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Aquatische Mikrobiome
und ihre Bedeutung fir die Wasserqualitat

Tillmann Liiders

Zusammenfassung

Aquatische Mikrobiome leisten entscheidende Beitrage zur Regulierung der StRwasserqualitat, indem sie
Nahrstoffe umsetzen und Schadstoffe abbauen. Flir unsere Trinkwasserversorgung und auch als Ressource ist
insbesondere das Grundwasser von erheblicher Bedeutung. Die systematische Erforschung des Grundwassers
als mikrobielles Habitat hat erst vor wenigen Jahren begonnen. Fiir aktuelle Probleme der Trinkwasserver-
sorgung, wie z.B. die zunehmende Nitratbelastung und die Ausbreitung von Mikroschadstoffen, bietet ein
besseres mikrobiologisches Prozessverstandnis wichtige Losungsansétze. Auch an stark mit Kohlenwasser-
stoffen belasteten Altlasten-Standorten hat die Umweltmikrobiologie (iberraschende neue Einblicke in die
Steuerung von Abbauprozessen und die daran beteiligten anaeroben Mikrobiome ermdéglicht. So kénnen z.B.
Kabelbakterien Redoxprozesse am Rand von Schadstofffahnen tiber »long-distance electron transfer« rdumlich
entkoppeln und so zentrale Reaktionslimitierungen umgehen. Zudem untersuchen wir seit einigen Jahren
massive Biofilme im Stollen einer ehemaligen Jodheilquelle. Hier zeigt sich, dass auch der oberflachennahe
terrestrische Untergrund — analog zu den heiBen Schloten der Tiefsee — rein auf mikrobieller Autotrophie
basierende und Uberraschend komplexe Lebensgemeinschaften aufweisen kann. Zusammenfassend wird
die auBerordentliche Bedeutung des Verstandnisses aquatischer Mikrobiome flir den vorsorgenden Schutz
und die nachhaltige Nutzung unserer Grund- und Trinkwasserressourcen dargelegt.

Summary
Aquatic microbiomes and their importance for water quality

Aquatic microbiomes make vital contributions to the regulation of freshwater quality, by cycling of nutrients
and degradation of pollutants. In particular, groundwater is of considerable importance for our drinking water
supply and also as resource. The systematic investigation of groundwater systems as a microbial habitat,
however, has only recently been initiated. A better understanding of these microbiomes may provide solutions
for current problems in our drinking water supply, such as increasing pollution with nitrate and the spread
of micropollutants. Even at sites highly contaminated with hydrocarbons, environmental microbiology has
provided surprising new insights into the control of degradation processes and anaerobic microbiomes. As
an example, cable bacteria can spatially uncouple redox processes at the fringes of contaminant plumes via
long-distance electron transfer, and thus alleviate central reactivity limitations. We are also currently investi-
gating massive biofilms discovered in the cavern of a former medicinal iodine spring. This revealed that even
the shallow terrestrial subsurface — analogous to the hot chimneys of the deep sea — can host biosphere-
independent and surprisingly diverse microbiomes, purely based on microbial autotrophy. In summary, the
extraordinary importance of understanding aquatic micorbiomes for the protection and sustainable use of
our ground and drinking water resources is highlighted.
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Mikrobiome

Einfiihrung

Aquatische Mikrobiome sind von entscheidender
Bedeutung fiir die Qualitat unserer StiBwasser-
ressourcen. Sie regulieren im terrestrischen Was-
serkreislauf die Umsetzung von Kohlenstoff- und
Stickstoffeintragen, bauen Schadstoffe ab und
sind auch fir die hygienische Wasserqualitat
entscheidend. Gleichzeitig aber haben uns die
Entwicklungen der molekularen mikrobiellen
Okologie tiber die letzten Jahre gezeigt, dass wir
noch weit davon entfernt sind, alle Mikroben, die
wir in aquatischen Habitaten nachweisen kénnen,
in ihrer Physiologie und Funktion tatsachlich zu
verstehen. Man spricht hier auch von der »Dunk-
len Materie« der Umweltmikrobiologie (»micro-
bial dark matter«, Rinke et al. 2013). Ein solches
Verstandnis ist aber eine wichtige Grundlage fur
die Erhaltung 6kosystemarer Dienstleistungen
sowie flir die nachhaltige Nutzung natdrlicher
Ressourcen. In der Bereitstellung dieses Ver-
stédndnisses sehe ich eine der wichtigsten He-
rausforderungen der umweltmikrobiologischen
Forschung unserer Zeit.

