1 iFaf | UNIVERSITAT GREIFSWALD Ve -
Unl\lﬁ%rs-.?:g:?lg \ Wissen lockt. Seit 1456 ‘ "SG‘E'EFSWALD
Traditio et Innovatio

CENTRE

\AJ

ey e

hl

' 4 ’\- '
4. i

Ry o PG F el Lo i [ e o on S » y | ¢ ¥, / ) ’ TR { g NS M ek i TR
- i IR 3 N R M e ‘ A 1 " ) y ! A i o ey e
V2 N TR G sl 3 A NS | 15 o 2
2 A s 2 ] . AN ] ! A N AL ) ““7 o A LAY
Ry T, ; v 5 i L% f i (R 1 2 L A}
! A B MIC a Wel AP MI rO IO O Ie PR Gl
r faie . | E o A “ ! L (5 AR ¥ ' ’)
K 2l - b % : U \ : 3 ‘ ‘ A3
. 4 L . R i ]
e - : - 3 i

44 I [T Gk | P
s YRg Ny 4 | ) l ; £
=7, ¢ ” \ )3 Y
/- v L, .

R 'x o ;
o# Umversfcat Grelfswald RN B o, Wp e ',‘.4: St wre g IRARURBRRN ). - ‘ Er NG
:"\_,:‘») 0Ny l ‘/ .:\ i Gl S et o ! ARG Ry +* * ',“"
Inst|tut fur I\/I|krob|oI0g|e AG Bakterlelle Phy5|olog e AR TG O /,',;".,_,f _ |
- QN g L T e 2 Statusseml é/r,/l 24 Februar 2021 Bl ropische Fonds EFRE, ESF und ELERMM FUROPAISCHE UNION SIS
/ (3 :; Toer —n /,\ VL '; ’;; Y /‘,‘ ?"‘/.,./- o ey ’/' § " i ! in Mecklenburg \/orpommem 201 42020 EuropalscherSDZIaIfons f y

e | e A Y S e L fa il w-" # B 'S 4 ,'; ™ i ' T ! | | TR 1



Welche Rolle spielen Mikroorganismen im Torf?

Klimaschutz

Primarproduktion

Bodenschutz und -verlagerung

@
9
< Stoffumsetzung
o

Gasaustausch

‘@ Torfildung

Integration,

Gewasserschutz Produktion = :
Okosystemleistung

£
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Standorte im Projekt WETSCAPES

mm.ﬂr - . — "‘

Erlenbruch Durchstromungsmoor Klstenmoor
Site ID CHEEN NG 0 BEEECCEEEN
State drained rewetted drained rewetted drained rewetted
Vegetation Black alder Black alder Grassland Sedge reed Grassland Bracidsh
grassland
trockengelegt ~1750 ~1900 ~1750 and ~1970 ~1850 and ~1973
wiedervernasst — 2003/2004 — 2007 — 1993
‘A’_;Tn SADEQ li, UNIVERSITAT GREIFSWALD ({0 /‘ RRRRRRRRR
Jurasinski et al., 2020, Soil Systems W W e i eLmr oS Umv%’;%g? £ A wissnioekt St 1456 ) i




Moor-Standorte: Langzeit-Mikrobiomuntersuchung

6 Standorte
12 Zeitpunke

3 Tiefen (5, 15 und 25 cm

|=>| Redox-Potential (10-30 cm)l

Wassergehalt

16S/18S rRNA *

DOM Extraktion

Amplicon | e

DNA-Extraktion

RNA-Extraktion

T30 3138

2

Sequenzierung | 4.

