum antimicrobial activities restricting the growth of both bacteria and fungi.
2,4-diacetylphloroglucinol, phenazine and hydrogen cyanide are examples of
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well-characterized compounds identified in bacteria such as Pseudomonas, Burk-
holderia and Streptomyces. Besides secondary metabolites, peptide- and protein-
derived molecules, such as microcins and bacteriocins, and (cyclic) lipopeptides
(synthesized by nonribosomal peptide synthetases) with antimicrobial activity are
produced by some plant-associated bacteria (Berg, 2009; Ghequire and De Mot,
2014). For many of these compounds the biosynthesis and regulatory pathways has
been deciphered, although the mode of action for pathogen inhibition is mostly
unknown. The production of antimicrobial compounds by plant-associated bacte-
ria has been associated with the suppression of plant pathogens, although in view
of the current knowledge on the plant root community, these antagonistic interac-
tions might be an important factor in shaping the community structure.

One important indirect mechanism for plant protection is induced systemic resist-
ance (ISR), which is the priming of the plant for enhanced resistance against patho-
gens by plant-associated bacteria and fungi by a faster and/or stronger activation
of defense responses (Shoresh et al., 2010; Zamioudis & Pieterse, 2012).

The above described mechanisms and traits involved in plant growth promotion
and health have mainly been studied in binary bacteria-plant interactions and lack
extrapolation to the community level. To what extend these traits are important in
plant communities is till now unknown and are subject of current and future re-
search lines. To address these research topics, large-scale isolation efforts and estab-
lishment of reference culture collections are a prerequisite. This will allow testing
specific hypotheses by inoculating reconstituted synthetic communities in gnoto-
biotic plant growing systems disentangling the factors and functions involved in
community establishment and functioning.
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Zusammenfassung

Fermentierte Lebensmittel haben eine lange Tradition. Sie sind das Ergebnis
nachhaltiger Konservierungsprozesse unter Beteiligung erwiinschter Mikro-
organismen, die landwirtschaftliche Primarprodukte in wertvolle, lagerfihige
Produkte transformieren. Die Herstellung haltbarer, sicherer und sensorisch an-
sprechender Produkte galt lange als eine Kunst und verlangte viel handwerkli-
ches Gespiir und Geschick. Das zunehmende Verstindnis der mikrobiologischen
und physikochemischen Vorginge und Interaktionen wahrend der Fermenta-
tions- und Reifungsprozesse erlaubt heute die industrielle Produktion weitge-
hend standardisierter, sicherer und qualitativ hochwertiger Erzeugnisse. Der
gezielte Einsatz ausgewahlter mikrobieller Kulturen spielt dabei eine herausra-
gende Rolle. Aufgrund der Vielfalt der Herstellungsmethoden, Produktarten,
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Verbraucherpriferenzen sowie gesundheitlicher Aspekte besteht ein kontinuier-
licher Bedarf an technologisch geeigneten, sicheren Starter- und Schutzkulturen
und Probiotika. Die Vielfalt dieser Kulturen wird daher vermutlich eher zu- als
abnehmen. Am Beispiel Fleisch werden die Entwicklung und die Zukunft der
mikrobiellen Kulturen aufgezeigt.

Abstract

Fermented foods have a long tradition. They result from sustainable preservation
processes involving desirable microorganisms by which agricultural primary prod-
ucts are transformed into valuable shelf-stable products. The production of safe
and sensory appealing foods with an extended shelf life was long regarded as an art
and required a lot of sense of craftsmanship and skill. The increased understanding
of the microbiological and physico-chemical processes and interactions during the
fermentation and maturation processes enables today the industrial production of
largely standardized, safe and high-quality products. Thereby, the targeted use of
carefully selected microbial cultures plays a prominent role. Because of the variety
of production methods, product types, consumer preferences and health aspects,
there is a continuous need for suitable safe starter and protective cultures and
probiotics. The diversity of these cultures will therefore probably increase rather
than decrease. With meat as an example, the development and future of microbial
cultures is discussed.

Einleitung

Viele Lebensmittel gébe es nicht ohne die Mitwirkung von Mikroorganismen.
Sauerkraut, Brot, Joghurt, Kdse und Salami geh6ren wohl zu den bekannteren
Beispielen. Wahrend die traditionelle Herstellung ohne mikrobielle Kulturen
auskam, sind diese fiir die industrielle Produktion von Lebensmitteln von gro-
fer Bedeutung. Sie spielen eine unverzichtbare Rolle fiir die Herstellung, Aroma
und Textur sowie die mikrobiologische Sicherheit von fermentierten Produkten
aus landwirtschaftlichen Rohwaren, insbesondere aus Milch und Fleisch. In
neuerer Zeit werden zunehmend auch gesundheitsféordernde Aspekte solcher



Mikroorganismen diskutiert, u.a. ihre stimulierende Wirkung auf das menschli-
che Immunsystem.

Im Folgenden wird ein Uberblick tiber die Rolle der Mikroorganismen bei der
Herstellung fermentierter Fleischerzeugnisse, die aktuell verwendeten Starter-
und Schutzkulturen sowie auf aktuelle und kiinftige Entwicklungen gegeben.

Traditionelle Lebensmittelherstellung

Der Ursprung fermentierter Fleischerzeugnisse verliert sich im Dunkel der
Menschheitsgeschichte. Die Herstellung fermentierter Wiirste hat ihre Wur-
zeln vermutlich in Stideuropa. Die bekanntesten gepokelten und fermentierten
Wirste sind nur etwa 270 Jahre alt und wurden wahrscheinlich zuerst in Italien
hergestellt. Die Ungarische Salami und die ersten Deutschen Rohwiirste sind
kaum alter als 170 Jahre. Européische Emigranten etablierten die Rohwursther-
stellung schliefflich nahezu weltweit.

Im Prinzip kann ausgezeichnete Salami vollig ohne Starterkulturen hergestellt
werden. In solchen Erzeugnissen wichst wahrend der Reifung eine spontane
Mikroflora heran, welche die erwiinschten Veranderungen des Fleisches be-
wirkt. Regionale Spezialitdten, wie die bei niedrigen Temperaturen langsam
gereifte Nordhessische ,Ahle Worscht’, kommen nach wie vor ohne Kulturen-
zusatz aus. Traditionell wurde das zerhackte Fleisch vorgesalzen, um die Ent-
wicklung der Milchsdurebakterien zu fordern, oder man beimpfte mit Brét von
einer bereits gelungenen Charge. Viele urspriinglich eingesetzte Salzarten waren
nicht einfach reines Kochsalz, sondern enthielten unterschiedliche Mengen an
Kalium- oder Natriumnitrat. Das Nitrat wurde wahrend der Fermentation zu
Nitrit reduziert und half so bei der Erhaltung der rosa Fleischfarbe und bei der
Steuerung des Pokelvorgangs. Die urspriinglich lokale Entwicklung in Klein-
betrieben resultierte durch die Verwendung vieler verschiedener Herstellungs-
technologien in einer variablen Mikroflora.

Klimatische Gegebenheiten haben die Fahigkeit des Menschen zur Herstel-
lung getrockneter und fermentierter Fleischerzeugnisse natiirlich beeinflusst.
Niedrige relative Luftfeuchten, wie in den Bergregionen Italiens, Spaniens und
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der Ardennen, waren immer eine Grundvoraussetzung fiir die Trocknung und
Reifung. Man wusste sehr gut, dass in einigen Talern und anderen humiden
Orten die Herstellung fermentierter Fleischerzeugnisse ohne mechanische Kiih-
lungs- und Trocknungsvorrichtungen unmoglich war. Die jahreszeitlichen Kli-
maschwankungen haben in einigen Landern selbst die Namen der Rohwtirste
beeinflusst. Die Ungarische Salami ist eine sogenannte ,Winter-Salami*. Sie hat
ihren Ursprung im nordlichen Italien, wo das durch niedrige Temperaturen und
Luftfeuchten bestimmte Klima weit glinstigere Voraussetzungen aufweist. In
Ungarn gelang die Herstellung von Salami zundchst am besten in den Winter-
monaten. Ebenso erfolgte die Herstellung der ,summer sausage‘ in Amerika vor
allem wahrend der Sommermonate.

Die heutigen Rohwiirste entsprechen in vieler Hinsicht ihren historischen Vor-
bildern. Heute wie damals wird ein Gemenge aus zerkleinertem Fleisch mit Salz
und Gewiirzen gemischt, in Wursthiillen gestopft, gereift und getrocknet. Die
Wurstoberflache kann zusétzlich mit Rauch oder Schimmelpilzen modifiziert
sein. Eine derart einfache Beschreibung der Rohwurstherstellung trifft weltweit
auf fermentierte Wiirste zu, obgleich es eine Vielzahl unterschiedlichster Pro-
dukte gibt. Nationale oder regionale Unterschiede entstehen durch unterschied-
liche Rezepturen, Gewtirze, Starterkulturen, Zerkleinerungsgrad des Fleisches,
Kaliber, Fermentations- und Reifebedingungen sowie Oberflichenbehandlung.
Stideuropéische Sorten sind haufig stark gewtirzt, wihrend der nérdliche Typ
weniger gewlrzt, stark gerduchert und etwas salziger ist. Obwohl regionale,
handwerklich hergestellte Erzeugnisse nach wie vor ihre Abnehmer finden, ha-
ben sich die Anspriiche der Verbraucher mehrheitlich hin zu kostengiinstigeren
und standardisierten Qualitaten verandert.

Industrielle Lebensmittelverarbeitung

Spontane Fermentationen sind aber auch mit einer Reihe von Risiken verbun-
den, die von Fehlprodukten bis zur Gesundheitsgefahrdung der Verbraucher
fihren konnen. Die moderne grofindustrielle Produktion bendtigt einheitliche
und beschleunigte Prozessablaufe. Die industrielle Entwicklung in der zweiten
Halfte des 19. Jahrhunderts fiihrte schliefllich zur heute weit verbreiteten An-
wendung mikrobieller Starterkulturen.



Kulturen der Gattung Lactobacillus wurden zwar zunichst erfolgreich einge-
setzt, konnten aber noch nicht mit garantierten Aktivitiaten hergestellt und
vertrieben werden. Die erste kommerziell erhiltliche Starterkultur wurde 1957
in den USA angeboten. Die Einstammkultur des Milchsdurebakteriums Pe-
diococcus cerevisiae (heute: P. acidilactici) half bei der Herstellung bestimmter
US-Erzeugnisse (summer sausage, cervelat, thuringer). Die erste europaische
Starterkultur ,Bactoferment 61°, eingefiihrt 1961, war eine Einstammkultur
von Micrococcus Stamm M53 (heute: Staphylococcus carnosus). Der Grund fiir
die Auswahl so wenig miteinander verwandter Bakterien wie Pediococcus und
Staphylococcus war der Unterschied in der Wursttechnologie beider Kontinen-
te. Hauptziel in den USA war die Beschleunigung der Reifung im Zuge einer
schnellen Sduerung. Die Rohwurstfermentationen erfolgen dort aufierdem bei
Temperaturen von 30-40 °C. Da Pediokokken zugesetztes Nitrat nicht zu Nitrit
reduzieren konnen, wurde Nitrit als Pokelstoff zusammen mit der Starterkultur
eingesetzt. So erreichte man eine Reduktion der gesamten Herstellungszeit von
sechs Tagen auf zwei. In Europa werden Rohwtirste bei Umgebungstemperatur
(18-23 °C) hergestellt. Die niedrigere Fermentationstemperatur hat dabei eine
positive Wirkung auf Farb- und Aromaentwicklung. Daher waren in Europa die
,Mikrokokken“ die Bakterien der Wahl. Sie reduzieren aktiv Nitrat und fermen-
tieren Kohlenhydrate langsam.

Die durch den Einsatz mikrobieller Kulturen erzielten Erfolge stimulierten
deren Weiterentwicklung und bald standen auch Kombikulturen aus Milch-
sdurebakterien und Staphylokokken zur Verfiigung. Eine in Deutschland weit
verbreitete Kultur war seit Mitte der 1960er Jahre ,Duploferment TD 66° mit
Lactobacillus plantarum und Staphylococcus carnosus. Noch bis 1971 galt die
Herstellung fermentierter Wiirste als eine Kunst. Nach einem bescheidenen
Anfang Ende der 1950er Jahre des letzten Jahrhunderts stieg der Markt fiir Star-
terkulturen fiir Fleischerzeugnisse seit 1980 betrachtlich an. Heute sind sie eine
selbstverstandliche Komponente von Rohwiirsten aus industrieller Fertigung.
Die angebotenen Ein- und Mehrstammkulturen decken unterschiedliche Akti-
vitdten und Wachstumstoleranzen ab. Die wichtigsten Mikroorganismen geho-
ren zu den Gattungen Lactobacillus, Pediococcus, Staphylococcus, Micrococcus,
Debaryomyces und Penicillium.
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In Europa hat sich hauptsichlich der Einsatz einer Kombination aus Milch-
sdurebakterien mit Staphylokokken durchgesetzt. Beide Bakteriengruppen
haben bestimmte Aufgaben bei der Reifung fermentierter Fleischerzeugnisse.
Am wichtigsten ist die pH-Wert-Absenkung durch Milchsdurebakterien und
die Nitratreduktion durch Staphylokokken. Aufier bei Salami kann auch bei
streichfahiger Rohwurst und frischer Mettwurst die sensorische Gesamtqua-
litat durch Starterkulturen verbessert und das Wachstum unerwiinschter
Mikroorganismen verhindert werden. Manche Produkte weisen eine typische
Schimmelpilzflora an der Oberfiche auf, wobei lokale Vorlieben entscheiden ob
diese erwiinscht sind oder nicht. In Kulmbach wurde anfang der 1970er Jahre
ein nicht-toxinogener, fiir die Fleischreifung geeigneter Stamm von Penicillium
nalgiovense isoliert. Ab 1972 wurde dieser unter dem Namen , Edelschimmel
Kulmbach“ kommerziell vermehrt und eingesetzt.

Aufgrund der Vielfalt der Herstellungsmethoden, Produktarten und Verbrau-
cherpriferenzen besteht ein anhaltender Bedarf an weiteren gesundheitlich
unbedenklichen Starterkulturen. Auch fiir die Herstellung von Rohschinken
werden Starterkulturen angeboten. Sie sollen vor allem den Nitrat-/Nitritgehalt
vermindern und durch eine leichte Absduerung der Gefahr von Fehlprodukten
(,leimige Rohschinken®) entgegenwirken. Dariiber hinaus erwiinschte Quali-
tatsverbesserungen betreffen Farbe, Farbhaltung, Zartheit und Aroma. Neuere
Aspekte betreffen auch die kompetitive Verdrangung fleischeigener Staphylo-
kokken im Rahmen der Antibiotikaresistenzproblematik.

Die Versorgungslage vieler Verbraucher ist heute durch sogenanntes ,conveni-
ence food‘ gepragt. Anstelle des traditionellen Frischwurst-Aufschnitts wandert
vorverpackte Brithwurst- und Kochschinken-Aufschnittware, die unter Kiih-
lung mit einer Mindesthaltbarkeit von mehreren Wochen angeboten wird, in
die Einkaufswagen. Zur Gewahrleistung bzw. Unterstiitzung der mikrobiologi-
schen Sicherheit und Qualitét derartiger Produkte stehen u.a. bacteriocinogene
Schutzkulturen zu Verfiigung, die eine unkontrollierte Vermehrung uner-
wiinschter Mikroorganismen, insbesondere von Listerien verhindern sollen.
Bacteriocine sind kleine Eiweifmolekiile, die in der Lage sind Zielorganismen
wirksam zu inaktivieren. Alternativ kann hier allerdings auch eine zuséatzliche
chemische oder physikalische Stabilisierung durch Genusssduren oder Nachpas-
teurisierung erfolgen. In Abwesenheit geeigneter Barrieren konnen sich Listeri-



en auf derartigen Produkten ungehemmt vermehren. Immer wieder kommt es
in diesem Zusammenhang zu Listeriose-Erkrankungen bis hin zu Todesfallen
bei immungeschwichten Verbrauchern.

Welche Zukunft hat die Vielfalt der mikrobiellen
Kulturen?

Durch natiirliche Selektion und genetische Manipulation von Starterkulturen
wird heute die Elimination unerwiinschter Eigenschaften (z.B. Bildung von
Mycotoxinen und Antibiotika, Antibiotikaresistenzen, Pathogenitatsfaktoren)
und die Verbesserung erwiinschter Eigenschaften fiir die Steuerung der Fer-
mentation (Proteolyse, Lipolyse) und fiir die Biokonservierung (Bildung fiir

den Menschen unbedenklicher antibakterieller Substanzen) angestrebt. Die
Hochdurchsatz-Identifizierung von Mikroorganismen mittels MALDI-TOF-MS-
Analytik eroffnet eine vollig neue Dimension bei Studien zur Biodiversitat und
Dynamik von Starter- und nicht-Starterbakterien in Lebensmitteln.

Gentechnisch verdanderte Mikroorganismen werden in naher Zukunft keine Op-
tion sein. Die explosionsartige Entwicklung auf dem Gebiet der Genomsequen-
zierung ermoglicht aber zunehmend die Selektion geeigneter Kulturen durch
vergleichende Genomanalysen. Die Entwicklung neuer Starterkulturen erfolgt
kiinftig vorwiegend am Reif3brett, ,omics“-Methoden und systembiologische
Ansitze werden traditionelle Auswahlmethoden auf der Grundlage von Scree-
ning und ,Versuch-und-Irrtum“ zunehmend in den Hintergrund treten lassen
aber nicht ersetzen. Fortschritte in Genetik und Molekularbiologie haben Mog-
lichkeiten fiir genomische Studien dieser Organismen und das ,,engineering“
von Kulturen geschaffen, die auf rationale Verbesserung industriell niitzlicher
Stamme fokussieren. Verbesserungen waren z.B. eine weitere Verkiirzung von
Fermentations- und Reifezeiten sowie sicherere und einheitlichere Erzeugnisse.
Dartiber hinaus sind sensorische Aspekte von grofler Bedeutung. Der Trend zu
mediterranen Geschmackserlebnissen verlangt nach Kulturen, die eine milde
Sauerung mit schneller Reifung und hoher Produktsicherheit verbinden.
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In den letzten Jahren ist auch das Interesse an probiotischen Kulturen fiir Flei-
scherzeugnisse gestiegen. Milchsdurebakterien der Art Lactobacillus paracasei
bieten hierfiir potenzielle Ansatzpunkte, da sie nicht nur in hoher Keimzahl im
fertigen Produkt tiberleben, sondern auch unmittelbar als Starter eingesetzt
werden konnen. Ihre bessere Konkurrenzfahigkeit gegentiber der ,Wildflora“im
Vergleich zu traditionellen L. plantarum Startern resultiert in einem angeneh-
meren, milden Aromaprofil. Auch Kulturen von Lactobacillus rhamnosus und
Lactobacillus pentosus eignen sich als probiotische Kulturen fiir die Rohwurst.

Die DFG-Senatskommission zur gesundheitlichen Bewertung von Lebensmit-
teln hat 2010 Empfehlungen zur Risikobewertung und Zulassung mikrobieller
Kulturen vero6ffentlicht. In Schutzkulturen enthaltene Organismen, die keine
Anwendung als Starterkulturen haben, bediirfen demnach einer umfassenden
Sicherheitsbewertung. Dieser relativ toleranten Haltung steht ein Positionspa-
pier einer Arbeitsgruppe der Gesellschaft Deutscher Chemiker gegeniiber, die
anti-listerielle Bacteriocine, welche Schutzkulturen auf dem zu schiitzenden
Produkt bilden, als nicht zugelassene Zusatzstoffe ansieht. Vor diesem Hinter-
grund stehen der US-amerikanische GRAS-Status (GRAS, generally recognized
as safe) und der européische QPS-Status (QPS, qualified presumption of safety)
fiir mikrobielle Kulturen erst am Beginn einer umfassenden Diskussion um die
rechtliche Einordnung mikrobieller Kulturen und ihrer Stoffwechselprodukte
fiir Lebensmittel.

