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I. Kurzbericht 

I.1. Aufgabenstellung und wissenschaftlich-technischer Stand vor Vorhabenbeginn 

Mikroorganismen sind in nahezu alle Prozesse im Boden involviert und damit wesentlich für Boden-

gesundheit/-fruchtbarkeit, doch finden sie wenig Berücksichtigung in der gegenwärtigen landwirt-

schaftlichen Praxis. Ein wesentliches Ziel des Projektes ist daher zu untersuchen, wie landwirtschaft-

liche Anbaumaßnahmen (Bodenbearbeitung, Düngungsregime, Fruchtfolge, Applikation von nützli-

chen Mikroorganismen) die mikrobielle Gemeinschaft im Boden und insbesondere in der Rhizosphäre 

im Feld unter Berücksichtigung von Charakteristika der Pflanze beeinflussen. Das Rhizosphären-Mik-

robiom steht in enger Interaktion mit der Pflanze, die über Wurzelexsudation Einfluss auf deren Struk-

tur und Funktion ausübt. So können in der Rhizosphäre sowohl bestimmte Wurzelexsudate als auch 

Mikroorganismen einen direkten/indirekten positiven/negativen Einfluss auf Pflanzenpathogene ausü-

ben. Daher war neben der Analyse des Mikrobioms die Zusammensetzung von Wurzelexsudat-Profilen 

mittels non-invasiver Probeentnahmemethoden unter Feldbedingungen ein weiterer wichtiger Teil des 

Projektes.  

Zahlreiche Studien belegen die positiven Wirkungen von applizierten nützlichen Mikroorganismen 

(BM) für Pflanzengesundheit und Krankheitsunterdrückung. Doch fehlen Kenntnisse zum Einfluss von 

landwirtschaftlichen Maßnahmen auf die Wirkung von BM auf die Pflanze in Abhängigkeit von der Ve-

getationsperiode und gegenüber biotischen Stressbedingungen im Feldmaßstab. Geprüft wurde dies 

anhand bereits im Feld erprobter BM (Pseudomonas sp. RU47, Bacillus atrophaeus ABi03 und Tricho-

derma harzianum OMG16), die als Konsortium (BM-Konsortium) an der Modelpflanze Mais in drei Ve-

getationsperioden in einem Langzeitversuch (LTE) angewendet wurden. Die krankheitsunterdrückende 

Wirkung des BM-Konsortiums in Kombination mit Zwischenfrüchten gegenüber Fusarium spp. wurde 

auf einem weiteren Standort untersucht.  

Ein wichtiger Schwerpunkt der 3. Projektphase war die zusammenhängende Auswertung der während 

der Projektphasen generierten Datensätze mittels verschiedener statistischer Verfahren mit dem Ziel 

der Identifikation von mikrobiellen Indikatoren (Taxa, Funktionen), die für Boden- und Pflanzengesund-

heit von Bedeutung sind.  

 

I.2. Ablauf des Vorhabens  

Die drei Arbeitspakete (APs, siehe Punkt I.3.) wurden in enger Zusammenarbeit mit den Partnern bear-

beitet. Im LTE der HSA wurde die Modellpflanze Mais im Boden mit reduzierter Bodenbearbeitung (CT) 

und N-Düngungsintensität (Ext) angebaut und mit dem BM-Konsortium behandelt, um deren Wirkung 

auf die Pflanze und das Rhizosphären-Mikrobiom in Abhängigkeit vom Anbaujahr (2020, 2021, 2022) 

analysiert. Aufgrund der positiven Wirkung von Zwischenfrüchten auf die Bodengesundheit wurde am 

IGZ die krankheitsunterdrückende Wirkung des BM-Konsortiums in Kombination mit dem Anbau von 

Zwischenfrüchten aus 12-Pflanzenarten (Mix12 des BonaRes Projekts CATCHY) an Mais gegenüber 

Fusarium spp. untersucht. Die Zwischenfrüchte wurden im Spätsommer des vorherigen Jahres ange-

baut und etwa zwei Wochen vor der Aussaat von Mais in den Boden eingearbeitet. Der Vergleich der 

Ergebnisse erfolgte zur Brache (Kontrolle). Die Parzellen wurden künstlich mit Fusarium Pathogen in-

okuliert. Die Varianten wurden ohne und mit Applikation des BM-Konsortiums angelegt. Zur Blüte von 
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Mais erfolgte die Probenahme zur nachfolgenden Analyse der Besiedlungsdichte der einzelnen Isolate 

des Konsortiums, des Rhizosphäre-Mikrobioms, der Stressreaktion der Pflanze auf molekularer Ebene 

sowie zur Bestimmung der Sprosstrockenmasse (STM). 

Ein weiterer Schwerpunkt des Projektes war die vergleichende Analyse der Datensätze aus den ver-

schiedenen Projektphasen zur Identifikation von mikrobiellen Indikatoren für Boden- und Pflanzenge-

sundheit.  

Die Ergebnisse des Projektes wurden auf nationalen und internationalen Tagungen/Veranstaltungen 

an verschiedene Interessengruppen kommuniziert.  

 

 

 

I.3. Wesentliche Ergebnisse und Zusammenarbeit mit dem Verbundpartner 

Es wurden folgende wesentliche Ergebnisse erzielt: 

AP1. Einfluss des BM-Konsortiums auf die Produktivität und Gesundheit von Mais unter Feld-

bedingungen  

Zwei Wochen nach Einarbeitung der Zwischenfrüchte in den Boden und vor der Aussaat von Mais wurde 

in diesen Varianten im Boden sowohl eine erhöhte Respirationsrate als auch signifikant höhere Dehyd-

rogenase-Aktivität im Vergleich zum Boden ohne Zwischenfruchtanbau (Brache) ermittelt. Der Anbau 

von Zwischenfrüchten hatte somit einen positiven Einfluss auf die mikrobielle Gemeinschaft und deren 

Aktivität, während diese negativ durch die Fusarium Inokulation beeinflusst war. Ein verbessertes 

Wachstum bzw. höhere STM von Mais zum Zeitpunkt der Blüte war sowohl ohne als auch nach Fusa-

rium Inokulation in den Varianten mit Zwischenfruchtanbau gegeben. Die kombinierte Anwendung von 

Zwischenfruchtanbau und BM-Konsortium führte nicht zu weiteren Wachstumsverbesserungen. 

Die bakteriellen BM B. atrophaeus ABi03 und Pseudomonas sp. RU47 etablierten sich in der Rhi-

zosphäre von Mais in allen Varianten. Die Besiedlungsdichte der einzelnen BM des Konsortiums war 

weder durch den Zwischenfruchtanbau noch durch die Fusarium Inokulation beeinflusst. T. harzianum 

OMG16 war ebenfalls im Boden des Wurzelraums in allen Varianten nachweisbar. Der Anbau von Zwi-

schenfrüchten, die Behandlung von Mais mit dem BM-Konsortium sowie die Inokulation des Bodens mit 

Fusarium spp. zu Versuchsbeginn (ein Jahr zuvor) führten zu signifikanten Veränderungen in der Zu-

sammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft in der Rhizosphäre von Mais sowie im Boden des Wur-

zelraums. So war z.B. eine signifikant höhere alpha-Diversität der pilzlichen Gemeinschaft im Boden 

des Wurzelraums in der Variante mit Zwischenfruchtanbau im Vergleich zur Variante ohne vorherigem 

Zwischenfruchtanbau zu beobachten.  

AP2. Auswertung und Synthese der Daten zur Identifizierung von Indikatoren für Boden- und 

Pflanzengesundheit  

Ergebnisse zweijähriger Feldversuche an Mais zeigten, dass die einzelnen BM des Konsortiums, unab-

hängig von landwirtschaftlichen Maßnahmen, sich erfolgreich in der Rhizosphäre etablieren und dies 

die Struktur und Funktion des Rhizosphären Mikrobioms positiv verändern und damit die Pflanze-Mik-
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roorganismen Interaktion. Die zusammenhängende Analyse der mikrobiologischen und pflanzenphysi-

ologischen Datensätze unterstreicht, dass die Behandlung mit dem BM-Konsortium die Pflanze im Um-

gang mit Stressbedingungen unterstützt. So wurden unter abiotischen Stressbedingungen wie Trocken-

heit in den mit dem BM-Konsortium behandelten Varianten bestimmte Mikroorganismen in der Rhi-

zosphäre angereichert, die der Pflanze z.B. fehlende Mikronährstoffe wie Eisen zur Verfügung stellen. 

