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Einleitung
Das globale Klima hat sich seit Beginn der Industrialisie-
rung um 1750 drastisch geändert (World-Meterological-
Organization, 2017). Davon sind mittlerweile so gut 
wie alle Organismen auf der Erde betroffen, auch die 
Mikroben im Boden. Bakterien, Archaeen, Pilze sowie 
zahlreiche andere Kleinstlebewesen bewerkstelligen im 
Boden die Umsetzung der Nährstoffe und den Abbau der 
organischen Substanz. Geänderte Umweltbedingungen 
wie höhere atmosphärische CO2-Konzentrationen und 
höhere Temperaturen können die Bodenmikrobiologie 
und damit eine ganze Reihe von mikrobiellen Prozessen 
direkt und indirekt beeinflussen (Kuzyakov et al., 2019). 
So können Pflanzen auf erhöhte CO2-Konzentrationen mit 
Änderungen in den Wurzelexudaten reagieren, die dann 
die mikrobiellen Gemeinschaften im Boden 
beeinflussen (Hungate et al., 1997; Phillips et 
al., 2011). In den meisten Studien werden die 
Einflussfaktoren CO2 und Temperatur separat 
untersucht, während kombinierte Effekte nur 
selten Gegenstand von Untersuchungen sind 
(Castro et al., 2010). Aufgrund der bislang 
vorhandenen Datenlage ist es offensichtlich, 
dass es schwierig ist, die Auswirkungen der 
wichtigsten Klimafaktoren auf die Boden-
mikrobiologie und die damit verbundenen 
Prozesse und Nährstoffzyklen vorherzusagen 
(Janus et al., 2005; Lipson et al., 2005; Lipson 
et al., 2006; Lesaulnier et al., 2008; Austin et 
al., 2009; Deltedesco et al., 2019). Das liegt 
unter anderem an komplexen Interaktionen 
und störenden Einflussfaktoren.
In der ClimGrass Versuchsanlage in Raum-
berg-Gumpenstein werden Plots seit 2014 
mit CO2 begast bzw. mit Infrarotstrahlen 
erwärmt, wobei es unterschiedliche Kom-
binationen der Behandlungsvarianten mit 
keiner, mittlerer bzw. starker Erhöhung ge-
genüber den Umgebungswerten gibt (Piepho 
et al., 2017). Im Herbst 2016 wurden von  
27 Plots aller Behandlungskombinationen Bo-
denproben aus den oberen 10 cm entnommen. 
Mithilfe der Hochdurchsatzsequenzierung 
wurden die Bodengemeinschaften von Bakte-

rien und Pilzen untersucht. Diese Methode ist unabhängig 
von der Kultivierung und ermöglich somit die Erfassung 
des Großteils der mikrobiellen Biodiversität. Zum Vergleich 
wurden auch die Pflanzenwurzeln in der Bodenprobe über 
Hochdurchsatzsequenzierung erfasst, da hier Einflüsse auf die 
Zusammensetzung der Bakterien und Pilze erwartet wurden.

Ergebnisse und Diskussion

Allgemeine Beschreibung der mikrobiellen 
Gemeinschaften im Boden
Die Pilzgemeinschaften in den Böden der Versuchsfläche 
werden von Ascomycota dominiert. Basidiomycota sowie 
Mucoromycota und Mortierellomycota sind nur zu einem 

Abbildung 1: Die Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaften im 
Boden auf der ClimGrass-Versuchsfläche im Oktober 2016. Daten von 27 
untersuchten Plots mit unterschiedlichen Behandlungsvarianten wurden 
zusammengefasst. Die Arten wurden auf einer adäquaten taxonomischen 
Ebene gruppiert. Die Pilze (links) sind auf der Ebene der Ordnung dargestellt. 
Ascomycota: blue; Basidiomycota: red; Mortierellomycota and Mucoromy-
cota: grey; Glomeromycota: grün; Chytridiomycota: gold; Fungi i.s.: violett. 
Bacteria (rechts) wurden bevorzugt auf der Ebene der Klasse zusammenge-
fasst. Proteobacteria: rot; PVC und FCB Gruppe: grün; Terrabacteria: blau; 
Acidobacteria: violett; andere Bakterien: grau.
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geringeren Teil zu finden. Glomeromycota, die mit den Wur-
zeln vieler Pflanzen die sogenannte arbuskuläre Mykorrhiza 
ausbilden können, kommen nur zu einem sehr geringen 
Anteil in den Böden vor. Dies entspricht der Zusammen-
setzung wie man sie in vielen landwirtschaftlich genutzten 
Böden findet (Domsch and Gams, 1970; Klaubauf et al.,  
2010; Hartmann et al., 2015; Keiblinger et al.,  
2018). Die Ergebnisse sind in Abbildung 1 
zusammengefasst. Auffallend war die hohe Ab-
undanz von Purpureocillium lilacinum. Hierbei 
handelt es sich um einen potenziell insektenpa-
thogenen Ascomyzeten, der zwar aus landwirt-
schaftlichen Böden bekannt ist (Domsch et al., 
1993), nicht jedoch in diesen großen Mengen.
Bei den Bakterien dominieren die Phyla Pro-
teobacteria, Acidobacteria, Actinobacteria und 
Verrucomicrobia (siehe dazu Abbildung 1). 
Auch hier handelt es sich um Gruppen, die 
generell häufig in landwirtschaftlich genutzten 
Böden gefunden werden (Bergmann et al., 2011; 
Hartmann et al., 2015).