—) | Metatranskriptomanalyse

018 2019
648 Proben

—
111 1 1 1 analysiert

Zeitlich und raumlich aufgeloste Mikrobiomanalyse
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Ubersicht

Auswirkung von Wiedervernassung auf Mikrobiome in den
Untersuchungsflachen

Saisonale Dynamiken in Mikrobiomen
Verknupfung von Mikrobiomen und Methan-Fllissen
Anreicherungskultur von methanbildenden Archaeen
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Auswirkung von Wiedervernassung
auf Mikrobiome
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Einfluss von Wiedervernassung

Veranderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiedervernassung

Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft (Prokaryoten)

AD AW CD cw PD

e pee B Taxanomy

Acidobacteria
Actinobacteria
|:| Alphaproteobacteria
. Bacteroidetes
. Betaproteobacteria
. Ca.Aminicenantes

. Ca Bathyarchaeota

. Ca Latescibacteria
. Ca.Parcubacteria
I:‘ Ca.Woesearchaeota
. Ca Zixibacteria

] chiorobi

] chlorofiexi

D Deltaproteobacteria
D Epsilonbacteraeota
. Euryarchaeota

[] Fivosacieres 25,864 Prokaryotische Spezies

Firmicutes

100

-~
w
s

w
o

Gammaproteobacteria

Gemmatimonadetes

Halanaerobiales
Ignavibacteriae
NC10
Nitrospirae
Others
Planctomycetes

[ae]
w

Relative abundance (%)

SPAM
|:| Spirochaetes
I:l Thaumarchaeota
|:| Unclassified
D Verrucomicrobia

m

AD 0510 cm
AD 15-20 cm
AD 2530 ¢m
AW 0510 em
AW 15-20 ©
AW 25-30 cm
CD 05-10 e¢m
CD 15-20 cm
CD 25-30 cm
CW 05-10 cm
CW 15-20 em
CW 25-30 cm
PD 05-10 cm
PD 15-20 cm
PD 25-30 cm
PW 05-10 cm
PW 15-20 cm
PW 25-30 cm

= Wiedervernassung veranderte die Gemeinschaftsstruktur in allen drei Moortypen signifikant
= Tiefe zeigte einen signifikanten, aber weniger starken Einfluss

Weil et al., 2020, Microorganisms P
Wang et al., submitted ‘A’I:-l-.ﬂ[ A D.I:\ UnlverS|tat

9 ’ Vis I - ‘ e Y Rostock
Jurasinski et al., 2020, Soil Systems K




Veranderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiederverndssung | ﬂﬂn»

Einfluss von Wiedervernassung

Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft (Prokaryoten)

AD AW CD CW PD
BN S .

Taxanomy
Acidobacteria
Actinobacteria

@ '.

o®

100

|:| Alphaproteobacteria

. Bacteroidetes

. Betaproteobacteria

. Ca.Aminicenantes ..

. Ca Bathyarchaeota .

. Ca Latescibacteria

. Ca.Parcubacteria .‘
@

I:‘ Ca.Woesearchaeota
. Ca Zixibacteria

@
L)
] chiorobi g

] chlorofiexi

D Deltaproteobacteria
D Epsilonbacteraeota
. Euryarchaeota
D Fibrobacteres

Firmicutes
Gammaproteobacteria

O
Gemmatimonadetes O O
Halanaerobiales O /_\ ‘:‘
Ignavibacteriae @
NC10 A /_\
Nitrospirae ﬁ A A D
Others A A

Planctomycetes @)
SPAM A
|:| Spirochaetes A

I:l Thaumarchaeota

H o Axis1
25,864 Prokaryotische Spezies
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AW
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Cw
PD
PW
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eomOp ©

Axis2
@
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Relative abundance (%)

[ae]
w

m

AD 0510 cm
AD 15-20 cm
AD 2530 ¢m
AW 0510 em
AW 15-20 ©

AW 25-30 cm
CD 0510 ecm
CD 15-20 cm
CD 25-30 cm
CW 05-10 cm
CW 15-20 cm
CW 25-30 cm
PD 05-10 cm
PD 15-20 cm
PD 25-30 cm
PW 05-10 cm
PW 15-20 cm
PW 25-30 cm

= Wiedervernassung veranderte die Gemeinschaftsstruktur in allen drei Moortypen signifikant
= Tiefe zeigte einen signifikanten, aber weniger starken Einfluss
Weil et al., 2020, Microorganisms \A’I:-rh[‘ A D.l: Q UnlverS|tat Qﬁr

Wang et al., submitted
’ W b B C 4 raditio et Innovatio
Jurasinski et al., 2020, Soil Systems -~ Rostock .
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Einfluss von Wiedervernassung

Veranderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiedervernassung

Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft (Prokaryoten)