Schlussfolgerungen

Das Interesse an der Physiologie und Genetik von fleischassoziierten Milchsédu-
rebakterien sowie anderer fiir die Zwecke der Biokonservierung bedeutsamer
Mikroorganismen hat in groRem Umfang zugenommen und spiegelt die wach-
sende Bedeutung dieser Mikroorganismen als Starter- und Schutzkulturen
sowie ihr zunehmendes Potential als Probiotika wider. Milchsdurebakterien
besitzen eine unschitzbare Vielfalt erwiinschter Eigenschaften, die bei der Her-
stellung fermentierter Erzeugnisse wie Salamiwiirsten wertvoll sein konnen,
und liefern einen Zusatznutzen indem sie die Sicherheit des Endproduktes for-
dern, sensorische Eigenschaften verbessern und gesundheitsbezogene Aspekte
beisteuern.



Das Screening nach geeigneten Mikroorganismen, die moglichst viele er-
wiinschte/nititzliche Eigenschaften in sich vereinen, die fiir eine Starter- und/
oder Schutzkultur wiinschenswert erscheinen, wird unter anderem Vorzeichen
auch in Zukunft von Bedeutung bleiben. Die Abneigung der Verbraucher gegen
gentechnisch verdnderte Lebensmittel sowie eine Reihe rechtlicher Vorgaben
(NovelFood-VO, Freisetzungs-RL, u.a.) macht es geradezu unumgéanglich die
natiirliche Biodiversitét der fleischassoziierten Mikroorganismen zu analysieren
und wo immer sinnvoll fiir die Biokonservierung von Lebensmitteln nutzbar

zu machen. Die Vielfalt der mikrobiellen Kulturen hat vor diesem Hintergrund
eine gute Zukunft.
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Zusammenfassung

Am Deutschen Biomasseforschungszentrum DBFZ gemeinniitzige GmbH wird
die biochemische Konversion als biochemische Umwandlung von Biomasse
ggf. mit Hilfe von Mikroorganismen zu einem fliissigen (z. B. Bioethanol) oder
gasformigen (z. B. Methan) Energietriger verstanden. Dies kann auf Basis von
Reinkulturen, wie bei der Herstellung von Bioethanol, oder komplexen Misch-
kulturen im Biogasprozess erfolgen. Die Produktion von Biogas ist mit einem
Substratdurchsatz von ca. 120 Mio. t einer der groften Stoffwandlungsprozesse
in Deutschland. Fast jede der Ende 2014 in Deutschland existierenden ca. 7.800
Biogasanlagen ist ein Unikat. Die Anlagen unterscheiden sich u. a. durch ihren
Bautyp, Grofie, Verfahren, physikalisch-chemische Bedingungen sowie die Ver-
sorgung mit Makro- und Mikroelementen. Als besonders grofie Einflussfaktoren
auf die mikrobiologischen Gemeinschaften werden die verwendeten Substrate,
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die Fermentationstemperatur, das urspriingliche Inokulum der Biogasanlage,
die Verweilzeit, der Gehalt an Ammoniumstickstoff und Spurenelementen so-
wie die Grofle der Biogasanlage angesehen.

Neue Herausforderungen an die biochemische Konversion, wie z. B. eine Veran-
derung des Substratspektrums hin zu mehr Rest- und Abfallstoffen, die ggf. mit
neuen Methoden aufgeschlossen werden, der flexible Betrieb von Biogasanlagen
oder die Methanisierung von Wasserstoff erfordern den Einsatz neuer Mikroor-
ganismen oder fithren zu neuen Mischkulturen. Eine Stammbhaltung von kom-
plexen Mischkulturen erscheint z.T. kaum moglich oder sinnvoll und misste
diskutiert und erforscht werden. Fiir spezifische Substrate und Produkte sowie
Hochleistungskonsortien wire eine Stammhaltung ggf. denkbar. Jedoch ist
offen, wie und in welchem Maf3stab eine Stammhaltung der komplexen Misch-
kulturen sowie deren Upscaling erfolgen soll. Denkbar wire auch die Biogaspro-
duktion mit definierten Mischkulturen fir Spezialanwendungen. Ein erster Weg
zum Erhalt des Wissens zu Erfolgsmodellen von Biogasanlagen wire die exakte
Definition der Betriebsbedingungen in zeitlicher Reihenfolge.

Abstract

At Deutsches Biomasseforschungszentrum gemeinniitzige GmbH (DBFZ) the term
biochemical conversion is understood as transformation of biomass by micro-
organisms for the production of liquid (e.g. bioethanol) or gaseous (e.g. methane)
energy carriers. Single cultures or complex mixed cultures (microbioms) can be
used as microbial catalysts. With the utilization of about 120 million tons of sub-
strate per year, the anaerobic digestion process is one of the most important conver-
sion processes in Germany. Almost every system of the about 7,800 biogas plants in
Germany is unique in its construction, size, process parameters, physical-chemical
conditions and the supply of macro- and micronutrients. Substrate, fermentation
temperature, inoculum of the biogas plant, retention time, contents of ammonia
nitrogen and trace elements as well as the size of biogas reactors substantially
influence the development of the microbial communities. New challenges for the
biochemical conversion require the application of new microbial cultures or result
in new community compositions. These challenges comprise the change of the sub-
strate spectra to a higher share of residues and waste, which might be pre-treated



with novel methods, flexible biogas production or methanization of hydrogen. A
collection and maintenance of complex mixed cultures seems not possible or useless
and has to be discussed and investigated. It might be useful for specific products or
substrates as well as for high performance microbial consortia. However, up to now
it is unclear how and in which scale a collection and maintenance of complex cul-
tures can be applied and how these cultures can be scaled up for the process. Biogas
production with defined mixed cultures seems possible for specific applications.
The exact definition of the operating conditions in a time-resolved manner was a
first step for conservation of knowledge and experience achieved with best practice
models.

Biochemische Konversion

Am Deutschen Biomasseforschungszentrum gemeinniitzige GmbH (DBFZ) wird
die biochemische Konversion als biochemische Umwandlung von Biomasse

ggf. mit Hilfe von Mikroorganismen zu einem fliissigen (z. B. Bioethanol) oder
gasformigen (z. B. Methan) Energietriger verstanden. Dies kann auf Basis von
Reinkulturen, wie bei der Herstellung von Bioethanol, oder komplexen Misch-
kulturen im Biogasprozess erfolgen. Die Betrachtung der Technologie der Bio-
gaserzeugung und -verwertung ist zentrales Thema des Bereiches Biochemische
Konversion am DBFZ und Inhalt des Forschungsschwerpunktes ,Anaerobe
Verfahren®.

Ziel ist es, fir die Verwertung von Biomasse effiziente Verfahren auf Basis mik-
robieller Prozesse zu entwickeln, die aufferdem den Anforderungen des zukiinf-
tigen Energiesystems gentigen und durch die Kopplung an Prozesse zur stoffli-
chen Verwertung eine hohere Wertschopfung erzielen. Dazu werden Werkzeuge
zur Prozesstiberwachung und -kontrolle sowie Verfahren zur Maximierung des
Stoffumsatzes entwickelt und Konzepte fiir Design und Betrieb flexibler, emissi-
onsarmer Anlagen erstellt.

Es ist vorauszusehen, dass Biogasanlagen in der Zukunft die Bereitstellung von
Energie auf Basis von Substraten mit minderer und schwankender Qualitit ge-
wihrleisten miissen. Zusatzlich wird durch die Anforderungen des Energienet-
zes mit hohen Anteilen an erneuerbaren Energien ein flexibler Betrieb der An-
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lagen notwendig. Diese doppelte Flexibilitat - hinsichtlich der Substrate sowie
des Energieoutputs soll bei hoher Effizienz und niedrigen Emissionen umgesetzt
werden. In dieser Hinsicht werden die folgenden Ansétze verfolgt:

1. Fir eine prazisere Regelung von Anlagen werden Methoden zur Prozess-
tiberwachung und -regelung entwickelt. Neben der Etablierung von neuar-
tigen Sensorkonzepten wird die Prozessmodellierung und -regelung mit an
den Anwendungsfall angepassten Modellen weiter vorangetrieben.

2. Fir Substrate geringerer Qualitidt werden Methoden zur Bewertung von
Vorbehandlungsverfahren entwickelt. Ziel ist es, die Anlagen kompakter
und damit kostenglinstiger zu gestalten.

3. Fir den emissionsarmen Betrieb von Anlagen miissen Design und Betrieb
von Anlagen entsprechend abgestimmt sein. Dafiir miissen verlassliche
Methoden zur Identifizierung und Quantifizierung von potentiellen Emis-
sionsquellen entwickelt und Minderungsmafinahmen umgesetzt werden.

4. Die Kombination von stofflicher und energetischer Nutzung von Biomasse
bietet ein grofles Potential von Synergien in Bezug auf die Nutzung von
Ressourcen sowie Energieeinsparungen. Durch die Optimierung von Nut-
zungskaskaden auf Basis anaerober Prozesse sollen diese Potentiale reali-
siert werden.

Zur Bearbeitung der o. g. Ansitze und den damit verbundenen praktischen Un-
tersuchungen des Biogasprozesses verfiigt das DBFZ tiber ein umfangreich aus-
gestattetes Biogaslabor. Neben der Bewertung der Substrate auf Basis der Er-
mittlung des Biogasbildungspotentials und futtermittelanalytischer Methoden
existieren tiber 70 kontinuierlich betriebene Laborbiogasanlagen unterschiedli-
cher Bauform und Grofie (Abb. 1).
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Abb.1: Versuchsstand mit Laborbiogasreaktoren im Biogaslabor des DBFZ. (Foto: DBFZ)
Fig.1: Teststand with small-scale biogas reactors in the biogas laboratory of the DBFZ.

Eine instrumentelle Analytik (u. a. GC, HPLC) erlaubt die Uberwachung des Bio-
gasprozesses. Praxisrelevante Aufgaben konnen an der Forschungsbiogasanlage
des DBFZ untersucht werden (Abb. 2).
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Abb.2: Forschungsbiogasanlage des DBFZ. (Foto: DBFZ)
Fig.2: Biogasresearch plant atthe DBFZ.

In Zusammenarbeit mit dem Helmholtz-Zentrum ftir Umweltforschung - UFZ
ist es moglich, die Leistungen der biotechnologischen Systeme zusatzlich im
Zusammenhang zu ihren mikrobiologischen und biochemischen Grundlagen
zu betrachten. Dies verhilft zu einem tiefergehenden Verstdndnis tiber Ursachen
und Wirkungen von Anderungen der Zusammensetzung und Aktivititen der
komplexen mikrobiellen Gemeinschaften auf verschiedene Prozessparameter.
Diese Erkenntnisse tiber die 6kologischen Zusammenhinge in den biotechnolo-
gischen Systemen erlaubt zudem eine gezielte und produktorientierte Prozess-
steuerung jenseits von ,,try and error“ vor allem von (Bioraffinerie-) Prozessen,
die tiber die alleinige Biogasproduktion hinausgehen. Dabei kann auf die am
UFZ vorhandene wissenschaftliche Expertise und Laborausstattung beziiglich
der Erforschung komplexer mikrobieller Systeme in natiirlichen und ktinstli-
chen Habitaten zurtickgegriffen werden.



Die Verfahren der biochemischen Konversion konnen unterschieden werden in:

- Enzymatische Umwandlungsprozesse (z. B. Aufschluss von Lignozellulose),
» Biochemische Konversionsprozesse mit Hilfe von Reinkulturen (z. B. Her-
stellung von Bioethanol),
Biochemische Konversionsprozesse mit Hilfe von komplexen Mischkultu-
ren (z. B. der Biogasprozess).

Vorteile von Reinkulturen sind deren hohe Effizienz, hohe Substratspezifitit
und hohe Produktausbeuten. Nachteilig ist ein meist kostenintensiver Prozess
bedingt u. a. durch sterile Bedingungen bzw. die Gefahr der Kontamination.
Komplexe Mischkulturen dagegen sind relativ robust und preiswert. Der Prozess
muss nicht steril betrieben werden und zeichnet sich durch eine hohe Flexibili-
tat sowie die Moglichkeit einer kontinuierlichen Betriebsweise aus. Von Nachteil
ist die schwierige Steuerbarkeit und normalerweise eine geringere Effizienz. Es
wird in diesem Beitrag gezeigt werden, dass die genannten Nachteile fiir den
Biogasprozess jedoch nicht gelten.

Die folgenden Ausfiihrungen beschiftigen sich vorrangig mit dem Biogaspro-
zess als Hauptanwendungsgebiet von komplexen Mischkulturen. Der Grund
liegt auch darin, dass es zum Erhalt dieser Mischkulturen so gut wie keine Aus-
fihrungen gibt.

Die Produktion von Biogas ist mit einem Substratdurchsatz von ca. 120 Mio. t ei-
ner der groften Stoffwandlungsprozesse in Deutschland. Ende 2014 existierten
in Deutschland ca. 7.800 Biogasanlagen mit einer installierten Leistung von ca.
4.500 MWel (inkl. Erweiterungen ohne Strommehrertrag (Uberbauung)) sowie
179 Biogasaufbereitungsanlagen mit einer Einspeisung von Biomethan ins Gas-
netz von rd. 600 Mio. m3 (Abb. 3) (Scheftelowitz et al. 2015).
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Abb.3: Ubersicht zur Verteilung der Biogas- und Biogasaufbereitungsanlagen in Deutschland (Datenbank
DBFZ2015).

Fig.3: Overview of the distribution of biogas and biogas upgrading plants in Germany (Database DBFZ
2015).

Der Prozess der natiirlichen Biogasbildung erfordert Biomasse, Feuchtigkeit,
Mikroorganismen und findet unter Luftabschluss statt. Er lasst sich formell in
vier Stufen unterteilen (Abb. 4).
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Abb.4: Stufen des Biogasprozesses.

Fig.4: Metabolic stages of the anaerobic digestion process.

Biogas besteht in Abhidngigkeit der vergorenen Substrate aus 50 bis 75 % Methan
(CH,) und 25 bis 50 % Kohlendioxid (CO,). Schwefelwasserstoff (H,S) kann in
Konzentrationsbereichen von 100 ppm bis 5.000 ppm enthalten sein und muss
in der Regel vor einer Nutzung entfernt werden. Héhere H,S-Gehalte sind bei



schwefelhaltigen Substraten méglich. Im Biogas kommen ebenfalls noch Spuren
von Stickstoff (N,,), Ammoniak (NH,) und Wasserstoff (H,) vor (FNR 2013).

Zusammensetzung der komplexen Mischkultur

- Hydrolytische / acidogene Bakterien (fakultativ / obligat anaerob):
Die Diversitat der hydrolytischen und fermentierenden Mikroorganismen
in den anaeroben Vergarungsprozessen ist sehr hoch. Die bakterielle Ge-
meinschaft besteht aus mehreren Tausend verschiedenen fakultativ und
strikt anaeroben bakteriellen Gattungen der Klassen Clostridia, Bacteroi-
dia, Gammaproteobacteria, Actinobacteria und Bacilli.

+ Acetogene Bakterien (obligat anaerob):
Die Diversitat der syntroph lebenden acetogenen Bakterien ist viel kleiner
als die der Fermentierer. Hiufig wurden verschiedene Vertreter von Syner-
gistales, Syntrophobacterales, Clostridiales und Thermoanaerobacteriales
in Biogassystemen identifiziert.
Methanogene Archaeen (obligat anaerob):
Es sind sechs verschiedene Ordnungen methanogener Archaeen bekannt:
Methanobacteriales, Methanococcales, Methanocellales, Methanomicrobi-
ales, Methanosarcinales und Methanopyrales.

Technologie des Biogasprozesses

Der Prozess der anaeroben Vergirung wird seit etwa 100 Jahren zur biologischen
Reinigung industrieller Abwasser und zur Klarschlammbehandlung ange-
wendet. Die Energiekrisen des 20. Jahrhunderts riickten wiederholt organische
Materialien als Energiequellen in den Mittelpunkt des Interesses. In den 1940er
Jahren wurde mit der Erforschung und Umsetzung der Biogasgewinnung aus
Gtille begonnen. Zu einer ersten ,,Biogaswelle“ kam es in den 1950er Jahren. In
der Folgezeit lieR jedoch aufgrund giinstiger Energiepreise das Interesse an der
Biogasgewinnung wieder nach. Die Energiekrise Ende der 1970er Jahre loste
einen Innovationsschub fiir die Biotechnologie und eine weitere Entwicklungs-
welle von Biogasanlagen aus. In kleineren und mittleren Landwirtschaftsbetrie-
ben konnte ein vermehrter Bau von Biogasanlagen als eine Folge der Olkrise zu
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Beginn der 1980er Jahre verzeichnet werden. Die technischen Grundlagen dieser
Anlagen stammen aus dem Bereich der Abwasser- und Klartechnik. Nach einem
zwischenzeitlichen Olpreisverfall wurde zu Beginn der 1990er Jahre ein wirt-
schaftlicher Betrieb von Vergiarungsanlagen durch das Stromeinspeisungsgesetz
ermoglicht. Die groftechnische Biogastechnologie ist somit eine noch relativ
junge Technologie. Wie bei jeder neuen Technologie zeichnen sich die Anfangs-
jahre einer breiten Markteinfithrung durch eine sehr grofie Technologievielfalt
aus. Die Verfahrensentwicklung und Optimierung ist noch nicht abgeschlossen.
Trotz verschiedener Messprogramme kann eine allgemeine best practice nicht
definiert werden. Dies hidngt auch damit zusammen, dass in Biogasanlagen eine
Vielfalt von Substraten zum Einsatz kommt. Dies sind hauptsachlich nachwach-
sende Rohstoffe, wie verschiedene Silagen, insbesondere Maissilage, tierische
Exkremente (z. B. Giille, Mist, Hihnertrockenkot), Bioabfille, Reststoffe aus

der Nahrungsmittelproduktion und verschiedenen biotechnologischen Pro-
duktionszweigen aber auch im Bereich der Abwassertechnik Klarschlamm.
Diese Substrate unterscheiden sich in ihrer Konsistenz (fest bis fliissig) sowie
Zusammensetzung was die Gehalte an Kohlenhydraten, Fetten, Proteinen sowie
Makro- und Mikronéhrstoffen betrifft. Entsprechend verschieden sind auch die
Substrateinbringsysteme in die Fermenter.

Biogasanlagen werden in verschiedenen Grofienordnungen gebaut, wenige hun-
dert bis mehrere tausend Kubikmeter Fermentationsvolumen (Abb. 5). Unter-
schiedlich sind auch die Vermischungssysteme (Riihrwerke in den Fermentern,
Abb. 6).
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Abb.5: Einbau einesliegenden Fermenters in die Forschungsbiogasanlage des DBFZ (Foto: DBFZ).

Fig.5: Installation of a horizontal fermenter at the DBFZ biogas research plant.

Abb. 6: Riihrwerk einer Biogasanlage (Foto: DBFZ).

Fig.6: Stirring unit of a biogas reactor.
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Es gibt ein- bis mehrstufige, mit und ohne Riickfiihrung betriebene Fermenter-
systeme. Biogasanlagen werden kontinuierlich, quasikontinuierlich oder dis-
kontinuierlich (z. B. Garagenfermenter) gefahren. Auch die Prozessbedingungen
in den Biogasanlagen unterscheiden sich. In den meisten Anlagen liegt die Tem-
peratur zwischen 37 °C und 42 °C (mesophile Fahrweise). Einige Anlagen werden
auch im thermophilen Bereich (50 °C bis 60 °C) betrieben. In Abhdngigkeit der
verwendeten Substrate stellen sich im stabilen Prozess pH-Werte im Bereich von
7 bis 8 und Ammoniumstickstoffkonzentrationen von 1 g/L bis 5 g/L ein. Eigene
Messungen am DBFZ im Rahmen einer Anlagenbegleitung wiesen aber auch ei-
nen stabilen Prozess bei einer Ammoniumstickstoffkonzentrationen von 10 g/L
nach. Biogasanlagen unterscheiden sich aber auch in der mittleren Verweilzeit
der Substrate und ihrer Raumbelastung (tédglich der Anlage zugefiihrte Menge
Substrat je Kubikmeter Fermentervolumen). Wird noch berticksichtigt, dass die
Biogasanlagen mit unterschiedlichen Inokula in Betrieb genommen werden
sowie unterschiedliche Laufzeiten haben, kann folgende Schlussfolgerung be-
zliglich der Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft gezogen werden:

Fast jede Biogasanlage ist ein Unikat!

Ausfiihrliche Beschreibungen der verschiedenen Technologien und Verfahren
zur Biogaserzeugung sind unter anderem im Leitfaden Biogas (FNR 2013) zu
finden.