Räumliche Effekte auf der 
Versuchsfläche 
Für die Pilzgemeinschaften gibt es auf der Ver-
suchsfläche eine deutliche räumliche Autokorre-
lation. Benachbarte Plots sind einander ähnlicher 
als weiter entfernte Plots (siehe Abbildung 2A). 
Besonders ausgeprägt ist der Unterschied zwi-
schen der linken (= westlichen) und der rechten 
(= östlichen) Hälfte der Versuchsfläche, während 
der Unterschiede zwischen der vorderen (= 
nördlichen) und hinteren (= südlichen) Hälfte 
weniger deutlich ist. So nimmt zum Beispiel der 
häufigste Pilz auf der Versuchsfläche – P. lilaci-
num – von links nach rechts stark ab, während die 
Gattung Fusarium von links nach rechts ansteigt. 
Des Weiteren zeigt Plot 23 eine auffällig abwei-
chende Zusammensetzung der Pilzgemeinschaft. 
Die Art Mucor hiemalis ist hier überrepräsentiert, 
während sie auf anderen Plots gar nicht oder 
in sehr viel geringerer Menge vorkommt. Die 
Bodenprobe von Plot 23 war durch Wurzeln 
von Rumex acetosa, dem Wiesen-Sauerampfer, 
dominiert. Pflanzenwurzeln können über Wur-
zelexudate und andere Mechanismen stark die 
Bodenmikrobiologie beeinflussen, und vermut-
lich wird das Wachstum von M. hiemalis stark 
durch R. acetosa gefördert.
Für Bakterien kann die räumliche Autokorrela-
tion ebenfalls, aber in geringerem Maße, beob-
achtet werden. Es gibt jedoch auch bei Bakterien 
einen Plot, der sich auffällig von allen anderen 
Plots unterscheidet: Plot 32 wird von Providencia 
sp. aus der Ordnung Enterobacterales dominert. 
Diese Gruppe kann in allen anderen Plots besten-
falls in sehr geringen Mengen gefunden werden. 
Unterschiede zwischen links und rechts können 
auch bei einigen bodenmikrobiologischen Sum-

menparametern beobachtet werden. So sind auf der rechten 
Hälfte der mikrobielle Kohlenstoff sowie das mikrobielle 
C/N-Verhältnis signifikant höher als auf der linken Seite (Ab-
bildung 3). Bleiben diese Effekte in statistischen Modellen 
unbeachtet, können sie Einflüsse von CO2 und Temperatur 
auf die mikrobiellen Gemeinschaften im Boden verschleiern.

Abbildung 2: β-Diversität der Pilze (A) und Bakterien (B) im Boden der 
ClimGrass-Versuchsfläche.  Zwei unterschiedliche Indices für β-Diversität 
– Bray-Curtis (BC) und Morisita-Horn (MH) – wurden gegen die geografi-
sche Distanz zwischen den Plots aufgetragen. Distanzen zum Plot 35 (BC-35 
und MH-35) sind für die bakteriellen Gemeinschaften durch gefüllte Kreise 
hervorgehoben. Dieser Plot unterscheidet sich von allen anderen Plots durch 
eine sehr hohe Abundanz von Providencia sp.

