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In der vorliegendén Arbeit wurden arbuskulire Mykorrhizapilze (AMF) in
landwirtschaftlichen Nutzflichen bei Plantago lanceolata, Trifolium repens, Holcus ianatus
und anderen Pflanzen mit spezifischen Primer in einer nested PCR nachgewiesen. Neben
Acaulospora longula wurde eine Gruppe nah verwandter Arten um Glomus mosseae erfasst,
die als dominant auf landwirtschaftlichen Flichen betrachtet werden kann. Die Isolate dieser
Gruppe konnten a posteriori durch Sequenzvergleiche als G. mosseae, G. caledonium und G.
geosporum identifiziert werden. Als Zielregion fur die PCR diente die groBe Untereinheit der
ribosomalen DNA (LSU tDNA). Um die Pilze in planta nachweisen zu konnen, mussten
bestehende DNA-Extraktionsmethoden weiterentwickelt werden. 56 DNA-Extrakte aus
Waurzeln wurden mit universellen Primern als amplifizierbar getestet. A. longula konnte in
mindestens fiinf Wurzelproben bei allen drei Griinland-Pflanzen nachgewiesen werden. Aufier
in diesen Pflanzen wurde G. mosseae auch in Helianthus annuus und Triticum aestivum
gefunden. Die G. caledonium-Sequenzen stammten aus H. lanatus und Zea mays sowie G.
geosporum aus P. lanceolata. Aufgrund dieser Verbreitung konnte keine Wirtsspezifitit der
untersuchten AMF festgestellt werden. Die PCR-Produkte der G. mosseae-Gruppe wurden
mit Endonukleasen behandelt, um Restriktionsmuster zu erhalten. Mit dem Enzym Alul
konnte G. mosseae von den iibrigen Arten unterschieden werden. Von den gewonnenen
Sequenzdaten konnte unter Einbeziehung von Datenbank-Sequenzen ein phylogenetischer
Stammbaum erstellt werden. Mithilfe der quantitativen Tagman® real-time PCR wurde die
Kopienzahl der Mykorthizapilze bestimmt. Von A. longula konnten bis zu 13.300 Kopien und
von G. mosseae bis zu 64.750 Kopien je mg Wurzel nachgewiesen werden.

Die Pilze wurden in der Wurzel mit Trypanblau gefirbt, die Kolonisierungsraten
mikroskopisch bonitiert und mit den pflanzenverfiigbaren Phosphatgehalten der Rhizosphére
korreliert. Aufgrund der hohen Standardabweichungen konnte kein signifikanter
Zusammenhang zwischen Mykorrhizierung und Standort, Jahreszeit, Pflanze oder
Phosphatverfiigbarkeit festgestellt werden. Die Ergebnisse deuten jedoch darauf hin, dass die
Kolonisierung mit Hyphen im Jahresverlauf zunimmt, wihrend die Vesikelzahl abzunehmen
scheint. Vermutlich werden die Speicherstoffe der Vesikel gegen Ende des Jahres zur Bildung
von Sporen extraradikal verlagert. P. lanceolata wies generell die héchste Hyphen-
Kolonisierungsrate auf und bei H. lanatus scheint es einen indirekten Zusammenhang

zwischen Hyphendichte und Phosphatkonzentration zu geben.



	

