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Boden ist ein Habitat, das eine grosse Vielfalt an Mikroorganismen, d. h. Bakterien, 

Archaeen, Pilzen und Protisten, beherbergt. Wir wissen, dass diese Kleinstlebewe-

sen für eine Vielzahl spezifischer Bodenfunktionen verantwortlich sind. Im Rah-

men des Biodiversitätsmonitorings der Schweiz haben wir an 255 Standorten die 

Diversität der Bodenbakterien und -pilze untersucht. Insgesamt wurden 109 693 

Bakterien- und 28 085 Pilztaxa gefunden, wobei etwa 2/3 der Bakterien- und 1/3 der 

Pilztaxa einer Gattung und der Rest nur einer höheren taxonomischen Klasse zu-

geordnet werden konnte. Die verschiedenen Landnutzungstypen unterschieden 

sich signifikant in Vielfalt und Struktur ihrer Bakterien- und Pilzgemeinschaften. 

Innerhalb des Waldes waren z. B. Pilzgemeinschaften signifikant vom Waldtyp und 

Bakteriengemeinschaften am stärksten vom pH des Bodens bestimmt. Unsere 

erste systematische Erhebung von Bakterien und Pilzen in Schweizer Böden zeigte 

eine immense und dem Lebensraum angepasste mikrobielle Diversität, deren um-

fassende funktionelle Bedeutung wir erst beginnen zu verstehen.

1 Mikroorganismen in Böden

1.1 Wie vielfältig sind Mikro-
organismen im Boden?

Boden bietet einer enormen Vielfalt 
unterschiedlicher Lebewesen Raum 
zum Leben. Diese Lebewesen unter-
scheiden sich auch in ihrer Grösse und 
werden in Makro-, Meso- und Mikroor-
ganismen eingeteilt. Bodenmikroorga-
nismen umfassen Bakterien, Archaeen, 
Pilze und Protisten. Gemäss Schätzun-
gen, die auf globalen Daten basieren, 
leben zwischen 1000 und 10 000 ver-
schiedene mikrobielle Arten in einem 
Gramm Boden (Bardgett und van der 
Putten 2014). Die Anzahl aller mik-
robiellen Individuen in einem Gramm 
Boden wird auf Milliarden geschätzt. 
Der Grossteil dieser immensen Diver-
sität wurde bis jetzt weder umfassend 
beschrieben noch ihre fundamentale 
funktionelle Bedeutung untersucht. 
Dies ist aber gerade in einer Zeit, in 
der die Funktion des Bodens und des-
sen Schutz mehr und mehr in den Fo-
kus rücken, von zentraler Bedeutung. 
Die Herausforderung liegt in der enor-
men Diversität und der grösstenteils 
schwierigen Kultivierbarkeit der Mik-

roorganismen, welche in komplizierten 
Nährstoff- und Wachstumsanforderun-
gen begründet ist.

Mikrobielle Gemeinschaften in 
Schweizer Böden wurden in unter-
schiedlichen Lebensräumen und Land-
nutzungstypen untersucht (Adamczyk 
et al. 2019; Gschwend et al. 2021; May-
erhofer et al. 2021a; Yashiro et al. 
2016). Eine systematische Erfassung 
der bakteriellen Diversität wurde in 
einem Teil des Beprobungsrasters Z9 
des Biodiversitätsmonitorings (BDM; 
www.biodiversitymonitoring.ch; Hin-
termann und Weber 2000) beschrie-
ben (Mayerhofer et al. 2021a). Der 
Datensatz basierte auf 255 Standorten, 
die regelmässig über die ganze Schweiz 
verteilt waren. Insgesamt wurden etwa 
109 693 Bakterien- und 28 085 Pilztaxa 
(sogenannte «Sequenztypen») gefun-
den. Pro Standort kamen im Durch-
schnitt 1874 unterschiedliche Bakte-
rien- und 308 Pilztaxa vor. Von den 
Bakterientaxa konnten 67,5 %, von den 
Pilztaxa nur 33,8 % bis auf Gattungs-
ebene bestimmt werden. Im Bodenmo-
nitoringsystem der Nationalen Boden-
beobachtung (NABO) wurden Bak-
terien und Pilze an 30 Standorten seit 
2012 erfasst. Dieses System erlaubt es, 

zeitliche Veränderungen der Boden-
mikroorganismen in Böden zu bestim-
men. Es zeigte sich, dass zumindest 
über 5 Jahre Bakterien und Pilze in Bö-
den stabile, ihrem Standort angepasste 
Gemeinschaften bildeten (Gschwend 
et al. 2021). Zusammenfassend zeigen 
diese Untersuchungen, dass Böden 
eine hohe Vielfalt an Mikroorganismen 
beinhalten, die stabile Gemeinschaften 
bilden, und dass besonders bei den Pil-
zen ein Grossteil der Taxa noch unbe-
kannt ist.

