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Sachbericht zum Verwendungsnachweis Teil |

l. Kurzbericht
1.1. Aufgabenstellung und wissenschaftlich-technischer Stand vor Vorhabenbeginn

Mikroorganismen sind in nahezu alle Prozesse im Boden involviert und damit wesentlich fir Bodengesund-
heit/-fruchtbarkeit, doch finden sie wenig Bericksichtigung in der gegenwartigen landwirtschaftlichen Praxis.
Ein wesentliches Ziel des Projektes ist daher zu untersuchen, wie landwirtschaftliche Anbaumaflnahmen
(Bodenbearbeitung, Diingungsregime, Fruchtfolge, Applikation von nitzlichen Mikroorganismen) die mikro-
bielle Gemeinschaft im Boden und insbesondere in der Rhizosphéare im Feld unter Berlicksichtigung von
Charakteristika der Pflanze beeinflussen. Die Rhizospharen-Mikrobiota steht in enger Interaktion mit der
Pflanze, die Uber Wurzelexsudation Einfluss auf deren Struktur und Funktion austibt. So kénnen in der Rhi-
zosphéare sowohl bestimmte Wurzelexsudate als auch Mikroorganismen einen direkten/indirekten positi-
ven/negativen Einfluss auf Pflanzenpathogene austiben. Daher war neben der Analyse der Mikrobiota die
Zusammensetzung von Wurzelexsudat-Profilen mittels non-invasiver Probeenthahmemethoden unter Feldbe-
dingungen ein weiterer wichtiger Teil des Projektes.

Zahlreiche Studien belegen die positiven Wirkungen von applizierten nitzlichen Mikroorganismen (BM) fur
Pflanzengesundheit und Krankheitsunterdriickung. Doch fehlen Kenntnisse zum Einfluss von landwirtschaftli-
chen MalRnahmen auf die Wirkung von BM auf die Pflanze in Abhangigkeit von der Vegetationsperiode und
gegeniber biotischem Stress unter Feldbedingungen. Gepriift wurde dies anhand bereits im Feld erprobter
BM (Pseudomonas sp. RU47, Bacillus atrophaeus ABiIO3 und Trichoderma harzianum OMG16), die als Kon-
sortium (BM-Konsortium) an der Modelpflanze Mais in drei Vegetationsperioden in einem Langzeitversuch
(LTE) angewendet wurden. Die krankheitsunterdriickende Wirkung des BM-Konsortiums in Kombination mit
Zwischenfrichten gegenlber Fusarium spp. wurde auf einem weiteren Standort untersucht.

Ein weiterer Schwerpunkt der 3. Projektphase war die zusammenhangende Auswertung der wahrend der
Projektphasen generierten Datensatze mittels verschiedener statistischer Verfahren mit dem Ziel der Identifi-
kation von mikrobiellen Indikatoren (Taxa, Funktionen), die fiir Boden- und Pflanzengesundheit von Bedeutung
sind.

.2. Ablauf des Vorhabens

Die drei Arbeitspakete des Vorhabens (APs, siehe Punkt 1.3.) wurden in enger Zusammenarbeit mit den Part-
nern bearbeitet. Im LTE der HSA in Bernburg-Strenzfeld wurde die Modellpflanze Mais in der Variante mit
reduzierter Bodenbearbeitung (CT) und N-Dingungsintensitat (Ext) mit dem BM-Konsortium behandelt, um
einen Vergleich der Wirkung des BM-Konsortiums auf die Pflanze und die Struktur und Funktion der Rhi-
zospharen-Mikrobiota in Abhangigkeit vom Anbaujahr (2020, 2021, 2022) auf dem gleichen Standort vorneh-
men zu kénnen. Aufgrund der positiven Wirkung von Zwischenfriichten auf die mikrobielle Diversitat im Boden
sowie die Bodengesundheit wurde auf dem Versuchsstandort des IGZ die krankheitsunterdriickende Wirkung
des BM-Konsortiums in Kombination mit dem Anbau von Zwischenfriichten aus 12-Pflanzenarten (Mix12 des
BonaRes Projekts CATCHY; Leguminosen: Pisum sativum L., Trifolium incarnatum L., T. hybridum L., T. re-
supinatum L., Vicia pannonica CRANTZ.; Nicht-Leguminosen: Sorghum sudanense STEUD., Linum usitatis-
simum L., Phacelia tanacetifolia, Raphanus sativus L., Guizotia abyssinica CASS., Helianthus annuus L., Ca-
melina sativa L.) an Mais gegenuber Fusarium spp. untersucht. Die Zwischenfriichte wurden im Spatsommer
des vorherigen Jahres angebaut und verblieben bis zur Einarbeitung in den Boden (ca. zwei Wochen vor der
Aussaat von Mais im darauffolgenden Jahr) tGber die Winterperiode auf den entsprechenden Parzellen. Der
Vergleich der Ergebnisse erfolgte zur Brache (Kontrolle). Vor der Aussaat der Zwischenfrichte wurden die
Parzellen kinstlich mit Fusarium-Pathogenen, isoliert von Mais, inokuliert. Die Varianten wurden ohne und mit
Applikation des BM-Konsortiums an Mais angelegt. Zur Blute von Mais wurden Proben zur Analyse der Rhi-
zospharenkompetenz der einzelnen Isolate des Konsortiums, der mikrobiellen Gemeinschaften in der Rhi-
zosphare sowie zur Bestimmung der Sprosstrockenmasse (STM) entnommen.

Ein weiterer Schwerpunkt des Projektes war die vergleichende Analyse der Datenséatze aus den verschie-
denen Versuchsjahren zur Identifikation von mikrobiellen Indikatoren fiir Boden- und Pflanzengesundheit.

Die Ergebnisse des Projektes wurden auf nationalen und internationalen Tagungen/Veranstaltungen an ver-
schiedene Interessengruppen kommuniziert.



I.3. Wesentliche Ergebnisse und Zusammenarbeit mit dem Verbundpartner
Es wurden folgende wesentliche Ergebnisse erzielt:

AP1. Einfluss des BM-Konsortiums auf die Produktivitidt und Gesundheit von Mais unter Feldbedin-
gungen

Zwei Wochen nach Einarbeitung der Zwischenfriichte in den Boden und vor der Aussaat von Mais wurde in
diesen Varianten im Boden sowohl eine erhéhte Respirationsrate als auch signifikant héhere Dehydrogenase-
Aktivitat im Vergleich zum Boden ohne Zwischenfruchtanbau (Brache) ermittelt. Ein verbessertes Wachstum
bzw. héhere STM von Mais zum Zeitpunkt der Blite war sowohl ohne als auch nach Fusarium Inokulation
gegeben. Kein Unterschied in der STM war in der Variante nur mit Zwischenfruchtanbau im Vergleich zur
kombinierten Anwendung von Zwischenfruchtanbau und BM-Konsortium zu beobachten.

Die bakteriellen BM B. atrophaeus ABi03 und Pseudomonas sp. RU47 etablierten sich in der Rhizosphare von
Mais in allen Varianten. Die Rhizospharenkompetenz der einzelnen BM des Konsortiums war sowohl 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 Zwischenfriichten, die
Behandlung von Mais mit dem BM-Konsortium sowie die Inokulation des Bodens mit Fusarium spp. zu Ver-
suchsbeginn (ein Jahr zuvor) fihrten zu signifikanten Veranderungen in der Zusammensetzung der mikrobiel-
len Gemeinschaft in der Rhizosphare von Mais sowie im Boden des Wurzelraums. So war z.B. eine signifikant
héhere Alpha-Diversitat der pilzlichen Gemeinschaft im Boden des Wurzelraums in der Variante mit Zwischen-
fruchtanbau im Vergleich zur Variante ohne vorherigem Zwischenfruchtanbau zu beobachten.

