GEFORDERT VOM

% Bundesministerium
fiir Bildung

und Forschung

BONARES

Zentrum fur Bodenforschung

4 SUSALPS

_ Sustainable use of alpine and pre-alpine
grassland soils in a changing climate

Einfluss des Klimawandels auf mikrobielle Vielfalt und
mikrobielle Prozesse in (sub)alpinen Graslandboden

Barbel U. Fésel®, Barbara Stempfhuber®, Stefanie Schulz*), Michael Schloter®
Contact: baerbel.foesel@helmholtz-muenchen.de

Einleitung

Im Boden lebt eine Vielzahl verschiedener Mikroorganismen (Bakterien, Pilze,
Algen, Protozoen). Sie sind Treiber fiir eine Vielzahl wichtiger Okosystemdienst-
leistungen von Boden, wie zum Beispiel Pflanzenwachstum, Schadstoffabbau,
Kohlestoffsequestrierung oder Erosionsschutz.

Durch Einflisse des Klimawandels sind Vielfalt und Stabilitat der mikrobiellen
Gemeinschaft und somit auch die Grundlage fur einen nachhaltigen Erhalt der
Bodenfunktion gefahrdet.
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Ergebnisse und Ausblick

2016 wurde die Zusammensetzung der Bakteriengemeinschaft and den drei Standorten Esterberg (ES), Gras-
wang (GW) und Fendt (FE) erfasst und ihre Beteiligung am Stickstoffumsatz im Boden untersucht.

In den Folgejahren werden in sogenannten “location for time”-Experimenten Veranderungen in Zusammen-
setzung und Aktivitat der mikrobiellen Gemeinschaft an verpflanzten Bodenkernen beobachtet.
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