1.2 Welche Funktionen erfüllen 
Mikroorganismen im Boden?

Bodenmikroorganismen sind für viele 
Funktionen, die der Boden im Ökosys-
tem erfüllt, verantwortlich. Dazu zählt 
ihr essentieller Beitrag zu Nährstoff-
kreisläufen von Stickstoff, Phosphor, 
Kohlenstoff oder Schwefel. Eine wei-
tere Funktion von Bodenmikroorga-
nismen ist die Bildung von Biomasse, 
die anderen Lebewesen als Nahrungs-
quelle dient. Bodenmikroorganismen 
interagieren eng mit anderen Lebe-
wesen. Zum Beispiel unterstützen sie 
das Pflanzenwachstum, indem sie kom-
plexes organisches Material zu pflan-
zenverfügbaren Nährstoffen wie Am-
monium und Nitrat umwandeln. Eine 
weitere Funktion von Mikroorganis-
men im Boden ist der Abbau von or-
ganischen, toxischen Verbindungen. 
Zum Beispiel können gewisse Bakte-
rien und Pilze Erdöl, das natürlicher-
weise oder nach einem Unfall in den 
Boden gelangt ist, abbauen (Varjani 
2017). Ein weiteres Beispiel für den 
mikrobiellen Abbau von Schadstoffen 
ist der Abbau von Pflanzenschutzmit-
teln (Kumar et al. 2018). Die Interak-
tion mit anderen Lebewesen kann auch 
in Form von Infektionen stattfinden, 
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da im Boden auch Krankheitserreger 
von Pflanzen, Insekten und auch dem 
Menschen vorkommen (Baumgardner 
2012; Makiola et al. 2022; Mayerhofer 
et al. 2015). Beispiele für humanpatho-
gene Bakterien im Boden sind Clos-

tridium botulinum und C. tetanus, die 
Botulismus und Wundstarrkrampf aus-
lösen können. Auch tragen Mikroorga-
nismen zur Bodenstruktur bei. Die Bo-
denstruktur wird insbesondere durch 
Pilzfäden, welche Bodenpartikel um-
schliessen, gefördert und stabilisiert 
(Ritz und Young 2004). Dadurch er-
höht sich das Volumen von Bodenpo-
ren, die mit Wasser oder Luft gefüllt 
sind, was den Gehalt und die Vertei-
lung von Nährstoffen beeinflusst.

1.3 Wie werden Bodenmikro-
organismen untersucht?

Bodenmikroorganismen sind nur sehr 
schwer morphologisch bestimmbar, 
deshalb werden heutzutage hauptsäch-
lich molekulare Methoden verwendet, 
um die Zusammensetzung und Struk-
tur der Gemeinschaften von Boden-
mikroorganismen zu bestimmen. Erst 
diese molekularen Methoden ermögli-
chen es, die enorme Vielfalt an Mikro-
organismen überhaupt zu erfassen und 
stellen somit einen Durchbruch in der 
Erforschung der Bodenmikroorganis-
men dar. So kann z. B. die Bestimmung 
von Pilzen mit molekularen Methoden 
auf Pilzfäden ohne Präsenz von Frucht-
körpern basieren. Dies ist ein Vorteil, 
weil manche Pilze schwierig identi-
fizierbare oder gar keine Fruchtkör-
per produzieren und weil Fruchtkör-
per meist nur zu einer bestimmten Zeit 
wachsen. Eine molekulare Methode, 
die einen hohen Durchsatz erlaubt, ist 
das «Metabarcoding» (Taberlet et al. 
2012), mit dem theoretisch die Diver-
sität aller Organismen erfasst werden 
kann, indem ein kurzes Stück des Erb-
guts (ein «Barcode») aller Organis-
men entschlüsselt und mit Referenz-
daten verglichen wird. Es gibt spezifi-
sche «Barcodes» für unterschiedliche 
Organismengruppen. Für das «Meta-
barcoding» wird die gesamte DNS, z. B. 
einer Bodenprobe, extrahiert und da-
nach werden die «Barcodes» durch die 
Polymerasekettenreaktion (engl. PCR) 
isoliert und deren Sequenz (Abfolge 
der DNS-Bausteine) bestimmt. Quali-

tativ hochwertige Sequenzen werden 
herausgefiltert und mit taxonomischen 
Datenbanken abgeglichen. Die Anzahl 
der erhaltenen Sequenzen pro Taxon 
erlaubt es zusätzlich, die relative Häu-
figkeit eines Taxons abzuschätzen und 
zwischen verschiedenen Proben zu ver-
gleichen.