Als besonders grofie Einflussfaktoren auf die mikrobiellen Gemeinschaften
werden die verwendeten Substrate, die Fermentationstemperatur, das urspring-
liche Inokulum der Biogasanlage, die Verweilzeit, die Gehalte an Ammonium-
stickstoff und Spurenelementen sowie die Grofie der Biogasanlage angesehen.

Beispiele fiir unterschiedliche Zusammensetzungen von mikrobiellen Biogasge-
meinschaften

Fiir optimale Effizienz und Stabilitdt von Biogasanlagen ist es notwendig zu
wissen, wie sich mikrobielle Gemeinschaften in solchen Systemen verhalten
und wie stabil oder dynamisch sie auf Veranderungen reagieren. Dazu wurde
die Langzeitstabilitdt von drei parallelen mesophilen Reaktoren im Praxismaf3-



stab, die ausschlieflich mit Energiepflanzen als Substrat beschickt wurden,
hinsichtlich Prozessparameter und mikrobieller Dynamik analysiert. Sowohl
die Prozessparameter als auch die mikrobiellen Gemeinschaften erwiesen sich
als bemerkenswert stabil und zeigten kaum signifikante Verdnderungen (LU-
CAS et al. 2015). Interessanterweise wurden keine methanogenen Generalisten
wie Methanosarcina als dominante Gattungen identifiziert, sondern vor allem
Vertreter von hydrogenotrophen und acetoklastischen Gattungen, die eher als
Spezialisten einzuordnen sind. Die mikrobiellen Gemeinschaften in den drei
voneinander unabhidngigen Reaktoren dhnelten sich zudem stark. Dies zeigt,
dass identische Umwelt- und Prozessparameter auch in identischen mikrobiel-
len Gemeinschaften und Dynamiken resultieren konnen. In der Zukunft wird
jedoch eine flexiblere Biogasproduktion erforderlich sein. Dies wird die mik-
robiellen Gemeinschaften vor entsprechende Herausforderungen hinsichtlich
ihrer Anpassungsfihigkeit z. B. an ungleichméfige Fiitterungsintervalle oder /
und sich verandernde Substratqualititen stellen (Mauky et al. 2015). Theoretisch
wiirde dies die Anzahl der 6kologischen Nischen innerhalb eines Reaktors erho-
hen, was wiederum mit einer starkeren Dynamik und grofleren funktionellen
Redundanzen sowie wahrscheinlich einer hoheren mikrobiellen Diversitat ein-
hergeht (Lucas et al. 2015).

Wie eine starke mikrobielle Dynamik das Produktspektrum in einem Maissi-
lage-Reaktor zur Produktion von fliichtigen Fettsduren (Hydrolysestufe) beein-
flussen kann, wurde kiirzlich von Strauber et al. (2016) gezeigt. Dabei fluktuierte
die bakterielle Kultur zwischen Milchsduregirern (Lactobacillus) und verschie-
denen Clostridien (Abb. 7), was sich direkt auf die Menge und Art der entspre-
chend produzierten Siduren auswirkte.
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Abb.7: Typische T-RFLP-Profile von bakteriellen 16S rRNA-Amplikons aus verschiedenen
Produktionsphasen eines Maissilagereaktors zur Produktion von organischen Siuren. In der
Milchsiurebildungsphase dominierten Lactobacillen, wihrend in der VFA-Bildungsphase
vorwiegend kurze und mittelkettige Fettsiuren (VFA = volatile fatty acids) von verschiedenen
Clostridien gebildet wurden.

Fig.7: Typical T-RFLP profiles of bacterial 16S rRNA amplicons from different production phases of a
maize silage reactor for the production of organic acids. In the lactic acid production phase different
phylotypes of Lactobacillus predominated. During the VFA (volatile fatty acid) production phase
mainly short and middle chain fatty acids were produced by different clostridia.

In einem weiteren Beispiel wurde der Einfluss einer stetig steigenden Raumbe-
lastung bis zum Prozesszusammenbruch auf die methanogene Mikroorganis-
mengemeinschaft untersucht. Das Verstandnis iiber solche Zusammenhinge ist
wichtig fir die zukiinftige Vorhersage und das Vermeiden von Betriebsausfillen.
Als Substrate wurden Filterkuchen und Bagasse als typische Reststoffe der
Bioethanolproduktion aus Zuckerrohr eingesetzt. Die Steigerung der Raumbe-
lastung bis auf 4 g/L*d bei noch stabilen Prozessbedingungen ging zunichst mit
einer Zunahme von acetoklastischen methanogenen Mikroorganismen einher
(Leite et al. 2015). Mit weiter steigender Raumbelastung kam es schliefllich zum
Zusammenbruch des Biogasprozesses. Die allméhliche Versduerung war dabei
gepragt von einer steigenden Dominanz hydrogenotropher methanogener Mik-
roorganismen. Vor allem Vertreter von Methanobacteriales und Methanomicro-
biales stiegen an, wahrend die Abundanz von Methanosarcina abnahm.

Neben dem Biogas (Methan) als Produkt des Biogasprozesses, welches zur Ener-
giegewinnung zur Verfiigung gestellt wird, fallen auch Garreste zur zumeist
landwirtschaftlichen Verwertung an. Die im Biogasprozess gebildeten Garreste
sollten frei von Krankheitserregern sein, so dass keine Beeintrachtigung der



Gesundheit von Mensch oder Tier und keine Schiden an Pflanzen zu erwarten
sind. Biogasanlagen konnen einen wichtigen Beitrag dabei leisten, dass Infekti-
onsketten unterbrochen werden. So erfolgt unter thermophilen Bedingungen
(=50 °C, = 24 h) bzw. bei der Pasteurisierung (= 70 °C, = 1 h) eine Inaktivierung
vegetativer Bakterien, moderat thermoresistenter Viren und infektioser Para-
sitenstadien (LORENZ 2015). Wéahrend diese Hygienisierungsparameter bereits
gesetzlich klar geregelt sind (u. a. Bioabfallverordnung) ist die Wirksamkeit fiir
alternative Behandlungsmethoden (z. B. hydrolytisch-acidogene Bedingungen)
noch nicht ausreichend untersucht worden.

Neben Krankheitserregern konnen auch Antibiotika von Nutztieren wieder aus-
geschieden werden und gelangen tiber die Giille und mit Garresten zusammen
mit Antibiotika-resistenten Bakterien in den Boden. Giille stellt damit potentiell
ein Reservoir fiir Bakterien dar, die transferable Antibiotika-Resistenz-Gene
(ARG) tragen. Eine konsequentere Nutzung von Giille zur Gewinnung von Bio-
gas konnte eine attraktive Mitigationsstrategie darstellen.

Schlussfolgerungen

Eine Stammhaltung von komplexen Mischkulturen erscheint z. T. kaum mog-
lich oder sinnvoll und miisste diskutiert und erforscht werden. Fir spezifische
Substrate und Produkte sowie Hochleistungskonsortien wire eine Stammbhal-
tung ggf. denkbar. Jedoch ist offen, wie und in welchem Mafdstab eine Stamm-
haltung der komplexen Mischkulturen sowie deren Upscaling erfolgen soll.
Denkbar wire auch die Biogasproduktion mit definierten Mischkulturen fir
Spezialanwendungen. Ein erster Weg zum Erhalt des Wissens zu Erfolgsmodel-
len von Biogasanlagen wire die exakte Definition der Betriebsbedingungen in
zeitlicher Reihenfolge. Zudem miisste der Wissenstransfer von der Forschung in
die Praxis weiter intensiviert werden. Dadurch kénnen Erkenntnisse zu Veran-
derungen von mikrobiellen Gemeinschaften und deren Auswirkungen auf die
Prozesse in grofitechnischen Anlagen zur Vermeidung von Prozessstorungen
und zur Prozessoptimierung angewandt werden. Hinsichtlich der Verwertung
von Gérresten besteht zum einen fiir alternative Hygienisierungsmethoden
noch Forschungsbedarf. Zum anderen sollte untersucht werden, wie Biogasanla-
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gen einen Beitrag zur Reduktion der Freisetzung von Antibiotika in die Umwelt
leisten konnen.
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Zusammenfassung

Mikrobielle Lebensgemeinschaften (Mikrobiota) im tierischen Verdauungstrakt
formen eine einzigartige Symbiose mit dem Wirtstier. Sie agieren als zentrale
Einheit zur Aufrechterhaltung der Stoffwechselleistung und des Gesundheits-
zustandes des Tieres, konnen aber auch negative Effekte hervorrufen. Die Fiit-
terung der Tiere und die zur Verfiigung gestellten Nahrstoffe stellen neben der
Tiergenetik und anderen externen Faktoren, die wesentlichste Einflussgrofie auf
die intestinale Mikrobiota dar.

Eine mogliche Veranderung der Mikrobiota hat Auswirkungen auf die Interak-
tion der Mikroorganismen untereinander, sowie zwischen Mikroorganismen
und dem Wirtstier und somit auf die Tiergesundheit. Des Weiteren ist eine mik-
robielle Vielfalt wichtig fir die effiziente Ausnutzung der vorhandenen Futter-
ressourcen (Stichwort Phosphor) und einer verringerten Bildung unerwiinschter
Stoffwechselprodukte (Stichwort Methan). Ein verbessertes Verstindnis tiber die
Struktur und Funktion der Mikrobiota und deren interne und externe Einfluss-
faktoren ist somit zwingend erforderlich.
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Abstract

Microbial communities (microbiota) inhabiting the gastrointestinal tract build-
ing a unique symbiosis with the host animal. They form a core unit to maintain

the metabolic activity and balance the health status of the animal. Besides animal
genetics and other external factors, animal feeding and the availability of nutrients
are one of the most important factors to influence the intestinal microbiota. A shift
in the microbial composition influences the interactions among the microorgan-
isms and among the microbiota and the host. Thus, this would affect the animal
health. In addition, the microbial diversity is important for an efficient use of the
feed components (e.g. phosphorous) and a reduced formation of undesired by-prod-
ucts (e.g. methane). A comprehensive knowledge about the structure and function
of the microbiota and about the internal and external factors influencing them is
highly required.

Einleitung

Vor dem Hintergrund einer steigenden Weltbevolkerung und einem damit ver-
bundenen erhéhten Bedarf an tierischen Lebensmitteln stellt sich die Frage, wie
die Landwirtschaft eine gleichbleibende Qualitét tierischer Produkte erzeugen
kann. Die effiziente Ausnutzung der Futterressourcen durch das Tier und deren
im Verdauungstrakt assoziierten mikrobiellen Lebensgemeinschaft (Mikrobiota)
spielt dabei eine wesentliche Rolle. Die Mikrobiota des tierischen Verdauungs-
traktes formt eine einzigartige Symbiose mit dem Wirtstier. Mikroorganismen
agieren als zentrale Einheit zur Aufrechterhaltung der Stoffwechselleistung, des
Immunstatus und somit des Gesundheitszustandes des Tieres. Sie nutzen die
fiir den Wirt nicht umsetzbaren Futterbestandteile und generieren Stoffwech-
selprodukte, welche fiir den Energiestoffwechsel des Tieres essentiell sind (z.B.
kurzkettige Fettsduren). Des Weiteren sind sie wichtig fiir die Bereitstellung von
Vitaminen. Kommensale Mikroorganismen dienen auch der Abwehr von pa-
thogenen Mikroorganismen in dem sie potentielle Ansiedlungspunkte besetzen
und einen Abwehrmechanismus entwickeln. Die Mikroorganismen profitieren
wiederum vom kontinuierlichen Nahrungsangebot und einem geeigneten
Habitat. Die Futterung der Tiere und die zur Verfiigung gestellten Nahrstoffe,
stellen neben der Tiergenetik und anderen externen Faktoren, die wesentlichste



Einflussgrofle auf die intestinale Mikrobiota dar. Eine mogliche Verdnderung
der Mikrobiota hat Auswirkungen auf die Interaktion der Mikroorganismen
untereinander, sowie zwischen Mikroorganismen und dem Wirtstier und somit
auf die Tiergesundheit.

Mikrobielle Vielfalt im Verdauungstrakt

Im Verdauungstrakt kommen vorwiegend Bakterien vor, daneben stellen Ar-
chaeen, Pilze und Protisten einen geringeren Anteil dar. Die phylogenetische
Struktur der bakteriellen Flora wurde in den letzten Jahren verstarkt mittels
Hochdurchsatz-Sequenzierverfahren analysiert (Deusch et al., 2015). Die Haupt-
phyla im Verdauungstrakt sind Bacteroidetes, Firmicutes, Actinobacteria und
Proteobacteria. Im Schwein findet man im Diinndarmbereich vorwiegend
Firmicutes und Proteobacteria, welche in den hinteren Abschnitten des Ver-
dauungstraktes durch Bacteroidetes etwas verdrangt werden (Looft et al., 2014).
Im Pferd findet man ebenso eine Dominanz von Firmicutes und Proteobacteria
im vorderen Bereich des Verdauungstraktes, wobei ab dem Caecum die Prote-
obacteria durch Vertreter der Verrucomicrobia, Spirochaetes und Fibrobacteres
verdriangt werden (Costa et al., 2015). Im Gefliigel werden der Kropf, die Magen
und die Diinndarmabschnitte von Vertretern der Familie Lactobacillaceae (Fir-
micutes) dominiert und die mikrobielle Zusammensetzung wird erst ab dem
Caecum sehr divers (Videnska et al., 2013). Im Pansen der Wiederkauer sind
verschiedenste prokaryotische (Bakterien, Archaeen) und eukaryotische (Pilze,
Ciliaten) Phyla zu finden. Bei den Bakterien sind Bacteroidetes mit bis zu 50%
der Gesamtbakterienpopulation dominierend, hierzu gehoren vor allem Prevo-
tella Spezies (Jami & Mizrahi, 2012, Ross et al., 2012).

Die Mikrobiota des Pansens

Der Pansen ist das zentrale Organ im Verdauungstrakt der Wiederkauer. Hier
wird aufgenommenes Futter durch die mikrobielle Aktivitit umgesetzt und in
mikrobielle Stoffwechselprodukte zerlegt (Abb. 1). Die Bedingungen im Pansen
sind optimal fiir anaerobe Mikroorganismen und bieten ihnen eine kontinuier-
liche Zufuhr und Abfuhr von Nahrung bzw. Stoffwechselprodukten. Die Puffe-
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rung des Pansens durch den Speichelfluss schafft ebenso geeignete pH-Bedin-
gungen fur eine mikrobielle Aktivitdt. Im Pansen befinden sich fibriolytische
Bakterien. Diese nutzen die Faserfraktion des Futters und spalten Zellulose,
Hemizellulose, Pektine und andere Polysaccharide mit Hilfe extrazelluldrer
Enzymsysteme. Amylolytische und proteolytische Bakterien sind Spezialisten
fiir den Abbau von Starke bzw. Proteinen. Jede dieser funktionellen Gruppen
enthalten Bakterien mit hohen Substratspezifititen und entsprechenden enzy-
matischen Funktionen. Die Wechselwirkung dieser Bakteriengruppen ermog-
licht die Umsetzung des Futters im Wiederkauer und die Produktion von kurz-
und verzweigtkettigen Fettsduren, mikrobiellem Protein und NH,. Essigsdure,
Buttersdure und Propionsidure werden an der Epithelschicht des Pansens resor-
biert und dienen sowohl als Energiequelle fiir den Wiederkauer als auch als
wichtige Ausgangsprodukte fiir Milchfett und Milchzucker im Euter der Milch-
kuh. Die oben genannten Fermentationsprozesse gehen immer mit einer Bil-
dung von Wasserstoff einher. Dieser wird entweder durch acetogene oder Sulfat
reduzierende Bakterien verwendet oder, und das ist der energetisch glinstigere
Weg, fiir die Bildung von Methan durch methanogene Archaeen verbraucht.
Damit bleibt der Wasserstoffpartialdruck im Pansen stabil. Eine vollstindige
Hemmung der Methanproduktion wire somit ungtinstig fiir das Gleichgewicht
der mikrobiellen Stoffwechselleistung, die Methanbildung kann aber mit be-
stimmten Fiitterungsstrategien verringert werden.
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Abb.1: Zusammenspiel der Mikroorganismen im Pansen hinsichtlich des Abbaus von Polysacchariden, des
Umsatzes von Abbauprodukten und der Bildung von Fermentationsprodukten.

Beeinflussung der Mikrobiota durch Futterumstellung

Eine Umstellung des Futters ist im Verlauf der Entwicklungsperioden der

Tiere bzw. wihrend besonderer energetischer Leistungsphasen (Legeperiode,
Trachtigkeit, Laktation) erforderlich. Hiermit wird auch immer die mikrobielle
Lebensgemeinschaft des Verdauungstraktes verandert. Dies fiihrt nicht immer
zu den gewiinschten positiven Effekten. So wird zu Beginn der Laktationsphase
in Milchkiihen die Faser-reiche Ration auf einen erhohten Starke-reichen Kraft-
futteranteil umgestellt. Dies fithrt zu einer erhohten Fermentationsleistung und
Bildung von kurzkettigen Fettsauren. Dadurch sinkt der pH-Wert im Pansen
auf unter 6,0 und Milchséure produzierende Bakterien, wie Streptococcus bovis,
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treten verstarkt auf. Die erhohte Bildung von Milchsdure und eine ungentiigende
Pufferung fithren wiederum zu einer weiteren Absenkung des pH-Wertes. Bleibt
der pH-Wert unter 5,6 fiir mehrere Stunden am Tag spricht man von einer sub-
akuten Pansenazidose (SARA) (Plaizier et al., 2009). Diese Stoffwechselstorung
tritt bei ca. einem Viertel der Tiere in einer Milchkuhherde auf und fithrt zu
Diarrhoe, Lamnitis, Beschddigung der epimuralen Schicht und Abszessen in der
Leber. Die Verdanderung des mikrobiellen Milieus fithrt somit zu einer Verschie-
bung der mikrobiellen Diversitdt und Storung der mikrobiellen Funktionen.
Dies hat Auswirkungen auf die Tiergesundheit und Milchleistung, und ist somit
ein wichtiger 6konomischer Faktor. Die subakute Pansenazidose und deren
Folgeerscheinung sind bisher recht gut untersucht. Unklar bleibt jedoch, warum
nur ein Teil der Tiere betroffen ist und was deren Sensibilitat hinsichtlich SARA
beeinflusst.

Ausnutzung der Futterressourcen - Beispiel Stickstoff

Des Weiteren ist eine mikrobielle Vielfalt fiir die effiziente Ausnutzung der
vorhandenen Futterressourcen wichtig. Stickstoff wird dem Wiederk&uer in
Form von Futterproteinen und Nicht-Protein-Stickstoff Verbindungen (z.B. freie
Aminosduren, Harnstoff, Ammoniumsalze etc.) zur Verfiigung gestellt. Beide
Formen werden durch mikrobielle Enzymaktivitidten im Pansen umgesetzt. Die
Futterproteine werden schrittweise zu Peptiden, Aminosauren und Ammoniak
proteolytisch abgebaut. Des Weiteren entstehen CO, und kurzkettige Fettséduren.
Diese Abbauprodukte dienen wiederum als Ausgangsstoffe fiir die mikrobielle
Proteinsynthese und die neu synthetisierten Aminosauren werden vom Wie-
derkduer im Diinndarm resorbiert. Harnstoff wird durch eine bakterielle Urease
enzymatisch in Ammoniak und CO, gespalten. Ammoniak gelangt in die Leber
und wird dort unter hohen Energieaufwand wieder fiir die Neusynthese von
Harnstoff verwendet und somit detoxifiziert. Der so entstandene Harnstoff wird
uber die Blutbahn entweder im Speichel oder, zum groferen Teil, tiber das Pan-
senepithel wieder zur Verfligung gestellt.

Die Umsetzung der Stickstoffverbindungen im Wiederkauer ist somit sehr kom-
plex. Die Abbaubarkeit des Futterproteins kann zwischen 50 - 100% schwanken
und ist abhédngig von der Art des Futters und der Vorbehandlung der Futterpro-



teine. Eine ineffiziente Ausnutzung fiihrt zu einer Belastung fiir das Tier und zu
einem erhohten Eintrag von Stickstoff in die Umwelt. Das Wissen tiber proteo-
lytische und Urease-bildenden Bakterien im Wiederkauer ist bislang begrenzt.
Zukiinftige Forschungsfelder sollten die entsprechenden Bakterien besser cha-
rakterisieren, die Orte der Aktivitdten im Pansen lokalisieren und Ideen fiir eine
Modulation der Mikrobiota hinsichtlich einer effizienten Stickstoffausnutzung
ableiten.