AP2. Auswertung und Synthese der Daten zur ldentifizierung von Indikatoren fiir Boden- und Pflan-
zengesundheit

Ergebnisse zweijahriger Feldversuche an Mais zeigten, dass die einzelnen BM des Konsortiums, unabhangig
von landwirtschaftlichen MaRnahmen, sich erfolgreich in der Rhizosphéare etablieren und dies die Struktur und
Funktion des Rhizospharen Mikrobioms positiv verandern und damit die Pflanze-Mikroorganismen Interaktion.
Die zusammenhangende Analyse der mikrobiologischen und pflanzenphysiologischen Datensatze unter-
streicht, dass die Behandlung mit dem BM-Konsortium die Pflanze im Umgang mit Stressbedingungen unter-
stutzt. So wurden unter abiotischen Stressbedingungen wie Trockenheit in den behandelten Varianten be-
stimmte Mikroorganismen in der Rhizosphare angereichert, die der Pflanze z.B. fehlende Mikronahrstoffe wie
Eisen zur Verfiuigung stellen. Die behandelten Pflanzen gaben auch vermehrt Metabolite in den Wurzelraum
ab, um Mikronahrstoffe wie Eisen fir die Pflanze verfligbar zu machen. Eisen unterstitzt die Abwehrreaktion
der Pflanze gegeniber abiotischen/biotischen Stressbedingungen. Die behandelten Pflanzen wiesen in der
Folge ein signifikant besseres Wachstum auf (unabhangig von landwirtschaftlichen MaRnahmen) sowie ein
deutlich geringeres Stressniveau, wie die Ergebnisse der Analyse pflanzenphysiologischer Indikatoren zeigen.

AP3. Einbindung von Interessengruppen und Ergebnisverwertung

Auf der Basis der Ergebnisse des Projektes wurden der Praxis Empfehlungen in Bezug auf Anbaumalnahmen
sowie der Anwendung von BM mit positiver Wirkung auf Boden- und Pflanzengesundheit gegeben. Die Er-
gebnisse wurden in zahlreichen Vortragen auf nationalen (z.B. DLG-Feldtage, Feldtag der HUB, BonaRes-
Workshop, 62. und 63. Deutsche Pflanzenschutztagung) und internationalen Veranstaltungen sowohl mit Pra-
xispartnern als auch der wissenschaftlichen Gemeinschaft diskutiert. Des Weiteren wurden die Ergebnisse in
nationalen und internationalen Fachjournalen an verschiedene Interessengruppen herangetragen.

Mogliche Verwertungsperspektiven: Die wahrend des Projektes generierten Datensatze und historischen
Daten des LTE Bernburg (2004-2023) sind im BonaRes-Repositorium hinterlegt (40 Datentabellen, ca. 1,2
Mio. Beobachtungen und 259 Attribute) und damit der Offentlichkeit zuganglich und kénnen so die Grundlage
z.B. fir Entscheidungshilfen fiir ein nachhaltiges Bodenmanagement bilden. Die Datensatze insbesondere zur
Struktur und Funktion der mikrobiellen Gemeinschaft im Boden und in der Rhizosphare kénnen in Modelle
integriert oder in Metanalysen einbezogen werden und unser Verstandnis zu den vielfaltigen Bodenfunktionen
und -prozessen verbessern, um Bodenfruchtbarkeit und -gesundheit langfristig zu erhalten und damit die Pro-
duktivitat der Pflanze. Im Rahmen des BMBF Projekts ,BioTrain“ werden z.B. derzeit alle gesammelten DiCon-
trol Daten im BonaRes-Repositorium genutzt, um Algorithmen des Maschinellen Lernens zu trainieren und
innovative Ansatze fur die Analyse und Vorhersage von Mustern sowie Zusammenhangen skalentbergreifen-
der Biodiversitatsdaten zu entwickeln, um damit auch die Analyse des Einflusses landwirtschaftlicher Maf3-
nahmen auf die mikrobielle Biodiversitat in Feldboden und Rhizosphére zu unterstitzen.



Sachbericht zum Verwendungsnachweis Teil Il
Il. Eingehende Darstellung

I.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 pflanzlichen
Produkten auch in Zukunft zu sichern. Fruchtbare Béden zu erhalten und/oder wieder herzustellen, stellt
nicht nur eine dringende Herausforderung fir die gegenwartige Landwirtschaft dar, sondern auch fur die
Gesellschaft.

Im Boden ablaufende Prozesse werden nicht nur von natirlichen Faktoren wie Klima, Bodentyp, Vege-
tation sondern auch von menschlichen Einflissen wie landwirtschaftliche Bewirtschaftungsformen ge-
steuert, welche wiederum mafigeblichen Einfluss auf die chemisch-physikalischen Bodeneigenschaften
als auch die Bodenfruchtbarkeit und damit die Gesundheit und Produktivitat der Pflanze nehmen. Die
mikrobielle Gemeinschaft im Boden ist ein weiterer entscheidender Faktor fir Bodengesundheit und —
fruchtbarkeit, deren Zusammensetzung und Struktur das Wechselspiel von Pflanzen und Mikroorganis-
men in der Rhizosphéare beeinflussen. Bodenburtige Pflanzenpathogene sind Teil dieser mikrobiellen Ge-
meinschaft und kénnen zu erheblichen Ertrags- und Qualitatsverlusten von Kulturpflanzen fihren. Gene-
rell sind die im Boden vorkommenden Pathogene schwer zu bekdmpfen und stellen die Landwirtschaft
vor besondere Herausforderungen. Gegenwartige Strategien der Krankheitskontrolle sind jedoch oft un-
zureichend. So begiinstigt eine enge Fruchtfolge die Akkumulation von bodenbirtigen Pathogenen ein-
schlieBlich deren negative Auswirkungen auf den Ertrag und Gesundheitszustand der Pflanze (Panth et
al. 2020).

Obwohl Mikroorganismen maRgeblich an nahezu allen Boden- und Okosystemprozessen beteiligt sind,
findet deren Potential fiir Boden- und Pflanzengesundheit bzw. pflanzlichen Produktivitat in der gegen-
wartigen landwirtschaftlichen Praxis noch wenig Beriicksichtigung. Fehlende Kenntnisse, wie die niitzli-
chen Funktionen von Boden- und pflanzenassoziierten Mikroorganismen durch Malinahmen geférdert
werden kénnen, sind ein Grund daflir (Raaijmakers & Mazzola 2016). Trotz zunehmender Kenntnisse hin-
sichtlich grundlegender Beziehungen zwischen Boden-Mikrobiota und den Wechselwirkungen zwischen
Pflanze und Mikroorganismen in der Rhizosphére sowie deren Einfluss wiederum auf den Boden (plant-soil
feedback) (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 landwirtschaftli-
chen AnbaumaRnahmen auf die Interaktion zwischen Pflanze und Mikroorganismen unter Einfluss der Bo-
denmikrobiota in pflanzlichen Produktionssystemen weitestgehend ungeklart. Aufgrund der groRen Bedeu-
tung von Mikroorganismen fiir verschiedene Funktionen in landwirtschaftlich/gartenbaulich genutzten Bo6-
den konzentrierte sich das Projekt auf die Untersuchung des Einflusses von langfristigen Anbaumafinah-
men auf das Boden- und insbesondere Rhizospharen-Mikrobiom unter Berticksichtigung von Charakte-
ristika der Pflanze. Ein besseres Verstandnis zum Einfluss von landwirtschaftlichen Anbaumalinahmen auf
mikrobiologische Bodeneigenschaften ist Voraussetzung, um Empfehlungen fir nachhaltige Anbaustrate-

gien in der Praxis zu geben.



