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ZOOLOGIE

Wiederkäuer: Klima-Killer oder 
faszinierende Spezies?
Wiederkäuer repräsentieren eine mit etwa 200 Arten große Gruppe von 
Tieren, deren Vormagensystem das verbindende Element ist. Durch das 
in den Vormägen etablierte mikrobielle Ökosystem können Wieder-
käuer Nährstoffe fermentieren, die durch körpereigene Enzyme nicht 
abbaubar sind. Mit den Fermentationsgasen Kohlendioxid (CO2) und 
Methan (CH4) emittieren sie klimarelevante Treibhausgase. Der folgen-
de Artikel soll beide Aspekte – die hohe Kapazität der Nährstoffver ed-
lung und ihre Bedeutung für den Klimawandel – umreißen.

Während die Entstehung des Tier­
reichs in die Zeit des Neoproterozoi­
kum vor etwa 700 Millionen Jahre 
datiert wird [1], haben sich die Wie­
derkäuer (Ruminantia) erst vor etwa 
50 Millionen Jahren entwickelt und 
sind damit im Sinne der Evolution 
noch als relativ „jung“ anzusehen [2]. 
Sie stellen eine Unterordnung der 
Ordnung Paarhufer (Artiodactyla) dar 
und werden durch die folgenden 
6 Familien repräsentiert: Tragulidae 
(Hirschferkel) sowie die unter dem 
Begriff Pecora (Stirnwaffenträger) 
zusammengefassten Giraffidae (Giraf­
fenartige), Moschidae (Moschushir­
sche), Antilocapridae (Gabelhornträ­
ger), Cervidae (Hirsche) und die 
 Bovidae (Hornträger). Unter diesen 
Familien gelten die Trigulidae als die 
ältesten Wiederkäuer, die sich im 
Zuge der Entwicklung nur wenig 
verändert haben und daher auch als 
„living fossils“ bezeichnet werden 
[3]. Die übrigen Wiederkäuer haben 
sich erst vor 10–20 Millionen Jahren 

entwickelt. Die Anzahl der Genera 
und der Spezies innerhalb der einzel­
nen Familien weisen sehr große 
 Unterschiede auf. So bildet der Gabel­
bock als eine Spezies das einzige 
Genus innerhalb der Antilocapridae, 
während zu den Bovidae 49 Genera 
und 140 Spezies gerechnet werden 
[4]. Die Gesamtzahl der Spezies in­
nerhalb der Ruminantia beläuft sich 
auf etwa 200 Arten. Mit einer Kör­
permasse zwischen 3 und 7 kg sind 
die afrikanischen Zwergantilopen 
(Dikdiks) die kleinsten Wiederkäuer; 
amerikanische Bisons oder Wasser­
büffel ebenso wie hochgezüchtete 
Fleischrinder können Körpergewichte 
von über 800 kg erreichen. Das ge­
meinsame Merkmal aller Wieder­
käuer ist das aus den drei Abschnit­
ten Haube (Reticulum, Netzmagen), 
Pansen (Rumen) und Blättermagen 
(Omasum, Buchmagen) bestehende 
Vormagensystem, das dem eigent­
lichen Magen (Abomasum, Labma­
gen) vorgelagert ist. Lediglich bei 
den Tragulidae ist der Blättermagen 
noch nicht voll entwickelt und be­
steht aus dem Omasum­ähnlichen 
Isthmus. Bei der Geburt sind alle 
Magenanlagen vorhanden; die mor­
phologische und funktionelle Ent­
wicklung der Vor mägen ist eng mit 
der mikrobiellen Besiedlung assozi­
iert und erfolgt in den ersten Lebens­
wochen. Die Ausbildung einzelner 
Magenabteilungen ist nicht auf Wie­
derkäuer begrenzt: So sind beispiels­
weise auch bei Kamelen, Flusspfer­
den oder Faultieren Vormagen­ähn­
liche Abteilungen ausgebildet, die 

auch ähnliche Stoffwechseleigen­
schaften aufweisen können, wie sie 
von Wiederkäuern bekannt sind.

