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Anbausysteme beeinflussen
die Bodenbakterien

Zusammenfassung

Boden-Mikroorganismen beeinflussen Nährstoffkreisläufe und Transformations-
prozesse im Boden. Sie sind massgeblich beteiligt an der Erhaltung der Bodenqua-

lität und somit bei der Erzeugung landwirtschaftlicher Produkte von hoher Qualität. 
Diese Gemeinschaften können höchst sensitiv auf verschiedene Umwelteinflüsse rea-
gieren. Eine hohe Artenvielfalt wird zudem als Potenzial angesehen, Funktionen trotz 
veränderter Umwelteinflüsse aufrecht zu erhalten und wird daher als Qualitätsmass 
eines Ökosystems vorgeschlagen. Der Einfluss verschiedener landwirtschaftlicher 
Anbausysteme auf mikrobielle Populationsstrukturen und deren Diversität im Bo-
den wurden im DOK Langzeitversuch untersucht. Molekulargenetische Methoden 
erlaubten es, die Zusammensetzung mikrobieller Gemeinschaften mit hohem Auf-
lösungsvermögen zu erfassen. Die Applikation von Hofdünger, die Fruchtfolge und 
die verschiedenen Anbausysteme, in dieser hierarchischen Reihenfolge, hatten einen 
signifikanten Einfluss auf die Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaft. 
Im Gegensatz dazu blieb die bakterielle Diversität in allen untersuchten Systemen 
ähnlich. Starke Änderungen in den Populationsstrukturen von Mikroorganismen 
haben somit nicht zwangsläufig Änderungen in der Diversität zur Folge. Diese Er-
gebnisse unterstreichen die Wichtigkeit des Einsatzes solcher strukturauflösender, 
molekulargenetischer Methoden. Weitere Untersuchungen sind jedoch notwendig, 
um nützliche und nachteilige Einflüsse solcher Unterschiede auf die Bodenqualität 
zu erkennen.

Nachhaltige Landwirtschaft 
produziert idealerweise hohe 
Erträge mit hoher Qualität, 
währenddem sie keinen lang-
fristigen, negativen Einfluss 
auf Bodenfruchtbarkeit oder 
Bodenqualität ausübt. Boden-
mikroorganismen spielen da-
bei eine nachweislich wichti-
ge Rolle (Kennedy und Smith 
1995). Bakterien und Pilze be-
einflussen wichtige Prozesse 
im Boden, wie etwa den Nähr-
stoffkreislauf, die biologische 
Stickstoff-Fixierung, die Nähr-
stoffaufnahme durch Pflanzen, 
den Schutz vor Krankheitser-
regern, aber auch den Abbau 
von Schadstoffen. Eine intak-
te und funktionierende mikro-
bielle Gemeinschaft in Acker- 
und Grasslandböden ist daher 
wichtig für eine produktive und 
nachhaltige Landwirtschaft.

Welt der Boden-
Mikroorganismen
Die Vielfalt der Mikroorganis-
men und ihrer Funktionen in 
der Umwelt ist überwältigend 
gross. Im Vergleich zur Arten-
vielfalt der Mikroorganismen 
decken höhere Lebewesen nur 
einen sehr kleinen Teil der Bio-
diversität ab. Schätzungsweise 
1030 Prokaryonten (Bakterien 
und Archaeen) bestehend aus 
einer Milliarde verschiedener 
Arten bevölkern die Erde, wo-
bei bis heute nur gerade 6366 
Arten zulässig beschrieben sind. 
In einem Gramm Boden leben 
bis zu zehn Milliarden Prokary-
onten, die zu mehreren tausend 
verschiedenen Arten gehören 
(Torsvik et al. 2002). Eine der 
aktuellen grossen Herausforde-
rungen der mikrobiellen Ökolo-
gie ist daher die Erfassung die-