Zahlreiche Studien belegen die positive Wirkung von applizierten nutzlichen 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 Kenntnissen zum Einfluss von Anbau-
mafRnahmen auf deren Wirkung vor allem im Feld. Bisherige Ergebnisse des Projektes (Phase 1 und 2)
zeigten, dass langfristige landwirtschaftliche Anbaumafnahmen wie Bodenbearbeitung und Fruchtfolge sig-
nifikant die mikrobielle Gemeinschaft im Boden beeinflussen. Auch die Zusammensetzung der Mikrobiota
in der Rhizosphare wird deutlich von AnbaumalRnahmen wie Bodenbearbeitung, Dlingungsregime und der
Vorfrucht verandert (Sommermann et al. 2018, Babin et al. 2019, Chowdhury et al. 2019). Daher stellte
sich die Frage, ob die durch Anbaumafnahmen veranderten Rhizospharen-Mikrobiota sich auf die Wir-
kung von applizierten nitzlichen Mikroorganismen (BM) auf die Pflanze auswirken. In Phase 2 wurde daher
die Wirkung eines Konsortiums mit verschiedenen BM mit komplementarer Wirkungsweise auf die Modell-
pflanze Mais im Feld in Abhangigkeit von der Anbaumafnahmen untersucht. Die Ergebnisse zeigten, dass
die einzelnen BM des BM-Konsortiums sich in der Rhizosphare von Mais unabhangig von den Anbaumal}-
nahmen etablierten und dies die Rhizospharen-Mikrobiota beeinflusste. Im Weiteren ist vor allem die Wir-
kung des Konsortiums auf die Funktion des Rhizospharen-Mikrobioms unter Bertcksichtigung von Charak-
teristika der Pflanze (z.B. Wachstum, Wurzelexsudation, Stresstoleranz) in Abhangigkeit von landwirtschaft-
lichen Anbaumaflnahmen und Vegetationsperiode von Interesse. Zur Bestimmung der strukturellen und
funktionellen Zusammensetzung der Rhizospharen-Mikrobiome wurden neueste molekulare Techniken ein-
gesetzt [NGS-Metabarcoding, quantitative real-time PCR (qPCR) fiir ausgewahlte mikrobielle Funktionen,
Metagenomsequenzierung].

Die Ergebnisse des BonaRes Projektes CATCHY verdeutlichten die positiven Effekte des Anbaus von
Zwischenfruchten auf die Bodengesundheit (Gentsch et al. 2020, Heuermann et al. 2022). In einem weiteren
Feldversuch wurde die krankheitsunterdrickende Wirkung des BM-Konsortiums an der Modellpflanze Mais
ohne und nach vorherigem Anbau von Zwischenfriichten untersucht.

Die zusammenhangende Auswertung der wahrend der Projektphasen generierten Datensatze mittels ver-
schiedener statistischer Verfahren mit dem Ziel der Identifikation von mikrobiellen Indikatoren (Taxa, Funk-
tionen), die fiir 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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I.2. Ablauf des Vorhabens

Die Bearbeitung des Vorhabens erfolgte in enger Zusammenarbeit mit den Partnern in drei Arbeitspaketen
(APs). Die Ergebnisse des BonaRes Projektes CATCHY zeigten eine positive Wirkung des Anbaus von
Zwischenfruchten, insbesondere eines Gemisches aus verschiedenen Zwischenfriichten, auf die mikrobi-
elle Diversitat im Boden und damit Bodengesundheit. Daher wurde auf dem Versuchsstandort des IGZ die
krankheitsunterdriickende Wirkung des BM-Konsortiums nach alleiniger Anwendung und in Kombination
mit dem Anbau von Zwischenfriichten aus 12 Pflanzenarten an Mais gegenliber Fusarium spp. untersucht.
Die Zwischenfriichte wurden im Spatsommer des vorherigen Jahres angebaut und verblieben bis zur Ein-
arbeitung im Boden (ca. zwei Wochen vor der Aussaat von Mais im darauffolgenden Jahr) iber die Winter-
periode auf den entsprechenden Parzellen. Die entsprechende Kontrolle lag hingegen im Winter brach. Vor
der Aussaat der Zwischenfrichte wurden die Parzellen kinstlich mit Fusarium-Pathogenen, isoliert von
Mais, inokuliert. Die Varianten wurden ohne und mit Applikation des Fusarium-Erreger-Konsortiums ange-
legt. Zur Blute von Mais wurden (EC53-63) Proben zur Analyse der Rhizospharenkompetenz der einzelnen
Isolate des BM-Konsortiums, der mikrobiellen Gemeinschaften in der Rhizosphare sowie zur Bestimmung
der Sprosstrockenmasse (STM) entnommen.

An der Hochschule Anhalt am Standort Bernburg-Strenzfeld wurde die Modellpflanze Mais im Langzeit-
feldexperiment (LTE, bestehend seit 1992) in der Variante mit reduzierter Bodenbearbeitung (CT) und N-
Dungungsintensitat (Ext) in verschiedenen Vegetationsperioden (2020, 2021, 2022) angebaut und mit dem
BM-Konsortium behandelt (Kontrolle: unbehandelt). Dies erlaubte einen Vergleich der Wirkung des BM-
Konsortiums auf die Pflanze und die Struktur und Funktion des Rhizospharen-Mikrobioms in Abhangigkeit
vom Anbaujahr auf dem gleichen Standort. Die Proben wurden in allen drei Versuchsjahren zum Zeitpunkt
der Blite entnommen, um die Besiedlungsdichte der einzelnen Isolate des BM-Konsortiums (Pseudomonas
sp. RU47, Bacillus atrophaeus ABIO3 und Trichoderma harzianum OMG16), das Rhizospharen-Mikrobiom
als auch Charakteristika der Pflanze zu analysieren. Die CT-Ext Variante wurde aufgrund der positiven
Wirkung auf die mikrobielle Gemeinschaft in der Rhizosphdre und dem Wurzel-assoziierten Boden ein-
schlieRlich der beobachteten verbesserten Pflanzengesundheit im Vergleich zu Pflanzen, die im Boden un-
ter pfligender (MP) und intensiver N-Dingung (Int) und Pestizidanwendung kultiviert wurden, ausgewahlt.

Ein weiterer Schwerpunkt des Projektes war die vergleichende Analyse der Datenséatze aus den verschie-

denen Versuchsjahren zur Identifikation von mikrobiellen Indikatoren fur Boden- und Pflanzengesundheit.



11.3. Darstellung wesentlicher Ergebnisse

AP1. Einfluss des BM-Konsortiums auf die Produktivitdt und Gesundheit von Mais unter Feldbedin-
gungen

AP1.1. Individuelle und kombinierte Anwendung von Zwischenfriichten und BM-Konsortium am
Standort IGZ

Am |GZ wurde die krankheitsunterdriickende Wirkung des BM-Konsortiums (BMc) sowie deren Effekte auf
die Pflanze im Feld ohne und nach vorherigem Anbau eines Gemischs an Zwischenfriichten aus 12-Pflan-
zenarten (Mix12 des BonaRes-Projektes CATCHY; Leguminosen: Pisum sativum L., Trifolium incarnatum
L., T. hybridum L., T. resupinatum L., Vicia pannonica CRANTZ.; Nicht-Leguminosen: Sorghum sudanense
STEUD., Linum usitatissimum L., Phacelia tanacetifolia, Raphanus sativus L., Guizotia abyssinica CASS.,
Helianthus annuus L., Camelina sativa L.) untersucht. Des Weiteren interessierte der Einfluss des Zwi-
schenfruchtanbaus sowie des BMc auf die mikrobielle Gemeinschaft im Boden und in der Rhizosphére.