Die behandelten Pflanzen gaben auch vermehrt Metabolite in den Wurzelraum ab, um Mikronährstoffe 

wie Eisen für die Pflanze verfügbar zu machen. Eisen unterstützt die Abwehrreaktion der Pflanze ge-

genüber abiotischen/biotischen Stressbedingungen. Die behandelten Pflanzen wiesen in der Folge ein 

signifikant besseres Wachstum auf (unabhängig von landwirtschaftlichen Maßnahmen) sowie ein deut-

lich geringeres Stressniveau, wie die Ergebnisse der Analyse pflanzenphysiologischer Indikatoren zei-

gen.  

AP3. Einbindung von Interessengruppen und Ergebnisverwertung 

Auf der Basis der Ergebnisse des Projektes wurden der Praxis Empfehlungen in Bezug auf Anbaumaß-

nahmen sowie der Anwendung von BM mit positiver Wirkung auf Boden- und Pflanzengesundheit ge-

geben. Die Ergebnisse wurden in zahlreichen Vorträgen auf nationalen (z.B. DLG-Feldtage, Feldtag der 

HUB, BonaRes-Workshop, 62. und 63. Deutsche Pflanzenschutztagung) und internationalen Veranstal-

tungen sowohl mit Praxispartnern als auch der wissenschaftlichen Gemeinschaft diskutiert. Des Weite-

ren wurden die Ergebnisse in nationalen und internationalen Fachjournalen an verschiedene Interes-

sengruppen herangetragen.     

Mögliche Verwertungsperspektiven: Die während des Projektes generierten Datensätze und histori-

schen Daten des LTE Bernburg (2004-2023) sind im BonaRes-Repositorium hinterlegt (40 Datentabel-

len, ca. 1,2 Mio. Beobachtungen und 259 Attribute) und damit der Öffentlichkeit zugänglich und können 

so die Grundlage z.B. für Entscheidungshilfen bezüglich eines nachhaltigen Bodenmanagement bilden. 

Die Datensätze insbesondere zur Struktur und Funktion der mikrobiellen Gemeinschaft im Boden und 

in der Rhizosphäre können in Modelle integriert oder in Metanalysen einbezogen werden und unser 

Verständnis zu den vielfältigen Bodenfunktionen und -prozessen verbessern, um langfristig Boden-

fruchtbarkeit und -gesundheit zu erhalten und damit die Produktivität der Pflanze. Im Rahmen des BMBF 

Projekts „BioTrain“ werden z.B. derzeit alle gesammelten DiControl Daten im BonaRes-Repositorium 

genutzt, um Algorithmen des Maschinellen Lernens zu trainieren und innovative Ansätze für die Analyse 

und Vorhersage von Mustern sowie Zusammenhängen skalenübergreifender Biodiversitätsdaten zu 

entwickeln, um damit auch die Analyse des Einflusses landwirtschaftlicher Maßnahmen auf die mikro-

bielle Biodiversität im Feldboden und Rhizosphäre zu unterstützen.   
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1. Eingehende Darstellung 

1.1. Aufgabenstellung und wissenschaftlich-technischer Stand vor Vorhabenbeginn 

Die Erhaltung von Bodengesundheit und –fruchtbarkeit in landwirtschaftlichen Produktionssystemen 

ist eine wichtige Voraussetzung, um den weltweit steigenden Bedarf an Nahrungsmitteln und pflanz-

lichen Produkten auch in Zukunft zu sichern. Fruchtbare Böden zu erhalten und/oder wieder herzu-

stellen stellt nicht nur eine dringende Herausforderung für die gegenwärtige Landwirtschaft dar, son-

dern auch für die Gesellschaft.  

Im Boden ablaufende Prozesse werden nicht nur von natürlichen Faktoren wie Klima, Bodentyp, Ve-

getation sondern auch von menschlichen Einflüssen wie landwirtschaftliche Bewirtschaftungsformen 

gesteuert, welche wiederum maßgeblichen Einfluss auf die chemisch-physikalischen Bodeneigen-

schaften als auch die Bodenfruchtbarkeit und damit Gesundheit und Produktivität der Pflanze neh-

men. Die mikrobielle Gemeinschaft im Boden ist ein weiterer entscheidender Faktor für Bodengesund-

heit und –fruchtbarkeit, deren Zusammensetzung und Struktur die Wechselwirkungen zwischen Pflan-

zen und Mikroorganismen in der Rhizosphäre beeinflussen. Bodenbürtige Pflanzenpathogene sind 

Teil dieser mikrobiellen Gemeinschaft und können zu erheblichen Ertrags- und Qualitätsverlusten von 

Kulturpflanzen führen. Generell sind die im Boden vorkommenden Pathogene schwer zu bekämpfen 

und stellt die Landwirtschaft vor besondere Herausforderungen. Gegenwärtige Strategien der Krank-

heitskontrolle sind jedoch oft unzureichend. So begünstigt eine enge Fruchtfolge die Akkumulation 

von bodenbürtigen Pathogenen im Boden eischließlich deren negative Auswirkungen auf den Ertrag 

und Gesundheitszustand der Pflanze (Panth et al. 2020).  

Obwohl Mikroorganismen von maßgeblicher Bedeutung für nahezu alle Boden- und Ökosystempro-

zesse sind, findet deren Potential für Boden- und Pflanzengesundheit bzw. pflanzlichen Produktivität 

in der gegenwärtigen landwirtschaftlichen Praxis noch wenig Berücksichtigung. Fehlende Kenntnisse, 

wie die nützlichen Funktionen von Mikroorganismen im Boden- und in der Rhizosphäre bzw. die mit 

der Pflanze assoziierten Mikroorganismen durch Maßnahmen gefördert werden können ist ein Grund 

dafür (Raaijmakers & Mazzola 2016). Trotz zunehmender Kenntnisse hinsichtlich grundlegender Bezie-

hungen zwischen Boden-Mikrobiota und deren Bedeutung auf die Interaktion zwischen Pflanze und 

Mikroorganismen in der Rhizosphäre sowie wiederum deren Wirkung auf den Boden (plant-soil feed-

back) (van Agtmaal et al. 2015, Allan et al. 2015, Berg et al. 2015, 2017, Hahn et al. 2018, Hartmann et 

al. 2015, Hol et al. 2015, Lapsansky et al. 2016, Widder et al. 2016), ist der Einfluss von landwirtschaft-

lichen Anbaumaßnahmen auf diese  Wechselwirkungen in pflanzlichen Produktionssystemen weitest-

gehend ungeklärt. Aufgrund der großen Bedeutung von Mikroorganismen für verschiedene Funktio-

nen in landwirtschaftlich/gartenbaulich genutzten Böden konzentrierte sich das Projekt auf die Unter-

suchung des Einflusses von langfristigen Anbaumaßnahmen auf das Boden- und insbesondere Rhi-

zosphären-Mikrobiom unter Berücksichtigung von Charakteristika der Pflanze. Ein besseres Verständ-

nis zum Einfluss von landwirtschaftlichen Anbaumaßnahmen auf mikrobiologische Bodeneigenschaften 

ist Voraussetzung, um Empfehlungen für nachhaltige Anbaustrategien in der Praxis zu geben. 
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Zahlreiche Studien belegen die positive Wirkung von applizierten nützlichen Mikroorganismen (BM) 

auf die Pflanze (Chowdhury et al. 2015, Hayat et al. 2010, Kang et al. 2014, Kumar et al. 2016, Mendes 

et al. 2013, Saharan & Nehra 2011, Windisch et al. 2017) doch fehlten bisher Kenntnisse dazu, wie 

landwirtschaftliche Anbaumaßnahmen deren Wirkung vor allem im Feld beeinflussen. Bisherige Ergeb-

nisse des Projektes (Phase 1 und 2) zeigten, dass langfristige landwirtschaftliche Anbaumaßnahmen 

wie Bodenbearbeitung und Fruchtfolge sich signifikant auf die mikrobielle Gemeinschaft im Boden aus-

wirken. Auch die Zusammensetzung der Mikrobiota in der Rhizosphäre wird deutlich von Anbaumaß-

nahmen wie Bodenbearbeitung, Düngungsregime und der Vorfrucht verändert (Sommermann et al. 