AD AW CD CW PD PW .
I e e mmm 'axanomy

Acidobacteria

100

Actinobacteria

|:| Alphaproteobacteria
. Bacteroidetes

. Betaproteobacteria
. Ca.Aminicenantes

. Ca Bathyarchaeota

. Ca Latescibacteria
. Ca.Parcubacteria
I:l Ca.Woesearchaeota
. Ca Zixibacteria

] criorobi

] chiorofiexi

|:| Deltaproteobacteria
|:| Epsilonbacteraeota
. Euryarchaeota
|:| Fibrobacteres

. Firmicutes

‘Gammaprotecbacteria

-~
w
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AW
CD
Cw
PD
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Axis2

eomOp ©

Gemmatimonadetes

Halanaerobiales

Ignavibacteriae
NC10
Nitrospirae
Others
Planctomycetes
SPAM

I:l Spirochaetes
I:I Thaumarchaeota

i [p— Axis1
25,864 Prokaryotische Spezies

Relative abundance (%)

[ae]
w
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CD0510¢cm
CD 15-20 cm
CD 25-30 cm
CW 05-10 cm
CW 15-20 cm
CW 25-30 cm
PD 05-10 cm
PD 1520 cm
PD 2530 cm
PW 056-10 cm
PW 15-20 cm
PW 2530 cm
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AD 0510 cm
AD 15-20 cm
AD 2530 cm

= \Wiedervernassung veranderte die Gemeinschaftsstruktur in allen drei Moortypen signifikant

» Tiefe zeigte einen signifikanten, aber weniger starken Einfluss
Weil et al., 2020, Microorganisms \A’I:-rh[‘ A D.l: Q UnlverS|tat Qﬁr

Wang et al., submitted
’ W b B C 4 raditio et Innovatio
Jurasinski et al., 2020, Soil Systems -~ Rostock .
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Veranderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiederverndssung | ﬂﬂn»

Einfluss von Wiedervernassung

Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft (Eukaryoten)

AD AW CD CW PD PW Taxanomy
e . - d

- Ascomycota
E Basidiomycota
Glomeromycota =
9 Mortirellales Pllze
. Chytridiomycota
. Cryptomycota _
D Cercozoa —
. Apicomplexa
D Ciliophora
I:‘ Labyrinthulomycetes
D Lobosa
. Dictyamoeba
|:| Apusozoa .
D Bicosoecida Protlsten
I:‘ Centrohelea
Chrysophyceae H H
= B 15,130 Eukaryotische Spezies
|| craciipodida
[ ] mastz
Peronosporomycetes
| Heterolobosea
Kinetoplastea _
Nematoda —_
— Arthropoda
Annelida
= = Metazoa

Gastrolricrla (Tiere)

D Platyhelminthes
] rotitera

I:l Tardigrada _
D Others

D Unclassified

-~
o

50

[\
(5.
1

Relative abundance (%)

II Il_#

AD 05-10 cm
AD 15-20 cm
AD 25-30 cm
AW 05-10 cm
AW 15-20 cm
AW 25-30 cm
CD 05-10 cm
CD15-20cm
CD 25-30cm
CW 05-10 cm
CW 15-20 cm
CW 25-30 cm
PD 05-10 cm
PD 15-20 cm
PD 25-30cm
PW 05-10 c¢m
PW 15-20 cm
PW 25-30 cm

= Eukaryotischen Gemeinschaft zeigte eine vergleichbare Reaktion auf die Wiedervernassung

Weil et al., 2020, Microorganisms
Wang et al., submitted
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Einfluss von Wiedervernassung

Veranderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiedervernassung

Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft (Eukaryoten)
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. Dictyamoeba
Apusozoa

D Bicosoecida
I:‘ Centrohelea
D Chrysophyceae
. Dinoflagellata
|| craciipodida
[ ] mastz