2 Wald und andere  
Landnutzungstypen

die Bodenmikroorganismen?

Für das menschliche Auge ist es ein 
Leichtes, unterschiedliche Landnut-
zungstypen wie Wald, Wiese und Acker-
flächen an den dort lebenden Pflanzen 
zu erkennen. Auch innerhalb des Wal-
des lassen sich verschiedene Waldtypen, 
wie Laub-, Nadel- und Mischwald, un-
terscheiden. Verborgen bleibt jedoch, 
ob und vor allem wie sich auch die 
Vielfalt und die Gemeinschaftsstruk-
turen der Bodenmikroorganismen die-
ser Landnutzungstypen unterscheiden. 
Landnutzungstypen unterscheiden sich 
im anthropogenen Einfluss, unter dem 
sie stehen und in der Tier- und Pflan-
zenwelt, die dort lebt, aber nicht nur 
darin. Faktoren wie Klima und Geo-
logie beeinflussen die Bodeneigen-
schaften, die zu verschiedenen Boden-
funktionen beitragen, welche wiede-
rum unterschiedliche Landnutzungen 

erlauben. Der anthropogene Einfluss 
auf landwirtschaftlich genutzten Flä-
chen beinhaltet die Bodenbearbeitung, 
den Einsatz von Hilfsstoffen wie Dün-
gung und Pflanzenschutzmittel und den 
Anbau und das Ernten von Pflanzen. 
Im Wald kommt nur letzteres zu tra-
gen. Die Unterschiede bei den klima-
tischen Bedingungen zwischen Land-
nutzungstypen sind weniger deutlich 
und hier meist durch höhenabhängige 
Faktoren wie Temperatur und Nieder-
schlag gegeben. Ackerland liegt gene-
rell in tieferen, wärmeren und trocke-
neren Regionen, während Grasland 
und Wald auf sehr unterschiedlichen 
Höhen verbreitet sind. 

Die Beprobung des BDM umfasste 
fünf verschiedene Landnutzungstypen; 
Acker (26 Standorte), Wiese (60), al-
pines Grasland (47), Wald (113) und 
Siedlung (9). Siedlungen wurden we-
gen der geringen Anzahl von den wei-
teren Analysen ausgenommen. Im 
Acker und in der Wiese war die An-
zahl der unterschiedlichen Bakterien-
taxa signifikant höher (durchschnitt-
lich 2133 und 1986 Taxa) als im alpinen 
Grasland und im Wald (1818 und 1753; 
Abb.  1a). Mit der Vielfalt der Pilze ver-
hielt es sich ähnlich wie mit jener der 
Bakterien: Im alpinen Grasland und 
Wald wurde die niedrigste Anzahl ge-
funden (durchschnittlich 258 und 279 
Taxa), gefolgt von Wiesen (347), und 
die höchste Pilzdiversität wurde im 
Acker (404) gefunden (Abb. 1b). Mög-
licherweise ist die höhere Anzahl an 

Abb. 1. Unterschiede in der Anzahl an bakteriellen (a) und pilzlichen (b) Taxa definiert als 
ASVs (Sequenztypen, engl.: «amplicon sequence variants») zwischen Landnutzungstypen 
wie Wald (braun), alpines Grasland (gelb), Wiese (grün) und Acker (blau). Die Daten bezie-
hen sich auf Mittelwerte pro Standort. Anzahl der Standorte pro Landnutzungstyp: Acker 
(26 Standorte), Wiese (60), alpines Grasland (47), Wald (113). Buchstaben repräsentieren 
 signifikante Unterschiede (ANOVA und TukeyHSD; p < 0,05).
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Bakterien- und Pilztaxa in Wiese und 
Acker durch den Eintrag von Dünger, 
die Fruchtfolge und die Bearbeitung 
der Böden bedingt. Organische Dün-
ger wie Mist und Gülle oder Kompost 
und Gärgut enthalten neben Nährstof-
fen eine hohe Diversität an Mikroor-
ganismen (Mayerhofer et al. 2021b), 
die im Vergleich zu den im Boden le-
benden Mikroorganismen sehr unter-
schiedlich sein kann. Auch Bodenbear-
beitung, wie z. B. das Pflügen im Acker 
und die daraus resultierende Belüftung 
und Durchmischung des Bodens, kann 
zu einer Veränderung der mikrobiel-
len Gemeinschaften führen (Degrune 
et al. 2019). Ein weiterer Einflussfak-
tor ist die Fruchtfolge, bei der über Sa-
men und Setzlinge Mikroorganismen 
eingetragen werden können und durch 
Stoffe, die Pflanzen an den Boden ab-
gegeben, unterschiedliche Mikroorga-
nismen gefördert werden (Cadot et al. 
2021). Somit können all diese Fakto-
ren zu einer Veränderung und Erhö-
hung der Diversität führen. 