2018, Babin et al. 2019, Chowdhury et al. 2019). Daher stellte sich die Frage, ob die durch Anbau-

maßnahmen veränderte Rhizosphären-Mikrobiota die Wirkung von applizierten nützlichen Mikroorga-

nismen (BM) auf die Pflanze beeinflusst. In Phase 2 wurde daher die Wirkung eines Konsortiums mit 

verschiedenen BM mit komplementärer Wirkungsweise auf die Modellpflanze Mais im Feld in Abhän-

gigkeit von Anbaumaßnahmen untersucht. Die Ergebnisse zeigten, dass die einzelnen BM des Konsor-

tiums sich in der Rhizosphäre von Mais unabhängig von den Anbaumaßnahmen etablierten und dies 

die Zusammensetzung der Rhizosphären-Mikrobiota veränderte. Im Weiteren ist vor allem die Wirkung 

des Konsortiums auf die Funktion des Rhizosphären-Mikrobioms unter Berücksichtigung von Charakte-

ristika der Pflanze (z.B. Wachstum, Wurzelexsudation, Stresstoleranz) in Abhängigkeit von landwirt-

schaftlichen Anbaumaßnahmen und der gegebenen Bedingungen während verschiedener Vegetations-

perioden von Interesse. Zur Bestimmung der strukturellen und funktionellen Zusammensetzung der Rhi-

zosphären-Mikrobiome wurden neueste molekulare Techniken eingesetzt [NGS-Metabarcoding, quan-

titative real-time PCR (qPCR) für ausgewählte mikrobielle Funktionen, Metagenomsequenzierung].  

Die Ergebnisse des BonaRes Projektes CATCHY verdeutlichten die positiven Effekte des Anbaus von 

Zwischenfrüchten auf die Bodengesundheit (Gentsch et al. 2020, Heuermann et al. 2022). In einem 

weiteren Feldversuch wurde die krankheitsunterdrückende Wirkung des BM-Konsortiums an der Mo-

dellpflanze Mais ohne und nach vorherigem Anbau von Zwischenfrüchten untersucht.   

Die zusammenhängende Auswertung der während der Projektphasen generierten Datensätze mittels 

verschiedener statistischer Verfahren mit dem Ziel der Identifikation von mikrobiellen Indikatoren (Taxa, 

Funktionen), die für Boden- und Pflanzengesundheit von Bedeutung sind, war ein weiterer Schwerpunkt 

der 3. Projektphase.  

Ein wichtiges Ziel war auch die Verbreitung und Vermittlung von Projektergebnissen an verschiedene 

Interessengruppen aus Wissenschaft und Praxis (z.B. Landwirte, Berater, Industrie, Forschung). 
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1.2. Ablauf des Vorhabens 

Die Bearbeitung des Vorhabens erfolgte in enger Zusammenarbeit mit den Partnern in drei Arbeitspa-

keten (APs, siehe Punkt I.3.). An der Hochschule Anhalt am Standort Bernburg-Strenzfeld wurde die 

Modellpflanze Mais im Langzeitfeldexperiment (LTE, bestehend seit 1992) in der Variante mit reduzier-

ter Bodenbearbeitung (CT) und N-Düngungsintensität (Ext) in verschiedenen Vegetationsperioden 

(2020, 2021, 2022) angebaut und mit dem BM-Konsortium behandelt. Dies erlaubte einen Vergleich der 
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Wirkung des BM-Konsortiums auf die Pflanze und die Struktur und Funktion des Rhizosphären-Mikro-

bioms in Abhängigkeit vom Anbaujahr auf dem gleichen Standort. Die Proben wurden in allen drei Ver-

suchsjahren zum Zeitpunkt der Blüte entnommen, um die Besiedlungsdichte der einzelnen Isolate des 

BM-Konsortiums (Pseudomonas sp. RU47, Bacillus atrophaeus ABi03 und Trichoderma harzianum 

OMG16), das Rhizosphären-Mikrobiom als auch Charakteristika der Pflanze zu analysieren.   

Die Ergebnisse des BonaRes Projektes CATCHY zeigten eine positive Wirkung des Anbaus von Zwi-

schenfrüchten, insbesondere eines Gemisches aus verschiedenen Kulturen, auf die mikrobielle Diver-

sität im Boden und damit Bodengesundheit. Daher wurde auf dem Versuchsstandort des IGZ die krank-

heitsunterdrückende Wirkung des BM-Konsortiums nach alleiniger Anwendung und in Kombination mit 

dem Anbau von Zwischenfrüchten aus 12 Pflanzenarten an Mais gegenüber Fusarium spp. untersucht. 

Die Zwischenfrüchte wurden im Spätsommer des vorherigen Jahres angebaut und verblieben bis zur 

Einarbeitung in den Boden (ca. zwei Wochen vor der Aussaat von Mais im darauffolgenden Jahr) über 

die Winterperiode auf den entsprechenden Parzellen. Der Vergleich der Ergebnisse erfolgte zur Brache 

(Kontrolle). Vor der Aussaat der Zwischenfrüchte wurden die Parzellen künstlich mit Fusarium Patho-

genen, isoliert von Mais, inokuliert. Die Varianten wurden ohne und mit Applikation des Fusarium-Erre-

ger-Konsortiums angelegt. Zur Blüte von Mais (EC53-63) wurden Proben zur Analyse der Besiedlungs-

dichte (Rhizosphärenkompetenz) der einzelnen Isolate des BM-Konsortiums in der Rhizosphäre, der 

mikrobiellen Gemeinschaften in der Rhizosphäre sowie zur Bestimmung der Sprosstrockenmasse 

(STM) entnommen. 

Des Weiteren wurde ein Versuch am Standort LTE-1 in Bernburg-Strenzfeld mit der Modellpflanze 

Mais, kultiviert im Boden, beeinflusst durch langfristig reduzierte Bodenbearbeitung und N-Düngung 

ohne Anwendung von Fungiziden (CT-Ext), durchgeführt. Es erfolgte eine Behandlung der Pflanzen mit 

dem BM-Konsortium, deren Wirkung im Vergleich zur unbehandelten Kontrolle untersucht wurde. Ziel 

der Untersuchungen war die Analyse des Einflusses des BM-Konsortiums auf das Rhizosphären-Mik-

robiom unter Berücksichtigung von Charakteristika der Pflanzen in Abhängigkeit von der Vegetations-

periode (Vergleich der Ergebnisse aus 2020, 2021, 2022). Die CT-Ext Variante wurde aufgrund der 

positiven Wirkung auf die mikrobielle Gemeinschaft in der Rhizosphäre und des von der Wurzel beein-

flussten Bodens einschließlich der beobachteten verbesserten Pflanzengesundheit im Vergleich zu 

Pflanzen, die im Boden, beeinflusst durch langfristig pflügende Bodenbearbeitung (MP) und intensive 

N-Düngung (Int) einschließlich Pestizidanwendung, kultiviert wurden.  

Ein weiterer Schwerpunkt des Projektes war die vergleichende Analyse der Datensätze aus den ver-

schiedenen Versuchsjahren zur Identifikation von mikrobiellen Indikatoren für Boden- und Pflanzenge-

sundheit.  

 

2. Darstellung wesentlicher Ergebnisse 

2.1. Einfluss des BM-Konsortiums auf die Produktivität und Gesundheit von Mais unter 

Feldbedingungen (AP1) 

2.1.1. Individuelle und kombinierte Anwendung von Zwischenfrüchten und BM-Konsor-

tium am Standort IGZ (AP1.1) 
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Am IGZ wurde die krankheitsunterdrückende Wirkung des BM-Konsortiums sowie deren Effekte auf die 

Pflanze im Feld ohne und nach vorherigem Anbau eines Gemischs an Zwischenfrüchten aus 12-Pflan-

zenarten (Mix12; Leguminosen: Pisum sativum L., Trifolium incarnatum L., T. hybridum L., T. resupina-

tum L., Vicia pannonica CRANTZ.; Nicht-Leguminosen: Sorghum sudanense STEUD., Linum usitatis-

simum L., Phacelia tanacetifolia, Raphanus sativus L., Guizotia abyssinica CASS., Helianthus annuus 

L., Camelina sativa L.) untersucht. Des Weiteren interessierte der Einfluss des Zwischenfruchtanbaus 

sowie des BMc auf die mikrobielle Gemeinschaft im Boden und in der Rhizosphäre.  