Ausnutzung der Futterressourcen -
Beispiel Phosphor

Phosphor ist ein wichtiges Mengenelement in der Tierernahrung und wird
unter anderem fiir den Aufbau von Knochen und Nukleinsduren, und dem
Energiestoffwechsel (ATP) benotigt. Anorganischer Phosphor wird meist als
Kalziumphosphat in der Tiererndhrung eingesetzt, dies ist allerdings einer der
begrenzten Rohstoffe weltweit. Phosphor kommt auflerdem noch als Inositol-
hexaphosphat (InsP6) in pflanzlichen Samen und deren Verarbeitungsprodukten
vor. Die Ausnutzung dieser Phosphorquelle ist aufgrund fehlender bzw. man-
gelnder Enzymsysteme im Monogastrier nur unzureichend und wird bislang
durch Zugabe von exogenen Phytasen erhoht. Diese Phytasen sind bakteriellen
bzw. pilzlichen Ursprungs und kénnen je nach Spezifitit InsP6 in verschiedene
Isomere abbauen. Der dabei freigesetzte Phosphor kann dann durch das Tier
genutzt werden. Endogene mikrobielle Phytasen und deren Produzenten sind
bislang nur wenig untersucht. Die Lokalisation Phytase-bildender Bakterien,
deren Aktivitit und mogliche gezielte Stimulation sollte Gegenstand zukiinfti-
ger Forschungsfelder sein.

Ausblick

Die oben genannten Beispiele geben nur einen kleinen Einblick in die Leistung
der mikrobiellen Diversitat im Verdauungstrakt von Nutztieren. Ein verbes-
sertes Verstdndnis tiber die Struktur und Funktion der Mikrobiota und deren
interne und externe Einflussfaktoren ist somit unumgénglich. Zukiinftige
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Forschungsfelder sollten somit nicht nur die Interaktion der Mikroorganismen
untereinander, sondern ebenso stark die Interaktion zwischen Mikrobiota und
Wirtstier betrachten.
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Verschwindet die Vielfalt bevor wir sie kennen?

Will biodiversity disappear before we know it?
Dr. Axel Christian, Senckenberg Museum fiir Naturkunde Gorlitz

Email: Axel.Christian@senckenberg.de

Zusammenfassung

Die nachhaltige Nutzung der Ressource Boden ist fiir Landwirtschaft und Er-
nahrung von entscheidender Bedeutung. Sie wird durch die Bodenfruchtbarkeit
beeinflusst, die wiederum ganz wesentlich von der Bodenbiodiversitit abhingig
ist. Die Vielfalt der Bodenorganismen, ihre 6kologischen Anspriiche und Funk-
tionen im Lebensraum Boden sind oft noch nicht ausreichend bekannt. Die
fehlende taxonomische Expertise wird langfristig die angewandte biologische
Forschung erschweren und damit Einfluss auf die nachhaltige Nutzung der
Ressource Boden haben. Die Kenntnisse zur Biodiversitit sind in vielen Organis-
mengruppen ungentigend, auch in Deutschland. Um Verdnderungen im Orga-
nismenspektrum eines Bodens feststellen zu konnen, muss bekannt sein, wo

die Arten in Deutschland leben und welche Anspriche sie an den Lebensraum
haben. Nur wenn die Biogeografie von Organismenarten bekannt ist, kann Aus-
breitung und Riickgang von Arten erkannt und bewertet werden. Leider sind die
Kenntnisse zur Biogeografie vieler Arten der Boden nicht ausreichend bekannt.
Auch der DNS-Barcode liegt bisher nur von wenigen Bodentierarten vor. Von
allen landwirtschaftlich relevanten Organismengruppen sollten DNS-Sequenz

/ DNS-Barcode ermittelt werden, um angewandte Forschung zu beschleunigen.
Eine schnelle und gleichzeitig sichere Identifikation dieser Kleinlebewesen im
Boden ist Grundlage fiir zukiinftige 6kologische und angewandte Forschungen
aber auch fiir Empfehlungen tiber neue Wege der nachhaltigen Nutzung von
Boden.



Die Biologische Vielfalt wird verschwinden, bevor wir sie kennen, wenn die
Forschung zur Biodiversitat, insbesondere die taxonomische Forschung, nicht
zeitnah umfassend intensiviert wird!

Abstract

The sustainable use of the resource soil is decisive for agriculture and nutrition.

It is influenced by soil fertility, which in turn is very much dependent on soil bio-
diversity. The diversity of soil organisms, their ecological requirements and their
functions in the ecosystem soil are often not sufficiently known. The lack of taxo-
nomic expertise will, in the long term, complicate applied biological research and
sustainable use of the resource soil. The knowledge on biodiversity is inadequate in
many groups of organisms, even in Germany. In order to determine changes in the
spectrum of organisms occurring in soils, where the species occur in Germany and
which requirements they have on the habitat must be known. Only if the biogeogra-
phy of species is known, can the dispersal or decrease of these species be identified
and assessed. Unfortunately, knowledge on the biogeography of many species in
soils is insufficient. Furthermore, DNA barcodes exist for only a few species of soil
organisms. DNA sequences / DNA barcodes should be ascertained for all agricul-
turally relevant groups of organisms to accelerate applied research. A rapid and
reliable identification of small arthropods occurring in soil is the basis for future
ecological and applied research as well as for recommendations on new methods of
sustainable use of soils.

Biodiversity will disappear before we know it, if research on biodiversity, especially
taxonomical research, is not promptly and comprehensively increased!

Einleitung

Die biologische Vielfalt ist fiir den Menschen eine wichtige Lebensgrundlage,
von der wir auf vielfaltige Weise abhdngen und profitieren. Ihre Erforschung
und Erhaltung ist von gesamtgesellschaftlicher Bedeutung. Fiir die Land-, Forst-,
und Fischereiwirtschaft hat die Biodiversitét auch eine wirtschaftliche Bedeu-
tung, denn sie ist zum Beispiel entscheidend fiir die Erhaltung der Bodenfrucht-



Band 39 | Mikroorganismen und Invertebraten

barkeit. Obwohl wichtige Okosystemfunktionen von den Bodenorganismen
gewahrleistet werden, sind aber oftmals die Arten, ihre 6kologischen Anspriiche
und ihre Funktion im Lebensraum Boden sowie im Nahrungsnetz noch gar
nicht ausreichend bekannt. Teilweise ist es nicht einmal moglich, die Entwick-
lungsstadien der Arten sicher zu determinieren. Deshalb sollen folgende Fragen
diskutiert werden:

Ist in Deutschland die Biodiversitit von Milben und
Springschwinzen im Lebensraum Boden ausreichend
bekannt?

Wenn Sie auf einer Wiese stehen, dann befinden sich im Boden unter ihren Fii-
fen mehr Organismen als es Menschen auf der Erde gibt. Das sind insbesondere
Milliarden Bakterien, Strahlenpilze und Pilze, Millionen Algen, Einzeller und
Fadenwiirmern aber auch ca. 5.000 Milben & Springschwinze, 2.000 Kleine
Ringelwiirmer, wenige Asseln, Spinnen, Schnecken, Tausendftfler und Regen-
wirmer aber nur 0,001 Kleinsduger.

Im Folgenden wird auf die Biodiversitdt der Kleinarthropoden, insbesondere
der Milben, im Lebensraum Boden eingegangen, welche fiir die Landwirtschaft
eine besondere Bedeutung hat. Im Kreislauf der Natur tragen viele Bodentiere
zur Humusbildung bei, denn sie erndhren sich von pflanzlichen und tierischen
Zerfallsstoffen. Hornmilben und Springschwianze zerteilen mit Ihren scheren-
artigen Mundwerkzeugen das Blattgewebe oder saugen an Pilzhyphen. Sie sind
entscheidend an der Humusbildung und Erhaltung der Fruchtbarkeit der Boden
beteiligt. Es gibt aber auch Rauber in der Streuschicht und im Boden, die im
Nahrungsnetz eine wichtige Rolle spielen, unter anderem die Raubmilben aus
der Gruppe Gamasina. Durch Spezialisierung der Mundwerkzeuge haben sich
Raubmilbenarten an Beutetiere angepasst. Sie konnen zum Beispiel Kiefersche-
ren (Chelizeren) mit vielen nach hinten gerichteten Zéhnen haben, eine An-
passung an wurmformige Nahrungstiere wie Fadenwiirmer (Nematoden) oder
kleine Ringelwiirmer (Enchytraeiden). Es gibt aber auch Raubmilben, die beson-
ders lange und weit zu 6ffnende Chelizeren besitzen. Diese Milben erndhren sich
von Springschwianzen in der Streuschicht, die sich durch ,,Fluchtsprung“ schnell
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dem Zugriff der Raubmilben entziehen kénnten. Dies sind Beispiele wie sich
Tierarten im Nahrungsnetz des Bodens angepasst haben und in Gemeinschaften
(Synusien) unterschiedliche Bodenlebensraume besiedeln. So konnten Spring-
schwanz- und Raubmilbensynusien in Bergbaufolgelandschaften auf Haldenbo-
den festgestellt werden, die in bestimmten Zeitabschnitten der Rekultivierung
mit Geholzen, insbesondere Pappelhybriden, auftraten (Abb. 1) (Christian 1993,
Dunger, 1968).

Solche Lebensgemeinschaften von Tieren gibt es auch in Wiesen- und Acker-
boden, nur ist der Kenntnisstand auch hier noch sehr gering. Es ware dringend
erforderlich, fir landwirtschaftlich genutzte Boden die Lebensgemeinschaften
der Organismen und deren Nahrungsnetze auf der Ebene der Arten intensi-
ver zu untersuchen, um auf der Basis der hier zu gewinnenden Erkenntnisse
Empfehlungen fiir die Bewirtschaftung und die nachhaltige Nutzung geben zu
konnen. Dariiber hinaus sind auch Kenntnisse zur bodenfaunistischen Bioindi-
kation zukiinftig von wachsender Bedeutung. Hier wurden von der Senckenberg
Gesellschaft fir Naturforschung schon Langzeituntersuchungen zur Auswir-
kung von Fruchtfolgen, Herbizidmengen, Stickstoffgaben und mechanischer
Bodenbearbeitung auf die Bodenfauna untersucht und sind in Empfehlungen
des Sachsische Staatsministeriums fiir Umwelt und Landwirtschaft fir eine
umweltgerechte Landbewirtschaftung eingeflossen. (Dunger et al. 2002).
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Abb. 1: Vergleich euedaphischer Collembola- und Gamasina-Synusien der Berzdorfer Halden in
Abhingigkeit vom Rekultivierungsalter (Raubmilbensynusien kursiv), in Klammern angegebene
Collembolensynusien sind Varianten der dariiber stehenden Synusie.

Fig.1: Comparison of euedaphic synusiae from Collembola and Gamasina from the place “Berzdorfer
Halden” depending on the land restoration age (synusiae of predatory mites in italics), synusiae of
Collembola indicated in brackets are variants of the synusia above.

Die eingangs gestellte Frage ,Ist in Deutschland die Biodiversitat von Milben
und Springschwinzen im Lebensraum Boden ausreichend bekannt?“ kann man
eindeutig mit NEIN beantworten.

Empfehlung:
Die Erforschung der Boden-Biodiversitdt auf der Basis der Arten ist dringend zu

intensivieren um 6kologische Zusammenhange besser zu erkennen und daraus
in der angewandten Forschung Methoden zur nachhaltigen Nutzung und zum



Schutz der Ressource Boden zu entwickeln. Forschungsergebnisse auf ,,Grup-
penbasis® sind oft kritisch zu hinterfragen.

Wie ist der weltweite Kenntnisstand zur Biodiversitat
einzuschitzen?

Die globalen Kenntnisse zur Biodiversitdt sollen am Beispiel ausgewéahlter
Milbengruppen dargestellt werden. Sie spiegeln sich gut in der Anzahl der be-
kannten und jahrlich neubeschriebenen Arten wider. Bis Mitte der 50iger Jahre
kannte man weltweit weniger als 2.000 Raubmilbenarten aus der Ordnung
Mesostigmata. Heute sind fast 9.000 Arten bekannt (Abb. 2) und jahrlich wer-
den im Mittel etwa 100 neue Arten dieser Milbengruppe beschrieben (Abb. 3),
insbesondere aus Asien. Dieser Trend trifft auch auf andere Milbengruppen, wie
zum Beispiel Hornmilben (Oribatida) und actinedide Milben (Actinedida) zu. In
den letzten Jahrzehnten wurden aber auch einige neue Milbenarten in Deutsch-
land entdeckt und beschrieben (Blaszak & Ehrnsberger 1997, Christian 1990,
Christian & Karg 1992, Heddergott 2008, Heddergott & Eckert 2009, Masan 2008,
Schwalbe 1995, Weigmann & Wunderle 1990, Weigmann 2001, 2014).

Daraus kann man ersehen, dass Milben nicht nur in tropischen oder borealen
Regionen der Erde sondern auch im gut untersuchten Mitteleuropa noch nicht
ausreichend bekannt sind. Um die Forschungsarbeit mit einer schnelleren
Auffindbarkeit neu beschriebener Arten zu unterstiitzen, werden in der biblio-
grafischen Schriftenreihe ,ACARI - Bibliographia Acarologica“ in jahrlich drei
Heften die neu beschriebenen Arten, der Aufbewahrungsort der Typen und die
allgemeine Literatur des Fachgebietes aufgelistet. Da auch in der heutigen Zeit
mit der Moglichkeit der Recherche im Internet viele taxonomische, biogeografi-
sche und 6kologische Publikationen in sehr unterschiedlichen, teilweise wenig
verbreiteten Journalen publiziert sind, ist die Online-Recherche oft lickenhaft
und zeitaufwendig. Alle Bibliografien, die dlter als ein Jahr sind (Bibliographia
Oribatologica seit 1968, Bibliographia Mesostigmatologica seit 1990, Actinedida
seit 2002), stehen online zur Verfiigung unter http://www.senckenberg.de/acari
(ISSN 1618-8977).
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Fig. 2:

Die bekannten Raubmilbenarten der Ordnung Mesostigmata im Verlauf von 100 Jahren

Number of known predatory mite species of the order Mesostigmata during the last 100 years
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Abb. 3:

Fig. 3:

Anzahl neu beschriebener Arten der Gruppen Mesostigmata (einschlieflich Raubmilben), Oribatida
(Hornmilben) und Actinedida in den vergangenen 15 Jahren

Number of newly described species of the groups Mesostigmata (including predatory mites),
Oribatida (oribatid mites ) and Actinedida in the past 15 years
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Abb.4: Anzahlneubeschriebener Arten der Mesostigmata (einschlieflich Raubmilben) bezogen auf die
Kontinente

Fig.4: Number of newly described species of Mesostigmata (including predatory mites) based on the
continents

Die Frage ,Wie ist der weltweite Kenntnisstand zur Biodiversitdt einzu-
schitzen?“ kann man fiir die Unterklasse Acari (Milben) mit >SBESONDERS
SCHLECHT< beantworten. Diese Einschatzung trifft fiir die meisten anderen
Taxa der Bodenorganismen ebenfalls zu.

Empfehlung:
Da Artenkenntnis die Basis fiir 6kologische und angewandte Forschungen ist,

sollte der taxonomischen Expertise zukiinftig wieder ein hoherer Stellenwert in
der Forschung und universitdren Ausbildung eingeraumt werden.
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Welcher Wissensstand besteht in der Biogeografie von
Bodentieren in Deutschland?

Wer in der Literatur und im Internet nach Kenntnissen zur Verbreitung von
Bodentierarten sucht, wird nur wenige verlassliche Quellen finden. Deshalb
wurde vom Bundesministerium fiir Bildung und Forschung ein GBIF-Da-
tenbankprojekt zur Bodenzoologie (Global Biodiversity Information Facility)
gefordert, das vom Senckenberg Museum fiir Naturkunde Gorlitz koordiniert
wird. Dieses Informationssystem fiir Taxonomie, Literatur und Okologie von
Bodentieren bietet im online-Portal ,,Edaphobase“ (http://portal.edaphobase.
org/) bodenzoologische Fundort- und Habitatdaten von Laufkéfern, Spinnen,
Regenwiirmern, Landasseln, Vielftifern, Hornmilben, Springschwénzen, Raub-
milben, Fadenwiirmern und Kleinringelwiirmern an, die durch Werkzeuge

zur Verknlipfung, Bewertung und Modellierung (Folgenabschitzung) fiir viele
bodenzoologische Fragestellungen angewendet werden konnen. Damit ist es
moglich, Veranderungen der Biodiversitat und der 6kosystemaren Leistungsfa-
higkeit schneller zu erkennen. Dies ist von besonderer Bedeutung, da das Arten-
spektrum und die Individuendichten im Boden unmittelbare Auswirkungen auf
die Bodenfruchtbarkeit und die nachhaltige Nutzung des Bodens haben.

Fir viele Bodentiere gibt es bisher keine verlasslichen Aussagen zu ihrem
Vorkommen in Deutschland. Dies trifft in besonderem Mafe fiir die Milben

zu. Deshalb wurde auf der Grundlage umfangreicher Ssmmlungs- und Lite-
raturauswertungen eine Hornmilbenfauna erstellt, die erstmals das regionale
Vorkommen von Hornmilben mit Verbreitungskarten und Biotoppraferenzen
vorlegt. In der Acarofauna Germanica - Oribatida (Wwww.senckenberg.de/pecki-
ana, ISSN 1618-1735, ISBN 978-3-9815241-1-6) werden Nachweise von 560 Horn-
milbenarten aus Deutschland mit Informationen zu taxonomischer Literatur,
Lebensweise und Okologie aufgelistet. Damit wird eine Basis geschaffen, um
Verdanderungen in der bisher bekannten Oribatidenfauna durch Zunahme der
wissenschaftlichen Daten aber auch durch Zuwanderung oder Aussterben von
Arten zukiinftig besser erkennen und beurteilen zu konnen (Weigmann et al.
2015).



Flir weitere Milbengruppen ist eine Zusammenstellung der bekannten Verbrei-
tungsdaten fiir Deutschland in Vorbereitung.

Die Frage ,Welcher Wissensstand besteht in der Biogeografie von Bodentieren in
Deutschland?“ kann nur organismengruppenbezogen beantwortet werden: Der
Wissensstand ist in einigen Taxa >GUT< tiberwiegend aber >UNZUREICHEND-<.

Empfehlung:

Fir alle relevanten Organismengruppen sollte der Kenntnisstand zur Biogeo-
grafie der Arten gesichert vorliegen und regelmafig tiberpriift werden.

Sind DNS-Sequenz / DNS-Barcode fiir Wirbellose mit
Relevanz fiir Landwirtschaft und Erndhrung bekannt?

Die Vielzahl der Lebewesen in unseren Boden zu erfassen wird durch die geringe
Zahl hierfiir qualifizierter Spezialisten eingeschrinkt. Das vom Bundesminis-
terium fir Bildung und Forschung geférderte ,German Barcode of Life“-Projekt
-GBOL4 (Gorlitz): DNS-barcoding der Bodenfauna- stellt in Zusammenarbeit
mit Spezialisten verlasslich zu einem Taxon zugeordnete Gen-Sequenzen in
offentlich zugdnglichen DNS-Datenbanken zur Verftigung. Damit soll in der
Zukunft eine schnellere Identifikation dieser Kleinlebewesen im Boden unter-
stlitzt werden. Von besonderer Bedeutung ist in diesem Projekt, dass die jeweili-
gen Belegindividuen (Vouchers), aus welchen das genetische Material gewonnen
wurde und die alle zur Artdetermination notwendigen Merkmale fiir spétere
Uberpriifungen und eventuell erforderliche Neuzuordnungen besitzen, in der
Sammlung hinterlegt werden. Damit wird erreicht, dass die morphologische
und genetische Zuordnung der Daten zu einer Art dauerhaft abgesichert ist.
Bisher sind ausgewéhlte Arten der Springschwinze (Collembola), Fadenwiirmer
(Nematoda), Hornmilben (Oribatida) und Raubmilben (Gamasina) bearbeitet.
Eine Weiterfithrung dieser Forschungsarbeit mit dem Ziel der Inventarisierung
der Bodenfauna Deutschlands mit Sammlungsbelegen und deren DNS-Sequenz
fiir DNS-Barcode fiir alle Arten wire dringend erforderlich.
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Vision: Aufbau von Referenzdatenbanken fiir die automatisierte Detektion von
Arten, sowohl tiber morphologische Scans als auch tiber genetische Marker.
Diese Datenbanken konnen zur Identifikation von Organismen und Umweltsig-
nalen genutzt und zum Beispiel zur Optimierung einer nachhaltigen landwirt-
schaftlichen Produktion eingesetzt werden.