Dazu wurde vom Projektpartner IGZ auf der Versuchsstation des IGZ in Grof3beeren mit der Bodenart
lehmiger Sand (diluvialer Sand) ein Versuch angelegt, in welchem in den entsprechenden Varianten bzw.
auf Teilflachen der Anbau der Zwischenfriichte-Mischung nach der Vorkultur Winterweizen erfolgte. Um die
krankheitsunterdriickende Wirkung der alleinigen und kombinierten Anwendung von BMc und Zwischen-
frichten beurteilen zu kdnnen, 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 Zwischenfriichte-Mischung inokuliert. Die zu inokulierenden Fusarium spp. wurden vom
Konsortium SIGNAL zur Verfugung gestellt. Maisjungpflanzen wurden zu zweit Zeitpunkten (ca. zwei Wo-
chen und finf Wochen nach dem Auflaufen, Entwicklungsstadium EC12 und EC14) mit 50 ml einer Sus-
pension, welche die einzelnen BM enthielten (107 CFU ml-' jedes BM), behandelt und die Kontrollpflanzen
entsprechend mit Wasser. Die Probennahme erfolgte zum Zeitpunkt der Blite (Entwicklungsstadium EC53-
63) von Mais.

Es wurde Gesamt-DNA aus Boden und der Rhizosphare isoliert und die amplifizierten 16S rRNA Gene
(Bakterien/Archaeen) mittels Hochdurchsatz-Sequenzierung (lllumina) analysiert und anschlielend bioin-
formatisch sowie statistisch ausgewertet. Wir stellten fest, dass die BMc-Inokulation die Zusammensetzung
der Bakteriengemeinschaft nur in den Béden mit Fusarium-Exposition leicht beeinflusste (PERMANOVA,
p<0,05, n=14, Tabelle 1). Der Zwischenfruchtanbau beeinflusste die Zusammensetzung der Bakterienge-
meinschaft ebenso nur in den Boden mit Fusarium-Belastung (PERMANOVA, p<0,05, n=14, Tabelle 1).
Insgesamt lasst sich damit zusammenfassen, dass die BMs einen schwachen Einfluss auf die Zusammen-
setzung der Bakteriengemeinschaft hatten (Abbildung 1). Wir untersuchten weiter, welche Amplikonse-
quenzvarianten (ASVs; ca. Spezies) auf die BMc-Inokulation reagierten. Bei allen Behandlungen fanden wir
mehrere Taxa, die auf die BMc-Inokulation reagierten (logistische Regression, p<0,05, n=4, Benjamini-
Hochberg-Korrektur, Abbildung 2C). Dazu gehérten auch einige dominante ASVs in der bakteriellen Ge-
meinschaft der Rhizosphare (mittlere relative Abundanz >0,5%), die taxonomisch als Pedococcus-Phyci-
coccus, Sphingomonas, Streptomyces, Pseudarthrobacter, Pseudomonas und Bradyrhizobium klassifiziert

wurden (Tabelle 2).
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Abbildung 1. Darstellung der Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaften auf der Grundlage der Bray-Curtis-
Dissimilaritat in der Rhizosphare von Mais kultiviert in Béden ohne (A) und mit (B) Fusarium-Belastung. BMc- Konsor-
tium nutzlicher Mikroorganismen; Catch_Crop- Zwischenfruchtanbau.
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Abbildung 2. Mittlere relative Abundanz und log2-fache Veranderung (fold change; FC) der Responder-ASVs auf BMc-
Inokulation in den verschiedenen Behandlungen (Fusarium/Nicht-Fusarium-exponierte Pflanzen, Zwischenfrucht-/Kein-

Zwischenfruchtanbau).



Tabelle 1. PERMANOVA-Ergebnisse fur die Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaften in der Rhizosphéare von
Mais basierend auf der Bray-Curtis-Dissimilaritat (n=14).

R? Pr(>F)

Ohne Fusarium Zwischenfrucht 0.06058 0.65626
Inokulation 0.069664 0.4598

Zwischenfrucht:Inokulation 0.053152 0.82488

Mit Fusarium Zwischenfrucht 0.113627 0.03242
Inokulation 0.104691 0.04885

Zwischenfrucht:Inokulation 0.046111 0.79888

Tabelle 2. Am haufigsten vorkommende ASVs (relative Abundanz>0,5%), die auf die BMc-Inokulation in den verschiede-
nen Behandlungen (Group: ZF-Zwischenfrucht/Ohne-ZF, Fusarium (Fus)/Ohne-Fus) reagierten (logistische Regression
mit Benjamini-Hochberg-Korrektur, p<0,05).

Log2 Fold- Familie
Change

(BMc/Control

-0.34 ZF Fus Actinobacteriota Intrasporangiaceae ’:ESOCOCCUS_PW cicoc-

-0.41 ZF .Fus Proteobacteria Sphingomonadaceae Sphingomonas ASV14
-0.69 ZF.Fus Actinobacteriota Micrococcaceae Pseudarthrobacter ASV2
-1.05 ZF.Fus Actinobacteriota Streptomycetaceae Streptomyces ASV22
-0.66 ZF .Fus Actinobacteriota Micrococcaceae Pseudarthrobacter ASV3
-0.71 ZF .Fus Actinobacteriota Streptomycetaceae Streptomyces ASV8
1.57 ZF.Ohne-Fus Proteobacteria Pseudomonadaceae Pseudomonas ASV1
-0.79 ZF.Ohne-Fus Actinobacteriota Micrococcaceae Pseudarthrobacter ASV2
-0.74 ZF.Ohne-Fus Actinobacteriota Micrococcaceae Pseudarthrobacter ASV3
-0.92 Ohne-ZF.Fus Proteobacteria Pseudomonadaceae Pseudomonas ASV1
0.42 Ohne-ZF.Fus Actinobacteriota Micrococcaceae Pseudarthrobacter ASV2
0.37 Ohne-ZF .Fus Actinobacteriota Micrococcaceae Pseudarthrobacter ASV3
0.41 Ohne-ZF .Fus Proteobacteria Xanthobacteraceae Bradyrhizobium ASV7
0.31 Ohne-ZF .Fus Proteobacteria Methyloligellaceae Unclassified ASV9
0.91 Ohne-ZF.Ohne-Fus Proteobacteria Pseudomonadaceae Pseudomonas ASV1
0.53 Ohne-ZF.Ohne-Fus Proteobacteria Rhizobiaceae Rhizobium ASV25
-0.65 Ohne-ZF.Ohne-Fus Actinobacteriota Micrococcaceae Pseudarthrobacter ASV3

Basierend auf den pflanzenphysiologischen Daten der Projektpartner konnten wir mit Hilfe lineare Regressi-
onsmodelle, in Verbindung mit Bootstrapping zur Ableitung von p-Werten und 95%-Konfidenzintervallen der
Modellkoeffizienten, zeigen, dass die BMc-Inokulation, der Zwischenfruchtanbau und die Fusarium-Behand-
lung insgesamt keinen Einfluss auf das Mais-Wachstum hatten (Abbildung 3). Ein tberraschendes Ergebnis

war, dass die Fusarium-Behandlung signifikant die Eisenkonzentration im Spross erhohte (lineare Regression,



p<0,05, n=32, Abbildung 3). Wahrscheinlich reagierten die Maispflanzen auf die Anwesenheit der Krankheits-
erreger, denn es ist bekannt, dass Mais/Poaceae-Pflanzen die Eisenaufnahme als Abwehrmechanismus bei
Exposition gegentiber Pilzpathogenen erhéhen (Ye et al. 2014 https://doi.org/10.1111/ppl.12166).
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Abbildung 3. Die Abbildung zeigt die Modellkoeffizienten fir verschiedene Nahrstoffkonzentrationen, Ertrag und Trocken-
masse (DW) von Mais unter Fusariumexposition bei Inokulation mit einem Konsortium nitzlicher Mikroorganismen (BMc)
und/oder Zwischenfruchtanbau (lineare Regression, n=32, Freiheitsgrade = 24). Insgesamt wurden 1000 Bootstrappings
zur Berechnung der p-Werte und Modellkoeffizienten durchgefiihrt. Die Fehlerbalken zeigen 95% Konfidenzintervalle (KI)
fur die Bootstrapping-Modellkoeffizienten. Positive bzw. negative Werte der Modellkoeffizienten zeigen an, ob ein Para-
meter in Abhangigkeit der Behandlung (z. B. BMc-Inokulation) zu- oder abnimmt.