Peronosporomycetes
Heterolobosea

Kinetoplastea

Nematoda —_

Arthropoda
Annelida
Chordata
Gastrofricha
D Platyhelminthes

] rotitera

I:l Tardigrada _

D Others
D Unclassified

Protisten

Metazoa
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AXxis2

A pA
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eomdp
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AW
CD
Cw
PD
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AD 05-10 cm
AD 15-20 cm
AD 25-30 cm
AW 05-10 cm
AW 15-20 cm
AW 25-30 cm
CD 05-10 cm
CD15-20cm
CD 25-30cm
CW 05-10 cm
CW 15-20 cm
CW 25-30 cm
PD 05-10 cm
PD 15-20 cm
PD 25-30cm
PW 05-10 c¢m
PW 15-20 cm
PW 25-30 cm

15,130 Eukaryotische Spezies

= Eukaryotischen Gemeinschaft zeigte eine vergleichbare Reaktion auf die Wiedervernassung

Weil et al., 2020, Microorganisms 1 o ol a Y e o ATE TN TN
Wang et al-’ Smeitted ".A-!E = DQAP E\‘l UnIVR%I;%Ig?t H Traditio et Innovatio UNWERSITAT”GHFFSW?WLT? \ /il /H::ril:::mo




Veranderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiedervernassung
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Einfluss von Wiedervernassung

AD AW
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Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft (Eukaryoten)

CcD
]

cw PD PW
L]

Taxanomy

- Ascomycota ]

E Basidiomycota

I:l Glomeromycota

- Mortirellales

. Chytridiomycota

. Cryptomycota _

D Cercozoa —

. Apicomplexa

D Ciliophora

I:‘ Labyrinthulomycetes

D Lobosa

. Dictyamoeba
Apusozoa

D Bicosoecida

I:‘ Centrohelea

D Chrysophyceae

. Dinoflagellata

AD 05-10 cm
AD 15-20 cm
AD 25-30 cm
AW 05-10 cm
AW 15-20 cm
AW 25-30 cm

Gracilipodida
[ ] mastz
e Peronosporomycetes
| | — Heterolobosea
E . Kinetoplastea
— Nematoda —_
— Arthropoda
Annelida
= Chordata
- = Gastrofricha
- D Platyhelminthes
| ] rotitera
- I:l Tardigrada _
D Others
§ 65 5§55 § 565 g g E D Unclassified
2 g8 S g s ° g 3 ° g8
2 5 & ge8 B33 g & 4
888 5383 288 EEd

Pilze

Protisten

Metazoa
(Tiere)

AXxis2

eomnup ®

Axis1

15,130 Eukaryotische Spezies

= Eukaryotischen Gemeinschaft zeigte eine vergleichbare Reaktion auf die Wiedervernassung

Weil et al., 2020, Microorganisms

Wang et al., submitted
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Funktionelle Konsequenzen der mikrobiellen Veranderung

123 a]5 4

Einfluss von Wiedervernassung

Funktionen von Prokaryoten

wiederverndsst
6 Abundance (%)
o 0.01
| @ O 0.10 . . .
) o O 050 » Eindeutige Trennung zwischen aeroben und
®
o O 100 anaeroben Prozessen
g2 © ‘ ° O 6.00
C s
5 o ° = Entwasserte Standorte: Zellulolyse und
o 0 R A S Predicted functions Nitrifikation
i O o @ celulolysis
%‘) . O © denitrification ] -
22 @ fermentation = Wiedervernasste Standorte: Methanogenese,
. © ' methanogenesis Sulfatatmung und Fermentation
. methanotrophy
] . (O nitrification
@ nitrogen_fixation
- Y @ sulfate_respiration
° trockengelegt
Erlenbruch Kistenmoor |Durchstromungs-
moor
Wang et al., 2020, bioRxiv “.A__’_;Tn 7> A D r Q Universitat ‘ UNIVERSITAT GREIFSWALD f «Gw SSSSS
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Einfluss von Wiedervernassung

Funktionelle Konsequenzen der mikrobiellen Veranderung

Potentielle Zersetzer und Wassergehalt

Zellulose-Abbauer

w
o

75

zellulolytische Mikroorganismen (%)

S
~— 50
(]
N
10 Q.
25
0
R=-0.63, P<0.001 R=-0.41, P<0.001 C
25 50 75 100 0 25 50 75 100
Wassergehalt (%) Wassergehalt (%)

