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Welche Rolle spielen Mikroorganismen im Torf?



Jurasinski et al., 2020, Soil Systems
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Auswirkung von Wiedervernässung

auf Mikrobiome



Veränderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiedervernässung

▪ Wiedervernässung veränderte die Gemeinschaftsstruktur in allen drei Moortypen signifikant

▪ Tiefe zeigte einen signifikanten, aber weniger starken Einfluss

Weil et al., 2020, Microorganisms

Wang et al., submitted

Jurasinski et al., 2020, Soil Systems
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Veränderung der mikrobiellen Gemeinschaft durch Wiedervernässung

Zusammensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft (Eukaryoten)

▪ Eukaryotischen Gemeinschaft zeigte eine vergleichbare Reaktion auf die Wiedervernässung

Weil et al., 2020, Microorganisms

Wang et al., submitted
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Erlenbruch Küstenmoor Durchströmungs-

moor

Funktionen von Prokaryoten

Funktionelle Konsequenzen der mikrobiellen Veränderung

Rewetted

Drained

▪ Eindeutige Trennung zwischen aeroben und 

anaeroben Prozessen

▪ Entwässerte Standorte: Zellulolyse und 

Nitrifikation

▪ Wiedervernässte Standorte: Methanogenese, 

Sulfatatmung und Fermentation

Einfluss von Wiedervernässung
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wiedervernässt

trockengelegt

Erlenbruch Küstenmoor Durchströmungs-
moor

Wang et al., 2020, bioRxiv



Potentielle Zersetzer und Wassergehalt

Wang et al., 2020, bioRxiv

Zellulose-Abbauer Pilze

R=-0.63, P<0.001 R=-0.41, P<0.001
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▪ Die Wiedervernässung könnte die mikrobielle Zersetzung in den entwässerten Mooren hemmen 

Funktionelle Konsequenzen der mikrobiellen Veränderung
Einfluss von Wiedervernässung
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Methanotrophe

Methanogene

Sulfat-

reduzierer

Dean et al., 2018, Rev Geophys

Fermenter

Methanbildende Archaeen:

• Interaktion mit anderen 
Mikroorganismen

• Abhängig von Substraten/Metaboliten

• Stehen in Konkurrenz mit anderen 
Mikroben um Substrate
(z.B. Sulfatreduzierer)

Methan (CH4) -produktion und -konsumierung in Böden

Funktionelle Konsequenzen der Wiedervernässung
Einfluss von Wiedervernässung
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Methanogene

Methanotrophe

Sulf.

red.

Fermentierer

Durchströmungsmoor
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Erlenbruch

Methanotrophe
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Vermutete mikrobielle Interaktionen in wiedervernässten Standorten

• Sulfatreduzierer sind im Küstenmoor stark vertreten und inhibieren die Methanbildung

Funktionelle Konsequenzen der Wiedervernässung
Einfluss von Wiedervernässung
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Wiedervernässung reduziert 
Bakterien und Pilze, die im Boden 
gespeicherten Kohlenstoff 
zersetzen und mineralisieren
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• Wiedervernässung reduziert Zersetzer organischen Materials (Zellulose-abbauende Bakterien & Pilze),

aber stimuliert Mikroben, die zur Methanbildung beitragen

• Küstenüberflutungsmoore könnten optimal zur Wiedervernässung sein, bezüglich des CH4-Ausstoß

Funktionelle Konsequenzen der Wiedervernässung
Einfluss von Wiedervernässung
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Gibt es jahreszeitliche Dynamiken in 

Torf-Mikrobiomen? 



Dynamik in alpha-Diversität? Wenig!

Wang et al., submitted

Keine jahreszeitliche Dynamik in 
wiedervernässten Standorten!

Protists Metazoa

FungiProkaryotes

*

**

Spring

Summer

Autumn

Winter

Nur geringe jahreszeitliche Dynamik bei Prokaryoten
in trockenen Standorten.

Jahreszeitliche Dynamiken

1 2 3 4 5
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Frühling
Sommer
Herbst
Winter

Prokaryoten ProkaryotenPilze Pilze

Protisten ProtistenMetazoa (Tiere) Metazoa (Tiere)



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

Prokaryoten Metazoa (Tiere) Protisten Pilze

Eukaryoten bestimmen die saisonale Dynamik!

