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Zwischenbericht Langzeitmonitoring — Modul 04 Mikrobiologie

Projektleitung und Koordination (Fiir den Inhalt verantwortlich):
Prof. Dr. Martin Grube, Universitat Graz

Berichtszeitraum 1.4.2022 bis 31.10.2022

1. Beprobung Sommer 2022

In der Vorbereitung fur das im Sommer vorgesehene Beprobungsschema wurde die Planung der Probenentnahme
optimiert. Fir den Probentransport wurde diesmal ein Dry-shipper herangezogen, um die gekihlte Lagerung wahrend
des Probentransportes ins Tal zu gewahrleiten. Es handelt sich dabei um ein Kiihlgefal3, das die Probenbehalter durch
ein mit flissigem Stickstoff gekiihltes Polymer (iber einen langeren Zeitraum (>eine Woche) tiefgefroren halten kann.

Im Vorfeld der heurigen Beprobung wurden fir das Modul 04 Mikrobiologie an der Universitdt Graz am Ende des
Sommersemesters 3 Studierende gewonnen, die sich freiwillig und unentgeltlich an der heurigen Beprobung
beteiligten. Den Studierenden wurde auBerdem mitgeteilt, dass sie eigenverantwortlich an den Tatigkeiten
teilnehmen wirden. Mit zwei von ihnen (Jana Girstmair, Manuel Schneider) wurden im Juli 2022 die Standorte des
Langzeitmonitorings, die sich aulRerhalb des Gebietes des Nationalparks Hohe Tauern befinden, erfolgreich beprobt
(Furka, Oberettes; die Kosten fiir diese Beprobung flieRen daher nicht ein). Dabei konnten die Studierenden in das
Beprobungsschema erfolgreich eingewiesen werden. An der Beprobung im Seebachtal und Innergschloss beteiligte
sich zuséatzlich die dritte Studierende (Helena Gradischnig). Die Studierenden stellten sich sehr geschickt den
Aufgaben und waren fir die Durchfiihrung des Projektes eine Entlastung.

Die Daueruntersuchungsflaichen im Gebiet des Nationalparks Hohe Tauern wurden von 16.-18. August beprobt:
16. Aug. Innergschléss (Osttirol), 17. Aug. Seebachtal (Karnten), 18. Aug. Untersulzbachtal (Salzburg).

Bei der Beprobung hielten wir uns an die urspriinglich im Methodenhandbuch festgelegte Arbeitsweise und folgten
bei der Durchfiihrung direkt den Beprobungen im Rahmen des Moduls Bodenmesofauna (und Modul Produktivitat)
nach, die zur gleichen Zeit mit uns unterwegs waren. Dies hatte zum einen den Vorteil, dass wir zur besseren
Vergleichbarkeit von exakt den gleichen Stellen die Bodenfauna und die Mikrobengemeinschaften erhoben und zum
anderen, dass die Bodenoberfliche nur einmal zur Probenentnahme gedffnet wurde. Wir entnahmen von diesen
Stellen wieder eine Menge von etwa 1,5 Kubikzentimeter Boden, fiillten sie in entsprechend fiir die Tiefkiihlung
vorgesehen Réhrchen und froren die Proben unmittelbar danach im Dry-shipper ein.

Im Seebachtal wurden die 3 Transsekte, wie im Methodenhandbuch festgelegt, beprobt. Das gleiche wurde fir die 5
Transsekte an der Daueruntersuchungsfliche im Innergschléss vorgenommen. Aufgrund schwieriger
Witterungsbedingungen wurden im Untersulzbachtal 5 Transsekte beprobt (ein sechster wurde in Absprache mit den
anwesenden Teams vor Ort ausgelassen). Der Abstieg aus dem Untersulzbachtal stellte die Teams vor gewisse
Herausforderungen, da sich die Wetterbedingungen deutlich verschlechterten und es zeigte sich, dass die Strecke,
insbesondere zwischen der auf 1970 m gelegenen Felsformation ,,Saukopf” und den Beprobungsflachen auf c. 2300
m, unter diesen Bedingungen nur von sehr trittsicheren Personen ohne Probleme bewaltigt werden kann.

Die Proben wurden im Anschluss an die Beprobung fiir ein Woche vor der Weiterbearbeitung tief geklhlt gelagert.

2. Bearbeitung im Labor

Die DNA-Extraktionen wurden fir alle Proben mit dem DNeasy Power Soil Kit durchgefiihrt. Die Extrakte wurden
unmittelbar danach zur DNA-Sequenzierung eingesendet. Dabei wurden entsprechend dem Methodenhandbuch die
Bakterien und Pilze getrennt unter Verwendung fir diese Gruppen spezifischer Primer sequenziert. Die
Sequenzierresultate wurden dem Team des Modul 04 erst etwa eine Woche vor der Berichtsfrist zugesendet.