ser mikrobiellen Diversität in 
Bezug auf Populationszusam-
mensetzung, Artenverteilung 
und Funktion. Die Charakteri-
sierung der vorhandenen Popu-
lationen durch herkömmliche 
Kultivierungsmethoden ist un-
genügend und zeitaufwändig, da 
mit standardisierten Methoden 
nur circa ein Prozent der Mikro-
organismen nachgewiesen wer-
den kann (Torsvik et al. 2002). 
Der Einsatz molekulargeneti-
scher Methoden eröffnet neue 
Möglichkeiten in der Beschrei-
bung der Vielfalt mikrobieller 
Gemeinschaften. Dazu wird die 
gesamte Erbsubstanz der Mi-
kroorganismen direkt aus einer 
Bodenprobe isoliert. Anschlies-
send werden bestimmte Mar-
kergene isoliert, analysiert und 
als «genetische Profile» darge-
stellt. Bereits sind einige Marker 
für funktionelle Gene bekannt, 
wie zum Beispiel Gene, welche 
typisch für Stickstoff fixieren-
de Mikroorganismen sind. Man 
kann anhand dieser Markergene 
erkennen, ob und welche Stick-
stoff-Fixierer in einer Boden-
probe vorhanden sind. Auch an-
dere Gene, welche zum Beispiel 
in Resistenzmechanismen bei 
Schwermetallen involviert sind, 
werden als Marker verwendet. 
Um die Verwandtschaft von 
verschiedenen Mikroorganis-
men mittels so genannten phy-
logenetischen Markergenen zu 
charakterisieren, sind die Gene 
der ribosomalen RNA, welche 
zum Proteinbiosynthese-Appa-
rat gehören, die am häufigsten 
gebrauchten Marker. Sie wur-
den auch für diese Studie ange-
wendet.
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Umwelt Mikroorganismen als 
Umweltindikator
Mikroorganismen reagieren 
sensitiv auf verschiedene, rela-
tiv starke Umwelteinflüsse, wie 
zum Beispiel Schwermetallbe-
lastung des Bodens oder Tro-
ckenstress (Pesaro et al. 2004; 
Hartmann et al. 2005). Sie zei-
gen möglicherweise auch Än-
derungen in der Nährstoffver-
fügbarkeit und Bodenstruktur 
an und dienen so als potenziel-
le Indikatoren für Einflüsse von 
landwirtschaftlichen Massnah-
men wie Düngung, Bodenbe-
arbeitung oder Pestizideinsatz. 
Es wird angenommen, dass 
eine Gemeinschaft mit hoher 
Diversität besser auf verschie-
dene Störungen in der Umwelt 
reagieren und diese bewältigen 
kann. Eine hohe Diversität kann 
die Flexibilität einer Gemein-
schaft erhöhen und die funktio-
nelle Redundanz, das heisst die 
Erfüllung gleicher Funktionen 
durch verschiedene Organis-
men-Gruppen, gewährleisten. 
Genau diese funktionelle Red-
undanz kann dafür massgebend 
sein, dass Änderungen in der 
Zusammensetzung der Gemein-
schaften sichtbar werden, bevor 
funktionelle Änderungen eintre-
ten. Auf diese Hypothese abge-
stützt ist die Analyse der Zusam-
mensetzung von mikrobiellen 
Gemeinschaften ein wichtiger 
und sensitiver, erster Schritt in 
der Detektion von Umweltein-
flüssen auf die Bodenqualität 
(Kennedy und Smith 1995).

Artenvielfalt in Ackerböden
In früheren Studien wurde ge-
zeigt, dass Ackerböden im Ver-
gleich zu Wald- oder Grassland-
böden eine stark verminderte 
mikrobielle Diversität aufwei-
sen (Torsvik et al. 2002). Häufi-
ge Störungen durch Bodenbear-
beitung und spezifische Dünge- 
und Pflanzenschutzmassnahmen 
können das Milieu verändern 
und die Konkurrenzverhältnis-
se zwischen verschiedenen mi-
krobiellen Gruppen verschie-