Die Vielfalt oder Anzahl der Taxa 
ist ein wichtiger Parameter in der Bio-
diversitätsforschung, jedoch wird hier 
die Identität der Taxa, das heisst, ob 
und welche Taxa an mehreren Standor-
ten vorkommen, nicht miteinbezogen. 
Um die Identität zu berücksichtigen, 
werden ganze Gemeinschaftsstruktu-
ren ausgewertet. Die Gemeinschafts-
struktur in einer Probe besteht aus 
 allen Taxa und ihren Häufigkeiten und 
wird paarweise zwischen Proben vergli-
chen. Statistische Auswertungen (Tab. 1) 
zeigten, dass sich Landnutzungstypen 
des BDM signifikant in ihren Bakte-
rien- und  Pilzgemeinschaftsstrukturen 
unterschieden. Diese Resultate un-

terstreichen, dass Landnutzung einen 
wichtigen Einfluss auf mikrobielle Ge-
meinschaften hat.

Bakterien und Pilze im Wald?

Insgesamt wurden 104 242 Bakterien- 
und 22 264 Pilztaxa in 113 Waldböden 
gefunden. Die durchschnittliche An-
zahl Taxa pro Standort betrug 1753 für 
Bakterien und 279 für Pilze (Abb. 1). 
Die Pilzgemeinschaften im Wald un-
terschieden sich stark zwischen den 
Standorten. Ein paarweiser Vergleich 
der Pilztaxa zwischen allen Standorten 
zeigte, dass durchschnittlich nur 8,6 % 
der Pilztaxa in zwei (oder mehr) Wald-
standorten vorkamen. Für die Bakteri-
engemeinschaften lag dieser Wert nur 
wenig höher, und zwar bei 13,8 %. Dies 
verdeutlicht, dass jeder Standort eine 
sehr spezifische Kombination an Mik-
roorganismen beherbergt, welche zum 
Teil auf unterschiedliche Bodenbedin-
gungen und Interaktionen mit anderen 
Lebewesen zurückzuführen sind. 

Im BDM werden Nadel-, Laub- 
und Mischwälder ausgewiesen. Die 
Anzahl der Bakterien- und auch die 
der Pilztaxa unterschied sich nicht si-
gnifikant zwischen den Waldtypen. Die 
Analysen der Gemeinschaftsstruk-
turen ergaben jedoch, dass sich auch 
die Bakteriengemeinschaften nicht 
zwischen den Waldtypen unterschie-
den (Tab. 1), jedoch waren sie signi-
fikant abhängig vom Boden-pH-Wert, 
der von 2,9 bis 7,4 reichte. Pilzgemein-
schaftsstrukturen unterschieden sich 
schwach aber signifikant zwischen den 
Waldtypen, wobei die grössten Unter-

schiede zwischen Nadel- und Laubwald 
gefunden wurden. Die Unterschiede 
der Pilzgemeinschaften nahmen von 
Laub- zu Misch- und zu Nadelwald zu, 
was sich vermutlich durch eine enge 
Beziehung der Pilze zu Pflanzen erklä-
ren lässt. Die Pilzfamilien Russulaceae 
(dt. Täublingsverwandte), Inocybaceae 
(dt. Risspilzverwandte), Thelephora-
ceae (dt. Warzenpilzverwandte), Seba-
cinaceae (dt. Wachskrustenverwandte) 
und Tylosporaceae (dt. Gewebehaut-
verwandte) waren signifikant mit dem 
Wald assoziiert, das heisst, sie waren 
häufiger (höhere relative Häufigkeit 
der totalen Anzahl an Pilzsequenzen) 
und weiter verbreitet (an mehr Stand-
orten vorkommend) im Vergleich zu 
den anderen Landnutzungstypen. Von 
allen fünf oben genannten Familien ist 
bekannt, dass sie viele Vertreter bein-
halten, die als «Ektomykorrhizapilze» 
das Wachstum von Holzpflanzen unter-
stützen (Tedersoo et al. 2010; Põlme 
et al. 2020). 

