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drickenden Mikroorganismen beim Komposteinsatz

Einleitung

* Bodenbirtige Krankheiten verursachen grosse Schaden und
sind schwierig zu kontrollieren.

* Kompost-Zugabe kann Druck durch bodenbirtige
Krankheitserreger reduzieren (Abb. 1).

* ABER: Nicht jeder Komposteinsatz ist erfolgreich.

* Méglicher Grund ist die sich wéahrend des Kompost-
Reifeprozesses laufend @ndernde mikrobielle Zusammensetzung.

* Es ist weitgehend noch unbekannt, welche mikrobiellen Konsortien
wichtig fur die suppressive Wirkung von Komposten sind.

Projektziele

* |ldentifizierung der mikrobiellen Konsortien, welche fir die
suppressive Wirkung von Komposten verantwortlich sind.

 Charakterisierung der wichtigsten kultivierbaren Vertreter

(Isolate) der mikrobiellen Konsortien.
* Wirkungsprifung von ausgewdhlten identifizierten und
charakterisierten mikrobiellen Isolaten / Konsortien.

Methoden

¢ Pflanzen-Pathogen-Systeme unter kontrollierten Bedingungen:
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Genomassemblierung zur Identifizierung funktioneller
Eigenschaften (Schmid et al., 2018).

De novo genome
assembly - annotation
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Vorlaufige Ergebnisse

Stand nach erstem von 3 Projektjahren
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Functional
Correlation of OTU

* Verschiedene suppressive Komposte identifiziert.

>2500 Bakterien aus Rhizosphdre und Wurzeln isoliert.
Screening-System zur Wirkungsprifung verschiedener
Stémme / Konsortien etabliert.

Erste “full-genome”-Sequenzierungen (Aeromonas media)
erfolgreich durchgefihrt.

Erste Metagenom-Sequenzierungen durchgefihrt (Auswertung im Gang)
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