Wang et al., submitted

Jahreszeitliche Dynamiken
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Veränderungen in der mikrobiellen Gemeinschaft:

Beispiel am Standort Küstenmoor, trockengelegt



Interaktions-Netzwerke der Mikroorganismen im jahreszeitlichen Verlauf

Eukaryoten (Protisten) bestimmen die Dynamik in Netzwerkinteraktionen

Spring Summer Autumn Winter
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Wang et al., submitted

Jahreszeitliche Dynamiken
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Frühling Sommer Herbst Winter 



Können Mikrobiome und Methanflüsse 

miteinander verknüpft werden?



mcrA Gen-Vorkommen (Vorkommen von Methanogenen)

Können Mikrobiome und CH4-Flüsse miteinander verknüpft werden?
Mikrobiome und CH4
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Räumlich-zeitliche Dynamik von Methanflüssen

Daten von D. Kö̈hn, AP 8

Können Mikrobiome und CH4-Flüsse miteinander verknüpft werden?

CH4 CH4 CH4

→ Nicht auf kurze Zeiträume begrenzt

Mikrobiome und CH4
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Daten von D. Kö̈hn, AP 8

Jahr 1 Jahr 2

AD 1.2 × 106 2.7 × 105

AW 6.5 × 107 2.1 × 107

CD 1.9 × 105 0.8 × 105

CW 5.3 × 106 1.5 × 106

PD 6.6 × 106 4.8 × 106

PW 9.5 × 107 6.4 × 107

▪ mcrA-Vorkommen in wiedervernässten Standorten 10-fach höher als in trockengelegten

▪ Moorspezifische Schwellenwert der Abundanz des mcrA Gens für die Emission von CH4

2*107 (Erlenbruch), 5*106 (Küstenmoor), und ~108 (Durchströmungsmoor)

Jahr 1 Jahr 2

AD 0.1 ± 0.4 -0.1 ± 0.2

AW 96 ± 45 11 ± 3

CD 0.0 ± 0.1 0.0 ± 0.2

CW 1.8 ± 1.1 0.0 ± 0.1

PD -0.1 ± 0.1 -0.1 ± 0.2

PW 40 ± 21 0.4 ± 0.1

Jährliche CH4 Emission und mcrA Gen-Vorkommen

mcrA Vorkommen (Kopien/g TM soil)

Mikrobiome : Langzeitindikator für Methanemissionen

Jährliche CH4 Emission (g/m2)

Mikrobiome und CH4
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Anreicherungskultur von methanbildenden 

Archaeen

Masterarbeiten:

Fabian Schäfer 2019

Lukas Vogel (in Arbeit)



Jagd nach neuen Mikroorganismen: Anreicherungskultur von Methanogenen

Weil et al., 2020, Microorganisms

Weil et al., (in Arbeit)

Masterarbeiten Fabian Schäfer,

Lukas Vogel (in Arbeit)

• Anreicherungskultur aus dem Durchströmungsmoor (PW), bis zu 90%

• Erster  Methanomassiliicoccus Stamm aus Torfböden

• Methanol und Trimethylamine als Elektronen-Akzeptoren

• Komplettes zirkuläres Genom: 1,5 Mbp

• „Candidatus Methanogranum gryphiswaldense“

→ Kulturbasierte Studien neu entdeckter Stoffwechselwege der Methanbildung

FISH TEMMethanogene

Kultivierung
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• Wiedervernässung führt zu einer Veränderung des 
Bodenmikrobioms

• weniger aerobe Zersetzer (zelluloseabbauende Organismen, Pilze)

• mehr anaerobe Organismen

• Veränderung führt zu Konservierung der pflanzlichen Biomasse

→ Moor als Kohlenstoffsenke, geringerer CO2-Ausstoß

• Anaerobe Prozesse begünstigen Wachstum von Methanogenen

→ erhöhter Methanaustoß

Wie reagieren Mikroorganismen auf Wiedervernässung und 

was bedeutet das?



Ergebnisse der mikrobiologischen Untersuchungen im Blitzlich von Dr. Haitao Wang 

Bodenproben 
aus 0-5 cm und 
20-25 cm Tiefe

Mesokosmen-Studie: Blitzlicht von Dr. Haitao Wang
Mikrobiome und CH4
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Vielen Dank für Ihre Aufmerksamkeit!

Wie reagieren Mikroorganismen auf Wiedervernässung und was 

bedeutet das?


