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Insektenmikrobiom

Bluten, Bestauber und ihre Bakterien

— eine Dreiecksbeziehung
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The plant-microbe-pollinator triangle represents a mutualistic
tripartite interaction network among plants, microbes, and insects.
Microbes do not only support pollinator health but influence pollina-
tion success directly by altering the scent of nectar. Pollinators, in
turn, can serve as microbial vectors, and transfer microbes between
flowers and across species. Understanding these complex interaction
networks is crucial to sustain ecosystem service by wild pollinators

for future generations.
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B Die Interaktion von Bestaubern und Blii-
ten wird oft nur als zweiseitige Wechselbe-
ziehung angesehen. Die Bliite wird bestaubt
und der Bestauber bekommt eine Belohnung
in Form von Nektar oder Pollen. Jedoch wer-
den dabei oft ein paar kleine Mitspieler tiber-
sehen: Mikroorganismen besiedeln nicht nur
Bliiten und Nektar, sondern kommen auch in
den Darmen oder anderen Organen der meis-
ten Bestauber vor. Sie sind ein wichtiges,
aber oft iibersehendes Puzzleteil, das die

Bestdauber v

Bestaubung zu einer Dreiecksbeziehung zwi-
schen Pflanzen, Mikroben und Bestaubern
werden ldsst (Abb. 1).

In den letzten Jahren hat sich gezeigt, dass
Mikroorganismen fiir viele Okosystempro-
zesse im Bereich der Bestdaubung eine wich-
tige Rolle spielen [1]. Nektarbakterien und
Hefen konnen die Bestdubung direkt beein-
flussen, indem sie den Duft und die Attrakti-
vitdt von Nektar beeinflussen oder sogar das
Auskeimen der Pollen beschleunigen [2]. Fir
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Bliite {ibertragen werden,
sodass Bliiten zu Umschlagplat-
zen fiir Mikroorganismen wer-
den (Abb. 1, [4]). Aufgrund der
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men fiir die Bestdubung und
Insektengesundheit ist es wich-
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tig, solche komplexen Netzwer-
ke besser zu verstehen.

Metabarcoding als Kombination mole-
kularer und 6kologischer Methoden

Bei der Analyse von Pflanzen-Bestduber-
Mikroben-Netzwerken werden inzwischen
oft Methoden aus unterschiedlichen Diszip-
linen verbunden, sodass Interaktionsokolo-
gie mit Hochdurchsatzsequenzierung und
bioinformatischer Analyse Hand in Hand
gehen. Durch das DNA-Metabarcoding kon-
nen komplexe Artengemeinschaften analy-
siert und in ihrer genauen Zusammenset-
zung bestimmt werden. Dabei wird ein
Gemisch verschiedener Arten mit einem
genetischen Marker innerhalb derselben Pro-
be sequenziert. Es geht also noch ,iiber”
(Meta) das klassische Barcoding, d. h. der
Identifikation einer einzelnen Art mittels
DNA-Sequenzierung pro Probe hinaus.
Urspriinglich stammt diese Methodik aus
dem Bereich der Mikrobiologie, um komple-
xe Artengemeinschaften von Mikroben zu
erfassen, die Mikrobiome. In den letzten Jah-
ren wurde die Methode auch genutzt, um die
Interaktionen zwischen Bestdubern und Blii-
ten zu untersuchen. Dementsprechend kon-
nen Proben hier auch Gemische von Pflan-
zenpollen sein [5]. Statistische Methoden
unterstiitzen die Datenauswertung und
erweitern die molekularen Analysen um
computergestiitzte Modelle.