Dazu wurde auf der Versuchsstation des IGZ in Großbeeren mit der Bodenart lehmiger Sand (diluvi-

aler Sand) ein Versuch angelegt, in welchem in den entsprechenden Varianten bzw. auf Teilflächen der 

Anbau der Zwischenfrüchte-Mischung nach der Vorkultur Winterweizen erfolgte. Um die krankheitsun-

terdrückende Wirkung der alleinigen und kombinierten Anwendung von BMc und Zwischenfrüchten be-

urteilen zu können, wurde ein Teil des Versuchsfeldes mit verschiedenen Fusarium-Arten (F. cerealis, 

F. culmorum, F. graminearum, F. verticillioides, F. proliferatum, F. equiseti, F. poae = Fmix) vor der 

Aussaat der Zwischenfrüchte-Mischung inokuliert. Die zu inokulierenden Fusarium spp. wurden vom 

Konsortium SIGNAL zur Verfügung gestellt. Das Inokulum der einzelnen Fusarium sp. wurde auf auto-

klavierten Weizenkörnern angezogen, die nach der Ernte von Winterweizen in den Boden der entspre-

chenden Parzellen eingearbeitet wurden (Fusarium Inokulation: 03.08.2021). Die Aussaat der Zwi-

schenfrüchte erfolgte ca. drei Wochen (Aussaat: 28.08.2021) nach der Inokulation der Fusarium spp. in 

den dafür vorgesehenen Parzellen mit einer Aussaatdichte entsprechend den Erfahrungen und Emp-

fehlungen des Konsortiums CATCHY. Der Vergleich des Einflusses der Zwischenfrüchte erfolgte zur 

Brache. Die Zwischenfrüchte verblieben auf den entsprechenden Parzellen über die Winterperiode und 

wurden im Frühjahr 2022 (ca. drei Wochen vor der Aussaat von Mais am 05.05.2022) in den Boden 

eingearbeitet. 

Der Feldversuch umfasste je Variante vier Wiederholungen bzw. Parzellen (2 m x 20 m) mit jeweils 

vier Reihen Mais (cv. Benedicto), der mit einem Reihenabstand von 0,6 m und innerhalb der Reihe von 

14 cm ausgesät wurde. Vor Versuchsbeginn wurden repräsentative Bodenproben zur Analyse von 

Makro- und Mikronährstoffen sowie der mikrobiellen Gemeinschaft entnommen, um den Einfluss der 

Versuchsvarianten auf diese Parameter bestimmen zu können.  

Maisjungpflanzen wurden zu zwei Zeitpunkten (ca. zwei Wochen und fünf Wochen nach dem Auflau-

fen, Entwicklungsstadium EC12 und EC14) mit dem BM-Konsortium behandelt. Die Jungpflanzen wur-

den zu jedem Zeitpunkt mit jeweils 50 ml einer Suspension, welche die einzelnen BM enthalten (107 

CFU ml-1 jedes BM), manuell angegossen und die Kontrollpflanzen entsprechend mit der gleichen 

Menge Wasser. Zur Herstellung des BM-Konsortiums wurden unmittelbar vor der Behandlung die In-

okula der einzelnen BM in Wasser gegeben. Die Probennahme erfolgte zum Zeitpunkt der Blüte (Ent-

wicklungsstadium EC53-63) von Mais.  

Ergebnisse aus dem IGZ-Versuch in 2022: 

Vor der Aussaat der Maispflanzen wurden Bodenproben zur Ermittlung der Respirationsrate (Bodenat-

mung) und Dehydrogenase-Aktivität genommen, um Aussagen zur mikrobiellen Aktivität im Boden zu 

erhalten.  

Eine höhere Respirationsrate war im Boden ohne Fusarium-Inokulation gegeben, die im Boden, in-

okuliert mit Fusarium spp., deutlich reduziert war (Abb. 1A). Durch den Anbau von Zwischenfrüchten 
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wurde die Respirationsrate im Boden sowohl ohne als auch mit Fusarium-Inokulation nicht beeinflusst. 

Im Boden zeigten sich keine Unterschiede in der Dehydrogenase-Aktivität bei Vergleich der Varianten 

ohne und mit Anbau von Zwischenfrüchten (Abb. 1B). Die Inokulation des Bodens mit Fusarium spp. im 

Jahr zuvor führte zu einer signifikanten Reduktion in der Dehydrogenase-Aktivität im Boden ohne Anbau 

von Zwischenfrüchten, während in der Variante mit Anbau von Zwischenfrüchten eine signifikant höhere 

Dehydrogenase-Aktivität im Vergleich zur Variante ohne Zwischenfruchtanbau gegeben war (Abb. 1B).  

Die Ergebnisse weisen darauf hin, dass durch die Fusarium-Inokulation vor dem Zwischenfruchtanbau 

im Jahr zuvor (2021) die mikrobielle Aktivität im Boden negativ beeinflusst wurde und durch den Anbau 

von Zwischenfrüchten ein positiver Einfluss auf das mikrobielle Aktivitätsniveau in Präsenz der Patho-

gene gegeben war. Es ist davon auszugehen, dass die Inokulation des Bodens mit Fusarium spp. die 

Zusammensetzung der mikrobiellen Bodengemeinschaft verändert, eventuell deren Diversität reduziert. 

Die Ergebnisse von CATCHY zeigen einen positiven Einfluss des Anbaus eines Gemisches von Zwi-

schenfrüchten auf die mikrobielle Diversität des Bodens, wodurch vermutlich die Dichte bzw. Vermeh-

rung der inokulierten Fusarium spp. negativ beeinflusst wurde.   

 

Abb. 1. Mikrobielle Aktivität im Boden des Feldversuchs am Standort IGZ Großbeeren in Abhängigkeit vom vorhe-
rigen Zwischenfruchtanbau (CatchCrop) und der Inokulation des Bodens mit Fusarium spp. Drei Wochen vor der 
Aussaat von Mais erfolgte die Einarbeitung der Zwischenfrüchte in den Boden und einen Tag vor der Aussaat von 
Mais wurden Bodenproben in einer Höhe von 0-30 cm entnommen und die Respirationsrate (RR) (A) sowie die 
Dehydrogenase-Aktivität (DHA) (B) bestimmt. 

 

Zur Blüte (EC53-63) erfolgte die Probenahme zur Bestimmung der Sprosstrockenmasse (STM) von 

Mais, der Rhizosphärenkompetenz der einzelnen Isolate des BM-Konsortiums sowie für die Analyse der 

mikrobiellen Gemeinschaft in der Rhizosphäre.  

In der Rhizosphäre von Mais wurden die bakteriellen Stämme RU47 und ABi03 des BM-Konsortiums 

in einer Dichte von 105-106 Kolonien pro g Wurzel in allen Behandlungsvarianten nachgewiesen (Abb. 

2). Der Bacillus atrophaeus Stamm ABi03 zeigte, wie bereits in vorherigen Feldversuchen, eine um den 

Faktor 10 höhere Besiedlungsdichte im Vergleich zu dem Pseudomonas sp. Stamm RU47. Die Dichte 

des pilzlichen Trichoderma harzianum Stammes OMG16 im wurzelbeeinflussen Boden war mit 102 Ko-
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lonien pro g Boden im Vergleich zur Dichte der bakteriellen Stämme in der Rhizosphäre deutlich gerin-

ger. Der Anbau von Zwischenfrüchten und die Inokulation des Bodens mit Fusarium spp. hatte keinen 

Einfluss auf die Besiedlungsdichte der einzelnen BM des Konsortiums in der Rhizosphäre von Mais 

bzw. im von der Wurzel beeinflussten Boden. Vor der Probenahme war eine längere Periode ohne 

Niederschläge gegeben, so dass davon auszugehen, dass die Dichte des Trichoderma Stamms des 

BM-Konsortiums durch die gegebene Trockenheit negativ im von der Wurzel beeinflussten Boden be-

einflusst wurde, zumal auch die Wasserhaltekapazität von diluvialem Sandboden als gering einzuschät-

zen ist.  