Unterschiedliches 
Futteraufnahmeverhalten
Trotz prinzipieller Ähnlichkeiten des 
Vormagensystems haben sich bei 
Wiederkäuern Präferenzen im Futter­
aufnahmeverhalten entwickelt. In 
grundlegenden Arbeiten wurde die 
Klassifizierung dieser Verhaltens­
merkmale in „Browser“ (Konzentrat­
selektierer), „Grazer“ (Grasfresser) 
und „Intermediate Feeders“ abgelei­
tet [5, 6]. Nach dieser Klassifizierung 
selektieren die „Browser“ hochwerti­
ges Futter, das Konzentrateigenschaf­
ten aufweist (Abbildung 1). Dagegen 
bevorzugen die „Grazer“ Grundfut­
ter, das in Weideregionen zu finden 
ist (Abbildungen 2 und 3). Die „Inter­
mediate Feeders“ nehmen eine Zwi­
schenstellung ein und wechseln ihr 
Futteraufnahmeverhalten je nach 
saisonaler Verfügbarkeit (Abbil­
dung 4). In der von Hofmann 1989 
entwickelten Klassifizierung [6] wird 
deutlich, dass die domestizierten 
Hauswiederkäuer zur Gruppe der 
„Grazer“ (Rind und Schaf) bzw. der 
„Intermediate Feeders“ (Ziege) zäh­
len. Aus der Klassifizierung nach 
Fressverhalten und der Anatomie des 
Verdauungstraktes leitete Hofmann 
funktionelle Konzepte ab. So vermu­
tete er für Grasfresser gegenüber den 
Konzentratselektierern aufgrund 
eines größeren Pansenvolumens und 
einer längeren Verweilzeit im Pansen 
und im Blättermagen eine bessere 
Fermentation des faserreichen Pflan­
zenmaterials. Er führte zudem um­
fangreiche anatomische Studien zur 
Größe der wichtigsten Speicheldrü­
sen durch und konnte zeigen, dass 
bei Konzentratselektierern der pro­
zentuale Anteil der Ohrspeicheldrüse 
mit 0,18–0,22 Prozent der Körper­
masse deutlich größer war als bei 
Grasfressern (0,05–0,07 Prozent). 
Daraus vermutete er bei Konzentrat­
selektierern eine höhere Speichel­
sekretionsrate als Grundlage einer 
höheren Verdünnungsrate und damit 
einer kürzeren Verweilzeit der Ingesta 

ABB. 1 Kamele zählen nicht zu den Wiederkäuern, aber 
sie kauen wieder und sie „browsen“. Hier eine Aufnahme 
aus der Dornbuschsavanne in Kenia. Foto: G. Breves.
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in den Vormägen. Diese hypotheti­
schen Konzepte haben in den Folge­
jahren zu einem intensiven wissen­
schaftlichen Diskurs geführt und sind 
durch verschiedene Studien widerlegt 
worden [7]. Dabei ist die grundlegen­
de Klassifizierung der Wiederkäuer 
im Hinblick auf ihre Futterpräferen­
zen nicht in Frage gestellt worden.

Mikrobielles Ökosystem der 
Vormägen
Die mikrobielle Gemeinschaft in den 
Vormägen wird durch ein hoch kom­
plexes Ökosystem aus Pilzen, Proto­
zoen, Bakterien und Archaeen reprä­
sentiert. Mit dem Einsatz moderner 
molekulargenetischer Methoden 
konnte in den vergangenen Jahren 
insbesondere die Vielfalt der Bakte­
rien genauer charakterisiert werden. 
Interessanterweise wurde dabei an 
vielen Wiederkäuerspezies ein soge­
nanntes „Core Microbiome“ nachge­
wiesen, das sowohl bei Bakterien 
als auch bei Protozoen über geogra­
phische Bereiche weltweit eine aus­
geprägte Ähnlichkeit aufweist [8]. 
Angesichts einer Bakterienvielfalt 
von vermutlich weit über 1000 Spe­
zies wird es für künftige Arbeiten 
eine enorme Herausforderung sein, 
spezifische biochemische Funktionen 
des Vormagenstoffwechsels einzel­
nen Spezies zuzuordnen.

Biochemie des 
Vormagenstoffwechsels
Mit der mikrobiellen Besiedlung der 
Vormägen durch Pilze, Protozoen, 
Bakterien und Archaeen in den ers­
ten Lebenswochen entwickeln sich 
im Sinne einer echten Symbiose auch 
die spezifischen biochemischen Stoff­
wechselleistungen. Aufgrund des 
anaeroben Milieus in den Vormägen 
stehen dabei fermentative Stoffwech­
selprozesse im Vordergrund. Mit der 
pflanzlichen Nahrung werden hoch­
molekulare Zellwandbestandteile 
aufgenommen. Sie werden unter 
dem Begriff der Rohfaser zusammen­
gefasst und bestehen chemisch vor 
allem aus den Polysacchariden Cellu­
lose und Hemicellulosen. Während 
Cellulose aus Glucosemolekülen be­