ben, was zu einer Bevorzugung 
bestimmter Arten führen kann. 
Trotzdem sind die Ursachen 
dieser Veränderungen und die 
möglichen Konsequenzen für 
landwirtschaftliche Böden noch 
weitgehend unbekannt. Ist die 
reduzierte Diversität der Boden-
Mikroorganismen eine unprob-
lematische Folgeerscheinung 
der landwirtschaftlichen Bo-
dennutzung, oder könnte man 
durch spezifische Massnahmen 
die Diversität gezielt optimie-
ren, um damit die Funktionalität 
des Bodens zu verbessern? Um 
diesen Fragen nachzugehen, un-
tersuchen wir, welchen Einfluss 
verschiedene Anbausysteme auf 
die Vielfalt und Zusammenset-
zung der Mikroorganismen im 
Boden haben.

Der DOK-Langzeit-Versuch in 
Therwil erlaubt es, Einflüsse 
von verschiedenen Anbausy-
stemen auf Bodeneigenschaften 
zu untersuchen und bildet seit 
dem Start 1978 die Grundlage 
für eine beachtliche Menge an 
Daten verschiedenster Boden-
parameter (Mäder et al. 2002). 
Bewirtschaftet wird der DOK-
Versuch von der Forschungs-
anstalt Agroscope Reckenholz-
Tänikon ART in Zusammenar-
beit mit dem Forschungsinstitut 
für biologischen Landbau FiBL. 
In diesem Feldversuch von cir-

ca 1,4 ha sind fünf verschiedene 
Systeme, drei praxisnahe Anbau-
systeme und zwei Kontrollen in 
je vier Feldwiederholungen als 
Plots von 5 mal 20 m angeord-
net (Besson und Niggli 1991). 
Miteinander verglichen werden 
die Verfahren biologisch-dyna-
misch (BIODYN), biologisch-
organisch (BIOORG) und inte-
grierte Produktion (IP) mit or-
ganisch/mineralischer Düngung 
(CONFYM) sowie die beiden 
Kontrollen, nämlich IP mit ex-
klusiv mineralischer Düngung 
(CONMIN) und ein nicht ge-
düngtes Feld mit biologisch-dy-
namischen Pflanzenschutzmass-
nahmen (NOFERT). Die 7-jäh-
rige Fruchtfolge in drei zeitlich 
verschobenen Phasen erlaubte 
es zudem, Effekte der aktuel-
len Ackerkulturen und der Vor-
kulturen zu untersuchen. Das 
Beprobungsschema und die in 
dieser Studie untersuchten Ein-
flussfaktoren sind in der Tabel-
le 1 dargestellt.

Unterschiede in der 
mikrobiellen Biomasse
Die mikrobielle Biomasse als 
wichtiger Parameter der Bo-
denbiologie ist von Bedeutung 
für die Umsetzung von Stoffen 
in Böden. Indirekte Messme-
thoden, wie die Messung des 
totalen mikrobiellen Kohlen-
stoffs (CFE-Methode) oder die 

Tab. 1. Beprobungsschema im DOK-Versuch der Jahre 2000 und 2003

 Erhebungsjahr	 2000	 2003

Anbausystem	 BIODYN (bio-dynamisch)	 BIODYN (bio-dynamisch)

	 BIOORG (biologisch)	 BIOORG (biologisch)

	 CONFYM (konventionell IP)	 CONFYM (konventionell IP)

	 CONMIN (mineralisch IP)	 CONMIN (mineralisch IP)

	 NOFERT (ungedüngt Bio)	 NOFERT (ungedüngt Bio)

Fruchtfolge	 Winterweizen nach Kartoffel	 Winterweizen nach Kartoffel

	 Klee-Gras nach Winterweizen	 Winterweizen nach Mais 

Effekte	 Anbausystem	 Anbausystem

	 Aktuelle Kultur	 Vorkultur

Proben	 4 Feld-Replikate	 4 Feld-Replikate

Beprobung	 14 Kerne (20 cm × 3 cm)	 16 Kerne (20 cm × 2,5 cm)
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Gesamtmenge der extrahier-
ten Erbsubstanz, repräsentie-
ren diese Menge an Biomasse. 
Der DOK-Versuch (Abb. 1)  hat 
gezeigt, dass die Anbausyste-
me, insbesondere die langjährig 