Grundwasser als wichtige
SiiBwasserressource

SlURwasserressourcen werden in unserer Ge-
sellschaft vorrangig als Oberflaichengewasser,
Fliisse und Seen wahrgenommen. Auch der sog.
urbane Wasserkreislauf, von der Trinkwasserver-
sorgung bis hin zur Abwasserbehandlung, ist oft
ein wichtiges Thema, sowohl in der Forschung
hier in Miinchen als auch in der Offentlichkeit.
Die quantitativ bedeutsamste Komponente des
terrestrischen Wasserkreislaufs ist jedoch das
Grundwasser.

Betrachten wir die globale Verteilung des
Wassers, Uiberrascht es zunéchst nicht, dass bei
weitem der grofRte Anteil (>96 %) als Salzwas-
ser in den Ozeanen vorliegt (Abb. 1). Nur ca.
2,5 % des globalen Wassers sind StfRwasser
und davon sind wiederum 2/3 dauerhaft fest-
gelegt in polarem Eis und Gletschern. Weitere
30 % davon sind Grundwasser und nur 1,2 %
des globalen SiBwassers findet sich an der
Oberflache in Flissen und Seen (Shiklomanov
1993). Das Grundwasser stellt also mit >96 %
des nicht gefrorenen SiiBwassers mit Abstand
die bedeutsamste, tatsachlich zur Verfligung
stehende SlBwasserressource dar.

46

Die Nutzung des Grundwassers ist vor allem
fir unsere Trinkwasserversorgung bedeutsam.
Auch in Deutschland werden ca. 70 % des Trink-
wassers direkt oder indirekt aus dem Grundwas-
ser gewonnen, in Bayern sind es sogar >90 %
(UBA 2010). Der Zugang zu gutem Trinkwasser
ist eine entscheidende Voraussetzung fir die
Gesundheit des Menschen. Die WHO schatzt,
dass global bis zu 5 Millionen Menschen pro
Jahr durch mangelnden Zugang zu sicherem
Trinkwasser sterben (WHO 2018). Dabei handelt
es sich in vielen Entwicklungsléandern vorrangig
um hygienische Wasserprobleme, aber auch
die chemische Wasserverschmutzung kann hier
eine Rolle spielen. Eines der Hauptziele der UN
Millennium Development Goals ist die Halbierung
dieser Zahlen in unserer Dekade (Priiss-Ustiin &
Corvalan 2006).

Aber nicht nur in Entwicklungslandern, auch
in der sog. westlichen Welt ist unser Grund- und
Trinkwasser zunehmend Belastungen ausgesetzt.
Verursacht durch die steigende Umweltver-
schmutzung, die geanderte Landnutzung, das
Bevolkerungswachstum oder auch den Klima-
wandel kommt es zu veranderten Stoffeintragen
in das Grundwasser. Nach einer dénischen Studie
mussen z.B. wegen zunehmender Nitrat- und
Pestizidbelastung immer mehr, vornehmlich
flache Trinkwasserbrunnen geschlossen wer-
den (Stockmarr & Thomsen 2006). Dies ist ein
Problem, mit dem wir uns auch hier in Deutsch-
land in den nachsten Jahren intensiv werden
auseinandersetzen mussen; hier brauchen wir
neue Losungsansatze fir die aktuellen und far
zuklinftige Probleme der Trinkwasserversorgung.

Mikrobielle Redoxprozesse
im Grundwasser

Das Grundwasser ist aber nicht nur eine abio-
tische Ressource, sondern auch ein belebtes
Okosystem (Griebler & Lueders 2009). Im Gegen-
satz zu den meisten anderen Okosystemen ist
Grundwasser vorrangig durch Mikroorganismen
besiedelt, andere Lebewesen wie Nematoden
oder Krebstierchen finden sich nur in geringer
Dichte. Im Grundwasser kénnen je nach Stand-
ort zwischen wenigen 1000 und mehreren 100
Mio. Mikroorganismen pro mL Wasser enthalten
sein (Griebler & Lueders 2009). Die Biodiversitat
dieser Mikrobiome ist erheblich und es lassen
sich noch keine gesicherten Aussagen zur Ge-



Aquatische Mikrobiome und Wasserqualitat

Globale Wasserressourcen:

/
4

SiBwasser:

Oberflachengewasser
und anderes SiiBwasser 1,9 %

Grundwasser
30,1 %

Gletscher und polare
Eiskappen 68,6 %

Atmosphére 0,22 %&

SuBwasser 2,5 %

Salzhaltiges
Grundwasser 0,93 %

Salzhaltige
Seen 0,07 %

Oberflachengewasser
und anderes SiiBwasser:

Biologische

y o,
Ressourcen 0,22 % | usse 0,46 %

/ Siumpfe und Marschland 2,53 %
/ Bodenfeuchtigkeit 3,52 %

Seen 20,1 %

Eis und Schnee 73,1 %

Abb. 1. Globale Verteilung der Wasserressourcen auf der Erde. — Nach Daten aus Shiklomanov (1993).

samtzahl der mikrobiellen Arten im Grundwasser
machen. Immer wieder werden vollig neuartige
Bakterientaxa im Grundwasser entdeckt, sogar
solche mit einem Zelldurchmesser von weniger
als 0,2 pm (Luef et al. 2015, Anantharaman et
al. 2016).