Um zu verstehen, ob die BMc-Inokulation die physiologischen Reaktionen von Mais auf Pflanzenschadlinge
verandert, haben wir auch die gPCR-Daten unseres Projektpartners IGZ zur Genexpression in Spross und
Wurzeln analysiert. Wir fanden eine signifikante Auswirkung der Fusariumexposition auf die Expression von
stressassoziierten Pflanzengenen in Maiswurzeln (Abbildung 4). Zum Beispiel stellten wir fest, dass die Ex-
pression von Defensivgenen (def? und def2) durch die Fusariumexposition erhoht wurde. Es ist bekannt, dass
diese Gene mit der Reaktion der Pflanzen auf Krankheitserreger zusammenhangen. Die BMc-Inokulation und

die Fusarium-Exposition zeigten jedoch eine signifikant negative Wechselwirkung bei der Expression der Gene



def1 und def2. Diese negative Wechselwirkung deutet darauf hin, dass die BMc-Inokulation die Wirkung der

Fusarium-Exposition auf die Expression von Abwehrgenen verringert. Darliber hinaus stellten wir fest, dass

die BMc-Inokulation oder Zwischenfruchtanbau einen signifikant negativen Interaktionseffekt mit der Fusa-

rium-Exposition auf die Expression von Genen hat, die an der Versorgung der Pflanze mit essentiellen Nahr-

stoffen (z. B. zmNAS3) beteiligt sind. So stieg die Expression von zmNAS3 nur unter Fusarium-Exposition an,

ohne Zwischenfriichte oder BMc-Inokulation. Es ist bekannt, dass das Gen zmNAS3 mit der Eisenaufnahme

zusammenhangt, und eine hohe Expression kann zu einer Anhaufung von Eisen als Reaktion auf die Abwehr

von Krankheitserregern fiihren. Maispflanzen, die Fusarium ausgesetzt waren, benétigten daher eine erhohte

Eisenaufnahme, wahrscheinlich als Reaktion auf die Anwesenheit der Pathogene. Insgesamt zeigten diese

Ergebnisse, dass die transkriptionellen Reaktionen in den Maiswurzeln gegeniber Fusarium hauptsachlich

durch die BMc-Inokulation verandert wurden.
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Abbildung 4. Die Abbildung zeigt die Mo-
dellkoeffizienten fiir die Expression ver-
schiedener stressassoziierter Gene in den
Wourzeln von Maispflanzen unter Fusarium-
Exposition bei BMc-Inokulation und/oder
Zwischenfruchtanbau (lineare Regression,
n=32, Freiheitsgrade = 24). Insgesamt wur-
den 1000 Bootstrappings zur Berechnung
der p-Werte und Modellkoeffizienten
durchgefiihrt. Die Fehlerbalken zeigen
95% Konfidenzintervalle (CI) fur die
Bootstrapping-Modellkoeffizienten.  Posi-
tive bzw. negative Werte der Modellkoeffi-
zienten zeigen an, ob die Expression des
jeweiligen Gens in Abhangigkeit der Be-
handlung (z. B. BMc-Inokulation) zu- oder
abnimmt.



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

Zur Untersuchung des Einflusses der BM auf das RH-Mikrobiom unter Berlcksichtigung von Charakteristika
der Pflanzen insbesondere in Abhangigkeit von der Vegetationsperiode wurde Mais, der im Boden unter lang-
fristiger reduzierter Bodenbearbeitung und N-Diingung ohne Anwendung von Fungiziden (CT-Ext) angebaut
wurde, mit dem BM-Konsortium in 2022 beimpft. Wie oben (AP1.1.) beschrieben, wurden die Maisjungpflan-
zen zu zwei Zeitpunkten (EC12 und EC14) jeweils mit 50 ml der BMc Suspension (107 CFU ml-' jedes BM)
behandelt und die Kontrollpflanzen entsprechend mit Wasser. Die Probenahme erfolgte ebenfalls zur Bliite
von Mais (EC53-63).

Wir stellten fest, dass die Beimpfung mit BMc die Pflanzenbiomasse im Jahr 2020 erhéhte, nicht aber im
Jahr 2021 oder 2022. Im Jahr 2020 herrschte Trockenheit, wahrend im Jahr 2021 viel mehr Niederschlage
fielen. Allerdings kam es im Jahr 2022 zu einer deutlich gréf3eren Durre als im Jahr 2020. Da Eisen ein Indi-
kator fur Trockenheit ist, untersuchten unsere Projektpartner die Eisenkonzentration. Dabei stellten wir fest,
dass die BMc-Beimpfung die Eisenaufnahme nur im Jahr 2020 erhéhte, nicht aber in den Jahren 2021 und
2022 (Abbildung 5). Allerdings wiesen die Pflanzen aus dem Jahr 2021 die héchsten Eisenkonzentrationen
auf, wahrend die Pflanzen aus dem Jahr 2022 die niedrigsten Werte zeigten. Diese Ergebnisse deuten darauf
hin, dass die BMc-Inokulation bei Trockenheit, nicht jedoch bei extremer Diirre, die beste Leistung aufwies
(Abbildung 6).

*

Abbildung 5. Eisenkonzentrationen von Maispflanzen
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Maispflanzen unter grubbernder Bearbeitung und exten-
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Es wurde Gesamt-DNA aus Boden und der Rhizosphéare dieser Pflanzen isoliert und die amplifizierten 16S

rRNA Gene (Bakterien/Archaeen) wurden mittels Hochdurchsatz-Sequenzierung (lllumina) analysiert und an-
schlieBend bioinformatisch sowie statistisch ausgewertet. Im Gegensatz zu den Vorjahren (2020, 2021) hatte
die Beimpfung im Jahr 2022 keinen Einfluss auf die Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaften in

der Rhizosphare (PERMANOVA R?=19.2%, p = 0.083, n = 8). In den Versuchsjahren 2020 und 2021 wurden
10



viele bakterielle ASVs gefunden, die durch die Beimpfung im Vergleich zur Kontrolle angereichert oder redu-
ziert wurden (z.B. Actinobacteriota, Proteobacteria, Verrucomicrobiota). Im Jahr 2022 hingegen waren weniger
Unterschiede und kein taxonomisches Muster erkennbar. Die Analyse der Alpha-Diversitat zeigte weder Un-

terschiede zwischen den Versuchsjahren noch zwischen den Behandlungen (p>0.05).