steht, die in einer β­glycosidischen 
Bindung miteinander verbunden 
sind, handelt es sich bei den Hemi­
cellulosen um Mischpolymere aus 
verschiedenen Monosacchariden, die 
ebenso β­glycosidisch miteinander 
verbunden sind. Diese nicht durch 
körpereigene Enzyme der Wieder­
käuer aufspaltbaren chemischen Bin­
dungen können durch mikrobielle 
Enzyme der Vormagenmikroorganis­
men gespalten werden. Dies stellt 
den ersten Schritt der Kohlenhydrat­
fermentation dar, die über glykoly­
tische Stoffwechselwege letztlich zu 
den Endprodukten, den kurzkettigen 
Fettsäuren (SCFA, short chain fatty 
acids) Essigsäure, Propionsäure und 
Buttersäure führt. Sie liegen in der 
Vormagenflüssigkeit vor allem in 
dissoziierter Form als Acetat, Propio­
nat und Butyrat vor und können mit 
hoher Kapazität über unterschied­
liche epitheliale Mechanismen über 
das Vormagenepithel absorbiert wer­
den und auf diese Weise für zahl­
reiche intermediäre Stoffwechselwe­
ge genutzt werden. So können durch 
die mikrobiellen Fermentationspro­
zesse etwa 60–70 Prozent des Ener­
giestoffwechsels des Wirtstieres ge­
deckt werden. Die neben den pflanz­
lichen Kohlenhydraten mit dem 
Futter aufgenommenen Proteine 
unterliegen ebenfalls umfangreichen 
mikrobiellen Abbauprozessen. Dabei 
stellen die einzelnen Aminosäuren 
nicht das Endprodukt des Protein­
abbaus dar, sondern sie werden bis 
auf die Stufe von Ammoniak und ihr 
Kohlenstoffgerüst abgebaut. Die Ab­
baurate von nativen Futterprote inen 
liegt in einem Bereich zwischen etwa 
60 und 90 Prozent. Dies wird jedoch 
durch eine effiziente mikrobielle 
Neusynthese von Aminosäuren und 
damit von Protein kompensiert. Die 
mikrobielle Proteinsynthese stellt 
einen essenziellen Teil des mikrobiel­
len Wachstums der Vormagenmikro­
organismen dar, denn die mikrobielle 
Zellmasse besteht zu etwa 50 Pro­
zent aus Rohprotein. Bei einer mittle­
ren Generationszeit der Mikroorga­
nismen von etwa 20–30 Minuten 
können so bei hochleistenden Milch­

kühen täglich etwa 2,5 kg Mikroben­
protein synthetisiert werden. Das 
Mikrobenprotein kann nach Passage 
in den Dünndarm vom Wirtstier 
durch körpereigene Enzyme abge­
baut und durch intestinale Absorp­
tion der Aminosäuren bzw. von Di­/
Tripeptiden genutzt werden. Die 
Bedeutung der mikrobiellen Amino­
säuren­ bzw. Proteinsynthese wur­
den bereits in der Mitte des vergan­
genen Jahrhunderts charakterisiert. 
So konnten Duncan et al. [9] die 
Synthese aller Aminosäuren in den 
Vormägen nachweisen, und Virta­
nen [10] gelang erstmals der Nach­
weis, dass Milchkühe, die gereinigte 
Rationen mit Harnstoff und Ammo­
niumsalzen als alleinige Stickstoff­
quelle erhielten, nicht nur überleb­
ten, sondern ein ungestörtes Repro­
duktionsverhalten aufwiesen und 
jährliche Milchleistungen über 4000 
kg bei normaler Milchzusammenset­
zung zeigten.

Neben der Neubildung von Mi­
krobenprotein stellt die mikrobielle 
Synthese von wasserlöslichen Vita­
minen eine weitere herausragende 
Syntheseleistung dar. So wurde lan­
ge angenommen, dass die ruminale 
Vitaminsynthese den Bedarf des 
Wirtstieres decken kann. Erst in 
jüngster Zeit wurde für hochleisten­
de Milchkühe die Notwendigkeit 
der zusätzlichen Vitaminversorgung 
über das Futter gezeigt. Pflanzliche 
Fette sind in der Wiederkäuerernäh­
rung eher von untergeordneter Be­
deutung, da der Fett gehalt in den 

ABB. 4 Ziegen 
grasen und 
browsen. Hier 
eine Aufnahme 
aus der Dorn­
buschsavanne 
in Kenia. Foto: 
G. Breves.

ABB. 3 Rinder 
grasen. Hier ein 
schottisches 
Hochlandrind. 
Foto: Y. Arm-
brecht.

ABB. 2 Schafe grasen. Hier Heidschnucken in der Lüne­
burger Heide. Foto: G. Breves.
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meisten Pflanzen unter 5 Prozent 
beträgt. Ungesättigte langkettige 
Fettsäuren können in den Vormägen 
mikrobiell gesättigt werden.