Zusammenfassend lässt sich an-
hand des BDM-Datensatzes zeigen, 
dass Waldböden spezifische Pilz- und 
Bakteriengemeinschaften beinhalte-
ten. Jedoch zeigten diese auch grosse 
Unterschiede zwischen den Standor-
ten innerhalb des Waldes. Des Weite-
ren waren Bakteriengemeinschaften 
im Wald hauptsächlich vom Boden-
pH-Wert und Pilzgemeinschaften von 
der Pflanzengemeinschaft geprägt. 

Neben Untersuchungen von Bo-
denmikroorganismen an unterschiedli-
chen Standorten ist es auch interessant, 
ihre Verteilung im Bodenprofil zu un-
tersuchen, da die Lebensbedingungen, 
wie z. B. die Nährstoffverfügbarkeit, 
sich mit der Bodentiefe verändern. 
Ausserdem hat der Unterboden in der 
Wasserspeicherung und Kohlenstoffse-
questrierung eine grosse Bedeutung. 
Bakterien- und Pilzgemeinschaften 
zeigten signifikante Unterschiede zwi-
schen Bodenschichten, und diese Un-
terschiede waren für Bakterien ausge-
prägter als für Pilze (Frey et  al. 2021). 
Das zeigt, dass sich die Mikrobiologie 
im Boden über die Fläche und in der 
Tiefe verändert. 

Waldböden können unterschied-
lichen Stressfaktoren, wie z. B. Ver-
dichtung durch schwere Holzernte-
maschinen, Trockenheit oder erhöhter 
Stickstoffeintrag, ausgesetzt sein. Der 
Einsatz von schweren Holzerntema-

Tab. 1. Unterschiede von Bakterien- und Pilzgemeinschaftsstrukturen zwischen Landnut-
zungs- und Waldtypen ermittelt durch «permutationelle multivariate Varianzanlyse» (PER-
MANOVA).

Gemeinschaft Faktor Erklärte Varianz [R2, %] p-Wert

Bakterien Landnutzung 9,95 0,001

Waldtyp* 2,61 0,162

Pilz Landnutzung 8,76 0,001

Waldtyp 4,13 0,001

     Laubwald – Mischwald 2,47 0,001

     Mischwald – Nadelwald 2,59 0,001

     Laubwald – Nadelwald 4,99 0,002

* Varianzanalyse war nicht signifikant, daher keine weiteren Analysen



30 Forum für Wissen 2022

WSL Berichte, Heft 126, 2022

siert ohne, dass die kleinräumige Ver-
teilung berücksichtigt wird. Daher kön-
nen keine Schlüsse über mögliche di-
rekte Interaktionen gezogen werden. 
Die Erforschung von Interaktionen 
zwischen vielen verschiedenen Taxa im 
Boden würde es erlauben, Funktionen, 
an denen viele verschiedene Lebewe-
sen beteiligt sind, besser zu verstehen. 
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Punkt bei der Erforschung der Funk-
tionen von Bodenmikroorganismen 
ist die Frage, ob Funktionen von vie-
len verschiedenen Organismen durch-
geführt werden können oder nur von 
wenigen Spezialisten. Mikrobielle Taxa 
könnten schützenswert sein, wenn ihre 
Häufigkeit zurückgeht und damit wich-
tige Funktionen verloren gehen. Für 
den Schutz seltener Pilztaxa gibt es 
eine so genannte «Rote Liste» in der 
gefährdete Arten aufgelistet sind. Bis 
jetzt beruhen diese «Rote Liste» auf 
morphologischen Bestimmungen, aber 
sie könnte durch molekulare Metho-
den ergänzt werden. 

Ein weiterer wichtiger Aspekt 
ist die Abschätzung der Effekte von 
Stressfaktoren auf die Bodenbiodi-
versität und ihren Funktionen. Solche 
Stressfaktoren auf Bodenlebwesen um-
fassen beispielsweise Trockenheit, Ver-
schmutzung oder Verdichtung, welche 
auf verschiedenen Zeitskalen mikro-
bielle Gemeinschaften verändern kön-
nen. In diesem Zusammenhang ist es 
besonders wichtig, das Potential von 
mikrobiellen Gemeinschaften für An-
passungsfähigkeit, Resistenz und Re-
silienz so wie auch dessen Förderung 
besser zu verstehen. 