wiederholte Gabe von Hofdün-
ger, die Biomasse von Boden-
mikroorganismen stark beein-
flussen. Die Böden der Anbau-
systeme BIODYN, BIOORG 
und CONFYM enthielten eine 
mehrheitlich signifikant höhe-
re Biomasse als die Kontrollen 
(Abb. 2). Die via Hofdünger zu-
geführten Nährstoffe scheinen 
die Biomasse zu erhöhen, indem 
sie das Wachstum der Mikroor-
ganismen stimulieren. Die zwei 
biologischen Systeme BIODYN 
und BIOORG zeigten tendenzi-
ell höhere Werte als das konven-
tionelle System, aber die Unter-
schiede waren nur teilweise sta-
tistisch gesichert. Wie in frü-
heren Studien, wurden deutlich 
tiefere Werte in den Kontrollen 
NOFERT und CONMIN festge-
stellt. Im Langzeitvergleich zei-
gen jedoch alle DOK-Systeme 
tendenziell sinkende Werte für 
die Biomasse. Ob dieser Trend 
ein Einpendeln auf einen sys-
temspezifischen Level oder eine 
Auszehrung der Böden darstellt, 
ist bis jetzt jedoch unbekannt, 
da keine solchen Werte voraus-
gesagt werden können. Somit 
können selbst in dieser Lang-
zeit-Untersuchung noch keine 
Aussagen über die ökologische 
Nachhaltigkeit solcher Systeme 

gemacht werden. In dieser Un-
tersuchung hatte weder die ak-
tuelle noch die Vorkultur einen 
konsistenten, signifikanten Ein-
fluss auf die Biomasse im Bo-
den, was sich mit anderen Stu-
dien im DOK-Versuch mit der 
gleichen Methode deckt (Fliess-
bach et al. im Druck).

Verschiedene bakterielle 
Zusammensetzungen
Die Einflüsse der Anbausyste-
me auf die Zusammensetzung 
der Bakteriengemeinschaften 
im DOK-Versuch wurde mit-
tels molekulargenetischer Me-
thoden untersucht (T-RFLP und 
RISA; Hartmann et al. 2006, 
Widmer et al. 2006). Ähnlich-
keit und Unterschiede der ge-
netischen Profile und somit der 
Populationszusammensetzung 
in den einzelnen Bodenproben 
können mittels Clusteranalyse 
durch Ähnlichkeitsbäume dar-
gestellt werden, welche ähnli-
che Gemeinschaften in einzel-
ne Gruppen (Cluster) zusam-
menfasst. Die genetischen Pro-
file der bakteriellen Bodenge-
meinschaft im DOK-Versuch 
zeigten klare Unterschiede zwi-
schen Anbausystemen und Kul-
turen auf (Abb. 3). Die langjäh-
rige Gabe von Hofdünger hat-
te den stärksten Einfluss auf 
die Populationsstrukturen und 
führte zu einer konsistenten 
Differenzierung zwischen den 
Anbau- und Kontrollsystemen 
in beiden Untersuchungsjah-
ren (Abb. 3; Gruppen I und II). 
Die zweitstärkste Differenzie-
rung zwischen den bakteriellen 
Populationsstrukturen ergaben 
die Kulturen. Der Effekt durch 
die Kultur, welche während der 
Beprobung im Jahr 2000 im 
Feld stand, das heisst Winter-
weizen (WW) oder Klee-Gras 
(KG), war schwächer als der 
Effekt des Hofdüngers, aber 
stärker als die Unterschiede 
zwischen den drei Anbausyste-
men (Abb. 3a, Gruppen IIa und 
IIb; Widmer et al. 2006). Im 
Gegensatz zur aktuellen Kul-

Abb. 1. Der DOK Lang-
zeitversuch in Therwil 
mit 96 Plots à 5×20 m 
mit fünf verschiedenen 
Bewirtschaftungs-
systemen und drei 
zeitliche verschobene 
Fruchtfolgen. (Fotos: 
Josef Hättenschwiler 
und Martin Hartmann, 
Forschungsanstalt 
Agroscope Recken-
holz-Tänikon ART)