Beispiel: Extrahierte Bodenorganismen werden morphologisch gescannt und /
oder die genetischen Marker der Organismen entnommen und zur Auswertung
in die Datenbank eingespeist. Das System sucht aus der Datenbank die beste
Ubereinstimmung und gibt Artnamen und Identifikationswahrscheinlichkeit
aus. Bei hinterlegten 6kologischen Anspriichen kénnen Schlussfolgerungen fiir
eine optimale Nahrungsmittelproduktion gewonnen werden. Benoétigte Basis-
daten: Fotoserien der ,Fokusebenen“ von Organismen in mikroskopischen Dau-
erpraparaten als Referenz fiir morphologische Merkmale und genetische Marker
(DNS-Barcoding).

Die Frage ,,Sind DNS-Sequenz / DNS-Barcode fiir Wirbellose mit Relevanz fiir
Landwirtschaft und Erndhrung bekannt?“ muss mit >NUR ZU EINEM GERIN-
GEN ANTEIL< beantwortet werden.

Empfehlung:

Fir alle Arten landwirtschaftlich relevanter Organismengruppen sollten DNS-
Sequenz / DNS-Barcode ermittelt werden, um 6kologische und angewandte
Forschung beschleunigen zu konnen.

Sind alle notwendigen Weichen zur wissenschaftlichen
Bearbeitung als Basis fiir die nachhaltige Nutzbarkeit
der Ressource Boden richtig gestellt?

Betrachtet man die Anzahl der acarologischen Arbeitsgruppen in Deutschland
und die Verdnderungen an den Universitidten und Forschungseinrichtungen in
den vergangenen 20 Jahren ist festzustellen, dass es erheblich weniger acaro-
logische Arbeitsgruppen gibt und in der universitiaren Lehre die Vermittlung



von Artenkenntnis drastisch gesunken ist. Das Erkennen von Arten ist aber

die Grundlage jeder weiteren 6kologischen und angewandten Forschung. Die
Abnahme der Anzahl forschender Taxonomen hat dazu gefiihrt, dass die Aus-
sage ,Vielfalt verschwindet, bevor wir sie kennen“ immer stiarker zur Realitat
wird. Hier sind in Deutschland Bund und Lander gefordert, die Weichen so zu
stellen, dass die Biodiversitatsforschung und die Taxonomie erheblich gestarkt
werden, denn fehlende taxonomische Expertise wird langfristig die angewandte
biologische Forschung erschweren. Damit die Menschen zukiinftig nicht immer
ofter hinnehmen miissen, dass Arten aussterben, bevor sie entdeckt und ihre
Bedeutung fiir die Okosysteme und die menschliche Gesellschaft erkannt sind,
miissen auch in Deutschland Anderungen auf den Weg gebracht werden, um
zukiinftig in der internationalen Wissenschaftsgemeinschaft auf diesem Gebiet
wieder fiihrend beteiligt zu sein.

Die Frage ,,Sind alle notwendigen Weichen zur wissenschaftlichen Bearbeitung
als Basis ftir die nachhaltige Nutzbarkeit der Ressource Boden richtig gestellt?“
muss leider mit >SNEIN< beantwortet werden.

Empfehlung:

Die Biodiversitatsforschung, insbesondere die taxonomische Forschung, muss
zeitnah intensiviert werden, um die wissenschaftliche Bearbeitung und die
nachhaltige Nutzung der Ressource Boden gewéhrleisten zu konnen.

Die Titelfrage des Vortrags ,Verschwindet die Vielfalt bevor wir sie kennen?“ ist
fur Landwirtschaft und Erndhrung hochrelevant, da es fiir die Sicherung der
Lebensgrundlagen des Menschen essentiell ist, die biologische Vielfalt wissen-
schaftlich zu erforschen und zu kennen, bevor sie durch Veranderungen in der
Biosphire unerkannt verloren geht. Da das Erkennen von Arten die Grundlage
jeder weiteren 6kologischen und angewandten Forschung ist, muss gewahrleis-
tet werden, dass es gentigend Taxonomen gibt, die neue Arten erkennen, festle-
gen und in die phylogenetische Systematik einordnen kénnen. Um abzusichern,
dass die biologische Vielfalt nicht verschwindet, bevor wir sie kennen, muss die
Forschung zur Biodiversitat, insbesondere die taxonomische Forschung, zeitnah
umfassend intensiviert werden. Nur so wird es gelingen, die Vielfalt umfassend
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zu kennen und fiir die nachhaltige Nutzung der Ressource Boden verfiigbar zu
machen, bevor sie verschwindet.
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Zusammenfassung

Bakterien und Pilze sind unverzichtbare Dienstleister fiir Landwirtschaft und
Erndhrung. Bedauerlicherweise ist erst ein kleiner Teil aller in Sammlungen
bzw. mikrobiologischen Ressourcen-Zentren (mBRCs) vorhandenen Mikroor-
ganismen auf entsprechendes Potential hin untersucht worden. Tatsachlich
konnten sogar bisher nur ein Bruchteil der bekannten mikrobiellen Diversitit in
Lebendkultur genommen und in mittlerweile hoch-redundanten Sammlungen
uberfithrt werden. Daraus ergibt sich, dass (a) die mikroorganismische Diversitat
in Sammlungen erheblich erweitert und reprasentativer werden muss, und (b)
die vorhandenen Sammlungsbestinde wesentlich effizienter auf ihr biokono-
misches Potential und ihre Eignung als Dienstleister fiir Erndhrung und Land-
wirtschaft untersucht werden miissen.

In diesem Artikel werden geeignete Strategie-Entwicklungen fur eine reprasen-
tativere Sammlungsaktivitdt und eine effizientere bio6konomische Verwertbar-
keit beschrieben. Insbesondere wird das Konzept einer spezialisierten Pay-to-Li-
cense Sammlung erldutert, die das Interesse von Bereitsteller-Lindern erh6hen



soll, Nagoya-konform genetische Ressourcen in Sammlungen zu geben, und die
das verstarkte Interesse des privaten Sektors fiir biookonomische Nutzbarkeit
wecken soll. Ssmmlungen werden so die Rolle eines objektiven Vermittlers zwi-
schen Bereitstellern und biookonomischen Nutzern der genetischen Ressourcen
darstellen.

Abstract

Microorganisms such as bacteria and fungi are indispensable for agriculture and
food production. Unfortunately only a small fraction of microorganisms in micro-
bial collections or microbial resource centers (mBRCs) have been investigated for
their bioeconomic potential. Even worse, only a very small fraction of the known
microbial biodiversity has been cultivated yet and been deposited in collections. It
needs to be concluded that (a) the biodiversity in microbial collections needs to be
substantially enlarged and be more representative and (b) the investigation of their
bioeconomic potential needs to be enforced.

Here, we describe suitable strategies for improving cultivability for broader mi-
crobial biodiversity and for a more efficient identification and awareness rising of
their bioeconomic potential. In particular, we introduce the concept of a specialized
pay-to-license collection which will be pre-screened by microbial collections in a
manner compliant with Nagoya-ABS to provide new input for biotech R&D pipe-
lines and seeking new opportunities. Respective collections would act as an objec-
tive broker between depositor and purchaser.

Einleitung

Mikroorganismen wie Prokaryoten (Bacteria und Archaea) und Pilze sind als
genetische Ressourcen in der Agrar-, Ernahrungs- und Forstwirtschaft in kulti-
vierter Form als Teil der Produktion, z.B. bei der Herstellung von Nahrungsmit-
teln, unersetzlich (Quelle: Nationales Fachprogramm, Entwurf). Seit Jahrzehn-
ten werden solch wertvolle Mikroorganismen in einer Vielzahl an Sammlungen
in Universitdten, Instituten oder auch im Privatsektor vorgehalten. Um jedoch
den aktuellen und modernen Entwicklungen in der Biotechnologie und den
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Lebenswissenschaften gerecht zu werden, wurde von der Organisation fiir wirt-
schaftliche Zusammenarbeit und Entwicklung (OECD) das neue Konzept der
sog. Biologischen Ressourcen-Zentren vorgeschlagen (www.oecd.org/sti/bio-
tech/38777417.pdf). Solche mikrobiologischen Sammlungen (microbial domain
Biological Resource Centers sensu OECD, mBRCs) sind dafiir verantwortlich, die
kultivierte mikrobielle Vielfalt zu erhalten und der menschlichen Gemeinschaft
(Forschung und Industrie) in qualitats-kontrollierter Weise zur Verfiigung zu
stellen. Die konkreten Aufgaben von mBRCs sind (1) ex situ Konservierung und
(2) Identifizierung von Mikroorganismen, sowie (3) Ausbildung und (4) Beratung.

Ausgangspunkt der ,,Reise”

Gemaif des Culture Collections Information Worldwide (CCINFO) Systems des
World Data Centre for Microorganisms (WDCM 2015) sind gegenwirtig ca. 1,05
Millionen Bakterien, 727.000 Pilze und 380.00 Viren in 692 Sammlungen in 71
Landern aufbewahrt. Diese beeindruckenden Zahlen relativieren sich jedoch
deutlich angesichts der Tatsache, dass nur ein verschwindend kleiner Bruch-
teil der mikrobiellen Vielfalt bisher in Lebendkultur isoliert wurde, und somit
das tatsachliche Potential fiir Mikroben als Dienstleister fiir Erndhrung und
Landwirtschaft nur unzureichend erfasst ist. Aktuelle Schitzungen gehen von
107 bis 109 prokaryotischen Arten aus (Overmann 2015). Gegenwértig sind der
Wissenschaft jedoch nur ca. 10.700 Arten als kultivierte Vertreter bekannt. Kul-
tivierungsunabhangige molekulare Daten lassen vermuten, dass sich die gesam-
te bakterielle Diversitat (wir ignorieren der Einfachheit halber hier zunachst
die Archaea) in ca. 90 zusammenfassende Gruppen auf héherer taxonomischer
Ebene (sog. Phyla) einordnen ldsst. Tatsachlich ist diese Vielfalt in keiner Weise
in kultivierter Form reprisentativ abgedeckt. Von ungefihr 40 Phyla konnte
noch kein kultivierter Vertreter gewonnen werden, und 20 weitere Phyla sind
nur durch sehr wenige kultivierte Arten vertreten. Ein prominentes Beispiel
fiir ein wenig kultiviertes Phylum sind die sog. Acidobacteria, die in landwirt-
schaftlichen Boden bis zu 50% aller Bakterien ausmachen kénnen. Diese hohe
Abundanz lasst auf einen wesentlichen 6kologischen Beitrag der Acidobacteria
zur Funktionalitat der Boden schliefien. Sehr konservative Schatzungen auf der
Basis molekularer Daten lassen eine Vielfalt von deutlich tiber 10.000 acidobak-
teriellen Arten vermuten, tatsdchlich konnten aber erst knapp 40 Arten in Kul-



tur genommen werden. Demgegeniiber sind nur wenige Phyla (Actinobacteria,
Bacteroidetes, Firmicutes und Proteobacteria) schon vergleichsweise umfassend
kultiviert worden; diese Isolate reprisentieren somit auch den iberwiegenden
Anteil aller sich in Sammlungen befindlichen Bakterien. Daraus ergibt sich, dass
die Sammlungen hochredundant sind und nur einen Bruchteil (0,1 - 0,001%) der
Vielfalt aller Bakterien umfassen. Nur eine Verdnderung der Ssmmlungsstrate-
gie wird die globale Redundanz verringern und die Vielfalt erh6hen.

Von einer Vielzahl von Bakterien ist schon ihr Potential als Dienstleister in
Landwirtschaft und Ernahrung bekannt. Ein Teil dieser Bakterien ist auch
schon in Sammlungen bzw. mBRCs aufgenommen worden. Ein Grofiteil der in
Sammlungen vorliegenden Bakterien ist jedoch noch nicht hinsichtlich eines
moglichen Potentials fiir Landwirtschaft und Ernahrung untersucht worden.
Hier liegen sicher noch zahlreiche unentdeckte Schatze vor.

Aus dem obig geschilderten Stand der Sachlage (,Startpunkt” der Reise) erge-
ben sich somit zwei parallel zu erreichende ,Reiseziele“ fiir Sammlungen bzw.
mBRCs.

1. Die mBRCs miissen organismisch erheblich reprasentativer und in der
konkreten Auswahl aber fokussierter sammeln.

2. Die mBRCs miissen den biookonomischen Wert ihrer Sammlungen erheb-
lich besser erkennen und transportieren.

Der monetire Wert einer Bakterienkultur

Welchen monetaren Wert hat eine Bakterienkultur? Dies muss aus jeweils un-
terschiedlichen Gesichtspunkten beurteilt werden.

(1) Die 6kosystemaren Dienstleistungen von Bakterien in situ in verschiedensten
Habitaten, die durchaus einen hohen monetaren Wert ergeben kénnen (Costan-
za et al., 2014), ergeben sich ausschlieRlich aus ihrer gemeinschaftlich gebildeten
Funktion. Eine bakterielle Population hat in situ keinen monetédren Wert. Dies
ergibt sich daraus, dass viele 6kologische Funktionen redundant vertreten sind,
d.h., viele unterschiedliche Bakterien konnen die gleiche 6kologische Dienst-
leistung erbringen, sind also wahrscheinlich weitgehend austauschbar. Hinzu
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kommt, dass keine nennenswerten Endemismen bei Bakterien nachgewiesen
wurden. Wie weiter unten noch detaillierter erldutert wird, halten Bakterien
sich nicht an geographische Grenzen oder gar an Grenzen von Nationalstaaten.

(2) Bakterienkulturen haben ex situ jedoch einen hohen monetiaren Wert, der
kurzlich auf durchschnittlich 10.744 Euro beziffert wird (Overmann 2015). Die-
ser Wert ergibt sich aus den Kosten fiir Isolierung (9.836 Euro, Personal- und
Maschinenkosten, Verbrauchsmittel) und Aufnahme (918 Euro, beinhaltet
Qualitdtskontrolle und Ersterstellung einer lager- und versandfahigen Kultur)
in mBRCs wie z.B. dem Leibniz-Institut Deutsche Sammlung von Mikroorga-
nismen und Zellkulturen GmbH (DSMZ). Die Kosten fiir die Isolierung ergeben
sich aus Personalkosten, Gerdtezeit-Kosten sowie Verbrauchsmittel. Eine Bak-
terienkultur muss verschiedene Isolierungsschritte durchlaufen, in denen sie
immer wieder gereinigt und auf ausreichend taxonomische Verschiedenheit
hin gepriift werden, um als neue Art anerkannt werden. Die Kosten fiir die Kon-
servierung in einem mBRCs ergeben sich aus Laborprozessen fiir Feststellung
der Identitat und Qualitiatskontrolle mittels verschiedener biochemischer Ver-
fahren. Natiirlich konnen diese Kosten von Land zu Land unterschiedlich sein.
Abschitzungen aber ergaben, dass die Kosten fiir Isolierung und Aufnahme

in anderen Sammlungen in z.B. Indien mit ca. 5.000 Euro nicht um Gréf3en-
ordnungen geringer sind. Letztendlich zeigen diese hohen Kosten, dass eine
Isolation einer Bakterienkultur nur dann lohnenswert und vor Geldgebern auch
rechtfertigbar ist, wenn tatsachlich auch neuartige Bakterien gewonnen werden
konnen.

(3) Der monetdre Wert einer Bakterienkultur bei kostenpflichtiger Abgabe aus
einem mBRC an einen Kunden liegt an der DSMZ bei 75 - 150 Euro (an der Ame-
rican Type Culture Collection ca. 350-418 Euro). Dieser Betrag deckt die Perso-
nal- und Materialkosten zur Herstellung einer lager- und versandfiahigen Probe
der Bakterienkultur (in der Regel einer im Hochvakuum gefriergetrockneten
Probe in einer doppelwandigen Glasampulle).

(4) Als biookonomisch vermarktbares Produkt kann eine Bakterienkultur po-
tentiell einen enorm hohen monetaren Wert haben. Jedoch ist eine ungerichtete
Suche nach neuen Wirkstoffen in neu zu isolierenden Bakterien mit enorm
hohen Kosten verbunden und faktisch auch fiir den privaten Sektor nicht finan-



zierbar. Berechnungen besagen, dass ca. 100.000 Bakterien-Stdimme untersucht

werden miissen, um einen neuen Wirkstoff zu entdecken. Multipliziert mit

dem Wert von ca. 10.000 Euro zur Isolierung eines neuen Bakteriums entstehen
schitzungsweise Kosten von ca. 1 Billion Euro. Dies belegt, dass eine Suche nach
neuen Wirkstoffen erheblich effizienter durchgefithrt werden muss.

Das erste ,,Reiseziel“: Wie konnen mBRCs in der
Diversitit repriasentativer aber dann auch gleichzeitig
fokussierter sammeln?

Gegenwartige Isolierungsstrategien ermdglichen es nicht, gezielt substan-

ziell neue mikrobiologische Diversitdt zu kultivieren - oftmals werden nahe
Verwandte bisher gut bekannter Bakterien erhalten. Mikrobiologen setzen
traditionell Kultivierungsmedien ein, die reichhaltig Nahrstoffe enthalten
(beispielsweise 5 g Kohlenstoff pro Liter). Diese tiberschreiten die tatsachliche
Konzentration an Néhrstoffen in situ um Groflenordnungen. So befindet sich im
ozeanischen Meerwasser in der Regel weniger als 12 Mikrogramm Kohlenstoff
pro Liter. Die meisten Umweltbakterien sind gar nicht in der Lage, die traditio-
nell reichhaltigen Kultivierungsmedien zu verwerten und sind somit nicht kul-
tivierbar. Faktisch gehen bisherige Kultivierungsansitze an den tatsdchlichen
Lebensbedingungen der meisten Umweltbakterien (Oligotrophie, Gradienten,
Interaktionen) vorbei. Dies ist einer der Griinde fiir den bisherigen sehr einsei-
tigen Kultivierungserfolg der bakteriellen Vielfalt (typischerweise die 4 oben
angesprochenen gut kultivierbaren Phyla). Als Konsequenz miissen Mikrobio-
logen ihre Kultivierungsstrategien dahingehen dndern, dass erheblich besser
die wirklichen Lebensbedingungen in Betracht gezogen werden. Dies bedeutet
Anpassung an Medien- und Kultivierungsbedingungen durch Optimierung von
Ionenkonzentrationen, Stoffzusammensetzung und -konzentration, Inkuba-
tionstemperatur, Gas-Zusammensetzung in der Luftphase. Interaktionen zwi-
schen Bakterien konnen durch Zugabe von Signalstoffen (N-Acyl homoserine-
lactone, AHL; zyklisches Adenosin Monophosphat, cAMP) im Labor nachgestellt
werden. Etliche Bakterien sind mittels Flagellen beweglich und kénnen durch
stoffliche Gradienten gezielt angezogen werden (Chemotaxis). Ebenso kann
Biofilm-Bildung auf festen Stoffen wie Sand, Metall, Polypropylen, Polystyren,
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und Glas als Selektionsstrategie hinzugezogen werden (Gich et al. 2012). Typi-
scherweise gibt es in jeder Umweltprobe eine Fraktion an schnellwiichsigen
Bakterien, die immer in traditionellen Kultivierungsansitzen isoliert werden, da
sie alle anderen Bakterien tiberwuchern. Durch entsprechende Verdiinnungen
auf eine Inokulationszahl von beispielsweise 10-50 Umweltzellen gelingt es,
diese schnellwiichsigen Bakterien von vornherein auszuschliefRen.