In Kooperation mit dem Projektpartner IGZ fiihrten wir eine Nanopore-Sequenzierung durch, um hochwertige
Metagenom-assemblierte Genome (MAGs) aus der Rhizosphéare von Mais zu erhalten. Von den 18 vollstan-
digen MAGs wurde ein MAG als Bacillus atrophaeus klassifiziert und dieses MAG enthielt die hochste Anzahl
an pflanzenférdernden Merkmalen, wie von PlaBase vorhergesagt. Dieses B. atrophaeus MAG hatte mehrere
verschiedene Kopien von 16S rRNA-Genen, wobei einige dieser 16S rRNA-Gene eine hohe Ahnlichkeit mit
ASV21 aufwiesen (>97% Sequenzidentitat). Daher untersuchten wir die Abundanz von ASV21, das &hnlich
unserem Inokulumstamm ABIO3 (>97 % Sequenzidentitat), aber auch der naturlichen Population von B.
atrophaeus Stammen war. ASV21 nahm durch die Inokulation in den Jahren 2020, 2021 und 2022 deutlich zu
(Wilcoxon-Rangsummentest, p<0,05, n=4, Abbildung 7). Die Abundanz war jedoch in den Kontrollproben von
2021 viel héher und in denen von 2022 viel geringer als in den Kontrollproben von 2020. Unsere Ergebnisse
deuten also darauf hin, dass die Inokulation mit dem BMc-Konsortium durch naturlich im Boden vorkommende,
pflanzennitzliche Bakterien ergénzt wird, deren Abundanz bei Trockenheit abnimmt, die jedoch unter gut be-
wasserten Bedingungen zahlreich vorhanden sein kdnnen. Darauf basierend kann die Hypothese aufgestellt
werden, dass bestimmte klimatische Bedingungen erfiillt sein missen, damit die Inokula ihre volle Wirkung
entfalten kénnen. Es gibt also eine optimale Trockenheitsschwelle fir das BMc-Konsortium, um das Wachstum
von Mais zu steigern.
¥ ¥ ¥ Abbildung 7. Relative Abundanz (RA%) von
3 ASV21, das eine Sequenzahnlichkeit von mehr als
97 % mit dem inokulierten Stamm Bacillus
atrophaeus ABi03 und einem assemblierten Bacil-
lus atrophaeus MAG aus der Rhizosphéare von
| Mais aufwies. Die relative Abundanz von ASV21 ist
in der Rhizosphare von Maispflanzen, die mit
| (BMc) oder ohne BMc-Konsortium behandelt wur-
BMc den, dargestellt. Die Unterschiede wurden mit dem

Wilcoxon-Rangsummentest getestet (*p<0,05,
IControl '

N

ASV21 RA%

I

- ]

2020 2021 2022
Year

AP2. Auswertung und Synthese der Daten zur Identifizierung von Indikatoren fiir Boden- und Pflan-
zengesundheit

Um wichtige Indikatortaxa fiir die Boden- und Pflanzengesundheit zu finden, analysierten wir Daten aus friihe-
ren Versuchen. Um die Wirkung des BM-Konsortiums (BMc) auf das Pflanzenwachstum abzuleiten, haben wir
Daten aus dem Bernburg Feldversuch von zwei aufeinanderfolgenden Jahren (2020, 2021) und vier Bewirt-
schaftungsformen (CT-Ext, CT-Int, MP-Ext, MP-Int) analysiert. Wir haben dabei festgestellt, dass das Pflan-
zenwachstum im Jahr 2020 aufgrund der BMc-Inokulation unabhangig der Bewirtschaftungsform zugenom-

men hat, nicht jedoch im Jahr 2021 (Abbildung 8). Im ersten Jahr kam es insgesamt zu einer starkeren Dulrre
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als im zweiten Jahr (Abbildung 8B). DarlUber hinaus erhéhte die BMc-Inokulation die Nahrstoffaufnahme in
allen Pflanzen im Jahr 2020, jedoch nicht im Jahr 2021 (Abbildung 8C). Basierend auf PCA-Modellen war die
Eisenaufnahme der Hauptgrund fiir die Unterschiede, daher haben wir die Eisenaufnahme als Naherungsva-

riable fur die erhdhte Nahrstoffaufnahme ausgewahlt.
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Abbildung 8. A) Spross-Trockenmasse (shoot dry mass, SDM) von Maispflanzen in den Jahren 2020 und 2021 (Wilcoxon-
Rank-Summentest, p<0,05, n=16). B) Niederschlagsmengen in Bernburg in den Jahren 2020 und 2021 im Vergleich zu
den durchschnittlichen Niederschlagsmengen der letzten 20 Jahre. C) Nahrstoffgehalt pro Pflanze.

Durch differentielle Abundanzanalysen basierend auf den 16S rRNA Amplikondaten fanden wir heraus, dass
die Mitglieder der Comamonadaceae die gréfite Bedeutung flr die Eisenaufnahme hatten. Durch den Ver-
gleich der Abundanz von Comamonadaceae-Respondern stellten wir fest, dass sie aufgrund der BMc-Inoku-
lation im Jahr 2020 zunahmen, im Jahr 2021 jedoch eine insgesamt héhere Abundanz aufwiesen, ohne dass
sie durch die BMc-Inokulation beeintrachtigt wurden. Dartber hinaus konnten wir im wurzelassoziierten Boden
weder einen Einfluss der BMc-Inokulation noch eine jahrliche Veranderung aufgrund von Niederschlagen auf
die Abundanz dieser ASVs feststellen. Dennoch war ihre Abundanz im Boden insgesamt weitaus geringer als
in der Rhizosphére, was darauf hindeutet, dass diese ASVs von der Pflanze in der Rhizosphare rekrutiert
wurden (Abbildung 9). Somit hatte unsere BMc-Inokulation einen Einfluss auf das Pflanzenwachstum 2020,
wahrscheinlich indem sie die Rekrutierung natirlicher Bodenmikroorganismen unter Trockenstressbedingun-

gen wiederherstellte.

Comamonadaceae responding ASVs Abbildung 9. Abundanz von Comamonad-
- aceae-ASVs, die im Jahr 2020 auf die BMc-
BMe 2021 Iu Inokulation reagierten (logistische Regres-
c- | sion, p<0,05, Benjamini-Hochberg-Korrektur,
| ASV n=4). lhre Abundanz wurde im Jahr 2021
Ctrl_2021 m B Fomibacier A8viia0 auch in der Mais-Rhizosphére ermittelt. Dar-
- B Ramlibacter_ASV1550 . . . .
B Rhizobacter ASVS9 Uber hinaus haben wir ihre Abundanz im wur-
Rubrivivax_ASV3689 . .
‘ B U A oyaaes zelassoziierten Boden verglichen, um zu ver-
BMc_2020 \I H LJEE!;;E':EE&;&%;E‘; deutlichen, dass ihre Rekrutierung in der Rhi-
Yarlovorax ASVaze2 zosphére nur aufgrund von BMc und héheren

Variovorax _ASV6S4 Niederschlagsraten zunahm.

Ctrl_2020 )Iﬁ
00 05 1
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Wir leiteten daraus die Arbeitshypothese ab, dass die BMc-Inokulation das Pflanzenwachstum wahrend der
Stressbelastung nur durch die Rekrutierung natlrlicher im Boden vorkommender, pflanzennutzlicher Mikroor-
ganismen (z.B. Comamonadaceae) verbesserte. Dieser Hypothese gingen wir im Rahmen einer Bachelor-
und eine Masterarbeit am JKI nach. Dazu verglichen wir das 16S rRNA-Gen dieser Comamonadaceae ASVs
mit der Sammlung von bakteriellen Isolaten aus der Rhizosphare von Mais, die in der Probenahme 2021 in
LTE Bernburg gewonnen wurden. Das Alignment zeigte, dass mehrere Isolate mit den Sequenzen der ASVs
Ubereinstimmten, die durch die Inokulation des BMc-Konsortiums angereichert wurden. Diese Isolate wurden
als Variovorax spp. klassifiziert und ihre funktionelle in-vitro-Charakterisierung zeigte, dass sie in der Lage
sind, Stress durch den Abbau von 1-Aminocyclopropan-1-carbonsaure zu mindern. In einem Gewachshausex-
periment mit Mais und Boden aus dem LTE Bernburg konnte gezeigt werden, dass die Beimpfung von Mais
mit dem BMc-Konsortium und dem Variovorax- Stamm - als Vertreter des naturlichen Bodenmikrobioms - zu
einem hdheren Pflanzenwachstum bei Trockenheit fihrte als im Vergleich zum BMc-Konsortium allein (Abbil-
dung 10). Dies deutet darauf hin, dass positive Wechselwirkungen zwischen Inokula und dem nattrlichen
Mikrobiom fiir die Inokulationseffizienz und die Auswirkungen auf die Pflanze entscheidend sind.
2.8 Abbildung 10. Sprosstrockengewicht von Mais, der un-
ter optimalem Wassergehalt (,well-watered” = 65% Vo-

a lumenwassergehalt [VWG]) oder Trockenstress ,(ambi-
ajb ent-drought® = 48.5% VWG) mit oder ohne Beimpfung