Solche Netzwerkanalysen zeigen zunachst
nur die Interaktion verschiedener Arten
(Abb. 2). Dadurch lassen sich z. B. Speziali-
sierungsmuster von Bestaubern fiir bestimm-
te Pflanzenfamilien erkennen. So sammeln
nicht alle Bauchsammlerbienen von den glei-
chen Bliiten [4]. Einige spezialisieren sich
auf Korbbliitler (Asteraceae), wohingegen
andere fast nur den Pollen von Schmetter-
lingsbliitlern (Fabaceae) sammeln (Abb. 2).
Im nédchsten Schritt lassen sich weitere
Aspekte mit einbinden, wie die Assoziation
bestimmter Bakteriengruppen mit dem
gesammelten Pollen oder den Darmen der
Bienenlarven. Dabei lassen sich Milchséure-
bakterien (Lactobacillales) mit dem Pollen
von Korbbliitlern aber auch den Darmen
bestimmter Bienenarten assoziieren
(Abb. 2).
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A Abb. 2: Interaktionsnetzwerke zwischen Bienen, Bliiten und Bakterien. Verschiedene Arten von Bauchsammlerbienen (Gattung: Heriades, Megachile

und Osmia) zeigen unterschiedliche Praferenzen zu Pollen bestimmter Pflanzenfamilie, z. B. Megachile zu Korbblitlern (Asteraceae). Auf dem gesam-
melten Pollen lassen sich bestimmte Bakteriengruppen nachweisen. Dadurch kann man den Bienenarten bestimmte Bakteriengruppen zuordnen, z. B.
zu Megachile vorwiegend Milchsédurebakterien (Lactobacillales). Abbildung veréndert aus [4].

Das eine ,Mikrobiom* gibt es nicht

Ein Darmmikrobiom ist nicht unbedingt sta-
tisch, sondern unterliegt in der Regel einem
standigen Wechsel. Die Zusammensetzung
kann sich dndern, je nachdem welche Mikro-
organismen aus der Umwelt aufgenommen
werden. Das kann {iber die Nahrung erfolgen,
oder iiber den direkten Austausch zwischen
gleichen oder verschiedenen Arten. So hdangt
der Austausch von Mikroben nicht nur davon
ab, welche Nahrung der Wirt bevorzugt, son-
dern auch vom Bewegungsverhalten und wie
intensiv dadurch soziale Kontakte ausfallen
[6]. Bei einigen unserer bekanntesten Bestiu-
bern, wie Honigbiene und Erdhummel, spielt
der soziale Transfer von Mikroben eine ent-
scheidende Rolle. Dadurch verfiigen beide
iiber ein simples, aber hoch spezialisiertes
Mikrobiom [7]. Die ausgeprdgte Form von
Sozialitdt hat bei diesen Bestdubern dazu
gefiihrt, dass niitzliche Bakterien wesentlich
besser innerhalb der Kolonie tibertragen wer-

BIOspektrum | 04.25 | 31.Jahrgang @Springer

den konnen [8]. Dies ermdglicht es, spezi-
fisch angepasste bakterielle Gruppen tiiber
viele Generationen zu erhalten, sodass
Honigbienen weltweit ein sehr @hnliches
Mikrobiom aufweisen [9].

Aber auch bei sozialen Bestaubern wird
das Mikrobiom immer noch durch Umwelt-
faktoren beeinflusst. So verandert sich das
Mikrobiom der Erdhummeln in der Zusam-
mensetzung, wenn wir Kolonien aus einer
Laborzucht ins Freiland ausbringen [10].
Dabei nimmt vor allem der Anteil an Milch-
saurebakterien zu, wobei der Anteil an vor-
wiegend sozial iibertragenen Bakteriengrup-
pen abnimmt. Daher nehmen wir an, dass
sich Umweltveranderungen noch starker auf
das Mikrobiom von solitdar lebende Wildbe-
staubern auswirken [11]. Diese verfiigen
vermutlich nicht tiber einen sozialen Transfer
von Mikroorganismen und sind damit starker
auf den Transfer von Mikroben in Pflanzen-
Bestauber-Netzwerken angewiesen [4].

