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Die landwirtschaftliche Nutzung von Böden kann durch den Eintrag von
Nitrat und Biomasse sowie deren mikrobiellen Abbau zu erhöhten Emis-
sionen klimarelevanter Spurengase beitragen. Ein besseres Verständnis
dieser Abbauprozesse und vertiefte Kenntnisse der molekularen Grund-
lagen der Expression entsprechender Gene der Mikroorganismen könnten
helfen, die Methode der Bodennutzung so zu modifizieren, dass die
Emission von Treibhausgasen minimiert werden kann.

Understanding how microbial communities act in soils will allow an
improvement of agricultural management and a reduction of greenhouse
gas emissions.

ó Böden gelten als Senken für Kohlenstoff
und Stickstoff. Verlieren Böden diese Funk-
tion, hat dies dramatische Auswirkungen. Die
Bodenqualität wird durch einen Verlust an
Stickstoff und Kohlenstoff verringert. Dadurch
vermindert sich der Anteil an Huminstoffen
und die Menge an Pilzhyphen, die den Boden
zusammenhalten, und die Erosionsgefahr
nimmt zu. Gleichzeitig sinkt die Kapazität
der Böden, Wasser zu speichern und Schad-

stoffe abzubauen. Häufig reduziert sich die
Produktivität solcher Flächen. Zudem
beschleunigen die erhöhten Emissionen von
Kohlendioxid (CO2), Methan (CH4) oder Lach-
gas (N2O) den Klimawandel, da sie den Treib-
hauseffekt vorantreiben. Besonders Methan
und Lachgas können durch ihr 23- bzw. 296-
faches Erwärmungspotenzial im Vergleich zu
CO2 zur Erderwärmung beitragen[1].

Landwirtschaftliche Nutzung beein-

flusst mikrobielle Prozesse im Boden

Landwirtschaftliche Bewirtschaftung kann
sowohl die Gemeinschaft der Mikroorganis-
men im Boden beeinflussen als auch die
Expression spezifischer mikrobieller Gene,
die an physiologischen Transformations-
prozessen beteiligt sind, induzieren oder
reprimieren. So kann sich die Zusammen-
setzung der aktiven Mikroorganismenge-
meinschaft und deren Funktion in konven-
tionell bewirtschafteten Standorten deutlich
von organisch bewirtschafteten Flächen unter-
scheiden[2]. Auch kann der Einsatz von Pflan-
zenschutzmitteln Struktur und Funktion der
Mikroorganismengemeinschaft verändern[3, 4]

und das Ausbringen von Gülle zu Verschie-
bungen innerhalb der mikrobiellen Lebens-
gemeinschaften des Bodens führen[5]. Die
Auswahl der angebauten Pflanzen beeinflusst
die Zusammensetzung von Bakterien, Pilzen
und Archaea, besonders in der Rhizosphäre
der Nutzpflanzen und der Streuschicht des
Bodens[6].

Ein vertieftes Verständnis der Phylogenie
und Physiologie mikrobieller Populationen,
die an entsprechenden Schlüsselprozessen
beteiligt sind[7] (Abb. 1) ermöglicht es, dass
landwirtschaftliche Methoden angepasst und
Flächen nachhaltig bewirtschaftet werden
können.

Landwirtschaftlich genutzte Böden

als Quelle für CH4-Emissionen

Während die Bedeutung des Nassreisanbaus
für die Methanbildung in Böden seit langem
bekannt und deren Mechanismus gut
beschrieben ist[8], weiß man über den Ein-
fluss von Viehhaltung auf die Methanpro-
duktion in Böden vergleichsweise wenig. Radl
et al.[9] zeigten, dass die Überwinterung von
Rindern im Freien zu deutlich erhöhten
Methanemissionen des Bodens führt. Im
Gegensatz zur Sommerweidehaltung bewegen
sich die Tiere im Winter meist nur in einem
engen Umkreis um die Stallungen, was zu
einem massiven Eintrag von Exkrementen in
diese Bodenbereiche führt. Gleichzeitig wird
durch das Gewicht der Tiere der Boden ver-