  

Nach Aufbereitung der Metagenom-Datensätze (Sequenziertiefe 15 Mill Reads, durchschnittliche 

Länge 150 bp) konnten 59.968.003 Reads aus der Rhizosphäre ausgewertet werden. Insgesamt 48% 

waren davon taxonomisch klassifizierbar, wobei der überwiegende Anteil der Reads Bakterien (47,5%) 

und geringere Anteile Archaea (0,4%) und Pilzen (0,038%) zugeordnet wurden. Im Ergebnis der funkti-

onellen Analyse wurden 340 bakterielle Gene mit potentiell pflanzennützlicher Wirkung identifiziert. Es 

zeigte sich, dass die Behandlung von Mais mit dem BM-Konsortium Änderungen in der mikrobiellen 

Funktionalität in der Rhizosphäre induzierte (Abb. 3). 

 

Zum Zeitpunkt der Blüte (STM, EC53-63) als auch zur Ernte (Frischmasse, EC89) war sowohl in den 

Varianten ohne als auch mit Fusarium-Inokulation eine etwas höhere Biomasse von Mais nach vorheri-

gem Anbau von Zwischenfrüchten zu beobachten (Abb. 3A und B). Durch die Behandlung der Pflanzen 

Abb. 2. Besiedlungsdichte der 
einzelnen BM (Pseudomonas sp. 
RU47, Bacillus atrophaeus ABi03, 
Trichoderma harzianum OMG16) 
des applizierten Konsortiums in 
der Rhizosphäre (CFU/g Wur-
zeltrockenmasse) und im von der 
Wurzel beeinflussten Boden 
(CFU/g Boden) von Mais (cv. Be-
nedictio). Die Werte sind als Mit-
telwert ± Standardabweichung 
von vier Wiederholungen angege-
ben. 

Abb. 3. Vergleich der funktionellen Diversi-
tät annotierter Gene in der Rhizosphäre von 
Mais (cv. Benedictio) bei Vergleich der Kon-
trollvariante (C) sowie der mit dem Konsor-
tium aus nützlichen Mikroorganismen 
(Trichoderma harzianum, Bacillus 
atrophaeus, Pseudomonas sp.) inokulierten 
Variante (BMc).  
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mit dem BM-Konsortium war keine weitere Wachstumsverbesserung von Mais zu beiden Zeitpunkten 

(Blüte, Ernte) gegeben. Die Inokulation des Bodens mit Fusarium spp. hatte keinen negativen Einfluss 

auf die Biomasse von Mais (Abb. 4A und B). Anzumerken ist, dass vor der Probenahme eine ausge-

dehnte Periode von Trockenheit gegeben war und davon auszugehen ist, dass für die Pflanzen, kultiviert 

in diluvialem Sandboden, Wassermangel bzw. extremer Trockenstress gegeben war.  

 
Abb. 4. Einfluss des Konsortiums aus nützlichen Mikroorganismen (BM: Bacillus atrophaeus - ABi03, Pseudomo-
nas sp. - RU47, Trichoderma harzianum - OMG16) und der Anbau von Zwischenfrüchten (CatchCrop) auf die Bio-
masse von Mais (cv. Benedictio). Nach der Ernte von Winterweizen im Vorjahr (2021) wurde der Boden einer 
Teilfläche der Versuchsfläche mit einem Konsortium aus 7 pathogenen Fusarium sp. inokuliert. Anschließend 
wurde ein Mix aus 12 Zwischenfrüchten auf einem Teil der Versuchsfläche ausgesät. Drei Wochen vor der Aussaat 
von Mais wurden die Zwischenfrüchte mit einem Grubber in den Boden eingearbeitet. Die Maispflanzen wurden im 
EC12 und EC14 jeweils mit 50 ml einer Suspension aus BM (107 CFU ml-1 jedes BM) behandelt. (A) Sprosstro-
ckenmasse (STM) zum Zeitpunkt der Blüte (EC53-63), (B) Frischmasse (FM) aller Pflanzen pro Plot zum Erntezeit-
punkt im September. Die Werte sind als Mittelwert ± Standardabweichung von vier Wiederholungen angegeben. 

 

Neben der Biomasse wurde zum Zeitpunkt der Blüte der Maispflanzen auch der Nährstoffstatus (Ge-

halt an Makro- und Mikronährstoffen) im Spross bestimmt. In den Varianten ohne Fusarium Inokulation 

wurde der Nährstoffstatus deutlich durch die Behandlung mit dem BM-Konsortium beeinflusst, während 

dies bei den Varianten mit Fusarium Inokulation nicht der Fall war (Abb. 5). Der vorherige Anbau von 

Zwischenfrüchten hatte keinen Einfluss auf den Nährstoffstatus von Mais. Betrachtet man den Nähr-

stoffgehalt im Detail, so ist zu beobachten, dass in allen Varianten ein Gehalt an Stickstoff (Ntotal) unter 

dem für Mais angegebenen Schwellenwert (DT) gegeben war. Bedingt durch die extreme Trockenheit 

konnten die Pflanzen demnach nicht genug N aufnehmen. Geringere Konzentrationen waren auch für 

Mg in allen Varianten zu verzeichnen (Tabelle 1).  
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Abb. 5. Einfluss des Anbaus von Zwischenfrüchten und der Behandlung von Mais (cv. Benedictio) ohne mit (-/+) 
einem Konsortium aus nützlichen Mikroorganismen (BMc) im Feld, ohne und mit vorheriger Fusarium Inokulation, 
auf den Nährstoffstatus des Sprosses von Mais zum Zeitpunkt der Blüte. 

 

Tabelle 1. Einfluss des Anbaus von Zwischenfrüchten und der Behandlung von Mais (cv. Benedictio) ohne und mit 
(-/+) einem Konsortium an nützlichen Mikroorganismen (BMc) ohne und mit (-/+) Fusarium Inokulation auf die Kon-
zentration an Makro- und Mikronährstoffen im Spross (STM: Sproßtrockenmasse) von Mais zum Zeitpunkt der 
Blüte. 

 

Analysiert wurde des Weiteren auch die Reaktion der Pflanze auf die Behandlungsmaßnahmen unter 

den gegebenen Umweltbedingungen zum Zeitpunkt der Blüte anhand von Genen assoziiert mit abioti-

schem Stress (Abb. 6). Der Anbau von Zwischenfrüchten vor Mais hatte keinen Einfluss auf die Reaktion 

von Maispflanzen auf die gegebenen Wachstumsbedingungen. In den Varianten ohne vorherige Fusa-

rium Inokulation war jedoch ein Einfluss des BM-Konsortiums auf die Expression von Genen assoziiert 

mit abiotischem Stress im Spross gegeben (Abb. 6). In den Varianten mit und ohne vorherigem Zwi-

schenfruchtanbau (CatchCrop) und ohne Fusarium-Inokulation aber mit Behandlung des BM-Konsorti-

ums sind einige Gene im Spross von Mais, verantwortlich für die Abwehr von biotischem Stress 

(ZmDef2, ZmDef1, ZmDef4, ZmPR-4, ZmPR-1), höher exprimiert im Vergleich zu den Kontrollpflanzen 

ohne Behandlung mit dem Konsortium (Abb. 7). Ein etwas höheres Expressionsniveau dieser Gene war 

auch in den Kontrollvarianten ohne Zwischenfruchtanbau aber mit Fusarium-Inokulation in den mit dem 
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BM-Konsortium behandelten Pflanzen zu beobachten, doch auf einem deutlich geringeren Level im 

Vergleich zu den Pflanzen ohne Fusarium-Inokulation (Abb. 7).   

 

Abb. 6. Einfluss des Anbaus von Zwischenfrüchten und der Behandlung von Mais (cv. Benedictio) ohne und mit (-
/+) einem Konsortium an nützlichen Mikroorganismen (BMc) im Feld ohne und mit vorheriger Fusarium Inokulation 
auf die Reaktion der Pflanze anhand der Expression von Genen assoziiert mit abiotischem Stress im Spross von 
Mais zum Zeitpunkt der Blüte. 