Von 95 Proben (11551434 Sequenzen, mittlere Anzahl pro Probe 60797 Sequenzen) konnten Daten Uber
Bakteriengemeinschaften der Transekte gewonnen werden. Von 96 Proben (13186578 Sequenzen, mittlere Anzahl



pro Probe 68.680) konnten Daten Uber Pilzgemeinschaften gewonnen werden. Der umfangreiche DNA-Datensatz aus
den Untersuchungsgebieten im Nationalparkgebiet ergab insgesamt eine Anzahl von 24 738 012 Sequenzen, die
gegenwartig im Detail untersucht und mit den friiheren Ergebnissen verglichen werden. Dafiir wird die eigens fiir das
Langzeitmonitoringprojekt von Dr. Fernandez-Mendoza entwickelte Datenanalyse-Pipeline herangezogen. Wir
rechnen daher bis zum Frihjahr 2023 mit einem detaillierten Bild von den Veranderungen (bzw. der Stabilitdt) der
Pilz-und Bakteriengemeinschaften an den Daueruntersuchungsflichen im Laufe der letzten Jahre.

Geldndearbeiten Sommer 2023 im Nationalpark Hohe Tauern: Abb. 1: Vorbereitung der Entnahmen
im Innergschloss, 16.8., Abb. 2: Taubling im Untersuchungsgradienten, Abb. 3: Beprobung im
Seebachtal am 17.8. mit den beteiligten Studierenden Gradischnig, Girstmair, Schneider (v.li.),

Abb. 4: Beprobung im Untersulzbachtal, 18.8. (Fotos: Martin Grube)



FastQC: Sequence Counts

FUL-A3c-v34_S68_R1_001
FULAKD1-v34_54_R1_001
FUL-ATe-v34_574_R1_001
FUL-C4d1-v34_S28 R1 001
FUL.CKal-v34_S19 R1_001
FUL-CTb1-v34_566_R1_001
FU2-A%c1-v34_S3 R1_001
FU2-AKb1-v34_582 R 001
FUZ-ATC1-v34_S583 R1_001
FU2-C3d-v34_552_R1_001
FUZ-CKb-v34_535_R1_001
FU2.CTc-d-v34_S44_R1_001
FU3-Alc-v34_536_R1_001
FU3-ASa2-v34_576_R1_001
FU3-A7d-v34 591 R1_001
FU3.BKd2v34_559 R1_001
FU3.C3b2-v34_527_R1_001
FU3-CTc-v34_558 RL_001
FUA-ACV34_592 R1_001
FU4-AKa2-v34_543 R1_001
FU4-BTa-v34_S11_R1_001
FU4-C5b-d-v34_S12_R1_001
FU4-CKb2-v34_S51_R1_001
FU4-CTd-v34_560_R1_001
FUS-A3d2.v34_584_R1_001
FUS-AKa-v34_S75_R1_001
FUS-ATc2-v34_550_R1_001
FUS-C2a-c-v34_S67_R1_00L
FUS-C562-y34_590_R1_001
FUS-CTc2-v34_S20_R1_001
IN1-BKb-d-v34_S16_R1_001
IN2-A23-v34_S70_R1_001
INZ-ATD-d-v34_562_R1_001
IN2-C2d-v34_538_R1_001
IN2-CKd-v34_546_R1_001
IN2.CTc-v34_§22 R1_001
IN3-A-1Tcv34_593_R1_001
IN3-A3a-v34_554_RL_001
IN3-AKC-d-v34_S14_R1_001
IN3-BKa-v34_SBO_R1_001
IN3-C-1-4a-c-v34_S77_R1_001
IN3-Cld-v34_S85_R1_001
IN3-C2C-v34_S69_R1_001
IN4-A-1-1c-v34_594 R1_001
IN4-A2c.v34_S31 R1_001
IN4-Add-v34_S7_R1_001
IN4-AKa-v34_586_R1_001
IN4-C6b-d-v34_S6_R1_001
IN4-C83-v34_530_R1_001