Klimawandel

Emission von Treibhausgasen aus
landwirtschaftlich genutzten Böden

¯ Abb. 1: Vom gene-
tischen Potenzial zur
Funktion in komple-
xen Ökosystemen –
Einfluss von Mikroor-
ganismen auf die
Bodenqualität.
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dichtet, was zu Sauerstoffarmut führt. Ether-
lipidanalysen zeigten einen Anstieg der
methanogenen Archaea aufgrund der Detek-
tion von spezifischen Lipiden in den ent-
sprechenden Flächen. Dies wurde auch durch
das Ergebnis der quantitativen PCR unter-
mauert. Hierbei wurde ein positiver
Zusammenhang zwischen dem Gen der
Methyl-CoenzymM-Reduktase (mcrA) und der
Methanemission nachgewiesen. Der massive
Eintrag der Exkremente veränderte die
Zusammensetzung der methanogenen
Archaea im Boden: Während die Anzahl
bodentypischer Archaea der Gattung Ther-
moplasma abnahm, kam es zu einem deut-
lichen Anstieg Methan-produzierender
Archaea der Gattungen Methanosarcina und
Methanoculleus, die hauptsächlich im Pansen
von Rindern vorkommen (Abb. 2). Folglich
fungierten die Exkremente der Tiere nicht
nur als Kohlenstoffquelle, sondern auch als
Nährboden für methanogene Archaea. Ferner
hemmen der hohe Stickstoffanteil in den
Exkrementen und die Sauerstoffarmut in den
Böden eine effektive aerobe Methanoxidation.
Nach der Überführung der Rinder auf die
Sommerweiden veränderte sich die Struktur
der Mikroorganismengemeinschaft in den
Böden der Winterweiden kaum, während die
Methanemissionen im Sommer dort deutlich
zurückgingen, da dem Boden kein frisches
organisches Material zugeführt wurde.

Ähnliches gilt für Ackerböden, die lange
Zeit mit großen Mengen Stallmist aus Rin-
derhaltung gedüngt wurden[10]. Die Zahl
methanogener Archaea war auf diesen Flä-
chen im Vergleich zu mineralisch gedüngten
Kontrollflächen deutlich erhöht. Ebenso ver-
änderte sich die Lebensgemeinschaft der
Archaea signifikant: Das Ausbringen von
Stallmist führte zu einer Verschiebung von
Methanothermus-dominierten Populationen
hin zu einer durch die Gattungen Methano-
sarcina und Methanoculleus geprägten
Gemeinschaft (Abb. 2). Die Methanemissio-
nen auf diesen Flächen waren allerdings
geringer als auf Winterweiden von Rindern.

Landwirtschaftlich genutzte Böden

als Quelle für N2O-Emissionen

Im Vergleich zu methanogenen Archaea,
deren Häufigkeit und Diversität normaler-
weise in landwirtschaftlichen Böden niedrig
ist (unter einem Prozent), gibt es auf diesen
Flächen üblicherweise deutlich mehr Mikro-
organismen, die zur Denitrifikation in der
Lage sind. Ebenso ist die Redundanz denitri-
fizierender Mikroorganismen in landwirt-

schaftlich genutzten Böden sehr hoch[11]. Das
bedeutet, dass – im Gegensatz zur Methano-
genese, bei der es zunächst der Etablierung
einer entsprechenden Population bedarf[12] –
Denitrifikation vorwiegend über die Expres-
sion der entsprechenden Gene der Mikroor-
ganismen gesteuert wird und kaum Ver-
schiebungen in der Häufigkeit der Denitrifi-
zierer beobachtet werden.

Aufgrund der Heterogenität des Bodens
sind Messungen von Methanflüssen immer
Ergebnisse aus der Differenz von Methanbil-
dung und -oxidation. Diese Prozesse können
im Boden kleinräumig nebeneinander statt-
finden. Bei der Denitrifikation ist über die
Umwandlung vom Zwischenprodukt Lachgas
zu Stickstoff wenig bekannt. Unklar ist, unter
welchen Bedingungen die N2O-Reduktase
gebildet wird, die die Reduktion des klima-
schädlichen N2O zu N2 katalysiert.
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¯ Abb. 2: Diversität
methanogener
Archaea in landwirt-
schaftlich genutzten
Böden mit unter-
schiedlicher Konzen-
tration von Rinderex-
krementen. Die
Schriftgröße der ein-
zelnen Gattungen
symbolisiert deren
Abundanz im jeweili-
gen Habitat.
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Die Abteilung Terrestrische Ökogenetik am Insti-
tut für Bodenökologie des Helmholtz Zentrums
München (Leitung Michael Schloter) erforscht
Zusammenhänge zwischen Stoffflüssen und ge-
netischen Potenzialen sowie deren Induktion
oder Repression in landwirtschaftlich genutzten
Böden. Im Fokus stehen Untersuchungen der
Effekte von Antibiotika und transgenen Pflanzen.
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