 

 

 

2.1.2. Wirkung des BM-Konsortiums an Mais am Standort LTE-1 (AP1.2) 

Am LTE-1 Standort wurde in der Variante CT-Ext (reduzierte Bodenbearbeitung und N-Düngungsinten-

sität ohne Anwendung von Fungiziden) Mais ohne und mit Behandlung des BM-Konsortiums kultiviert, 

um vor allem deren Einfluss auf das Rhizosphären-Mikrobiom unter Berücksichtigung von Charakteris-

Abb. 7. Expressionsniveau 
von Genen assoziiert mit 
abiotischem Stress, Nähr-
stoffaufnahme sowie Tran-
skriptionsfaktoren im 
Spross von Mais (cv. Bene-
dictio) zum Zeitpunkt der 
Blüte, beeinflusst durch 
den vorherigen Anbau von 
Zwischenfrüchten (Catch-
Crop) sowie der Behand-
lung der Pflanzen mit ei-
nem Konsortium an nützli-
chen Mikroorganismen 
(BMc) mit und ohne Inoku-
lation des Bodens mit 
Fusarium spp. (Fusarium). 
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tika der Pflanzen in Abhängigkeit von der Vegetationsperiode (2020, 2021, 2022) zu untersuchen. Mais-

jungpflanzen wurden, wie oben beschrieben, ebenfalls zu zwei Zeitpunkten (EC12 und EC14) mit dem 

BM-Konsortium behandelt und die unbehandelten Kontrollpflanzen entsprechend mit Wasser. 

Ergebnisse aus dem LTE-1 Versuch in Bernburg 2022:  

Zum Zeitpunkt der Blüte (EC53-63) war kein Einfluss des BM-Konsortiums auf die STM der Maispflan-

zen zu verzeichnen (Abb. 8 A). Die beiden bakteriellen Stämme ABi03 und RU47 besiedelten die Rhi-

zosphäre von Mais in einer Dichte von 104-105 CFU/g Wurzel (Abb. 8 B). Im von der Wurzel beeinfluss-

ten Boden wurde Trichoderma harzianum OMG16 in einer Dichte von 104 CFU/g Boden nachgewiesen.  

 

 
Abb. 8. Einfluss des Konsortiums aus nützlichen Mikroorganismen (BM: Bacillus atrophaeus - ABi03, Pseudomo-
nas sp. - RU47, Trichoderma harzianum - OMG16) auf (A) die Sprosstrockenmasse (STM) von Mais (cv. Benedic-
tio) sowie B) die Besiedlungsdichte (CFU/g Wurzeltrockenmasse bzw. g Boden) der einzelnen BM des Konsortiums 
in der Rhizosphäre (RU47, ABi03) von Mais bzw. im von der Wurzel beeinflussten Boden (OMG16). Die Kultivierung 
von Mais erfolgte im Boden, langfristig beeinflusst durch reduzierte Bodenbearbeitung (CT) und extensive N-Dün-
gungsintensität (Ext) ohne Fungizideinsatz. Die Behandlung mit dem Konsortium wurde zu zwei Zeitpunkten (EC12 
und EC14) mit 50 ml Suspension (108 CFU ml-1 jedes BM) vorgenommen. Die Werte sind als Mittelwert ± Stan-
dardabweichung von vier Wiederholungen angegeben. 

 

2.2. Auswertung und Synthese der Daten zur Identifizierung von Indikatoren für Boden- 

und Pflanzengesundheit (AP2) 

2.2.2. Einfluss von landwirtschaftlichen Maßnahmen auf mikrobielle Funktionen in der 

Rhizosphäre (AP2.1) 

Die Metagenom-Datensätze aus der Rhizosphäre von Mais (cv. Benedictio), generiert in der 2. Pro-

jektphase in 2020, wurden unter Berücksichtigung der Einflussfaktoren Bodenbearbeitung [pflügende 

(MP) vs. reduzierte Bodenbearbeitung (CT)]; N-Düngungsintensität [intensive N-Düngung und Einsatz 

von Pflanzenschutzmittel (Int) vs. reduzierte N-Düngung ohne Fungizidanwendung (Ext)]; Applikation 

des BM-Konsortiums (BM:  T. harzianum OMG16, B. atropheus ABi03 und Pseudomonas sp. RU47) 

miteinander verglichen, um funktionelle Indikatoren in Bezug auf positive Effekte auf die Pflanze (Krank-

heitsunterdrückung, Wachstumsförderung, erhöhte Toleranz gegenüber Stress oder Nährstoffbereit-

stellung) zu identifizieren. 
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Folgende Metagenome wurden von Rhizosphärenproben von Mais aus 2020 generiert: MP-Int, MP-

Ext, CT-Int, CT-Ext, MP-Int+BMc, MP-Ext+BMc, CT-Int+BMc, CT-Ext+BMc. Die Sequenztiefe pro Probe 

betrug 16 Millionen Reads (Fehlerrate von 0,57%) mit einer durchschnittlichen Read-Länge von 139 bp 

(121-152 bp). Die Reads der CT-Proben sind in der Rhizosphäre überwiegend den Bakterien zu zuord-

nen, gefolgt von Pilzen und ein geringer Anteil den Archaea (Tabelle 2). Dementsprechend ist ein hoher 

Anteil der identifizierten Funktionen bakteriell bedingt. 

Tabelle 2. Taxonomische und funktionelle Klassifizierung von Reads in der Rhizosphäre von Mais cv. Benedictio 

 Taxonomische Reads  
(MGX kraken + DIAMOND with NCBI-nr DB) 

 Funktionelle Reads 
(COG basiert) 

 

 Klassifizierte 
Reads 

Klassifizierte 
Reads [%] 

Klassifizierte Reads Klassifizierte 
Reads [%] 

Archaea 
   1.178.274  0,70    488.110    0,27 

Bakterien 
75.895.009 44,50 45.767.191   25,72 

Pilze 
       62.778     0,036        23.683       0,013 

Total (einschließlich 
anderer Eukaryotens) 

77.587.746 45,50 50.005.625  28,10 

 
 

 

Abb. 9. Relative Abundanz von Spezies inokulierter nützlicher Mikroorganismen (Trichoderma harzianum, Bacillus 
atrophaeus, Pseudomonas sp.) in der Rhizosphäre von Mais (cv. Benedictio) in Abhängigkeit von langfristigen 
Anbaumaßnahmen [intensive N-Düngung mit Pestizideinsatz (Int) vs. extensive N-Düngung ohne Anwendung von 
Fungiziden (Ext), unbehandelte Kontrolle vs. Applikation des BM-Konsortiums], angebaut im Boden unter 
reduzierter Bodenbearbeitung (CT) im LTE-1 in Bernburg. Die Maispflanzen wurden zweimal mit 50 ml einer Sus-
pension aus BM (108 CFU ml-1 jedes BM), die als Konsortium appliziert (Gießapplikation) wurden, behandelt.  

 

In den Metagenomen war in den mit dem BM-Konsortium inokulierten Varianten eine hohe relative 

Abundanz der Spezies T. harzianum, B. atropheus und Pseudomonas sp. gegeben (Abb. 8). Am Bei-

spiel der mit dem BMc behandelten CT-Varianten zeigt sich eine hohe relative Abundanz von T. harzi-

anum und B. atropheus, ist insbesondere in der Rhizosphäre der CT-Ext Variante, während Pseudomo-

nas sp. in vergleichbar hoher relativer Abundanz in beiden CT-Varianten (CT-Ext, CT-Int) detektiert 

wurde (Abb. 9). Die Ergebnisse zeigen, dass die Applikation des BM-Konsortiums Veränderungen in 

der funktionellen Diversität in der Rhizosphäre von Mais induzieren (Abb. 10). Insbesondere in den 
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inokulierten CT-Ext Varianten sind Funktionen bezüglich der Bildung von sekundären Metaboliten bak-

teriellen Ursprungs wie Surfactin oder Fengycin mit antifungaler als auch resistenzinduzierender Wir-

kung in höherer Abundanz in der Rhizosphäre von Mais vorhanden im Vergleich zur Rhizosphäre der 

entsprechenden Kontrollpflanzen (Abb. 11).  

 

 

Abb. 10. Einfluss von landwirtschaftlichen Maßnahmen [intensive N-Düngung mit Pestizideinsatz (Int) vs. extensive 
N-Düngung ohne Anwednung von Fungiziden (Ext), unbehandelte Kontrolle vs. Applikation eines BM-Konsortiums] 
auf die bakterielle funktionelle Diversität in der Rhizosphäre von Mais (cv. Benedictio), angebaut im Boden unter 
langfristig reduzierter Bodenbearbeitung (CT). Die Maispflanzen wurden zweimal mit 50 ml einer Suspension aus 
BMs (108 CFU ml-1 jedes BM), die als Konsortium appliziert (Gießapplikation) wurden, behandelt.  