Solche alternativen Isolierungsansatze zeigen Erfolg (Gich et al. 2012). So konnte
erst kiirzlich der erste Acidobacterien-Vertreter der sog. ,,subgroup 4“ Unter-
gruppe, Blastocalla fastidiosus, isoliert werden (Fosel et al. 2013). Der Grad der
taxonomischen Neuheit entspricht ungefihr der Entdeckung des ersten Sauge-
tiers. Weitere Vertreter dieser Gruppe zeigen 6kologisch moglicherweise bedeu-
tende Eigenschaften wie z.B. den Abbau hochmolekularer Polymere. Jedoch ver-
deutlicht gerade dieses Beispiel gut, wie aufwendig die Isolierung neuartiger und
hochgradig anspruchsvoller Bakterien ist. Von der Erstentdeckung als lebende
Kultur bis zum Erhalt einer gut untersuchten Reinkultur benotigte es aufgrund
der hohen Anforderungen 2 Jahre Arbeit. Zum Vergleich, der Erhalt als Rein-
kultur und der kompletten Bestimmung taxonomisch relevanter Eigenschaften
dauert bei einem unkomplizierten und schnell und einfach zu kultivierenden
Vertreter der Proteobacteria nur wenige Wochen. Relevante neue kultivierte
Bakterienvielfalt 1dsst sich momentan nur mit einem erheblichen Aufwand
erreichen, der im Routinebetrieb fiir mBRCs in der Regel nicht zu leisten ist und
nur durch entsprechendes Drittmittelaufkommen finanzierbar ist.

Viele der geschilderten komplexen Vorgehensweisen zur Isolierung neuartiger
Bakterien bedingen einen hohen personellen Einsatz. Dieser konnte erheblich
reduziert und die Isolierung neue Bakterien effizienter gestaltet werden unter
Einsatz einer noch zu entwickelnden Hochdurchsatz-Kultivierungs-Robotik,
die auf intelligente Weise die komplexen 6kologischen Bedingungen in Betracht
zieht und widerspiegelt.



Was bedeutet ,,in der Auswahl fokussierter zu
sammeln“?

Wenn die Kultivierbarkeit einer bestimmten bakteriellen Gruppe erschlossen
ist, muss zur Vermeidung von Redundanzen darauf geachtet werden, nicht jeden
beliebigen Vertreter in einem mBRC zu hinterlegen. Es muss eine entsprechende
Auswahl stattfinden konnen. Dazu wurde das sog. ,key-strain“ Konzept ent-
wickelt (Overmann 2015). Dies beinhaltet, dass nur Bakterien aufgenommen

werden,

- die sich ausreichend von anderen aufgenommenen Stimmen entscheiden
(< 98% Sequenzidentitiat des 16S rRNA Gens)

- von denen bereits eine Genomsequenz vorliegt (gilt auch fiir Plasmide und
Phagen)

- dierelevante und besondere phénotypische Eigenschaften aufweisen bzw.
aus Okologisch relevanten Kontexten isoliert wurden

- die Krankheitserreger (Pathogene) sind, und als solche
- omultiresistent gegen Antibiotika sind
- oaufkommende und somit sich neu etablierende Pathogene sind
- 0sog. ,outbreak strains“ sind, also Verursacher einer Epidemie oder Pan-

demie

Die genannten Kriterien sind jedoch nicht ausschlieflich. So kann durchaus ein
zu einem hinterlegten Typstamm hochverwandter Stamm aufgenommen wer-
den, wenn er, im Vergleich zum Typstamm substantiell distinkte und eventuell
bio6konomisch relevante Eigenschaften aufweist.

Das zweite ,Reiseziel“: Wie konnen mBRCs das
bio6konomische Potential ihrer Sammlung erheblich
besser erkennen, erweitern und transportieren?

Bisher ist nur ein Bruchteil der mikrobiellen Biodiversitiat hoch-redundant in
verschiedensten Sammlungen und mBRCs hinterlegt. Der Grofiteil der abgege-
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benen Sammlungsbestidnde geht in die angewandte und Grundlagenforschung.
Aus dieser findet nur ein Bruchteil Eingang in den privaten Sektor zur biodko-
nomischen Verwertung. Ebenso geht nur ein Bruchteil direkt von den mBRCs
in den privaten Sektor. Dies bedeutet, dass das biookonomische Potential, was
sich jetzt schon in den Sammlungen befindet, weder erkannt noch addquat aus-
genutzt ist. Bisher hat der private Sektor oft seine eigenen Stammsammlungen
aufgebaut und auf biodkonomisch verwertbare Wirkstoffe untersucht. Diese
Tatigkeiten werden jedoch zunehmend verringert, da die ungerichtete Suche,
wie oben ausgefiihrt, zu kostenintensiv ist.

Das biookonomische Potential einer Sammlung wird durch die Aufnahme neu-
artiger Bakterien erhoht werden. Wesentlich kann dazu die internationale For-
schergemeinschaft beitragen, die neuartige Bakterien in mBRCs wie der DSMZ
hinterlegen kann. Trotz des Schutzes, den die Umsetzung des Nagoya-Protokolls
weltweit den Bereitsteller-Lidndern vor einer biookonomischen Ausnutzung
nationaler genetischer Ressourcen bzw. dem darauf bezogenen traditionellen
Wissen ohne fairen Vorteilsausgleich bereitstellen soll, konnen Bereitsteller-
Lander Bedenken haben, ihre genetischen Ressourcen in mBRCs zu hinterlegen.
Tatsachlich kann es das Bestreben von Bereitsteller-Landern sein, selbst die
biookonomische Verwertung ihrer mikrobiellen genetischen Ressourcen voran-
zutreiben. Dieses verstidndliche Ansinnen kann jedoch durch die fehlende Bio-
geographie (Endemismus ist faktisch nicht vorhanden) der Mikroorganismen
konterkariert werden. So konnen Sahara-Winde innerhalb von einer Woche
grofle Mengen von an Sand-Stduben assoziierten Mikroorganismen nach Mittel-
und Siidamerika transportieren. Der globale Transport von Mikroorganismen
ist mehrfach untersucht worden (Griffin 2007). Dies fiihrt dazu, dass nahezu
identische Bakterien an vielen Orten auf dem Erdball gleichzeitig isoliert wer-
den konnen. Da Bakterien global verteilt sind, kann die Entwicklung einer bio-
okonomischen Verwertung neuer bakterieller Wirkstoffe zu einem zeitlichen
Wettbewerb zwischen Bereitsteller-Landern fiihren. Lander, die keine effiziente
biookonomische Analyse-Pipeline aufgebaut haben, werden dieses Wettrennen
verlieren, trotz wertvoller nationaler genetischer Ressourcen und ABS-Schutz
durch das Nagoya-Protokoll.

Ausweg aus dieser komplexen und fiir alle Parteien (Bereitsteller, mBRC, Pri-
vatsektor) wenig zufriedenstellenden Ausgangssituation bietet die Etablierung



einer spezialisierten Pay-to-License Sammlung von Mikroorganismen, mittels
derer die mBRCs eine objektive Vermittler-Rolle zwischen Bereitsteller und
privatem Sektor einnehmen.

Das Konzept sieht folgendes vor:

1. Bereitsteller-Lander konnen sich entschliefen, potentiell biookonomisch
wertvolle Mikroorganismen in eine spezialisierte Pay-to-License Samm-
lung eines Netzwerkes von mBRCs zu geben.
2. Das mBRC-Netzwerk verfiigt tiber das noch aufzubauende technologische
Potential, um ein pre-screening der spezialisierten Sammlung durchzu-
fithren. Dies kann beinhalten
a) Wirkung des Zellextraktes gegen eine Auswahl klinisch relevanter
Krankheitserreger

b) chemische Suche nach Sekundarmetaboliten (LC-MS/MS, NMR)

c) Genomsequenzierung und bioinformatische Detektion und Analyse
von Genclustern, die fiir Sekunddrmetabolite kodieren kénnen

d) Sektor-spezifische phanotypische oder physiologische Messungen (En-
zymaktivitdten, Metabolite, Chemotaxonomie).

3. Ein Teil dieser Informationen ist nach aufien sichtbar, so dass unterschied-
lichste Vertreter des privaten Sektors sich fiir eine exklusive Lizensierung
der entsprechenden Mikroorganismen und assoziierten Daten entscheiden
konnen. In diesem Falle sind die entsprechenden genetischen Ressourcen
fiir Dritte nicht mehr verfiigbar.

4. Das mBRC-Netzwerk stellt den legalen Rahmen geméaf Nagoya-Protokoll
zur Verfiigung (PIC, MAT, MTA, trilaterale Vertrage zur Gewéhrleistung
eines fairen Vorteilsausgleiches).

Der Vorteil fir Bereitsteller-Lander liegt darin, dass das mBRC-Netzwerk den
legalen Rahmen gewédhrleistet und durch die noch aufzubauende Analyse-Tech-
nologie ein rasches pre-screening der genetischen Ressourcen auf potentielle
bio6konomische Verwertbarkeit garantiert.

Der Vorteil fir den privaten Sektor liegt darin, dass Bereitsteller-Lander und
mBRCs fiir einen kontinuierlichen Zuwachs von potentiell bioékonomisch inte-
ressanten genetischen Ressourcen sorgen und erste wesentliche Informationen
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zu der Biologie der genetischen Ressource bereitstellen. Ein weiterer Vorteil fiir
den privaten Sektor ist die Sicherstellung des legalen Rahmens nach dem Nago-
ya-Protokoll durch das mBRC-Netzwerk.

Der Vorteil fiir das mBRC-Netzwerk ist deutlich erhéhte Sichtbarkeit fiir (a) die
Bereitsteller-Lander und (b) den privaten Sektor. Beides wird die Sammlungs-
breite sowie die analytische Kapazitit des mBRC-Netzwerkes erh6hen.
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Environmental influence on variations in the
intestinal microbiota of honey bees

Paul DAlvise’, Peter Rosenkranz?, Martin Hasselmann?!

1 Livestock Populations Genomics, Institute of Animal Science, University of Ho-
henheim, www.popgenomik.uni-hohenheim.de

2 Apicultural State Institute, University of Hohenheim, www.bienenkunde.uni-
hohenheim.de

Background

A balanced and functional microbiota is a paramount factor for the health and
well-being of humans and husbandry animals.

The honey bee Apis mellifera is our third most important husbandry animal, since
it accounts for a major share of pollination of the agricultural flowering crops.
However, during the past decade honey bees have suffered from increased rates of
colony losses. Many of these losses are due to infectious diseases and the parasitic
mite Varroa destructor’, while some show the symptoms of colony collapse disor-
der?(CCD), which has not yet been fully elucidated.

Objectives

This pilot project aims at investigating the composition of the honey bee‘s intestinal
microbiota, as influenced by different environmental conditions. We will decipher
whether the microbiota is correlated with the individual or colony health status and
varies over time.
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Methods

Dissection of gastrointestinal tracts (Fig. 1)
Homogenisation and lysis by bead-beating (Fig. 2)
DNA extraction

16S-TRNA gene amplicon generation by PCR
High-throughput sequencing (Ilumina platform)
Data analysis:

Quality control

OTU-calling by Minimum Entropy Decomposition
Quantitative analysis by BLAST and QIIME

b N T T T e

Fig. 1: Dissection of gastrointestinal tracts
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Fig. 2: Homogenisation and lysis by bead-beating
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Preliminary results

The microbial species composition previously described in American honey
bees® was reproduced in 24 samples by obtaining 20 million sequence reads
(Fig. 3)

The main resident microbial species are represented in all individuals, howe-
ver their fraction percentage is highly variable among single individuals
The effect of environmental influences (winter feed, pollen diversity, pestici-
des) is currently being investigated

Commensalibacter Bartonella
Lactobacillus__ spp. spp.
spp. N, A 1%

7%

Fig. 3: Average summer community
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Outlook

The results of the project will provide insight into the variability of the honey bee
gut microbiome under various environmental influences. These insights will be of
fundamental importance for a more comprehensive understanding of the dynamics
between honey bees and their microbiota. In the long term, we plan to establish a
sustainable approach for promoting the bee‘s health and preventing disease.
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Endophytlc Fungl — Boon or Bane?
A short introduction and overview of the project DEFENSE

Julia Kénig, Jochen Krauy
Department of Animal Ecology and Tropical Biology, Biocenter, University of Wiirzburg

Introduction
Endophytic Fungi in Grasses endophyte

grows up the
steminto
the seeds

Grass endophytes are due to their economic
importance of high interest. The most prominent
endophytic fungi interact with cool season
grasses (Poaceae, Pooideae) and belong to the
genera Epichloé (Clay & Schardl 2002). They
colonize internal tissue of areal parts.

The sexual forms of Epichloé are parasites of
grasses. The asexual forms (formerly Neo- ,
endophyte
grows in
ermerging
leaf

endophyte is
concentrated
in the base

Fig. 1 Life cycle of asexual endophytic fungi in grass.
(www.grasslanz.com)

typhodium) cause no visible symptoms  and
are exclusively transmitted  vertically through
seeds of the hosts (Schardl et al. 2004; Fig. 1).

For defence against herbivores, the Epichloé
endophyte produces toxic alkaloids, which are
also responsible for the poisoning of grazing
animals and domestic livestock (fescue
toxicosis, ryegrass stagger, drunken horse
syndrom; Bacon et al. 1986).

The alkaloids lolines and peramine are insect
toxic, while the ergot alkaloids and lolitrems act
mainly as neuro-toxins in vertebrates (Schardl et
al. 2004; Fig. 2).

The distribution of grass endophytes in Germany
is not well studied and effects of land-use
intensity on endophyte occurrance and

Fig. 2 Defence of endophyte produced alkaloids against 3
herbivores. abundance is unknown.

Julius-Maximilians- (Fefemess
A Clay, K. and Schardl, C. (2002): Evolutionary origins and ecological consequences of endophyte symbiosis with grasses. Ame
U N IVERS IT T Schardl, C., Leuchtmann, A. and Spiering, M.J. (2004): Symbioses of grasses with seedborne fungal endophytes. Annual Rev
wﬁ RZBU RG Bacon, C.W., Lyons, P.C., Porter, J.K. and Robbins, J.D. (1986): Ergot toxicity from endophyte-infected grasses — a review. Ag
Contact: julia.koenig@uni-wuerzburg.de ® Project-Webpage: http
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DEFENSE
Dependence of Endophytic Fungus-Grass Symbioses
on Land-use Intensity

Since May 2014, DEFENSE is a project
within the large-scale project Biodiversity
Exploratories within Germany.

&

}

Schorfhelde-Ghorin Study sites are located in three

° geographically separated regions, which

Hainich-Diin comprises most of the variation of land
use intensity of grasslands (Fig. 3, 4).

Zw Scrwasische Main aims of DEFENSE are the

S determination of infection frequencies in

different grass species and analysing the
g:ga; eSr;ui:!y Erigllg:\:t ;rfi ;f;e conce_ntratlon of the endophyte produced Fig. 4 Important land use
Y SXP : alkaloids. factors on grasslands.

Since 2014, all study sites were visited and sampled three times. Fungi were detected by
Immunoblot Assays and microscopic analyses. The alkaloid concentrations were analysed by
UHLPC-MS.

Infection frequencies depend on the endophyte-grass symbioses (Tab. 1) and the detected
alkaloid concentration did not reach critical toxic levels in Lolium perenne (Tab. 2).

Further steps will be analysing the effects of land-use intensity and dependency of agricultural
management on infection frequencies of the different endophyte-grass symbioses and
alkaloid concentrations.

Infection frequencies Peramine Lolitrem B
samples [%] [ug/e] samples [%] [ug/e]
Host grass ALB HAI SCH 1| TOTAL 8 0-05 18 0
28 05-09 57 0-05
Lolium perenne 106% 129% 147% 130% o g
um p 2 09-20 19 05-09
Festuca pratensis 44,8% 582% 52,8% 63,1% 5 520 6 09-20
Max. 2,5ug/g Max. 1,9 pg/g

Tab. 1 Infection frequencies of Lolium perenne and  Tab. 2 Concentration ranges of peramine and lolitrem B in
Festuca pratensis for the years 2014/15. The infection ~ Lolium perenne samples of 2014. Two samples reach a
rates between species differ, with higher infections in ~ toxicity level (threshold for peramine 3 pg/g in insects,
F. pratensis. Intraspecific frequencies are consistent threshold for lolitrem B 2 pg/g in vertebrates).

among the different regions.

iican Naturalist 160: 99-127.
ew of Plant Biology 55: 315-340.
ronommy Journal 78: 106-116.

:/lIwww.biodiversity-exploratories.de

biodi it Funded by
iodiversi
e DFG
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BonaRes Modul A: Projektverbund INPLAMINT

INcreasing agricultural nutrient-use efficiency by
optimizing PLAnt-soil-Microorganism INTeractions

N. Briiggemann’, M. Armbruster’’, R. Bol!, M. Bonkowski?, H. Kage®,

S. Kdtsch’, R. Koller*, K. Lemanski? M. Miiller-Lindenlauf’, I. Pahlmann?,
G. Reinhardt®, R. Reichel’, N. Rettenmaier®, M. Rillig’, S. Rothardt?, J. Roy’,
P. Schréder®, M. Schloter®, C. Schmid®, V. Temperton®, R. van Duijnen®

! Forschungszentrum Jiilich GmbH, IBG-3 Agrosphdre (FZ]); > Universitdt zu Koln,
Terrestrische Okologie (UCo); ? Christian-Albrechts-Universitdt zu Kiel Institut fiir
Pflanzenbau und Pflanzenziichtung (UKiel); * Forschungszentrum Jiilich GmbH,
IBG-2; * Hochschule fiir Wirtschaft und Umwelt Niirtingen-Geislingen (HfWU);

¢ Institut fiir Energie- und Umweltforschung Heidelberg (IFEU); ’ Freie Univer-
sitdt Berlin, Institut fiir Biologie (FUB); ® Helmholtz Zentrum Miinchen Deutsches
Forschungszentrum fiir Gesundheit und Umwelt GmbH, Environmental Genom-
ics (HMGU); ° Leuphana Universitdt Liineburg, Ecosystem Functions & Services
(ULiin); *° Landwirtschaftliche Untersuchungs- und Forschungsanstalt (LUFA)
Speyer.

Excessive fertilizer use in agriculture leads to nutrient imbalances and losses lead-
ing to surface and groundwater pollution as well as increased greenhouse gas emis-
sions. Agriculture has to find ways to minimize this nutrient inefficiency, while
maintaining or even increasing crop productivity and quality. The INPLAMINT
project is motivated by the central hypothesis that novel plant cultivation strate-
gies directed towards “engineering” the complex nutrient cycling interactions be-
tween plants and soil microorganisms, combined with improved timing of fertilizer
and soil amendment applications, are the key to optimizing nutrient use efficiency
of crop production.



Central hypothesis

schemes, are the key to optimizing nu

Novel plant cultivation strategies directed towards “engineering” the soil microbial
community, combined with targeted fertilizer and soil amendment application

trient use efficiency of crop production

The overall objective of this project is to e

nutrient turnover and fluxes in the plant-

lucidate the key processes governing
soil-microbial system, assess their impor-

tance for nutrient-efficient agricultural production, optimize the use and timing
of the main nutrients, and derive suitable management options for optimizing
nutrient-use efficiency in agricultural production.

