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feloxidation gekoppelt. Organische Säuren 
lösen Kalziumphosphat, während Schwefel­
oxidation zusätzliche Protonenäquivalente 
liefert und pH-  sowie Redoxbedingungen 
verändert [4]. Das Material eignet sich daher 
als Modell für gekoppelte Phosphor-, Schwe­
fel- und Redoxprozesse.

Unterschiedliche metabolische 
Strategien trotz ähnlicher Funktion
Um die mikrobielle Reaktion auf dieses Sys­
tem zu untersuchen, wurde das Verhalten 
zweier Bacillus-Stämme, B. velezensis und 
B. licheniformis, in Gegenwart von BCplus ana­
lysiert. Dabei wurden die Reaktionen sowohl 
mit Phosphorlimitierung als auch mit einer 
leicht verfügbaren Phosphatquelle (Full-P-
Bedingungen) verglichen (Abb. 1). Wachs­
tumsexperimente wurden mit Multiomics-
Analysen kombiniert (Abb.  2, [7]). Beide 
Stämme mobilisieren innerhalb von 72 Stun­
den etwa drei Milligramm Phosphat pro Liter 
und senken den pH-Wert signifikant. Phäno­
typisch erscheinen sie daher ähnlich. 

Transkriptomanalysen zeigen deutliche 
Unterschiede: Bereits nach sechs Stunden 
reagiert B. velezensis mit einer breiten Ant­
wort, wobei über 300 Gene gegenüber Full-
P-Bedingungen und über 160 Gene gegen­
über Phosphorlimitierung hochreguliert 
sind. B. licheniformis reagiert dagegen verzö­
gert und selektiver. Hinter dem gleichen 
Endpunkt stehen somit unterschiedliche 
metabolische Programme.

B. velezensis aktiviert früh die Phosphat­
regulation und reorganisiert gleichzeitig 
den Stickstoffstoffwechsel [7], ohne deut­
lich schneller zu wachsen. Gene der Nitrat­
reduktion werden induziert; Nitrat dient als 
alternativer Elektronenakzeptor. Ansäue­
rung und Energiegewinnung verlaufen 
parallel, was eine schnelle Reaktion auf 
limitierende Bedingungen ermöglicht. 
B.  licheniformis reagiert verzögert. Die 
Ansäuerung erfolgt stärker über malatdo­
minierte Wege, während Nitratreduktion zu 
Ammonium später einsetzt. Zusätzlich wer­
den Riboflavin- und Eisen-Schwefel-abhän­
gige Ko-Faktor-Systeme verstärkt gebildet, 
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ó  Phosphor ist essenziell für Zellstrukturen 
und Energiestoffwechsel, jedoch sind in 
Böden meist nur 0,02–0,2 % unmittelbar ver­
fügbar [1]. Der Großteil liegt als schwerlös­
liches Kalzium-, Eisen- oder Aluminiumphos­
phat vor. Mineralische Phosphatdünger stei­
gern Erträge, sind jedoch ökologisch und 
geopolitisch problematisch [2, 3]. Nachhalti­
ge Strategien müssen daher alternative Dün­
gerquellen und mikrobielle Mobilisierungs­
prozesse berücksichtigen.

Phosphatlösende Bakterien gelten als zen­
trale Akteure bei der Mobilisierung schwer­
löslicher Phosphorquellen. Vertreter der 

Gattung Bacillus werden häufig als Bioinoku­
la eingesetzt [5]. Ihre Funktion wird oft auf 
organische Säureproduktion reduziert [6]. 
Tatsächlich ist Phosphatmobilisierung 
jedoch in regulatorische Netzwerke eingebet­
tet, die Stickstoff- und Schwefelstoffwechsel 
sowie Redoxprozesse koordinieren.

Schwefelangereicherte Knochenkohle 
(BCplus) ist ein phosphorhaltiger Recycling­
dünger aus pyrolysierten Tierknochen. Der 
Phosphor liegt überwiegend als schwerlösli­
ches Kalziumphosphat vor. Durch die Anrei­
cherung reduzierter Schwefelverbindungen 
werden Phosphatmobilisierung und Schwe­
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Phosphatfreisetzung durch Bacillus: 
gleiche Funktion, andere Wege

¯ Abb. 1: Experimentel-
ler Workflow zur Unter-
suchung der Phosphat-
mobilisierung aus 
schwefelangereicherter 
Knochenkohle (BCplus) 
durch Bacillus velezensis 
und B. licheniformis. 
Analyse von pH-Wert, 
gelöstem Phosphat 
sowie Transkriptom (6 h, 
48 h) und Metabolom 
(6 h) unter verschiede-
nen Phosphorbedingun-
gen. Modifiziert nach [7]. 
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deutlich. Die gleiche Funktion entsteht somit 
aus unterschiedlichen metabolischen Pro­
grammen. Funktionelle Konvergenz bedeutet 
daher nicht mechanistische Identität; Redun­
danz ergibt sich aus der regulatorischen Ein­
bettung einer Funktion in das metabolische 
Netzwerk.

