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Einleitung / Hintergrund Bisherige Ergebnisse

Der oberirdische Teil von Pflanzen ist hauptsachlich von Bakterien kolonisiert [1]. | Qualitative Analyse — Diversitéit kultivierbarer abundanter Bakterien
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Bedeutende pflanzenwachstumsfordernde Bakterien sind pink pigmentierte
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Abb. 1 Konzentration kultivierbarer Bakterien gegeben als koloniebildende Einheiten (KBE) pro g Blatt. Signifikanztest: One » Pflanzenversuche mit I\/Iodellorganismen vor allem aus den Gattu Nngen

Way ANOVA in SigmaPLOT (Applied Maths). Unterschiedliche Buchstaben zeigen signifikante Unterschiede. Heterotroph: Sphingomonas und Meth/yobacterium
Kultivierung auf 1/2 R2A, aerob, 25°C; methylotroph: Kultivierung auf M125, Methanol als einzige C-Quelle, aerob, 25°C. '
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