Abbildung 3: Mikrobielle Biomasse in den Böden der ClimGrass-Versuchs-
fläche. Der mikrobielle Kohlenstoff (Cmic), der mikrobielle Stickstoff (Nmic) 
sowie das mikrobielle C/N-Verhältnis (Cmic:Nmic) sind separat für die linke 
(L) und die rechte (R) Hälfte der Versuchsfläche dargestellt. Für Cmic und 
Cmic:Nmic sind die Unterschiede statistisch hoch signifikant.
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Einfluss von Klimafaktoren auf die 
Bodenmikrobiologie
Die Gemeinschaften der Bakterien und der Pilze reagieren 
auf der ClimGrass-Versuchsfläche nicht sehr deutlich auf die 
Erhöhung von CO2 und Temperatur. Vorallem bei den häu-
figen Gruppen konnten keine konsistenten Veränderungen 
beobachtet werden, da gerade hier die räumlichen Effekte 
besonders stark ausgeprägt waren. Mithilfe der Response 
Surface Modellierung und der Mitbeachtung der räumli-
chen Effekte konnten jedoch Einflüsse auf weniger häufige 
Gruppen identifiziert werden. Besonders hervorzuheben ist 
hier die statistisch signifikante Zunahme von koprophilen 
Weißfäulepilzen in Plots mit erhöhter Temperatur (siehe 
Abbildung 4). Diese Pilze aus der Gruppe der Basidiomy-
zeten besiedeln bevorzugt den Dung von Pflanzenfressern 
und können überdies Lignin abbauen. Plot 32, wo über-
durchschnittlich viele Bakterien der Gattung Providencia, 
einem Darmbakterium, gefunden wurden, ist ebenfalls 
eine Behandlungsvariante mit erhöhter Temperatur. Es 
konnte beobachtet werden, dass auf den wärmeren Plots 
mehr Mauselöcher zu finden sind. Mäuse bevorzugen also 
offensichtlich die wärmeren Bereiche auf der Versuchsflä-
che, was möglicherweise das verstärkte Vorkommen von 
koprophilen Weißfäulepilzen und in speziellen Fällen von 
Darmbakterien erklären kann. Ähnliche Effekte wurden 
in landwirtschaftlichen Flächen, die mit Stallmist gedüngt 
werden, beobachtet (Hartmann et al., 2015).

Conclusio
Nach drei Jahren erhöhten CO2-Konzentrationen bzw. Tem-
peraturen gibt es kaum deutliche Effekte auf die Gemein-
schaften der Pilze und Bakterien in den Böden der ClimGrass-
Versuchsanlage. Es wird jedoch erwartet, dass sich die Effekte 
in Zukunft mit längerer Behandlungsdauer verstärken. Es 
konnte eine Reihe von Einflussfaktoren identifiziert werden, 
die es bei der Planung von Versuchen und der Auswertung der 
Ergebnisse zu beachten gilt. So gibt es auf der Versuchsfläche 
Unterschiede zwischen der linken und der rechten Hälfte. 
Überdies ist die Artenzusammensetzung der Pflanzendecke 
unterschiedlich, was mikrobielle Prozesse im Boden beein-
flussen kann. Für viele Untersuchungen ist die benötigte Pro-
benmenge nur sehr klein. Für die DNA-Isolierung wurde nur 
1 g Boden verwendet. Die geringe Größe der Plots erlaubt es 
jedoch nicht, dass für jede Untersuchung mehrfache Proben 
gezogen werden, um nachher Mischproben herstellen zu kön-
nen. Es ist also notwendig zusätzliche Einflussfaktoren, wie 
die Artenzusammensetzung der Wurzeln, mit zu erfassen. Zu 
guter Letzt kann es Phänomene wie verändertes Verhalten von 
Tieren geben, die direkt mit den Behandlungsvarianten – z.B. 
Erwärmung – auf der Versuchfläche in Verbindung stehen, 
die aber eher typisch für die kleinflächigen Unterschiede 
sind. Mäuse mögen wärmere Plots bevorzugen, würden aber 
bei großflächigen Erwärmungen nicht unbedingt vermehrt 
vorkommen. Ähnliche Phänomene wurden auch auf anderen 
Versuchsflächen zu Klimawandelexperimenten beobachtet 
(Moise and Henry, 2010).
Wenn störende Einflussfaktoren in den statistischen Mo-
dellen miteinbezogen werden, wird es in Zukunft möglich 
sein, direkte und indirekte Klimawandeleffekte auf die 
mikrobiellen Gemeinschaften im Boden und die damit ver-
bundenen Prozesse feststellen können. Ein Wissen um die 
Veränderungen kann dabei helfen, negative Auswirkungen 
des Klimawandels auf die Landwirtschaft zu minimieren.
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