 

 
Abb. 11. Einfluss der N-Düngungsintensität (intensive N-Düngung und Einsatz von Pflanzenschutzmittel, extensive 
N-Düngung ohne Abwendung von Fungiziden sowie die Behandlung von Mais (cv. Benedictio), angebaut im Boden 
unter langfristig reduzierter Bodenbearbeitung (CT), mit einem BM-Konsortium (BMc) auf die Abundanz bakteriell 
bedingter Funktionen in der Rhizosphäre basierend auf der Analyse der Daten mit edgeR. A) extensive N-Düngung, 
B) intensive N-Düngung. 
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Vergleich des Einlussed des BM-Konsortiums in Abhängigkeit von der Vegetationsperiode: 

Ergebnisse des Projektes zeigten, dass die Kultivierung von Winterweizen im Boden unter langfristiger 

reduzierter Bodenbearbeitung und N-Düngungsintensität die Gesundheit der Pflanze fördert. Des 

Weiteren zeigten zweijährige Feldversuche an Mais, dass die einzelnen BM des Konsortiums, unab-

hängig von landwirtschaftlichen Maßnahmen, sich erfolgreich in der Rhizosphäre etablieren und dies 

die Struktur und Funktion des Rhizosphären Mikrobioms positiv verändern können und damit die 

Pflanze-Mikroorganismen Interaktion (Francioli et al. 2025, Kampouris et al. 2025). Daher wurde der 

Einfluss des BM-Konsortium in Abhängigkeit von den Bedingungen in den Vegetationsperioden 2020, 

2021 und 2022 auf das Rhizosphären-Mikrobiom untersucht. In den genannten Vegetationsperioden 

waren unterschiedliche Regenmengen während der Vegetation von Mais gegeben, so waren in 2022 

nur 70% im Vergleich zur langfristig ermittelten durchschnittlichen Regenmenge erreicht, gefolgt von 

91% in 2020 und 101% in 2021 (Abb. 12). 

 

Abb. 12. Durchschnittliche Reegenmenge in den Vegetationsperioden 2020, 2021 und 2022 im LTE-1 in Bernburg 

im Vergleich zum Durchschnitt, ermittelt von 1991 bis 2020.  

 

Ein signifikanter Einfluss des BM-Konsortiums auf funktionelle Gene, nützlich für die Pflanze, in der 

Rhizosphäre von Mais war in den Vegetationsperioden 2020 und 2021 gegeben (Abb. 13 A, B), jedoch 

nicht in 2022 und damit auch kein positiver Einfluss auf die Pflanze. Im Gegensatz zur Vegetationspe-

rioden 2022 waren in 2020 und 2021 positive Wachstumseffekte auf Mais zum Zeitpunkt der Blüte zu 

beobachten.  

Die zusammenhängende Analyse der mikrobiologischen und pflanzenphysiologischen Datensätze 

unterstreicht, dass die Behandlung mit dem BM-Konsortium die Pflanze im Umgang mit Stressbedin-

gungen unterstützt. So werden unter abiotischen Stressbedingungen wie Trockenheit in den behandel-

ten Varianten bestimmte Mikroorganismen in der Rhizosphäre angereichert, die der Pflanze z.B. feh-

lende Mikronährstoffe wie Eisen zur Verfügung stellen. Die behandelten Pflanzen geben auch vermehrt 

Metabolite in den Wurzelraum ab, um Mikronährstoffe wie Eisen für die Pflanze verfügbar zu machen. 

Eisen unterstützt die Abwehrreaktion der Pflanze gegenüber abiotischen/biotischen Stressbedingun-

gen. Die behandelten Pflanzen weisen in der Folge ein signifikant besseres Wachstum auf (unabhängig 

von landwirtschaftlichen Maßnahmen) sowie ein deutlich geringeres Stressniveau, wie die Ergebnisse 
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der Analyse pflanzenphysiologischer Indikatoren zeigen (siehe Francioli et al. 2025, Kampouris et al. 

2025).  

 

 

Abb. 13. Einfluss des applizierten Konsortiums aus nützlichen Mikroorganismen (Trichoderma harzianum OMG16, 
Bacillus atrophaeus ABi03, Pseudomonas sp. RU47) auf die Zusammensetzung bakterieller Genfunktionen, nütz-
liche für die Pflanze) in der Rhizosphäre von Mais (cv. Benedictio), gewachsen im Boden unter reduzierter Boden-
bearbeitung und N-Düngungsintensität (CT-Ext) in Abhängigkeit von der Vegetationsperiode am LTE-1 in Bernburg. 
A) Auswertung der Datensätze mit PLaBAse oder B) mit KEGG-Orthology, C) und D) zeigen differentiell abundante 
Gene mit nützlichen Funktionen für die Pflanze. 

 

2.3. Einbindung von Interessengruppen und Ergebnisverwertung (AP3) 

Auf der Basis der Ergebnisse des Projektes wurden der Praxis Empfehlungen in Bezug auf Anbaumaß-

nahmen sowie der Anwendung von BM mit positiver Wirkung auf Boden- und Pflanzengesundheit ge-

geben. Die Ergebnisse wurden in zahlreichen Vorträgen auf nationalen (z.B. DLG-Feldtage, Feldtag der 

HUB, BonaRes-Workshop, 62. und 63. Deutsche Pflanzenschutztagung) und internationalen Veranstal-

tungen sowohl mit Praxispartnern als auch der wissenschaftlichen Gemeinschaft diskutiert. Des Weite-

ren wurden die Ergebnisse in nationalen und internationalen Fachjournalen an verschiedene Interes-

sengruppen herangetragen.     

Mögliche Verwertungsperspektiven:  

Die während des Projektes generierten Datensätze sind im BonaRes-Datenzentrum hinterlegt und da-

mit der Öffentlichkeit zugänglich und können so die Grundlage für z.B. Entscheidungshilfen für ein nach-

haltiges Bodenmanagement bilden. Des Weiteren können insbesondere die Datensätze zur Struktur 

und Funktion der mikrobiellen Gemeinschaft im Boden und in der Rhizosphäre in Modelle integriert oder 

in Metanalysen einbezogen werden und unser Verständnis zu den vielfältigen Bodenfunktionen und -

prozessen verbessern, um Bodenfruchtbarkeit und -gesundheit langfristig zu erhalten und damit die 

Produktivität der Pflanze.   
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3. Wichtigste Positionen des zahlenmäßigen Nachweises 

Die Positionen des zahlenmäßigen Nachweises sind dem jeweiligen Zahlenmäßigen Verwendungs-

nachweis und der beigefügten tabellarischen Belegliste zu entnehmen (IGZ). 

 

Tabelle 3. Zahlenmäßiger Nachweis 

Position Entstandene Ausgaben 
[Euro] 

Gesamtfinanzierungsplan 
[Euro] 

0812 519.771,01 523.265,74 

0817    69.225,16    69.225,16 

0835   42.136,48    42.136,48 

0843    87.620,11    86.752,09 

0846    17.047,68    14.463,52 

Summe   735.830,44   735.872,99 

                     
 

4. Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Projektarbeiten 

Die im Rahmen des Projektes geleistete Arbeiten und Analysen der mikrobiologischen und pflanzen-

physiologischen Datensätze (siehe Punkt 2 und 7) erfolgten entsprechend dem Konzept des Vorhabens 

in enger Zusammenarbeit mit den Partnern. Aufgrund der komplexen und anspruchsvollen Aufgaben-

stellung des holistischen Forschungsansatzes waren die durchgeführten Arbeiten im Feld und deren 

nachfolgende Analysen zur Erreichung der Ziele in ihrem Umfang notwendig. 

 

5. Voraussichtlicher Nutzen, insbesondere die Verwertbarkeit des Ergebnisses – auch 

konkrete Planungen für die nähere Zukunft – im Sinne des fortgeschriebenen Ver-

wertungsplans 

Die Datensätze, die während des gesamten Projektes generiert wurden, sind im BonaRes-Datenzent-

rum (Modul B) als auch in öffentlich zugänglichen Datenbanken (z.B. Sequenzen und Amplikonse-

quenzdaten der mikrobiellen Gemeinschaften in NCBI-SRA) hinterlegt und damit für die Öffentlichkeit 

verfügbar. Sie können die Grundlage für z.B. Entscheidungshilfen für ein nachhaltiges Bodenmanage-

ment bilden. Des Weiteren können insbesondere die Datensätze zur Struktur und Funktion der mikro-

biellen Gemeinschaft im Boden und in der Rhizosphäre in Modelle integriert oder in Metanalysen ein-

bezogen werden und so zu einem verbesserten Verständnis der vielfältigen Bodenfunktionen und -pro-

zesse beitragen. Die generierten Erkenntnisse können im Weiteren langfristig einen Beitrag zur Erhal-

tung von Bodenfruchtbarkeit und -gesundheit und damit der Produktivität der Pflanze leisten.   