Diese Befunde haben direkte Konsequenzen 
für das Verständnis von Bodenmikrobiomen. 
Unterschiedliche metabolische Strategien kön­
nen unter wechselnden physikochemischen 
Bedingungen unterschiedliche Robustheit ver­
mitteln. Die Stabilität mikrobieller Gemein­
schaften beruht möglicherweise weniger auf 
taxonomischer Austauschbarkeit als auf kom­
plementären Stoffwechselarchitekturen. In 
heterogenen Bodensystemen könnten regula­
torisch unterschiedliche Strategien zeitlich 
und räumlich komplementär wirksam werden. 
Entscheidend ist somit nicht allein das Vor­
handensein eines phosphatlösenden Merk­
mals, sondern dessen Einbettung in das 
gesamte metabolische Netzwerk.

Konsequenzen für die Entwicklung 
von Inokula
Screeningverfahren bewerten häufig Endpunk­
te wie die Menge freigesetzten Phosphats. Die 
vorliegenden Daten zeigen jedoch, dass ver­
gleichbare Freisetzungsraten auf unterschied­
lichen energetischen und regulatorischen 
Grundlagen beruhen können. Dies stellt die 
Annahme funktioneller Austauschbarkeit 
infrage. Inokula sollten daher nicht allein nach 
maximaler Mobilisierung ausgewählt werden, 
sondern nach ihrer regulatorischen Plastizität 
und Stabilität unter variierenden Umweltbedin­
gungen. Ansätze, die auf Konsortien basieren, 
und komplementäre Strategien kombinieren, 
könnten langfristig robuster sein als leistungs­
starke Einzelstämme.

Phosphatmobilisierung ist kein isoliertes 
Merkmal, sondern Teil komplexer mikrobiel­
ler Anpassungsstrategien. Ein integratives 
Verständnis mikrobieller Stoffwechselnetz­
werke ist daher zentral für nachhaltige Phos­
phorstrategien.� ó
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was auf eine redoxzentrierte Stabilisierung 
hinweist. 

Unter BCplus-Bedingungen wurden nicht 
nur Gene der Phosphatregulation reguliert, 
sondern auch Nitratreduktionswege und 
Schwefelstoffwechselgene [7]. Die initiale 
Phosphatlimitierung resultiert aus der gerin­
gen Löslichkeit des enthaltenen Kalzium­
phosphats und erfordert zunächst dessen 
mikrobielle Mobilisierung. Die zeitlich abge­
stufte Regulation von Stickstoff- und Schwe­
felgenen deutet darauf hin, dass die Anpas­
sung über eine isolierte Phosphorantwort 
hinausgeht und eine umfassendere stöchio­
metrische Reorganisation widerspiegelt. 
Nitratreduktion wirkt als Redoxventil, wäh­
rend Schwefelassimilation Elektronenflüsse 
im Zentralstoffwechsel beeinflusst. Phos­
phatmobilisierung ist damit Teil eines integ­
rierten Anpassungsprogramms.

Metabolomanalysen stützen diese Inter­
pretation. B. velezensis produziert unter 
BCplus ein breiteres Spektrum extrazellulärer 
Metabolite, was auf eine stärkere Umlenkung 
zentraler Stoffwechselwege hinweist. Aroma­

tische Metabolite deuten auf eine Aktivie­
rung des Shikimatwegs hin, während Buty­
rylglycin mit der Expression organischer 
Säurewege korreliert. B. licheniformis zeigt 
dagegen eine selektivere Metabolitfreiset­
zung, darunter Carnitin-assoziierte Verbin­
dungen, die mit einer fokussierteren Anpas­
sung des Energiestoffwechsels vereinbar 
sind. Transkriptom-  und Metabolomdaten 
zeigen somit zwei funktional erfolgreiche, 
jedoch unterschiedlich organisierte Anpas­
sungsstrategien [7].

Implikationen für funktionelle 
Redundanz und Bioinokula 
Funktionelle Redundanz wird in der Boden­
ökologie häufig als Stabilitätsmechanismus 
betrachtet: Mehrere Taxa können unter 
bestimmten Bedingungen dieselbe Funktion 
erfüllen und sich gegenseitig ersetzen [8, 9]. 
Die hier beschriebenen Befunde relativieren 
diese Annahme. Obwohl beide Bacillus-
Stämme ähnliche Mengen Phosphat mobili­
sieren, unterscheiden sich ihre regulatori­
schen und redoxmetabolischen Strategien 

¯ Abb. 2: Zeitliche Ent-
wicklung der Freisetzung 
von Phosphat während 
der Inkubation von 
Bacillus licheniformis und 
B. velezensis mit BCplus als 
alleiniger Phosphorquelle. 
Linien zeigen Mittelwerte 
der Messungen, schattier-
te Bereiche den Standard-
fehler. Die Kontrolle ent-
hält kein inokuliertes Bak-
terium. Darstellung nach 
[7]. 

¯ Abb. 3: Zeit-
lich differenzierte 
Strategien von 
Bacillus licheni-
formis und 
B. velezensis bei 
Wachstum auf 
BCplus. Trotz ähn-
licher Phosphat-
mobilisierung 
unterscheiden 
sich frühe (6 h) 
und späte (48 h) 
regulatorische 
Anpassungen. 
Darstellung nach 
[7]. 
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