T 2.4 a-bQ durch das BM-Konsortium (BMc), Variovorax sp. 116-1
c C (V) oder BMc+Variovorax sp. 116-1 (ALL) im Gewachs-
% a b haus kultiviert wurde.
22,0 © )
2 b bab=
o 0.0

1.6 O

Ambient-Drought Well-Watered

Zusatzlich wurden die Pflanz- und Mikrobiomdaten von Mais, der unter verschiedenen landwirtschaftlichen
Strategien (CT-Ext, CT-Int, MP-Ext, MP-Int) i LTE-1 Bernburg angebaut wurde, Uber die Versuchsjahre 2019,
2020 und 2021 gemeinsam ausgewertet. Wir haben Modelle mit gemischten Effekten (LMM) verwendet, um
zu zeigen, dass Bodenbearbeitung und Stickstoffdiingung einen Einfluss auf die Bodengesundheit haben.
Insbesondere wurde festgestellt, dass die Bodenbearbeitung die organische Substanz und den Stickstoffgeh-
alt des Bodens auf ahnliche Weise erhéhte wie die N-Diingung (Abbildung 11). Die Bodenbearbeitung mit
Grubber kdnnte sich also positiv auf die Bodengesundheit auswirken und dazu beitragen, den Bedarf an in-

tensiven Dungemitteln zu verringern, da ein Teil der organischen Substanz im Boden verbleibt.
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Um die Auswirkungen der Bodenbearbeitung auf die Bodengesundheit im Zusammenhang mit der Lebens-
weise bestimmter mikrobieller Taxa zu verstehen, haben wir fir Mikrobiomdaten entwickelte Modelle mit ge-
mischten Effekten angewendet, um Responder-Taxa zu identifizieren (Zhou et al. 2022
https://doi.org/10.1186/S13059-022-02655-5). Wir fanden mehrere bakterielle ASVs, die durch die grubbernde
oder pfliigende Bearbeitung signifikant in ihrer Abundanz verandert waren (Responder), jedoch war dies nicht
der Fall fir die N-Dingung. Wir haben diese ASVs, die auf Bodenbearbeitung reagierten, mit 16S rRNA-Genen
aus Offentlich zuganglichen, analysierten Genomen aus der globalen Taxonomie-Datenbank (Parks et al.
2022) mittels eines lokalen Alignments (usearch; Edgar 2013 https://doi.org/10.1038/nmeth.2604) abgegli-
chen. Dann haben wir diese Genome heruntergeladen und ihre Wachstumsraten in silico geschatzt. Wir fan-
den heraus, dass die Bodenbearbeitung mit Grubber sowohl im wurzelassoziierten Boden als auch in der
Rhizosphare die Selektion von ASVs beglnstigte, die mit bakteriellen Taxa mit langsameren Wachstumsraten
assoziiert waren (Wilcoxon-Rangsummentest, p<0,05, Abbildung 12A), was eine Erklarung fir die starkere
Erhaltung der organischen Substanz im Boden unter grubbernder Bodenbearbeitung darstellen kénnte. Dar-
Uber hinaus beginstigte die Bodenbearbeitung mit Grubber im wurzelassoziierten Boden die Selektion von
ASVs, die mit Bakterien mit kleineren Genomen assoziiert waren (Wilcoxon-Rangsummentest, p<0,05, Abbil-
dung 12B). Diese Ergebnisse deuten darauf hin, dass die grubbernde Bodenbearbeitung die organische Sub-

stanz des Bodens erhalt, und dass dies mit der Selektion auf oligotrophe Bakterien verbunden ist.
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Genomes Mapped to ASVs Enriched in: HCTHMP Abbildung 12. Mittlere Verdopplungszeit
(Wachstumsrate) (A) und GenomgréfRe

1 :/-—_7____‘_: | (B) von Bakteriengenomen aus der Glo-

RH. B el bal Taxonomy Database, deren 16S
= N— rRNA-Gene mit ASVs abgeglichen wur-
- - = den, die bei Pflug- oder Grubberbearbei-
e tung in der Rhizosphare (RH) oder wur-
~—=llll zelassoziiertem Boden (RAS) signifikant
- angereichert waren (ldentitatsgrenzwert
Sequenzabgleich = 97 %). Die mittleren
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Daher kénnte neben der Einbringung organischer Substanz in Bdden die Forderung von K-Strategen in Bo-
denmikroorganismengemeinschaften der Schllssel zu einer nachhaltigen landwirtschaftlichen Bearbeitung
sein. Daruber hinaus kénnten bekannte K-Strategen-Taxa als Indikatoren fir die Erhaltung organischer Bo-
densubstanzen und damit fir die Bodenfruchtbarkeit und -gesundheit dienen. Dies kénnte in zukinftigen Stu-
dien getestet werden, die auch auf weitere Bodenbeschaffenheiten und klimatische Bedingungen ausgeweitet

werden sollten.

AP3. Einbindung von Interessengruppen und Ergebnisverwertung

Auf der Basis der Ergebnisse des Projektes wurden der Praxis Empfehlungen in Bezug auf Anbaumalinahmen
sowie der Anwendung von BM mit positiver Wirkung auf Boden- und Pflanzengesundheit gegeben. Die Er-
gebnisse wurden in zahlreichen Vortragen auf nationalen (z.B. DLG-Feldtage, DPG-Arbeitskreis Biologischer
Pflanzenschutz, Feldtag der HUB, BonaRes-Workshop, 62. und 63. Deutsche Pflanzenschutztagung) und in-
ternationalen Veranstaltungen sowohl mit Praxispartnern (Tag der offenen Tir am JKI, Griine Woche, Garten-
bautag Mecklenburg-Vorpommern) als auch der wissenschaftlichen Gemeinschaft diskutiert (z.B. Witzenhgu-
ser Konferenz, Kolloquien der Universitat Marburg und Kiel). Des Weiteren wurden die Ergebnisse in nationa-
len und internationalen Fachjournalen an verschiedene Interessengruppen herangetragen. Gemeinsam mit

dem BonaRes-Zentrum wurde ein FactSheet zur Rhizosphare entwickelt.

I.4. Wichtigste Positionen des zahlenmaBigen Nachweises

Der zahlenmaRige Nachweis Uber die Verwendung der Zuwendungen mit Angabe der wichtigsten Positionen
sowie die dazugehorigen Belege wurden durch den ZE JKI am 30.01.2026 an den ZG PtJ Ubermittelt.

1.5. Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Projektarbeiten
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Die im Rahmen des Projektes geleistete Arbeiten und Analysen der mikrobiologischen und pflanzenphysiolo-
gischen Datensatze (siehe Punkt I1.3 und I1.8) erfolgten entsprechend dem Konzept des Vorhabens in enger
Zusammenarbeit mit den Partnern. Aufgrund der komplexen und anspruchsvollen Aufgabenstellung des ho-
listischen Forschungsansatzes waren die durchgefuhrten Arbeiten im Feld und deren nachfolgende Analysen

zur Erreichung der Ziele in ihnrem Umfang notwendig.

I1.6. Voraussichtlicher Nutzen, insb. Verwertbarkeit des Ergebnisses — auch konkrete Planun-

gen fiir die ndhere Zukunft — im Sinne des fortgeschriebenen Verwertungsplans

Die Datensatze, die wahrend des gesamten Projektes generiert wurden, sind im BonaRes-Datenzentrum (Mo-
dul B) als auch in 6ffentlich zuganglichen Datenbanken (z.B. Sequenzen und Amplikonsequenzdaten der mik-
robiellen Gemeinschaften in NCBI-SRA) hinterlegt und damit fir die Offentlichkeit verfligbar. Sie kénnen die
Grundlage fir z.B. Entscheidungshilfen fur ein nachhaltiges Bodenmanagement bilden. Des Weiteren kénnen
insbesondere die Datensatze zur Struktur und Funktion der mikrobiellen Gemeinschaft im Boden und in der
Rhizosphare in Modelle integriert oder in Metanalysen einbezogen werden und so zu einem verbesserten
Verstandnis der vielfaltigen Bodenfunktionen und -prozesse beitragen, um Bodenfruchtbarkeit und -gesund-
heit langfristig zu erhalten und damit die Produktivitat der Pflanze.