Die Ergebnisse dieses Projektes, wurden sowohl in wissenschaftlich begutachteten internationalen 

Fachjournalen als auch in nationalen Fachzeitschriften veröffentlicht (siehe Punkt 7). Des Weiteren wur-

den die Ergebnisse des Projektes in zahlreichen Vorträgen und Postern auf verschiedenen nationalen 
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(z.B. Arbeitskreis Biologischer Pflanzenschutz, Deutsche Pflanzenschutztagung, BonaRes-Workshop, 

DLG-Feldtage, Feldtage der HUB, Fachtagung Landwirtschaftlicher Gewässerschutz) sowie internatio-

nalen wissenschaftlichen Tagungen [z.B. Annual Workshop of Biological Plant Protection, Plant Micro-

biome Workshop in 2024, miCROPe in 2024, 19th International Symposium on Microbial Ecology 

(ISME) in 2024, Phytobiomes Conference in 2024, Rhizosphere 6 in 2025, XVII Meeting of the IOBC-

WPRS WG „Biological and Integrated Control of Plant Pathogens“ in 2025, 17th Symposium on Bacterial 

Genetics and Ecology (Bageco) in 2025)] vorgestellt.   

Die Anwendung eines mikrobiellen Konsortiums an Mais zeigte, dass unter abiotischen Stressbedin-

gungen wie moderater Trockenheit die Toleranz der Pflanze gegenüber diesen Bedingungen deutlich 

gestärkt werden kann und damit letztlich deren Wachstum und Produktivität. Durch die Behandlung der 

Pflanzen mit dem mikrobiellen Konsortium wurden Veränderungen in der Zusammensetzung und Funk-

tionalität des Rhizosphären-Mikrobioms induziert. In der Folge wurden in der Rhizosphäre nützliche 

mikrobielle Taxa angereichert, welche der Pflanze z.B. den für den Umgang mit (a)biotischen Stressbe-

dingungen wichtigen Mikronährstoff Eisen zur Verfügung stellten. Der Einsatz mikrobieller Inokula kann 

somit zur verbesserten Resilienz von Kultursystemen beitragen. Metagenomanalysen geben einen ers-

ten Einblick in mikrobielle Funktionen in der Rhizosphäre und deren Bedeutung für Pflanzengesundheit 

und –produktivität. 

 Insgesamt leistet das Vorhaben DiControl einen Beitrag zu einem besseren Verständnis des Einflus-

ses landwirtschaftlicher Maßnahmen auf die mikrobielle Gemeinschaft im Boden und in der Rhizosphäre 

unter Berücksichtigung von Charakteristika der Pflanze (Wachstum, Gesundheit, Wurzelexsudation). 

Es sind jedoch weitere Untersuchungen unter Feldbedingungen unter verschiedenen Standort- und Ve-

getationsbedingungen notwendig, um der Praxis robustere Handlungsoptionen für eine nachhaltige Bo-

dennutzung zu empfehlen, die langfristig die wirtschaftlichen Erfolgsaussichten von landwirtschaft-

lich/gartenbaulich produzierenden Betrieben unterstützen. Die zu empfehlenden Handlungsoptionen 

haben das Ziel, mikrobielle Taxa mit positiven Eigenschaften für Boden- und Pflanzengesundheit und -

produktivität zu fördern. Die Ergebnisse des Projektes geben erste Hinweise auf solche mikrobiellen 

Taxa mit positiven Eigenschaften für die Pflanze.  

Zu empfehlende Handlungsoptionen sind in Nachfolgeprojekten in Zusammenarbeit mit Praxisbetrie-

ben zu prüfen und zu bewerten. Die positiven Ergebnisse des Einsatzes von mikrobiellen Inokula, der 

reduzierten N-Düngung oder organischen Düngung auf die Pflanzengesundheit weisen darauf hin, dass 

der Ressourceneinsatz (z.B. von Dünger- und Pflanzenschutzmitteln) in der Praxis reduziert werden 

kann und damit ökologische Aspekte berührt werden.  

 

6. Bekannt gewordener Fortschritt auf dem Vorhabengebiet bei anderen Stellen 

Einige Studien berichten insbesondere über den langfristen Einfluss von Bodenbearbeitung auf die Zu-

sammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft im Boden oder/und in der Rhizosphäre (z.B. Degrune 

et al. 2017, Xie et al. 2022, Marjanovic et al. 2025), doch werden kaum Charakteristika der Pflanzenre-

aktion z.B. auf molekularer Ebene, wie im Vorhaben untersucht, in den Untersuchungen berücksichtigt. 

In weiteren Arbeiten erfolgte vor allem ein Vergleich der Zusammensetzung und Struktur der mikrobiel-

len Gemeinschaft im Boden in Abhängigkeit von konventionellem und organischem Anbau auf (z.B. 
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Francioli et al. 2016, Hartmann et al. 2015, Lori et al. 2017, Peltoniemi et al. 2021, Zhou & Fong 2021) 

oder fokussierten sich auf den Einfluss von appliziertem organischem Material wie Stroh auf die Boden-

Mikrobiota (z.B. Schmid et al. 2017, Chroňáková et al. 2021, Fan et al. 2023). Die Ergebnisse der Stu-

dien bestätigen, dass landwirtschaftliche Maßnahmen die mikrobielle Gemeinschaft des Bodens verän-

dern. Eigene Ergebnisse und die der genannten Arbeiten zeigen jedoch, dass sowohl vorherrschende 

standort-spezifische Bedingungen als auch Bearbeitungsstrategien entscheidend die Struktur, Zusam-

mensetzung und Funktion der mikrobiellen Gemeinschaften im Boden und in der Rhizosphäre beein-

flussen. Aufgrund der Vielfältigkeit von landwirtschaftlichen Bearbeitungsformen besteht daher weiter-

hin Forschungsbedarf zum Einfluss landwirtschaftlicher Praxis auf Boden- und Rhizosphären-Mikrobiom 

unter verschiedenen Feldbedingungen einschließlich Vegetationsperioden, um ein besseres Verständ-

nis der zugrundeliegenden Einflussfaktoren auf die Wechselwirkungen Pflanze-Mikroorganismen und 

deren Auswirkung auf die pflanzliche Produktivität und Gesundheit zu erhalten.   

Nur wenige Kenntnisse liegen zum Einfluss von landwirtschaftlichen Anbaumaßnahmen auf die Wir-

kung von mikrobiellen Inokula vor (z.B. Soti et al. 2023, Guidinelle et al. 2024). Verschiedene Arbeiten 

beschäftigen sich vor allem mit der Wirksamkeit von mikrobiellen Inokula auf die Pflanze unter abioti-

schen (z.B. Salzstress, Temperatur) und biotischen (z.B. pilzlichen Pathogenen) Stressbedingungen 

(z.B. Bashan et al. 2014, Malusá & Vassilev 2014, Bittencourt et al. 2023) oder mit dem Einfluss mikro-

bieller Inokula auf das Mikrobiom der Pflanze (z.B. Review von Berg et al. 2021). Wissenslücken beste-

hen daher weiterhin hinsichtlich des Einflusses von z.B. Pflanzenarten/Sorten, landwirtschaftliche Be-

wirtschaftungsmaßnahmen oder klimatischen Bedingungen auf die komplexen Wechselwirkungen im 

Boden und deren Einfluss auf die Wirksamkeit von mikrobiellen Inokula auf die Pflanze. Uns sind daher 

basierend auf neuesten Recherchen, von dritter Seite keine das Vorhaben relevanten Forschungser-

gebnisse bekannt geworden. Im Rahmen des Projektes wurden auch erstmals Wurzelexsudatprofile im 

Feld erhoben und analysiert. Weitere Untersuchungen dazu würden ebenfalls das Verständnis von Rhi-

zosphärenprozessen verbessern 
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