Eine weitere Herausforderung bil-
det die Erforschung der kleinräumi-
gen Verteilung der Mikroorganismen 
innerhalb der Bodenporen und -ag-
gregaten. Durch das komplexe Sys-
tem von Bodenporen und -aggrega-
ten gibt es unzählige nahe, aber abge-
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und deswegen können sie trotz räumli-
cher Nähe möglicherweise nicht inter-
agieren. Im Moment wird die Gemein-
schaft in einer definierten Bodenprobe, 
z. B., in einem halben Gramm, analy-

schinen übt eine hohe mechanische Be-
lastung auf die Böden unter den Fahr-
spuren aus und führt zu verdichteten 
Böden mit verändertem Gas- und Was-
serhaushalt. Studien zeigten, dass die 
Böden unter den Spurrillen veränderte 
Bakterien- und Pilzgemeinschaften be-
inhalteten (Hartmann et al. 2014; Frey 
et al. 2011). In den verdichteten Böden 
wurden vermehrt anaerob wachsende 
Bakterien gefunden, was die reduzierte 
Sauerstoffverfügbarkeit widerspie-
gelt. Ausserdem wurden dort erhöhte 
Häufigkeiten von methanproduzie-
renden Mikroorganismen und erhöhte 
Mengen von dem Treibhausgas Me-
than gemessen. Innerhalb der Pilzge-
meinschaften fiel eine reduzierte Häu-
figkeit der Ektomykorrhizapilze in den 
belasteten Böden auf, was möglicher-
weise das Wachstum von Holzpflan-
zen einschränkt. Ein weiterer Stress-
faktor mit einem signifikanten Effekt 
auf Bakterien- und Pilzgemeinschaften 
ist Trockenheit (Hartmann et al. 2017; 
Herzog et al. 2019). Ein langjähriger 
Versuch mit Bewässerung eines von 
Trockenheit geprägten Waldes zeigte, 
dass sich die Zusammensetzung der 
Bodenmikroorganismen zwischen den 
trockenen und den bewässerten Flä-
chen unterschied und wichtige Funk-
tionen wie Kohlenstoffsequestrierung, 
Nährstoffumsetzung und Streuabbau 
beeinträchtigt waren. Auch eine hohe 
Stickstoffdeposition im Wald kann ei-
nen Einfluss auf Pilzgemeinschaften 
haben. Eine Studie zeigte, dass spezifi-
sche Gattungen mit Vertretern der Ek-
tomykorrhiza entweder positiv oder 
negativ beeinflusst wurden (Frey et al. 
2020). 

Zusammenfassend wird klar, dass 
Bodeneigenschaften und Standortun-
terschiede die Diversität der Bakte-
rien- und Pilzgemeinschaften in Wald-
böden beeinflusst und dass Bakterien 
und Pilze auf unterschiedliche Stress-
faktoren, wie Trockenheit und Verdich-
tung, reagieren. 

3 Ausblick

Herausforderungen für die zukünftige 
Erforschung der Mikroorganismen im 
Boden sind die Beschreibung der bis-
her unbekannten Diversität und die 
Erfassung ihrer Funktionen in Ökosys-
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Abstract

Hidden biodiversity – microorganisms living in our soils

Soil harbours an enormous diversity of soil microorganisms, including bacteria, 
archaea, fungi and protists. Further, soil microorganisms are involved in a large 
number of important soil functions. Taking advantage of the “Biodiversity 
Monitoring of Switzerland”, bacterial and fungal communities were assessed in 
soils at 255 sites. In total, 109 693 bacterial and 28 085 fungal taxa were detected. 
Only one third of the fungal and two thirds of the bacterial taxa were classified 
at the genus level, revealing a high number of undescribed taxa. Land-use types 
differed in their richness and structure of bacterial and fungal communities. 
Within forests fungal communities differed among forest types, while bacterial 
communities were most strongly associated to pH. Our first systematic assessment 
of soil microorganisms revealed highly diverse communities, which are adapted to 
their habitat. But, we have only started to understand their functions.

Keywords: Soil microbial diversity, metabarcoding, land-use, soil monitoring, envi-
ronmental drivers 
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