= Die Wiedervernassung konnte die mikrobielle Zersetzung in den entwasserten Mooren hemmen

UNIVERSITAT GREIFSWALD (TFONY A ...oumo
Wissen lockt. Seit 1456 k’ %y iee
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Funktionelle Konsequenzen der Wiederverndssung IIIIII»

Einfluss von Wiedervernassung

Methan (CH,) -produktion und -konsumierung in Boden

@ ¢

oxiczone M < N Methanbildende Archaeen:

Anoxic zone

g B e |Interaktion mit anderen
: Mikroorganismen

» Abhangig von Substraten/Metaboliten

« Stehen in Konkurrenz mit anderen
T Mikroben um Substrate
G — (z.B. Sulfatreduzierer)

Hydrolysis

[ AR
FENNENIE]; Acetoclastic

methanogenesis

Sulfat-
reduzierer

UNIVERSITAT GREIFSWALD (]

Wissen lockt. Seit 1456 ) B
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Funktionelle Konsequenzen der Wiederverndssung l!llllb

Einfluss von Wiedervernassung

Vermutete mikrobielle Interaktionen in wiedervernassten Standorten

Erlenbruch Durchstromungsmoor Klistenmoor

Methanogene

Methanogene Methanogene
: Sulfat-

reduzierer

Methanotrophe
Methanotrophe

Methanotrophe

 Sulfatreduzierer sind im Kustenmoor stark vertreten und inhibieren die Methanbildung

UNIVERSITAT GREIFSWALD _:4:*':;
Wissen lockt. Seit 1456 J
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Funktionelle Konsequenzen der Wiederverndssung ﬂﬂn»

Einfluss von Wiedervernassung

Sy L
ethano-

| ) | O
Wiedervernassung reduziert

Prokaryoten Bakterien und Pilze, die im Boden Fermentierer &
(Zellulolyse) & gespeicherten Kohlenstoff Methanogene
Pilze zersetzen und mineralisieren
C_Sulf. red._>

Wiedervernasst

» Wiedervernassung reduziert Zersetzer organischen Materials (Zellulose-abbauende Bakterien & Pilze),
aber stimuliert Mikroben, die zur Methanbildung beitragen

« Kustenuberflutungsmoore konnten optimal zur Wiedervernassung sein, bezuglich des CH,-Ausstol}

AAADEA
= Universitét (| ¢
DM TS Uniyersitat (G




Gibt es jahreszeitliche Dynamiken in
Torf-Mikrobiomen™?
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Dynamik in alpha-Diversitat? Wenig!

123 a]5 4

Jahreszeitliche Dynamiken

Prokaryoten

@
=)

o
o

Shannon index

o
=}

i

Keine jahreszeitliche Dynamik in
wiederverndssten Standorten!

Shannon index

AW

Protisten

o »
=) wn

~
&

>
o

w

Shannon index

w
=)

i ***

Shannon index

AW

Wang et al., submitted

Nur geringe jahreszeitliche Dynamik bei Prokaryoten
in trockenen Standorten.

Pilze Prokaryoten Pilze
6.5 4.0
. K%
6.0
> Season 3 B30 T.%* Season
ES Frihling 55 £ * ES Frihling
20 B Sommer 5 * s B Sommer
c €20
' E3 Herbst 550 . £ ‘ E3 Herbst
10 : BS Winter 7 *! 7 B¥ Winter
' . 45 .
. . 1.0
4.0
PW AW cW PD AD CcD PD AD cD
Metazoa (Tiere) Protisten Metazoa (Tiere)
4.0
50 . -
i = .
3.0 I I “ Lo x3.0
@ 4.0 o)
: I b
£ £
20 * — é §30 - §2.0 * I *— *
c . £ .o
' : : -
2.0
1.0 o o Do
° 1.0
PW AW cw PD AD cD ¢ PD AD cD
WIETSCAPES universitat (1 bl () LS
v e | s 5 - - C A4 Rostock 2 Traditio et Innovatio - ceee
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Jahreszeitliche Dynamiken

Dynamik in mikrobieller Gemeinschaft (beta-Diversitat)? Ja!