Abb. 2. Mikrobielle 
Biomasse in den fünf 
Anbausystemen BIO-
DYN, BIOORG, CON-
FYM, CONMIN, und 
NOFERT des DOK-
Versuches, angezeigt 
als Gesamtmenge 
Erbmaterial (DNA) und 
totalem mikrobiellem 
Kohlenstoff (Cmic).
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tur war der Effekt der Vorkul-
tur, welcher im Jahr 2003 un-
tersucht wurde, das heisst von 
Kartoffel (K) oder Mais (M) 
vor Winterweizen, schwächer 
und nicht signifikant (Abb. 3b; 
Hartmann et al. 2006). Dort do-
minierte der Effekt der drei An-
bausysteme, wobei sich BIO-
DYN signifikant von BIOORG 
und CONFYM unterschied 
(Abb. 3b, Gruppen IIa und IIb). 
Der Systemeffekt der Kontrol-
len CONMIN und NOFERT 
war konsistent stärker als der 
Effekt der Kultur (Abb. 3a und 
3b, Gruppen Ia und Ib).

Die verschiedenen landwirt-
schaftlichen Faktoren wurden 
nach der Stärke beziehungswei-
se der Signifikanz ihres Einflus-
ses auf die bakterielle Popula-
tionsstruktur klassifiziert und 
rangiert (Tab. 2). Dem Primär-
effekt durch die Hofdüngergabe 
folgte ein sekundärer Effekt der 
unterschiedlichen aktuell ange-
bauten Kulturen. Der Effekt in-
nerhalb der drei Anbausysteme 
(BIODYN, BIOORG und CON-
FYM) rangierte auf einem drit-
ten Level und war klar stärker 
als der knapp nicht signifikante 
Effekt der Vorkultur. Die stati-
stische Signifikanz des Unter-
schieds zwischen den Anbau-
systemen hing jedoch stark vom 

Tab. 2. Landwirtschaftliche Faktoren, die die Populationsstrukturen 
der Bodenbakterien im DOK-Versuch beeinflussen

 Landwirtschaftlicher Faktor	 2000	 2003

	            Signifikanzwerte

Hofdüngergabe	    0,001	    0,001

Aktuelle Kultur 1	    0,040	        -

Anbausystem 2	 > 0,050	    0,002

Vorkultur 3	             -	 > 0,050

1 Effekt der aktuellen Kultur (Winterweizen oder Klee-Gras)
2 Effekt innerhalb BIODYN, BIOORG und CONFYM
3 Effekt der Vorkultur (Kartoffel oder Mais vor Winterweizen)

Kultureffekt respektive vom 
Untersuchungsjahr ab.

Mikrobielle Diversität als 
Qualitätsparameter?
Während Veränderungen der 
Populationsstrukturen durch re-
lative Unterschiede der Marker-
gen-Zusammensetzung darge-
stellt werden können, müssen 
für die Bestimmung der Diversi-
tät die Markergene einzeln iso-
liert und entschlüsselt werden. 
Der Vergleich der ermittelten 
Gensequenzen mit solchen von 
bekannten Organismen in inter-
nationalen Datenbanken erlaub-
ten es, die in den Böden vorhan-
denen Organismen-Gruppen 
zu bestimmen und Diversitäts-
Analysen durchzuführen. We-
gen der aufwändigen Technik 
wurden nur drei, für die gezeig-

ten Unterschiede (Abb. 3) reprä-
sentative Systeme ausgewählt, 
nämlich NOFERT aus der Kon-
trollgruppe und mit 613 Sequen-
zen, BIODYN als biologisches 
System mit 600 Sequenzen und 
CONFYM als konventionelles 
System mit 691 Sequenzen.