The project aims at understanding

Plant- & management-induced microbial
biodiversity and activity patterns

(

(Relationship of microbial activity patterns
to crop sequences and soil nutrient status

J

Stoichiometric nutrient demand of
microorganisms and plants

Synchrony/asynchrony and competition of
plant and microbial nutrient demand

Pathways of nutrient losses under conditions|
of stoichiometric imbalances

Short-term vs. long-term plant-soil-
| microbial interactive effects

—

The project work will be conducted in three different phases of three years each.
In this first three-year phase, the basic mechanisms of plant-soil-microorganism
interactions as a function of crop rotation, soil type, fertilization and soil amend-
ment regime as well as temperature and moisture will be investigated. The tasks
are carried out in laboratory and at three field sites:

(WOSR) & grain legumes combined

Speyer (LUFA): long-term nitrogen fertilization with different amendments
RWE open-cast mining site near Jiilich: time since soil recultivation
Multi-factorial field experiment with crop sequences with winter oilseed rape

with winter wheat and winter barley to

develop novel management options for buffering excess N after harvest
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Phase | (2015-2017)

Basic mechanisms

* Plant-species effects

* Transferability lab—field

= Seasonal and interannual
variability

* Stoichiometric effects

* Development of novel
management options for
increasing N use efficiency

*Development of a model for
socioeconomic and environ-
mental impact assessment
and screening analysis of
novel management options

Expected results

Phase 11 (2018-2020)

Global change effects

* Analysis of IOSDV soils along
a European climate transect

* Investigating climate change
effects in lab & field studies

* Pesticide effects

* Development of novel
management options for
increasing nutrient use
efficiency under different
climatic conditions

* In depth analysis of
socioeconomic and
environmental impacts of
novel management options

Phase 11 (2021-2024)

Implementation

* Implementation of the
improved management
options at real farms and
marginal field sites

* Feasibility test

* Evaluation of field
experiences for
socioeconomic and
environmental impacts

* Final recommendations for
alternative management
options and crop sequences

* Stakeholder guide booklet

The interdisciplinary INPLAMINT team of ten project partners will concentrate
on: (1) characterization of the soil microbiome as a function of long-term nitrogen
fertilization with different substrates (mineral, farmyard manure, crop residues
plus catch crops) and of time since soil recultivation; (2) investigating the effect

of different fertilization and soil amendment regimes, varying in amount, timing

and substrate stoichiometry, on nutrient dynamics in the plant-soil-microbial

system; (3) developing novel management options on the basis of substrate-induced
microbial N immobilization for buffering excess N after harvest; (4) assessment of
environmental and socioeconomic effects and screening assessment of novel man-
agement options. In the second three-year phase of the project, the emphasis will

be on global change effects. In the third phase of the project, the new management
options developed in phase I and II of the project will be implemented at different
farms and at marginal field sites with different soil properties and will be tested
under real-world conditions. The ultimate goal of the project is to develop widely
applicable novel management options to optimize nutrient-use efficiency by utiliz-
ing and manipulating plant-soil-microorganism interactions.



Phenotyping plant-biotic interactions
above- and belowground using non-invasive
technologies

Robert Koller, Siegfried Jahnke, Dagmar van Dusschoten, Ralf Metzner, Fabio
Fiorani, Mark Miiller-Linow, Daniel Pflugfelder, Kerstin A. Nagel, Uli Schurr and
Michelle Watt

Forschungszentrum Jiillich GmbH, Institute of Bio- and Geosciences, IBG-2: Plant
Sciences, 52425 Jiilich, Germany

Individual plants vary in their capability to respond to environmental changes.
The plastic response of a plant determines the ability to mitigate environmental
constrains, ensuring growth and reproduction (Chapin et al., 1987) and thus their
evolutionary and agricultural success (Fiorani et al., 2012). For instance domestica-
tion has led to dramatic morphological and physiological changes in crop species
(Koellner et al., 2008; Bellucci et al., 2014; Gioia et al., 2015) which may cause draw-
backs under adverse conditions.

Plant phenotyping aims at providing quantitative and novel traits of plants, both
above and below ground, which are critical in responding to dynamic changes of
the environment and may help to improve our knowledge on plant growth and
yield (Dhondt et al., 2013; Fiorani & Schurr, 2014). Identifying plant traits which are
beneficial in abiotic and biotic interactions needs measurements of large numbers
of plants and plant parameters, because phenotypic responses are continuous and
mostly non-linear in space and time (Sultan, 2003; Fiorani & Schurr, 2014; Jansen et
al, 2014).

At Forschungszentrum Jiilich we develop and provide non-invasive 2D and 3D
imaging technologies for a holistic characterization of plant performance (Table 1),
helping to select traits and genotypes sensitive for abiotic and biotic interactions.
This includes automated cultivation systems, precise environmental monitoring,
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and information technology for data management (Fiorani & Schurr, 2014; Krajew-
ski et al., 2015). Overall, non-invasive phenotyping technologies enable investigat-
ing plant responses to combined abiotic-biotic interactions and we are convinced
that this approach will accelerate crop improvement in a modern crop manage-
ment.

Table 1: Examples of non-invasive phenotyping platforms for routine and
quantitative monitoring of shoot and root structure and function
(parameters), target plants and experimental factors (Factors)
available at Institute of Bio- and Geosciences, IBG-2: Plant Sciences,
Forschungszentrum Jiilich

* CO; concentration

PLATFORM PARAMETERS TARGET PLANTS _ FACTORS REFERENCES
2 Shoot phenotyping
g + leafarea + Arabidopsis  * Reduced water * Jansen et al. (2009)
5 + Shoot geometry « Rosette species  * Nutrients (N, P) - Barboza-Barquero et al.
g « psil fluorescence « Temperature (2015)
g
3

Root and shoot phenotyping

z

& « Leafarea * Monocots * Nutrients (N,P) * Nageletal. (2012)
58 + Root length * Dicots * Reduced water * Pfeiferet al. (2014)
£z + Root density * Soil compaction * Gioia et al. (2015)
2 « Root geometry

o

3D root phenotyping

5 * Length * Monocots * Nutrients (N,P) * Jahnke et al. (2009)
= * Density * Dicots * Reduced water * Hillnhiitter et al. {2012)
E" * Geometry * Soil compaction * Metzner etal. (2015)
s * Diameter * Pathogen infection * Schmittgen etal. (2015)
* van Dusschoten et al. {2016)
3D canopy phenotyping
& * Leaf counting * Monocots * Nutrients (N,P) * Miller-Linow et al. (2015)
3 * Leafarea * Dicots * Rascher et al. (2009)
z * Leaf geometry

* Eartracking
* Pl fluorescence
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Multiple Wirkungen insektenpathogener Pilze
in Agrarkultursystemen

S. Lerche und M. Miiller

Leibniz-Zentrum fiir Agrarlandschaftsforschung (ZALF) e.V,, Institut fir Land-
schaftsbiogeochemie, Miincheberg

Hintergrund

Insektenpathogene = entomopathogene Pilze (EPP) werden weltweit kommerzi-
ell produziert und im Rahmen des biologischen Pflanzenschutzes seit Jahrzehn-
ten zur Kontrolle wirtschaftlich bedeutsamer, wirbelloser Gliederfiifier einge-
setzt (de Faria & Wraight 2007). Dartiber hinaus besitzen diese natiirlich vor-
kommenden Organismen in agrarrelevanten Okosystemen grofie Bedeutung. In
den vergangenen Jahren sind daher zusétzliche Eigenschaften dieser Pilze in den
Fokus der Aufmerksamkeit gertickt, die positiven Einfluss auf die Produktion
von Kulturpflanzen - unter Berticksichtigung nichtchemischer Pflanzenschutz-
mafinahmen - haben kénnen.

1. Mogliche direkte Wirkungen der EPP

EPP sind in Insektengemeinschaften in der Agrarbiozénose vorhanden. Die
Pilze verbreiten sich natiirlicherweise und fihren durch ihre Pathogenitit zu
einer Reduktion der Wirtspopulation. Dabei konnen regelméaflig Epizootien
beobachtet werden. Zudem haben EPP einen Repellenteffekt, d. h. Wirtsinsek-
ten meiden Umgebungen, an denen sie infektiosem Pilzmateial ausgesetzt sind.
Direkte Wirkungen sind jedoch nicht nur gegen Wirtsinsekten, sondern auch
gegen pflanzenpathogene Pilze nachgewiesen worden (Nielsen & Hajek 2005;
Scholte et al. 2005; Kim et al. 2007; Chen et al. 2008; Jackson et al. 2009; Kim et al.
2010; Johne et al., 2012; Rashki & Hirvani 2013).



2. Mogliche indirekte Wirkungen der EPP

Diese indirekten Wirkungen ergeben sich u. a. aus der Fahigkeit einiger EPP,
innerhalb der Pflanze, ohne Symptomausprigung, zu wachsen (endopyhtisches
Wachstum). Dadurch konnten bei Kulturpflanzen Resistenzinduktion gegen
Pflanzenpathogene und Wachstumssteigerungen erzielt werden. Die ersten
positiven Ergebnisse aus der Praxisanwendung bestitigen die Bedeutung dieser
indirekten Wirkungen (Benhamou 2004; Ownley et al. 2010; Dara 2013).

Mogliche direkte Migliche indirekte
Wirkungen der EPP c@\ P 4@] Wirkungen der EPP
}x
eix@ %

Pathogen gegen @ Ertrags-

Schadlinge — steigerungen
@
T
Repellentwirkung = Starkung der
auf Schadlinge [ BiozGnose
20
Direkte Wirkung 2223 Induktion einer
gegen pflanzliche 4 erhohten Resistenz
Krankheitserreger der Kulturpflanze

Beitrag zur Biodiversitat

Abb.: Mégliche Wirkungen insektenpathogener Pilze in Agrarkultursystemen

Mogliche Wirkungen insektenpathogener Pilze in Agrarkultursystemen



Band 39 | Mikroorganismen und Invertebraten

Fazit

Der biologische Wert von EPP liegt weit iber dem der blofien Anwendung als
biologisches Kontrollmittel gegen Pflanzenschéadlinge. Aufgrund dieses be-
sonderen Potentials der EPP werden am ZALF Untersuchungen zur multiplen
Interaktion der Pilze in agrarrelevanten Biozonosen und deren Einfluss auf die
Kulturpflanze zur Sicherung und Steigerung des Pflanzenertrages und der Qua-
litat des Erntegutes durchgefiihrt.
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Vorteile und limitierende Faktoren
der 16S-TRNA-Gensequenzierung zur
Identifizierung von Bakterien

M. Naggert, selekt-ID BIOLABS GmbH

Eine reproduzierbare, schnelle und kostengiinstige Methode zur Bestimmung
von (pathogenen) Bakterien, Hefen und Pilzen ist ein wichtiger Aspekt in der
taglichen diagnostischen Arbeit. Klassische morphologische Methoden haben
den Nachteil, dass diese zeitintensiv (>48h) sind, nicht-kultivierbare Stimme
konnen nicht analysiert werden und bei pathogenen Keimen liegt eine (potenti-
elle) Gefahrdung der Mitarbeiter vor. Auf der ribosomalen DNA (rDNA) existie-
ren hochvariable Abschnitte, welche durch stark konservierte Bereiche flankiert
sind. Daher eignen sich diese optimal, um eine Keimdifferenzierung bis auf
Artebene durch Sequenzvergleich durchzufiihren.

Methodik der 16S-TRNA-Gensequenzierung: Bei Bakterien wird das 16S-TRNA-
Gen untersucht, da in den hochkonservierten Randbereichen universelle Primer
designt werden konnten, welche die meisten gram-positiven wie auch gram-
negativen Bakterien amplifizieren - durch eine Mischung unterschiedlicher
PCR-Primer konnte die Effizienz der von selekt-ID optimierten PCR auf ca. 98%
gesteigert werden.

Zuniachst wird die DNA extrahiert, anschlieflend wird eine PCR der Targetregi-
on durchgefiihrt. Die PCR- Produkte werden sequenziert und die Sequenzen mit
Datenbanken abgeglichen. Aufgrund der Homologie kann eine Aussage tiber die
Identitat getroffen werden. Die von selekt-ID verwendeten Datenbanken basie-
ren auf den Eintragen von NCBI (National Center for Biotechnology Informati-
on) und wurden durch interne Analysen und externe Kooperationen validiert.
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Schematische Darstzllung des 165-rRMNA-Gens bei Bakterien

vi vz Vi Vi 3 VB vz VE e 165 rDNA

27F a 14537

" Sanger: Seguenzisrung d=s Gesaml-165-Amplizens (V1 Dis VE)

" NGS (Tlumine MiSea®): Vi tis V3

Reinkulturen: Hier wird die gesamte 16S rDNA (ca. 1450 bp) sequenziert (Sanger)

Mischkulturen: Aufgrund der limitieren Leseldnge der Next Generation Se-
quenziertechnologie (NGS) kénnen derzeit nur ca. 500 bp grofie Abschnitte
untersucht werden. Wir sequenzieren in der Regel V1 bis V3, in den meisten
Publikationen wurde ebenfalls diese Region betrachtet. Alternativ kann auch V3
bis V5 analysiert werden.

Schematische Darstellung der 5,85-MNA TTS-Genregionen bei Pilzen

1E85 rDNA ITS1- Region 5.85 rDNA ITS3- Region ZBS rDNA

Auch Hefen und Pilze kénnen iiber Sequenzvergleich differenziert werden: Hier
wird die 5,8S-rRNA/ITS-Genregion (Internal Transcribet Spacer) betrachtet,
welche zwischen den 18S- und 28S- rRNA Genen lokalisiert ist.

Limitierende Faktoren:

+  Wie bei jeder Methode, die auf Datenbankabgleich basiert: Die Qualitat der
Datenbank: Wir nutzen die BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)-
Funktion von NCBI (National Center of Biotechnology Information). Diese
Datenbank wird taglich mit weiteren Datensétzen gefiillt; dies ist sogleich
Vorteil (Aktuell) wie Nachteil (Daten oft nicht validiert). Daher nutzten wir
weitere intern gewonnene Informationen, aber auch Daten aus externen
Kooperationen, um die Ergebnisse des NCBI- Datenbankabgleichs zu vali-
dieren.

- Die Unterschiede in der Sequenz: Um die Spezies eindeutig bestimmen zu
konnen, muss sich die spezifische DNA-Sequenz signifikant von anderen
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Staimmen unterscheiden. Ist dies nicht der Fall, kann nicht eindeutig bis
zur Speziesebene differenziert werden. Staimme, welche sich nicht signi-
fikant voneinander unterscheiden, werden in taxonomischen Gruppen
zusammengefasst.

- Wenn das 16S-TRNA-Gen in mehreren unterschiedlichen Kopien vorliegt,
kann keine eindeutige Sequenzinformation mit der Sangersequenzierung
generiert werden.

Vorteile in der Diagnostik: Im Gegensatz zu klassischen mikrobiologischen
Methoden bei der Keimidentifizierung konnen PCR-basierte Diagnostikverfah-
ren innerhalb kurzer Zeit durchgefiihrt werden. Eine tiber Nacht Inkubation der
Kultur ist nicht unbedingt nétig, da im ersten Schritt die DNA extrahiert wird
und nur eine sehr geringe Menge als Template fiir die PCR benoétigt wird. So
konnen pathogene Keime und auch schwer oder gar nicht kultivierbare Organ-
simen durch 16S/ITS-Diagnostik identifiziert werden. Durch eine robuste PCR
sind die Ergebnisse reproduzierbar und durch parallele Bearbeitung im Hoch-
durchsatz kostengtinstig realisierbar.

Fazit: Durch Sequenzvergleich des 16S-TRNA-Gens, bzw. der ITS-Region, kann
schnell und zuverldssig eine taxonomische Bestimmung einer unbekannten
Kultur durchgefiihrt werden. Durch parallele Bearbeitung ist eine Hochdur-
satzanalyse moglich, wodurch die Kosten minimiert werden konnen. Da nicht
bei allen Arten signifikante Unterschiede im zu untersuchenden Gen vorkom-
men, werden teilweise Keime in taxonomischen Gruppen zusammengefasst.
Um eine Differenzierung auf Spezies/Subspeziesebene zu erreichen, muss eine
Kombination mit alternativen Methoden erfolgen, welche sich je nach Gattung
unterscheidet. Die genaue Kombination ist derzeit Gegenstand der Forschungs-
arbeiten der selekt-ID BIOLABS GmbH.

Ausblick: Durch die NGS Technologie kann schnell und giinstig eine Aussage
uber die Zusammensetzung von Mischkulturen getroffen werden. So konnen
Mikrobiome genauer analysiert werden, wie die Darmflora. Auch qualitative
und semi-quantitative Analysen von Mischproben, bspw. Umweltproben wie
Boden- und Futtermittelproben auf mikrobiologische Belastungen sind dar-
stellbar. Die Interaktionen einzelner Keime kann so analysiert werden: Dies ist
sowohl bei der Betrachtung der Pathogenitit (welche Keime verstirken die Aus-
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wirkungen der pathogenen Keime) als auch bei der Betrachtung von inhibieren-
den Faktoren bei Medikamentengabe eine wichtige Information zur Festlegung
der richtigen Antibiose.

Kurzbeschreibung der selekt-ID BIOLABS GmbH:

Die selekt-ID BIOLABS GmbH bietet diverse molekularbiologische Dienstleis-
tungen an und hat sich auf PCR-basierte Nachweisverfahren spezialisiert. Das
Portfolio umfasst u.a.:

- Identifikation von Mikroorganismen durch Sequenzvergleich der 16S-bzw.
ITS-Region

- Nachweis von Tierarten in Fleischprodukten
GVO-Analytik

Durch enge Kooperation mit unserem Partnerlabor fiir Mikrobiologie und Le-
bensmittelanalysen konnen wir auch das gesamte Spektrum der mikrobiologi-
schen Methoden, akkreditiert nach ISO17025, anbieten.

Kontakt:
selekt-ID BIOLABS GmbH, Ostendstr. 25, 12459 Berlin

T: +49 30 53010 750, F: +49 30 53010 751, M +49 176 21205712
Michael Naggert, naggert@selekt-ID.de, www.selekt-ID.de
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Okosysteme: Partner der Landwirtschaft
EU-Projekt Liberation

Sarah Redlich, Matteo Dainese, Emily Martin, Audrey St-Martin,
Ingolf Steffan-Dewenter

Julius-Maximilians-Universitit Wiirzburg, Lehrstuhl fiir Tierékologie und Tro-
penbiologie, Biozentrum

Ansprechpartnerin: sarah.redlich@uni-wuerzburg.de

Problematik

Weltweit steigt die Nachfrage nach landwirtschaftlichen Erzeugnissen, vor
allem Biogasprodukten (z.B. Mais, Raps), um den wachsenden Energie- und
Lebensmittelbedarf zu stillen. Eine weitere konventionelle Intensivierung der
Landwirtschaft ist ohne gravierende Nachteile fiir die Umwelt nicht méglich

(Abb. 1).
Konventionelle Intensivierung
Ertrage werden durch Intensive Bewirtschaftungsmethoden
landwirtschaftliche ® @ (hoher Diinger-/ Pestizideinsatz)
Intensivierung igert reduzieren die Artenvielfalt

/ \

Der Verlust an Niitzlingen (Gegen- \ / Nutzlinge, die wichtige Dienste in der

spieler, Bestduber), fiihrt zu (;”q ﬁ Landwirtschaft leisten (z.B. Schadlings-
erhéhtem Schadlingsdruck und zu ﬁ h ﬁ bekdmpfung durch Rauber), leiden

Ertragsverlusten unter der Intensivierung
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Losungsansatz

“Okologische Intensivierung* = Die Krifte der Natur nutzen!

Eine Vielzahl an Organismen in der Agrarlandschaft bieten positive 6kologische
Leistungen wie Schadlingsbekampfung und Bestdubung von Nutzpflanzen.

Diese Niitzlinge profitieren von guten Umwelt- und Lebensraumbedingungen.

Okologische Intensivierung

Die Ertragssteigerung durch die Die Anzahl der Nutzlinge wird durch
Nutzung 6kologischer Leistungen ® UmweltmaRBnahmen und den Erhalt
lasst Spielraum fuir Extensivierung natirlicher Lebensraume erhoht

& Y
) — &%

Geringerer Schédlingsdruck und Rauber und Bestduber erbringen
effektivere Bestdubung tragen zu (ﬁ okologische Leistungen wie Bestdaubung
gesteigerten Ertragen bei und nattirliche Schadlingsbekampfung

EU-Projekt “Liberation“

Die sieben européischen Projektpartner untersuchen, ob der Ansatz der 6kologi-
schen Intensivierung erfolgreich umgesetzt werden kann.

Fragestellungen

+  Welche Bedeutung hat Artenvielfalt fiir den Erhalt 6kologischer Leistun-
gen?

- Steigern Bestduber und Gegenspieler landwirtschaftliche Ertrage?

- Wie hingen Bestaubung, Schadlingskontrolle und Bodengesundheit zu-
sammen?

- Welche sozio-6konomischen, 6kologischen, politischen und unterneh-
merischen Auswirkungen hat das Konzept der “6kologischen Intensivie-
rung“?

- Welche Landschaftsmerkmale und Umweltmafnahmen férdern Arten-
vielfalt?
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Aspekte des Projektes

Meta-analyse

Aspekte

Workshops Freilandversuche]

[(jffentlichkeitsarbeit [Meinungsumfragenj

[Okonomische Bewertungen]

Am Ende des Projekts sollen Empfehlungen fir Politik und Landwirtschaft ste-
hen - etwa Aussagen dariiber, mit welchen Produktionsmethoden und mit wel-
cher Gestaltung der Agrarlandschaft sich der positive Einfluss der biologischen
Artenvielfalt am besten zur Steigerung der Ertrige nutzen lésst.