Die Ergebnisse dieses Projektes, wurden sowohl in wissenschaftlich begutachteten internationalen Fach-
journalen als auch in nationalen Fachzeitschriften veroffentlicht (siehe 11.8). Des Weiteren wurden die Ergeb-
nisse des Projektes in zahlreichen Vortragen und Postern auf verschiedenen nationalen (z.B. DPG-Arbeits-
kreis Biologischer Pflanzenschutz, Deutsche Pflanzenschutztagung, BonaRes-Workshop, DLG-Feldtage,
Feldtage der HUB, Fachtagung Landwirtschaftlicher Gewasserschutz) sowie internationalen [z.B. Annual
Workshop of Biological Plant Protection, Plant Microbiome Workshop 2024, miCROPe 2024, 19th International
Symposium on Microbial Ecology (ISME) 2024, Phytobiomes Conference 2024, Rhizosphere 6 2025, XVII
Meeting of the IOBC-WPRS WG ,Biological and Integrated Control of Plant Pathogens*® 2025, 17th Symposium
on Bacterial Genetics and Ecology (Bageco) 2025) wissenschaftlichen Tagungen vorgestellt.

Die Anwendung eines mikrobiellen Konsortiums an Mais zeigte, dass unter abiotischen Stressbedingungen
wie Trockenheit die Toleranz der Pflanze gegenliber diesen Bedingungen deutlich gestarkt werden kann und
damit letztlich deren Wachstum und Produktivitat. Durch die Behandlung der Pflanzen mit dem mikrobiellen
Konsortium wurden Veranderungen in der Zusammensetzung und Funktion des Rhizospharen-Mikrobioms
induziert. In der Folge wurden in der Rhizosphare nutzliche mikrobielle Taxa angereichert, welche der Pflanze
z.B. den fir den Umgang mit (a)biotischen Stressbedingungen wichtigen Mikronahrstoff Eisen zur Verfliigung
stellten. Der Einsatz mikrobieller Inokula kann somit die Resilienz von Kultursystemen verbessern. Metage-
nomanalysen geben einen ersten Einblick in mikrobielle Funktionen in der Rhizosphare und deren Bedeutung
fur Pflanzengesundheit und —produktivitat.

Insgesamt leistet das Vorhaben DiControl einen Beitrag zu einem besseren Verstandnis des Einflusses
landwirtschaftlicher MalRnahmen auf die mikrobielle Gemeinschaft im Boden und in der Rhizosphare unter
Beriucksichtigung von Charakteristika der Pflanze (Wachstum, Gesundheit, Wurzelexsudation). Es sind jedoch
weitere Untersuchungen unter Feldbedingungen unter verschiedenen Standort- und Vegetationsbedingungen
notwendig, um der Praxis robustere Handlungsoptionen fiir eine nachhaltige Bodennutzung zu empfehlen, die
langfristig die wirtschaftlichen Erfolgsaussichten von landwirtschaftlich/gartenbaulich produzierenden Betrie-

ben unterstiitzen. Die zu empfehlenden Handlungsoptionen haben das Ziel, mikrobielle Taxa mit positiven
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Eigenschaften flir Boden- und Pflanzengesundheit und -produktivitat zu férdern. Die Ergebnisse des Projektes
geben erste Hinweise auf solche mikrobiellen Taxa mit positiven Eigenschaften fiir die Pflanze.

Zu empfehlende Handlungsoptionen sind in Nachfolgeprojekten in Zusammenarbeit mit Praxisbetrieben zu
prufen und zu bewerten. Die positiven Ergebnisse des Einsatzes von mikrobiellen Inokula, der reduzierten N-
Dingung oder organischen Diingung auf die Pflanzengesundheit weisen darauf hin, dass der Ressourcenein-
satz (z.B. von Dinger- und Pflanzenschutzmitteln) in der Praxis reduziert werden kann und damit 6kologische

Aspekte berthrt werden.

I.7. Bekannt gewordener Fortschritt auf dem Gebiet des Vorhabens bei anderen Stellen

Einige Studien berichten insbesondere Uber den langfristen Einfluss von Bodenbearbeitung auf die Zusam-
mensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft im Boden oder/und in der Rhizosphére (z.B. Degrune et al. 2017,
Xie et al. 2022, Marjanovic et al. 2025). In weiteren Arbeiten erfolgte vor allem ein Vergleich der Zusammen-
setzung und Struktur der mikrobiellen Gemeinschaft im Boden in Abhangigkeit von konventionellem und or-
ganischem Anbau (z.B. Francioli et al. 2016, Hartmann et al. 2015, Lori et al. 2017, Peltoniemi et al. 2021,
Zhou & Fong 2021) oder diese fokussierten sich auf den Einfluss von appliziertem organischem Material wie
Stroh auf die Boden-Mikrobiota (z.B. Schmid et al. 2017, Chrofiakova et al. 2021, Fan et al. 2023). Die Ergeb-
nisse der Studien bestatigen, dass landwirtschaftliche Malnahmen die mikrobielle Gemeinschaft des Bodens
verandern. Eigene Ergebnisse und die der genannten Arbeiten zeigen jedoch, dass sowohl vorherrschende
Standort-spezifische Bedingungen als auch Bearbeitungsstrategien entscheidend die Struktur und Zusam-
mensetzung der mikrobiellen Gemeinschaften im Boden und in der Rhizosphéare beeinflussen. Aufgrund der
Vielfaltigkeit von landwirtschaftlichen Bearbeitungsformen besteht daher weiterhin Forschungsbedarf zum Ein-
fluss landwirtschaftlicher Praxis auf Boden- und Rhizospharen-Mikrobiom unter verschiedenen Feldbedingun-
gen, um ein besseres Verstandnis der zugrundeliegenden Einflussfaktoren auf die Wechselwirkungen Pflanze-
Mikroorganismen und deren Auswirkung auf die pflanzliche Produktivitat und Gesundheit zu erhalten.

Nur wenige Kenntnisse liegen zum Einfluss von landwirtschaftlichen AnbaumaRnahmen auf die Wirkung von
mikrobiellen Inokula vor (z.B. Soti et al. 2023, Guidinelle et al. 2024). Verschiedene Arbeiten beschéaftigen sich
vor allem mit der Wirksamkeit von mikrobiellen Inokula auf die Pflanze unter abiotischen (z.B. Salzstress,
Temperatur) und biotischen (z.B. pilzlichen Pathogenen) Stressbedingungen (z.B. Bashan et al. 2014, Malusa
& Vassilev 2014, Bittencourt et al. 2023) oder mit dem Einfluss mikrobieller Inokula auf das Mikrobiom der
Pflanze (z.B. Review von Berg et al. 2021). Wissensliicken bestehen daher weiterhin hinsichtlich des Einflus-
ses von z.B. Pflanzenarten/Sorten, landwirtschaftliche Bewirtschaftungsmafinahmen oder klimatischen Bedin-
gungen auf die komplexen Wechselwirkungen im Boden und deren Einfluss auf die Wirksamkeit von mikro-
biellen Inokula auf die Pflanze. Uns sind daher basierend auf neuesten Recherchen, von dritter Seite keine
Forschungsergebnisse bekannt geworden, die fir das Vorhaben relevant sind. Im Rahmen des Projektes wur-

den auch erstmals Wurzelexsudatprofile im Feld erhoben und analysiert.
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