Die gefundenen Stämme von 
Bakterien (Abb. 4) stimmen mit 
den in Ackerböden als dominant 
und ubiquitär geltenden überein 
(Hugenholtz et al. 1998). Ein-
flüsse auf weniger häufige Ar-
ten, zum Beispiel Chlorofle-
xi, Planctomycetes, Nitrospira, 
und Cyanobacteria, sind mit 
dem betriebenen Beprobungs-
umfang jedoch schwierig zu er-
fassen. Eine Modell-Schätzung 
ergab, dass bei der in den DOK-
Proben vorhandenen Diversität 

Abb. 3. Unterschiede  
in den genetischen 
Populationsstrukturen 
der Bodenbakterien 
im DOK-Versuch und 
deren Unterschei-
dungsfaktoren (Pfeile). 
Die nummerierten 
Gruppen sind im Text 
beschrieben.
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etwa eine halbe Million Sequen-
zen untersucht werden müssten, 
um die Artenvielfalt zu erfassen. 
Dies ist mit den heutigen tech-
nischen Mitteln eine gewaltige 
Herausforderung. Da es jedoch 
Hinweise gibt, dass dominan-
te Arten zu den Prozessen und 
Funktionen im jeweiligen Öko-
system beitragen, können auch 
bei deren Erfassung Hinweise 
auf wichtige Unterschiede ge-
wonnen werden.

Der Einfluss der verschiedenen 
Anbausysteme des DOK-Ver-
suchs auf die relative Häufigkeit 
dieser typischen bakteriellen 
Stämme war jedoch gering und 

zeigte eine sehr ähnliche Vertei-
lung mit einer signifikanten Kor-
relation von r = 0,99 (p<0,001; 
Abb. 4). Der Vergleich der Re-
sultate dieser Analyse mit jenen 
der Clusteranalyse (Hartmann et 
al. 2006) deutet darauf hin, dass 
Änderungen in der Zusammen-
setzung nicht auf Stamm- oder 
Klassenebene, sondern auf den 
Ebenen der Gattung oder Art 
stattfinden. Da man schätzt, dass 
gleiche Arten eine Ähnlichkeit 
der untersuchten Markergene 
von mehr als 97 % aufweisen, 
haben wir auf dieser Stufe Grup-
pen ähnlicher Taxa gebildet, um 
die bakterielle Diversität in den 
Böden der drei Systeme zu mes-

sen. Mit dieser Definition wur-
den in den drei Systemen zwi-
schen 369 und 413 verschiedene 
Arten gefunden (Tab. 3). Weite-
re Berechnungen ergaben, dass 
gut 1000 verschiedene Bakteri-
enarten in den DOK-Ackerbö-
den vorhanden sind. Der häufig 
verwendete Shannon-Index, der 
die Diversität aufgrund der rela-
tiven Häufigkeit und der Gleich-
mässigkeit der Verteilung be-
rechnet, ergab exakt den glei-
chen Diversitäts-Wert von 5,7 
für alle drei Systeme.

Weitere Analysen von 
Gemeinschaftsstrukturen
Landwirtschaftliche Faktoren 
wie Düngung oder Pflanzen-
schutzmassnahmen sowie auch 
verschiedene Kulturen üben ge-
mäss unseren Untersuchungen 
einen starken und unterschied-
lichen Einfluss auf die mikro-
biellen Gemeinschaften im Bo-
den aus. Die Diversitätsberech-
nungen als zusammenfassende 
Parameter sind jedoch ungenü-
gend, um solche Effekte land-
wirtschaftlicher Massnahmen 
darzustellen. Die Analyse der 
Gemeinschaftsstruktur mittels 
hochsensitiver, molekulargene-
tischer Methoden ist notwendig, 
um natürliche und anthropoge-
ne Umwelteinflüsse zu erfassen 
und so ein Bodenqualitätsmoni-
toring zu unterstützen. Weitere 
Untersuchungen zu funktionel-
len Mikroorganismen-Gruppen 
sind nötig, um die Zusammen-
hänge zwischen strukturellen 
und funktionellen Veränderun-
gen zu verstehen und sich einer 
umfassenden Bodenqualitäts-
Definition zu nähern.
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Tab. 3. Maximale Häufigkeit und berechnete Diversität von Bakterienarten mit 97 % Marker-
ähnlichkeit in den Böden des DOK-Versuchs