Untersuchungen

Freiland- und Gewichshausversuche in den Projektlandern:
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Bodengesundheit und Bestaubung (Foto 1)

Biologische Schidlingsbekdmpfung (Foto 2)
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Ertragsausgleich durch Mischkulturanbau bei Schidlingsbefall (Foto 3)




Grofdversuch in den sieben beteiligten Projektlandern:
Landschaft, Bodengesundheit und Schadlingsbekdmpfung (Foto 4)

i

Das LIBERATION Projekt (,LInking farmland Biodiversity to Ecosystem seRvi-
ces for effective ecological intensificATION®) wird gefordert durch die Européi-
sche Union unter der Fordernummer: 311781 (FP7)

Projektleitung: Prof. Dr. David Kleijn (Niederlande, Gesamtleitung), Prof. Dr.
Ingolf Steffan-Dewenter (Deutschland). Website: www.fp7liberation.eu
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MICROBIAL RESOURCE
RESEARCH INFRASTRUCTURE

WWW.mirri.org
info@mirri.org

Microbial Resource Research Infrastructure (MIRRI) —
die Infrastruktur fir Mikroorganismen und mikrobielle Fragestellungen

Manuela Schiingel, Erko Stackebrandt, MIRRI c/o Leibniz-Institut DSMZ, Braunschweig

Was ist MIRRI? Unsere Mission...

Im Rahmen der ESFRI-Initiative stellt MIRRI
die europaische Infrastruktur fir mikrobielle
Ressourcenzentren dar. Die 44 beteiligten
Partner arbeiten zurzeit an der Etablierung

einer legalen Struktur (MIRRI-ERIC). erhalten
\ y den Zugriff auf mikrobielle Ressourcen und

deren assoziierte Daten erleichtern
- die Interoperabilitat von Sammlungs-
internen und —externen Datenbanken
ermoglichen
Text- und Datamining in wissenschaftlichen
Artikeln férdern

MIRRI will
ein breites Spektrum mikrobieller Biodiver-
sitat durch gezielte Sammlungspolitik

MIRRI Collaborative Work Environment

Infrastructure Gateto Gateto Gate to !
e A Collaboration il - das in den Sammlungen vorhandene
& & Ergerts Fdueaton (isolierte) Expertenwissen aktiv in die
bli icrobial xper -si A : :
Webse e e Tomings Wissenschaft einbringen )
— - einen rechtssicheren Umgang mit
Area e fene cheamine Ressourcen (-> Nagoya-Protokoll) ermég-
Services Knowledge lichen
base - in Deutschland durch die Bildung eines

nationalen Netzwerkes dem Nutzer ein
groReres Spektrum an Ressourcen
anzubieten

MIRRI Collaborative Work Environment

Durch das MIRRI Collaborative Work Environment (CWE) als virtueller Zugang wird dem Nutzer ein
Eintrittsportal zu allen potentiellen mikrobiellen Fragestellungen prasentiert. Uber das Gate to Resources
& Data kdnnen Ressourcen erworben werden, es besteht erweiterter Zugriff auf vorhandene Metadaten
und von den Sammlungen angebotene Serviceleistungen. Interaktionen mit den Experten-Clustern, z.B.
zum Thema Nagoya-Protokoll, kénnen Uber das Gate to Collaboration & Experts initiiert werden.
Zahlreiche Angebote zur Fort- und Weiterbildung werden liber das Gate to Training & Education

prasentiert. ]
/
£
This project has received lundlng from the European Union’s Snvomh Pt
for research,
eorrl e e 312251, follow us on g m O]




Postnatale Entwicklung der Darmmikrobiota
gesunder und kranker Kilber - prophylaktische
und pathogenetische Bedeutung

Julia Friedl*?, Johann Bauer?, Karin Schwaiger"?

'Lehrstuhl fiir Tierhygiene, Technische Universitdt Miinchen, Freising-Weihen-
stephan

’Lehrstuhl fir Lebensmittelsicherheit, Ludwig-Maximilians-Universitat Min-
chen, Oberschleiffheim

Hintergrund: Neugeborenendiarrho stellt das wichtigste Problem in der Kélber-
aufzucht dar; etwa 80% aller infekti6s bedingten Verluste sind auf Durchfall in-
nerhalb der ersten 14 Lebenstage zurtickzufiihren. Die frithe bakterielle Koloni-
sierung ist wegweisend fiir die spétere intestinale Biodiversitit mit erheblichen
Auswirkungen auf die Wirtsgesundheit. Die Entwicklung der Darmmikrobiota
innerhalb der ersten Lebensstunden ist jedoch bisher weitgehend unbekannt.

Ziele und Methoden: Eine repriasentative Anzahl an Fazesproben (n

=1.050) neugeborener Kilber wurde unmittelbar (Mekonium) sowie
6h/12h/24h/48h/72h/7d nach der Geburt gewonnen und mittels molekularbio-
logischer und bakteriologischer Methoden untersucht. Im Anschluss wurden
in Durchfallkédlbern unterrepréasentierte Bakterienstimme gezielt selektiert,
um diese auf ihr probiotisches Potential zu testen. Derart ausgewéhlte Stimme
wurden nach Bestatigung der probiotischen Eignung in einer konsekutiven,
placebokontrollierten Studie an 150 Kilber innerhalb der ersten 4 Lebenstage
verabreicht, um den durchfallprotektiven Effekt in der Praxis zu tiberpriifen.

Ergebnisse: Bereits im Mekonium waren Bakterien nachweisbar, was erneut die
Frage eines pranatalen Transfers kommensaler Bakterien aufwirft (Mayer et al.,
2012). Die aerobe/anaerobe mesophile Gesamtkeimzahl sowie die Zahl der En-
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terobacteriaceae und der Enterococcus spp. stieg innerhalb der ersten 4 Probe-
nahmezeitpunkte signifikant an. Die meisten Bakterien erreichten nach 48 h ein
Plateau; lediglich die Laktobazillenzahl stieg noch bis zum 7. Lebenstag an (Abb.
1). Interessanterweise wichen die bakteriologischen Profile erkrankter Kélber
bereits vor dem Auftreten klinischer Symptome signifikant von denjenigen ge-
sunder Kélber ab. Insbesondere bestimmte Lactobacillus spp., namentlich Lac-
tobacillus reuteri, waren nach 48 h signifikant unterreprisentiert (Abb. 2). Diese
ausgewihlten Staimme wurden isoliert, differenziert und auf deren probiotische
Eignung (z.B. pH- und Gallesalzstabilitat, Antibiotikaresistenz, Zytotoxizitt)
uberprift. Basierend auf den Ergebnissen wurde eine Laktobazillensuspension
entwickelt, die 4 x innerhalb der ersten Lebenstage an neugeborene Kélber ver-
abreicht wurde. Im Vergleich zur Placebogruppe konnte hiermit eine signifikan-
te Reduktion der Durchfallinzidenz von 42% auf 28% erzielt werden (Abb. 3).
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Abb.2: Vorkommen von Lactobacillus spp.
in gesunden Kélbern (n = 80) im Vergleich
zu Kélbern mit Durchfall nach 48
Lebensstunden (n = 16)
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*siginifikanter Unterschied (p < 0.05: Chi Quadrat)

Abb. 3: Durchfallinzidenz bei Kélbern mit
(Versuchsgruppe) und ohne
Placebogruppe) Verabreichung selektierter
Laktobazillenstimme
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Schlussfolgerung: Diese wissenschaftsbasiert selektierten, durchfallprotekti-
ven Lactobacillus reuteri Stimme konnten dazu beitragen, lebensbedrohliche
Durchfallerkrankungen bei Kdlbern innerhalb der kritischen ersten Lebenstage
zu vermeiden. Insbesondere die wirtsspezifische Auswahl der Stimme lisst eine
besonders gute Wirksamkeit vermuten. Nachdem Durchfall bei weltweit mehr
als 1,8 Millionen Kindern pro Jahr zum Tode fiihrt, konnten analoge Studien in
der Humanmedizin ebenfalls einen wertvollen Beitrag zur Gesunderhaltung des
Menschen leisten.

Literatur: Mayer M, Abenthum A, Matthes JM, Kleeberger D, Ege MJ, Holzel
C, Bauer ], Schwaiger K. 2012: Development and genetic influence of the rectal
bacterial flora of newborn calves. Vet Microbiol. 161, 179-85.
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Einleitung

Nitzliche Insekten wie Marienkafer und Schlupfwespen, z.B. als Gegenspieler
von Blattldusen, sind dem Verbraucher und dem Landwirt ein Begriff. Im Gar-
tenbau und in der Landwirtschaft sind diese 6kosystemaren Dienstleistungen
durchaus vergleichbar mit der Bestdubungsleistung von Bienen. Der For-
schungseinsatz zur Erfassung und Dokumentation dieser Insektengruppe steht
aber im Gegensatz zu ihrer Bedeutung. Auf diese Problematik wurde bereits
1991 (LaSalle & Gauld) hingewiesen. Das Expertenwissen bei schwierigen Grup-
pen wie den parasitoiden Hymenopteren, den sogenannten Schlupfwespen,
wird in Deutschland immer geringer. Proben werden in der Regel ins benach-
barte Ausland geschickt, da in Wissenschaft und Lehre die klassische Tierbe-
stimmung am Mikroskop als antiquierter Arbeitsbereich angesehen wird. Hier
besteht Handlungsbedarf.

Die Erfassung der heimischen Biodiversitat ist eine nationale Aufgabe und die
Insekten im Agrarbereich, Schadlinge wie auch deren natiirliche Gegenspieler,
sind von besonderem Interesse. Vor allem die Bereiche biologischer Pflanzen-
schutz und die Kontrolle und Bekdmpfung von Quarantdneschadorganismen
verlangen, dass die heimische Agrarbiodiversitit systematisch auf geeignete
nitzliche Arten hin untersucht wird und diese Arten in Datenbanken erfasst
werden.
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Die richtige Artbestimmung hat eine
Schliisselfunktion: Mikroskopie und Barcoding

Eine gezielte Nutzung und Forderung niitzlicher Insekten unserer heimischen
Biodiversitit setzt voraus, dass man die Arten und ihre Wirkung kennt. Unter-
suchungen am Mikroskop und die molekulare Bestimmung gehen dabei Hand
in Hand. Vorhandene DNA-Datenbanken decken niitzliche Insekten bisher

nur unzureichend ab. Das betrifft auch laufende Projekte zum Barcoding of

Life (BOL). Fuir einen Grofiteil der Schlupfwespen-Arten missen abgesicherte
DNA-Referenzen erst noch erstellt werden. Dazu miissen sie zuvor eindeutig am
Mikroskop bestimmt werden. Diese Aufgabe ist nur durch Kooperation der ein-
zelnen Forschungsinitiativen zu bewiltigen, d.h. durch gezielte Vernetzung und
Datenaustausch.

Zahlreiche Beispiele belegen die Bedeutung von
niitzlichen Insekten

Die Biodiversitat der Gegenspieler invasiver Arten, ihr Auftreten und ihr Po-
tential sind nicht ausreichend untersucht. Hier besteht ebenfalls Handlungs-
bedarf. Aktuell werden in Projekten Gegenspieler der Kirschessigfliege erfasst
und bewertet. Es werden aber bereits neue Schidlinge wie die Blaulingszikade
oder die Asiatische Marmorierte Baumwanze beobachtet, zu denen ebenfalls
Bekampfungsstrategien entwickelt werden miissen (Zimmermann & von Wu-
thenau 2014). Bei der Blaulingszikade wurde in aktuellen Untersuchungen des
LTZ Augustenberg eine mitverschleppte Zikadenwespe als Niitzling in Deutsch-
land nachgewiesen. Sie war nicht heimisch, ist jedoch seit mehreren Jahren fest
etabliert und auf den Schéidling spezialisiert, so dass 6kologische Risiken sehr
unwahrscheinlich sind.
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Blaulingszikade. Foto: Schrameyer Zikadenwespe. Foto: Zimmermann

Auch die Férderung solch natiirlicher Gegenspieler, erganzend zur heimischen
Biodiversitdt kann eine nachhaltige Losung bei Pflanzenschutzproblemen sein.

In Baden-Wiirttemberg wurden durch die praxisnahe Forschungsarbeit der
Abt. 3 des LTZ Augustenberg (friher Landesanstalt fiir Pflanzenschutz) und die
Kooperation mit Firmen biologische Pflanzenschutzverfahren mit Niitzlingen
entwickelt (Tab. 1). Viele natiirliche Gegenspieler von schidlichen Arten werden
erfolgreich im Pflanzenschutz eingesetzt, sowohl im Gewachshaus (Albert et al.
2007), als auch im Freiland, z.B. Trichogramma-Schlupfwespen gegen den Mais-
zunsler (Zimmermann 2014), und sind Beispiele fiir den unmittelbaren Nutzen
der Biodiversitat von Invertebraten im Gartenbau und in der Landwirtschaft.

Tab.1: Strategien zur Nutzung der Okosystemdienstleistungen von natiirlichen
Gegenspielern von schidlichen Insekten im Gartenbau und in der

Landwirtschaft
Bekampfungsstrategien mit Niitzlingen Anwendungsgebiet
Nitzlingsschonung und -férderung Gewaichshaus, Freiland
(integrierbare Pflanzenschutzmittel)
Regelmafiger Einsatz heimischer Arten Gewichshaus, Freiland
Regelmifiger Einsatz nicht-heimischer Arten Gewdchshaus

Etablierung spezialisierter nicht-heimischer Arten | Freiland (gegen Invasive)

Forderung etablierter nicht-heimischer Arten Freiland (gegen Invasive)
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A first prototype developed within the European Network for
Biodiversity Information

Hrsg.: T. Gladis, U. Monnerjahn, D. Jiménez-Krause, J. Bremond,
S. Schroder und F. Begemann, 2006, 10,- €

Vorlauferschriftenreihe ,,Schriften zu Genetischen
Ressourcen®

Band 25

Band 24

Vermarktungsstrategien fiir innovative Produkte und
Verfahren auf der Basis genetischer Ressourcen fiir Erndhrung
und Landwirtschaft

Ergebnisbericht tiber ein Fachgesprach am 08.06.2004 in Bonn
Hrsg.:]. Efken, 2005, 8,- €

Analyse und Bewertung der genetischen Vielfalt in der
Land-, Forst- und Fischereiwirtschaft zur Ableitung von
Entscheidungskriterien fiir Erhaltungsmafinahmen

Tagungsband eines Symposiums am 27. September 2004

Hrsg.: F. Begemann, S. Schréder und S. Weigend, 2005, 9,- €



Band 23

Band 22

Band 21

Band 20

Band 19

Band 18

Band 17

Band 16

Band 15

Produktvielfalt durch Ressourcenvielfalt - Potenziale
genetischer Ressourcen

Tagungsband eines Symposiums vom 24.-25. September 2003
Hrsg.: F. Begemann und S. Schroder, 2004, 9,- €

Rudolf Mansfeld and Plant Genetic Resources

Tagungsband eines Symposiums vom 8.-9. Oktober 2001
Hrsg.: H. Kniipffer und J. Ochsmann, 2003, 12,- €

Standortspezifische Sortenentwicklung -eine Studie mit
Landsorten der Linse

Bernd Horneburg, 2003, Dissertation, 9,- €

Biologische Vielfalt fiir Ernihrung, Land- und Forstwirtschaft
Tagungsband eines Symposiums am 19. September 2002

Hrsg.: F. Begemann, 9,- €

Biodiversitit der Gattung Ocimum L., insbesondere der
Kultursippen

Sabine Eckelmann, 2003, Dissertation, 10,- €
Wildpflanzen als Genetische Ressourcen

Julia Forwick-Kreuzer, 2003, Dissertation, 24, €

Vielfalt auf den Markt

Tagungsband eines Symposiums vom 5.-6. November 2001

Hrsg.: F. Begemann und Landesschafzuchtverband
Niedersachsen eV, 9,- €

Nutzung genetischer Ressourcen - 6kologischer Wert der
Biodiversitit

Hrsg: K. Hammer und Th. Gladis, 2001, 8,18 €

Erhaltung und nachhaltige Nutzung genetischer Ressourcen
der Zierpflanzen

Tagungsband eines Symposiums vom 27.-28. September 2000

Hrsg.: F. Begemann und P. Menzel, 2001 (vergriffen, im Internet)



Band 14

Band 13

Band 12

Band 11

Band 10

Band 9

Band 8

Sonderband

Band 39 | Mikroorganismen und Invertebraten

Regeneration adulter Malus-Unterlagen
B. Feuerhahn, 2000, Dissertation, 10,22 €

Erhaltung und Nutzung regionaler landwirtschaftlicher Vielfalt
- von der Verpflichtung zur Umsetzung

Hrsg.: A. Oetmann-Mennen und F. Stodiek, 2000, 5,11 €

Dokumentation und Informationssysteme im Bereich
pflanzengenetischer Ressourcen in Deutschland

Hrsg.: F. Begemann, S. Harrer, ].D. Jiménez Krause, 1999, 8,69 €

Populationsgenetische Untersuchung von Blei Abramis brama,
Giister Abramis bjoerkna, Pl6tze Rutilus rutilus und Rotfeder
Scardinius erythrophthalmus aus Gewissern des
nordostdeutschen Tieflandes

Christian Wolter, 1999, Dissertation, 7,66 €

Agrarbiodiversitit und pflanzengenetische Ressourcen
- Herausforderung und Lésungsansatz

Karl Hammer, 1998, 7,15 €

Abstammung der Europiischen Hausschafe und Phylogenie der
eurasischen Wildschafe

Arne Ludwig, 1998, Dissertation, 10,22 €

Ziichterische Nutzung pflanzengenetischer Ressourcen
- Ergebnisse und Forschungsbedarf

Tagungsband eines Symposiums vom 29.09.-01.10.1997
in Gatersleben

Hrsg.: F. Begemann, 1998, 7,66 €

4.Internationale Technische Konferenz der FAO iiber
Pflanzengenetische Ressourcen

Konferenzbericht, Leipziger Deklaration, Globaler Aktionsplan
und Weltzustandsbericht, (kostenlos)



Band 7 Bestimmung der optimalen Keimtemperatur fiir die routine-
maéflige Keimfihigkeitsbestimmung zahlreicher Arten aus dem
Genus Allium

L.Carl-Eckhard Specht, 1997, Dissertation, 7,66 €

Band 6 Charakterisierung und Evaluierung von Koriander
(Coriandrum sativum L.) und taxonomische Implikationen

Axel Diederichsen, 1997, Dissertation, 7,66 €

Band 5 Vergleichende Aspekte der Nutzung und Erhaltung
pflanzen- und tiergenetischer Ressourcen

Tagungsband eines Symposiums vom 07.-09. November 1996
in Mariensee

Hrsg.: F. Begemann, C. Ehling und R. Falge, 1996, 7,66 €

Band 4 Evolution und Taxonomie von pflanzengenetischen
Ressourcen-Festschrift fiir Peter Hanelt

Hrsg.: R. Fritsch und K. Hammer, 1996, 7,66 €

Band 3 Zugang zu Pflanzengenetischen Ressourcen fiir die Erndhrung
und Landwirtschaft - der Diskussionsprozef} in Deutschland

Hrsg.: F. Begemann, 1996, 7,66 €

Band 2 In-situ-Erhaltung pflanzengenetischer Ressourcen in der
Bundesrepublik Deutschland am natiirlichen Standort und
on farm

Tagungsband eines Symposiums vom 11.-13. Oktober 1995
in Bogensee

Hrsg.: F. Begemann und R. Vogel, 1996, 7,66 €

Band 1 Erhaltung pflanzengenetischer Ressourcen in der Land- und
Forstwirtschaft

Tagungsband eines Symposiums vom 09.-11. November 1994 in
Witzenhausen

Hrsg.:J. Kleinschmit, F. Begemann und K. Hammer, 1995, 7,66 €
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Band 0 Integration of Conservation Strategies of Plant Genetic
Resources in Europe
Proceedings of an International Symposium on Plant Genetic
Resources in Europe

held in Gatersleben, Germany December 6-8, 1993.

Hrsg.: F. Begemann und K. Hammer (1994)
(vergriffen, im Internet)

Alle Publikationen sowie weitere relevante Informationen
sind im Internet verfiigbar unter:

www.genres.de/service/publikationen-informationsmaterial/
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