Veranderungen in der mikrobiellen Gemeinschatft:
Beispiel am Standort Klistenmoor, trockengelegt

. . .
Prokaryoten Metazoa (Tiere) Protisten Pilze
100 100 100
Taxa Phylum
B Acidobacteria I Apicomplexa
Betaproteobacteria Phylum Apusozoa Phylum
bacteri Bicosoecida
. ilrgir::g;:lfri: e Annelida —_— . Centrohelea —_ Ascomycola
— s
:;; 75 Chioroflexi ~e 75 Arthropoda e 75 Cercozoa 2 75 8 Basidiobolaceae
[ oroflexi ) [ Chordata e i ~— B Basidiomycota
Q Deltaproteobacteria Q I Cnidaria [} Choanoflagellida @ B Blastocladiomycota
Q Gammaproteobacteria Q Q Chrysophyceae Q Chytridi L
=] . Bacteroidetes c Ctenophora c . Ciliophora c ytridiomycota
o . © . Echinodermata ] . v Endogonales
kel [ Verrucomicrobia o ) ° [ cyanidiales T B Entomophtn ta
£ [ Gemmatimonadetes = I Gastotiicha c I Dictyamoeba c ntomophthoromycof
3 % Planctomycetes 3 50 Kinorhyncha _g 50 Dinoflagellata _g 50 Glomeromycota
® B edcntariersecis C Mollusca © W Graciipodida ®© KickxeRomycolina
Q p N [} . Nematoda I . Heterolob ) Microsporidia
4 0 nNitrospirae 4 Platyhelminthes > atefolobosed > Mortirellales
- SPAM - [ v - Kinetoplastea -
® ) ) = Porifera T - T Mucorales
% 7] ca.Latescibacteria . WS3. % B Rotifera ° [T Labyrinthulomycetes I B Neocallimastigomycota
@ 25 Ignavibacteriae ¥ 25 ) ¥ 25 Lobosa ¥ 25 TE101H
T haeot Tardigrada MAST.12
B i B Unclassified B oters Unclassified
Zoopagomycotina
. Ca..Bathyarchaeota Xenacoelomorpha . Peronosporomycetes
Spirochaetes Unclassified
Others Xanthophyceae
0
=] > = (=] > a
5 2 5 8 : £ 2 2 £ 2 3 g 2
< =z [ L ~ 0
= = = 2 e - = = e - = = =

Eukaryoten bestimmen die saisonale Dynamik!

UNIVERSITAT GREIFSWALD ([ P—
Wissen lockt. Seit 1456 MIRE
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Eukaryoten (Protisten) bestimmen die Dynamik in Netzwerkinteraktionen ﬂﬂn»

Jahreszeitliche Dynamiken

Interaktions-Netzwerke der Mikroorganismen im jahreszeitlichen Verlauf

Frihling Sommer Herbst Winter

8
%
o &
o
[
o
3(0.16%) 95 (5.05%) 2 (0.05%) 97 (2.59%) 0 (0%) 102 (2.84%)
23 (1.22%)

25 (0.67%)

23 (1.22%) 313 (16.63%) 40 (1.07%) 487 (13.03%) 15 (0.42%) 587 (16.35%)

114 (6.06%) 194 (5.19%)

Sem T
AN

253 (13.44%) 704 (18.83%)

84 (4.44%) 922 (48.99%) 164 (4.39%) 1952 (55.22%) 235 (7.05%) 1600 (44.57%)
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Konnen Mikrobiome und Methanfllisse
miteinander verknupft werden?
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Kénnen Mikrobiome und CH,-Flisse miteinander verknlpft werden? ﬂﬂn»

Mikrobiome und CH,

mcrA abundance (copies/g DW)

mcrA Gen-Vorkommen (Vorkommen von Methanogenen)
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1e+07 Site
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1e+04
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Kénnen Mikrobiome und CH,-Flisse miteinander verknlpft werden? -ﬂﬂn»