 Anbausystem	 Anzahl	 Anzahl	 Max. Anzahl	 Diversitäts-Index 3

	 Organismen	 Arten 1	 Arten 2

BIODYN	 600	 369 (62)	 1068	 5,7

CONFYM	 691	 413 (60)	 1259	 5,7

NOFERT	 613	 372 (61)	 1080	 5,7

1 Zahl erfasster Bakterienarten und als Prozentzahl des Totals der untersuchten Organismen
2 Berechnete maximale Häufigkeit an Arten durch modellhafte Extrapolation
3 Diversitäts-Index nach Shannon

Abb. 4. Relative 
Häufigkeit in Prozent 
von verschiedenen 
Bakterienstämmen in 
den Böden des DOK-
Versuches, dargestellt 
für die drei Systeme 
BIODYN = biologisch-
dynamisch, CONFYM 
= konventionell IP und 
NOFERT = undüngt 
biologisch-dyna-
misch.
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Summary

Farming systems influence soil bacteria

Soil microorganisms are known to influence nutrient cycling 
and transformation processes in soil. They are involved in 
maintaining soil quality and therefore in production of ag-
ricultural products of high quality. These communities may 
respond in a highly sensitive way to different environmental 
influences. High biodiversity may represent the ability of a 
soil to maintain functioning under changing environmental 
influences and has been proposed to be a quality indicator 
of environmental condition. The influence of different ag-
ricultural management systems on soil microbial commu-
nity structures and their diversity was investigated using 
the DOK long-term experiment. Molecular genetic meth-
ods allowed for assessment of microbial community struc-
tures with high resolution. Application of farmyard manure, 
crop rotation, and the different farming systems, revealed 
in this hierarchical ranking order a significant influence on 
the composition of soil bacterial communities. In contrast, 
bacterial diversity remained highly similar in all analyzed 
systems. Strong differences in microbial community struc-
tures do not necessarily results in changes in their diversity. 
These results confirm the importance of applying molecular 
genetic, ecological tools. However, further investigations 
are required to interpret beneficial or detrimental effects on 
soil quality.

Key words: Soil bacterial community structures, bacterial 
diversity, long-term agricultural management systems

Résumé

Les systèmes d’exploitation agricoles influencent les 
bactériennes du sol

Les microorganismes du sol ont une influence sur les cycles 
des nutriments et les processus de transformation qui ont 
lieu dans le sol. Ils contribuent à maintenir la qualité du sol 
et ainsi à produire des produits agricoles de haute qualité. 
Ces communautés peuvent réagir d’une manière extrême-
ment sensible aux différentes influences environnementales. 
Une diversité des espèces élevée pourrait refléter la capacité 
d’un sol à conserver le fonctionnement lorsque les influences 
environnementales changent, et il a été proposé que cette di-
versité serve d’indicateur qualitatif de l’environnement. L’in-
fluence qu’ont les différents systèmes d’exploitation sur les 
structures des communautés microbiennes ainsi que sur leur 
diversité dans les sols, a été investiguée en utilisant l’essai de 
longue durée DOK. Les méthodes génétiques moléculaires 
permettent d’estimer les structures des communautés micro-
biennes avec une haute résolution. L’application d’engrais 
de ferme, la rotation des cultures et les différents systèmes 
d’exploitation agricoles, dans cet ordre hiérarchique, ont in-
duit des différences significatives au niveau des structures des 
communautés bactériennes. En revanche, la diversité micro-
bienne est restée hautement similaire dans tous les systèmes 
analysés. D’importantes différences au niveau des structures 
des communautés microbiennes n’impliquent pas nécessai-
rement des changements au niveau de leur diversité. Ces ré-
sultats confirmant l’importance de l’utilisation d’outils molé-
culaires. Des investigations supplémentaires sont cependant 
nécessaires afin de pouvoir apercevoir les effets bénéfiques 
et négatifs sur le sol.
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