INS-ATd-v34_S78_R1_001

Kb-d-Eck-v34_515_R1_001
IN5-C5d-v34_523 R1_001
OB1-Alav34 557 R1_001
0B1-A4b-v34_589_R1_001
OB1-AGb-v34_565_R1_001
0B1.C3av34 573 R1_001
0B1-CKb-v34_52_R1_001
OB1-Ctb-v34_S61_R1 001
0B2-A3b-v34 542 R1_001
0B2-A6b-v34_S18_R1_001
0B2-ATc-v34_534 R1_001
OB2-C3a-v34_526 R1_001
0B2-CKa-v34_S10_R1_001
0B2-CTh-v34_S49_R1_001
0B3-AKv34_59_R1_001
OB3-AM1.v34_S41_R1 001
0B3-C3a-v34_533_R1_001
0B3-CKa-v34_525_R1_001
0B3.CTe-v34_S17_R1_001
SE1-A4d-v34_547_R1 001
SE1-A5d-y34_553_R1_001
SE1-C2b-v34_S37_R1 001
SE1-C6b-u34_S29 R1 001
SEZ-ALcv34_S5_R1_001
SE2-A3b-v34_555_R1_001
SE2-A6D-v34_521_R1_001
SE2-C1Ac-y34_586_R1_001
SE3-AKd-v34_513_R1_001
SE3.C20-v34_S45_R1_001
UN1-ASa-v34_563_R1_001
UN1-AKb-v34_58_R1_001
UN1-AKc-v34_524_R1_001
UN1-C1b-v34 532 R1_001
UN1-C4b-y34_561_R1_001
UN1-CKb-v34_540_R1_001
UN2-ATa-v34_571_R1_001
UN2-ATd-v34_S56_R1_001
UN2-C5b-v34_596_R1_001
UN2-CKb-y34_548_R1_001
UN2-CTb-v34_S595_R1_001
UN4-A4a-v34_587_R1_001
UN4-ATa-v34_S79_R1_001
UN4-C4b-y34_564_R1_001
UN4-CTb-v34_572_R1_001

UNS5-CKb-v34_539_R1_001
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Abb. 5: Vorlaufige Sequenzierdichte fiir Bakterien von allen untersuchten Proben.



FastQC: Sequence Counts

FUL-Adc-its2_S170_R1 001

FUL-ATc-its2 5176 R1 001

FULCad1.its2_5130_R27001
FUL-CKal-its2 5121 R1 001
FUL-CKal-its25121 01
FUL-CTb1-its2 5168 R1 001
FUL.CTbl.its2 5168 A2 001

FU1-CTc-its2_5160_R1_001

1-CTc-its2_5160_R3_(
FU2-Adcl-its2 5105 R1 001
FU2-AdcLits2 5105 R27001
FU2-AKD1.its2 5184 R1-001
FU2-AKb1.its2 5184 R2 001
FU2-ATcl-its2 5185 R1_001
FU2-ATcl-its2_S185_R2_001
FU2-C3d-its2_ 5154 R1 001
FU2.Cad-its2 5154 R2 001
FUZ.CKb-its2 5137 R1001

- CKb-its2 5137 R2 001
RU2-CTe-d-its2_5146_R1 001
FU2-CTc-d-its2_5146_R2_001

=
()

-Alc-its2_5138_R2_D
FU3-ASa2-it5275178 R1 001
FU3-ASa2.its2 R200:

FU4-AdC it
FU4-AKa2-its;
FUSAKa2-Its.
FUA-BTa-its2 5113 R1 001
FUA.BTa.its2 5113 R2_001

FUS-C2ac-its2 5169 R1_001

FUS-C562-its2_5192_R1°00
FUS.C562-its2_5192_R2_001
FUS-CTC2-1t5275122 R17001

FUS.CTc2-its2 5122 R2_001
18K

cits:
IN3-A.aTc.its2 5195 R2 001
IN3-A3a-its2_S156 R1_001

IN4-AKa-its2_S186_R1_001
IN4-AK:

IN4-CBA- 525132 R17001

IN$-CBd-its2_5132_R2_001

082-CKa-its2 5112 R1_001
082.CKa.its2 5112 A2 001
082-Ctb-its2 5151 R1 001
©0B2-Ctb-its2 51517R27001

SE1-Addits2_51497RZ
SEL.ASchits2_5155_R1
SEL-AStHts2 5155 R2
SE1.Cob.its2 5139 R1
SE1.C2p-its2 5139 R2 7001
SE1.CBb-its2 5131 R1 001
SE1-Cob-its2_5131_R2.001
SE2 Alc its2 5107_R1.001
SE2-Alcits2 5107°R27001

-its2 5134 R2.001
UN1-Cab.its2_5163_R1-001
25 0:
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Abb. 6: Vorlaufige Sequenzierdichte fiir Pilze von allen untersuchten Proben.
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