Viele Wildbestauber leben solitar und
bendtigen unseren Schutz

In Deutschland gibt es weit {iber 500 Wild-
bienenarten, von denen etwa 90 % zu den
Solitdrbienen gezdhlt werden [11]. Hinzu
kommen noch unzéhlige Arten an Schmetter-
lingen und Schwebfliegen, sodass ein GroB-
teil der bestdaubenden Arten Einzelganger
sind (Abb. 3). Bekannte Beispiele von Soli-
tarbienen sind die Mauerbienen, die zu den
oben genannten Bauchsammlerbienen geho-
ren. Sie besiedeln gerne die Nestrohren von
Insektenhotels, in denen sie ihren Nach-
wuchs in einzelnen Brutkammern ,ein-
mauern”. Dadurch findet kein direkter Kon-
takt zwischen den Generationen, aber auch
nicht zwischen den verschiedenen Larven
innerhalb einer Rohre statt. Die Larven
erndhren sich wiahrend ihrer Entwicklungs-
zeit nur vom Pollenkuchen, der vom Eltern-
tier unter das Ei mit abgelegt wurde. Dabei
spielt die mikrobielle Fermentation der Pol-
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A Abb. 3: Nur ein kleiner Teil der in Deutschland heimischen Bestduber gehort zu den sozialen
Insekten wie der Honigbiene. Etwa 90 % aller Wildbienenarten z&hlen zu den Solitérbienen [11]
(obere Reihe: Seidenbienen, Sandbienen & Kreiselwespen). Hinzu kommen weitere Gruppen an
Solitarbestdubern, wie Schmetterlinge (mittlere Reihe: WeiBlinge, Dickkopffalter & Blaulinge) und
verschiedene Fliegen (untere Reihe: Blasenkopffliege & Schwebfliegen). © Arne Weinhold.

len eine besonders wichtige Rolle fiir die
Larvenentwicklung [1], die das Elterntier nur
bedingt beeinflussen kann, falls es Bakterien
oder Hefen dort mit ablegt. Mittels Netzwerk-
analysen lassen sich Riickschliisse auf die
Pollenzusammensetzung und die potenzielle
Herkunft von Bakterien fiihren (Abb. 2). Um
zu verstehen, wie Mikroorganismen zwi-
schen Wirten und Bliiten verteilt werden,
muss also auch das Zusammenspiel von ver-
schiedenen Arten innerhalb des Pflanzen-
Bestduber-Netzwerks betrachtet werden.
Gerade hier gibt es noch groBe Liicken in der
Forschung, die mittels DNA-Metabarcoding
und Netzwerkanalysen geschlossen werden
konnen. So nimmt der Mensch ungewollt
durch intensivere Landnutzung oder Mono-
kulturen in der Landwirtschaft Einfluss auf
die mikrobielle Zusammensetzung in den
Nestern von Mauerbienen [12], was sich
negativ auf das Uberleben dieser Wildbienen
auswirken konnte.

Die Biodiversitétskrise und das Insekten-
sterben sind gerade deshalb so problema-
tisch, weil immer mehr Komponenten aus
diesem fragilen Netzwerk herausbrechen.
Viele Arten sind aufeinander angewiesen
und konnen durch das Verschwinden ande-
rer Arten in Mitleidenschaft gezogen werden.
Dies kann Okosystemfunktionen in einer
Weise beeinflussen, die wir noch nicht voll-
stindig verstehen. Mauerbienen sind z. B.
wichtig fiir die Bestaubung zahlreicher Nutz-
und Wildpflanzen. Da sie besonders friih im
Jahr unterwegs sind und auch bei schlechtem
Wetter fliegen, zdhlen sie zu den wichtigsten

Bestdubern von Kirsch- und Apfelbdumen.
Auch wenn viele bei ,Rettet die Bienen“
unvermittelt an die Honigbhiene denken, sind
vor allem die vielen Arten an Wildbestdaubern
gemeint, die es in unserer Agrarlandschaft
zunehmend schwer haben und zum Teil
sogar mit der Honigbiene in Konkurrenz ste-
hen. Es geht vielmehr darum, die Landnut-
zungsintensitdt zu verringern, um Biodiver-
sitdt zu erhalten, damit Wildbestauber nicht
nur geeignete diverse Nahrung, sondern
auch die richtigen Bakterien finden [12].
Daher ist es wichtig, das Zusammenspiel von
Bliiten, Bestaubern und ihren Bakterien bes-
ser zu verstehen, um geeignete MaBnahmen
zum Schutz von Insekten ergreifen zu kon-
nen und damit ihre Funktion als Bestduber
zu erhalten. |
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