Wiederkäuer und Klimawandel
Im Zuge der weltweiten Auseinan­
dersetzungen zum Klimawandel ist 
die Methanemission von Wiederkäu­
ern in den Fokus vieler Diskussio­
nen gekommen. Zweifellos werden 
von Wiederkäuern signifikante Men­
gen an Methan emittiert. Dabei ist 
ihr Beitrag zur globalen Methanemis­
sion nicht exakt zu quantifizieren. 
Aus verschiedenen Studien wird den 
Wiederkäuern ein Anteil von 11–17 
Prozent zugeschrieben [11].

Die Methansynthese stellt eine 
spezifische Leistung der Archaeen 
dar, sie werden daher auch als Me­
thanogene bezeichnet. Durch den 
streng an die Pansenmotorik gekop­
pelten „Ruktus“ gelangen die Pan­
sengase in die Umwelt. Sie bestehen 
im Mittel zu ca. 65 Prozent aus CO2 
und zu etwa 28 Prozent aus CH4. 
Die Wirksamkeit als Treibhausgas ist 
für Methan um ein Vielfaches höher 
als für CO2. Für den mikrobiellen 
Vormagenstoffwechsel stellt die 
Methansynthese zweifellos einen 
nützlichen Stoffwechselweg dar, 
denn durch die Reduktion von CO2 
zu CH4 werden die Reduktionsäqui­
valente, die bei den fermentativen 
Stoffwechselprozessen entstehen, 
eliminiert. Damit werden der H2­
Partialdruck im Pansen niedrig ge­
halten und dadurch mögliche nega­
tive Rückkopplungs effekte auf die 
Fermentationsintensität verhindert. 
Ein unter dem Blickwinkel der ver­
gleichenden Physio logie interessan­
ter Befund liegt aus Studien zum 
mikrobiellen Dickdarmstoffwechsel 
vor. Bezogen auf die im Dickdarm 
fermentierte organische Substanz ist 
die Methanbildung deutlich niedri­
ger als in den Vormägen. Der dafür 
verantwortliche bioche mische Me­
chanismus ist die sogenannte reduk­
tive Acetogenese, die auf der Nut­
zung von Reduktionsäquivalenten 
zur Acetatbildung basiert. Einige der 
Bakterien, die über diesen Stoff­

wechselweg verfügen, sind mittler­
weile identifiziert. Sie in den Vor­
mägen anzusiedeln ist bislang nicht 
gelungen.

Bereits seit mehr als 50 Jahren 
wird in zahlreichen Forschungsan­
sätzen versucht, die Methansynthese 
bei Wiederkäuern zu reduzieren. 
Prinzipiell können diese Verfahren 
in Fütterungs­ und Nicht­Fütterungs­
assoziierte Ansätze differenziert 
 werden. Die zahlreichen Verfahren 
können nicht im Detail dargestellt 
werden, da dies den Rahmen dieses 
Artikels sprengen würde.

Zur Antwort: Klimakiller oder 
faszinierende Spezies?
Zweifellos leisten Wiederkäuer einen 
signifikanten Beitrag zur globalen 
Emission von Treibhausgasen. Dies 
nur der Emission von CO2 und CH4 
zuzuschreiben, hieße die Komplexi­
tät von Emissionen aus der Land­
wirtschaft zu unterschätzen. So tra­
gen durch die Ammoniakemissionen 
und die Bildung von Lachgas aus 
Stickstoffverbindungen, die über 
Gülle ausgeschieden werden, nicht 
nur Wiederkäuer, sondern alle land­
wirtschaftlichen Nutztiere zum 
Treibhauseffekt bei.

Die Faszination und zugleich 
der hohe Wert von Wiederkäuern 
ergibt sich aus der Fülle ihrer Merk­
male, die sich in der Evolution die­
ser Tiergruppe entwickelt haben: 
Die Differenzierung in „Browser“, 
„Grazer“ und „Intermediate Feeder“ 
ermöglicht eine optimale Nutzung 
der verfügbaren Biomasse und ist 
ein wichtiger Mechanismus zur 
Standortanpassung. Die Verwertung 
von Fermentationsprodukten aus 
nur mikrobiell abbaubaren Kohlen­
hydraten für eine Fülle von inter­
mediären Stoffwechselprozessen, 
die Bildung von hochwertigem 
 mikrobiellem Protein und letztlich 
die Milchbildung dokumentieren 
den hohen Wert dieser Tiere für 
die menschliche Ernährung. Die 
Nutzung und Veredlung von Nähr­
stoffen aus Grünlandregionen tra­
gen zudem zum Erhalt dieser Regio­
nen bei.

Somit sind Wiederkäuer auf­
grund ihres Metabolismus, ihrer 
Bedeutung zum Landschaftserhalt 
und als Produzenten hochwertiger 
Lebensmittel nicht nur als äußerst 
wertvoll, sondern auch als unver­
zichtbar anzusehen.
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