Mikrobiome und CH,

Raumlich-zeitliche Dynamik von Methanfllssen

801 80 80
AD PD o)
— - AW - - PW — - CW
= 601 = 601 = 60
o~ (3] (o]
e CHa | g CHa | g CHa
(=] - (@] J (=)] J
> > >
=3 - -
% 201 % 201 % 204
o AINEN A N N .
201707 2018-01 201807 2019-01 201907  2020- 2017-07 201801 2018:07 201901 201907  2020- 2017-07 201801 2018-07 201901 2019-07 2020-
Daten von D. Kéhn, AP 8
- Nicht auf kurze Zeitraume begrenzt
o Y o ~ —
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Mikrobiome : Langzeitindikator fir Methanemissionen ﬂﬂn»

Mikrobiome und CH,

Jahrliche CH, Emission und mcrA Gen-Vorkommen

Jahrliche CH, Emission (g/m?) mcrA Vorkommen (Kopien/g TM soil)
Jahr1 Jahr 2 Jahr 1 Jahr 2
0.1+0.4 -0.1+0.2 1.2 x10° 2.7 x10°

T o6 - 45 1143 TN s 5 < 10 2.1x107
0.0+0.1 0.0+0.2 1.9 x 10° 0.8 x 10°

T s :1.1 0.0£0.1 T : x 10° 1.5 x 10°
-0.1£0.1 -0.1£0.2 6.6 x 10° 4.8 x 10°

LN 40 + 21 0.4+0.1

Daten von D. Kéhn, AP 8

9.5 x 10’ 6.4x10"

= mcrA-Vorkommen in wiedervernassten Standorten 10-fach hdher als in trockengelegten

= Moorspezifische Schwellenwert der Abundanz des mcrA Gens fur die Emission von CH,
2*107 (Erlenbruch), 5*10°8 (Kiistenmoor), und ~108 (Durchstrémungsmoor)
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Anreicherungskultur von methanbildenden
Archaeen

Masterarbeiten:
Fabian Schafer 2019
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Jagd nach neuen Mikroorganismen: Anreicherungskultur von Methanogenen ﬂﬂﬂn»

Kultivierung

Anreicherungskultur aus dem Durchstromungsmoor (PW), bis zu 90%
Erster Methanomassiliicoccus Stamm aus Torfboden

Methanol und Trimethylamine als Elektronen-Akzeptoren

Komplettes zirkulares Genom: 1,5 Mbp

,Candidatus Methanogranum gryphiswaldense*

- Kulturbasierte Studien neu entdeckter Stoffwechselwege der Methanbildung
Methanogene FISH TEM
0.3 -

a) m Methanobacteriales m Methanomassiliicoccales

m Methanomicrobiales " Methanosarcinaceae

m Methanosaetaceae
@ 0.2
s
2
£
()]
E 01
o~

0 — : l — T —

N wmwuwmuwmuwmn n wmwmuwmuwumuwum n wm unjun wn

O =1 N O —+ N O =1 N O = N O = NJO «

222332 8883332 L2283
Weil et al., 2020, Microorganisms
Weil et al., (in Arbeit)
Masterarbeiten Fabian Schéafer, ‘n..’ .E -_— UNIVERSITAT GREIFSWALD {0 ) M ..
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Lukas Vogel (in Arbeit)




Wie reagieren Mikroorganismen auf Wiedervernassung und
was bedeutet das?

« Wiedervernassung fuhrt zu einer Veranderung des
Bodenmikrobioms

* weniger aerobe Zersetzer (zelluloseabbauende Organismen, Pilze)
 mehr anaerobe Organismen

* Veranderung fuhrt zu Konservierung der pflanzlichen Biomasse
- Moor als Kohlenstoffsenke, geringerer CO,-Ausstol}

 Anaerobe Prozesse begunstigen Wachstum von Methanogenen
- erhohter Methanaustol}




Mesokosmen-Studie: Blitzlicht von Dr. Haitao Wang

nnnn»

Mikrobiome und CH,,

Stabil hoch

wechselnd

Stabil tief

Ergebnisse der mikrobiologischen Untersuchungen im Blitzlich von Dr. Haitao Wang

By Dr. Gesche Blume-Werry

Bodenproben
aus 0-5 cm und
20-25 cm Tiefe
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Wie reagieren Mikroorganismen auf Wiedervernassung und was
bedeutet das?

Vielen Dank fur Ilhre Aufmerksamkeit!