Die Bakterien und Archaeen im Grundwasser
sind es aber, die durch ihre Redoxprozesse die
Wasserqualitat steuern. Sie katalysieren mit
ihrem Stoffwechsel die Umsetzung und den
Abbau verschiedener Stoffeintrdge und Belas-
tungen, ob diese nun aus der Landwirtschaft, der
Industrie oder auch aus urbanen Quellen stam-
men (Meckenstock et al. 2015). Um diese Prozes-
se besser zu verstehen, ist es zunachst hilfreich,
die daran beteiligten Edukte in grundlegende
Redoxschemata einzuordnen. Die zentrale Frage
ist dabei, welcher Elektronendonator und welcher
Elektronenakzeptor den Energiestoffwechsel
eines Organismus antreibt. Im Gegensatz zum
Menschen kénnen Mikroorganismen eine grof3e
Vielzahl an Substanzen als Elektronendonator
bzw. -akzeptor nutzen (Abb. 2). Neben Sauerstoff

kann eine Reihe alternativer, anaerober Elektro-
nenakzeptoren veratmet werden, wie z. B. Nitrat,
Metalloxide, Sulfat oder Kohlendioxid. Neben
reduziertem organischen Kohlenstoff kbnnen sie
zudem eine Vielzahl reduzierter anorganischer
Substanzen als Elektronendonatoren nutzen, wie
z.B. Ammonium, Sulfid oder auch Wasserstoff-
gas. Bedeutsam flir die Wasserqualitat ist aber
vor allem, dass Mikroorganismen auch Was-
serschadstoffe in Redoxprozessen nutzen und
diese dabei abbauen oder reduzieren kénnen. So
kénnen z.B. Kohlenwasserstoffe wie Aromaten
und Alkane als Elektronendonatoren oxidiert
und damit abgebaut werden. Ahnliches gilt fir
Mikroschadstoffe wie Pestizide oder auch Arznei-
mittel, die in Kldranlagen meist nicht eliminiert
und daher im Wasserkreislauf zunehmend zum
Problem werden. Zu den reduzierbaren Was-
serschadstoffen, die von Mikroorganismen als
Elektronenakzeptoren genutzt werden kénnen,
gehéren an erster Stelle das Nitrat, aber auch
chlorierte Kohlenwasserstoffe oder Nitroaroma-
ten (Abb. 2).
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In natlrlichen Mikrobiomen findet sich also
nicht nur eine auBerordentlich grofl3e Biodiver-
sitat, sondern auch eine beeindruckende Vielfalt
an Okophysiologien, ohne die viele Prozesse in
natlrlichen Systemen gar nicht oder nur sehr
langsam ablaufen wirden. Nur wenn wir die
zugrunde liegenden Reaktionsmechanismen und
die daran beteiligten mikrobiellen Populationen
genau verstehen, kénnen wir Gber mdgliche
MaRnahmen und Optionen zum Schutz unserer
Grundwasserressourcen diskutieren. Im Folgen-
den mochte ich auf ausgewahlte Beispiele hierzu
aus der Forschung an unserem Institut eingehen.

Nitratbelastung des Grundwassers

Das vielleicht prominenteste Beispiel fir die
Belastung des Grundwassers ist in der 6ffent-
lichen Wahrnehmung sicherlich das Nitrat. Die
zunehmende Nitratbelastung unseres Grund-
wassers vor allem im l&dndlichen Raum ist mitt-
lerweile nicht nur ein hydrochemisches, sondern
durchaus auch ein politisches und juristisches
Problem. Der gesetzlich vorgeschriebene Grenz-
wert von 50 mg/L nach deutscher Trinkwasser-
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verordnung wird in einer stetig steigenden Anzahl
von Grundwasserbrunnen tberschritten. Sowohl
die landwirtschaftliche Diingung allgemein als
auch die zunehmend intensive Nutztierhaltung
und die daraus resultierende Gllleausbringung
werden als Hauptursachen des Problems be-
trachtet. Dabei Uberrascht es zunachst, dass
die Gille selbst nur vergleichsweise geringe
Mengen an Nitrat enthélt. Gille enthalt dagegen
hohe Konzentrationen an Ammonium (bis zu
mehrere g/L), welches erst nach Ausbringung
im Sickerwasser wahrend der Bodenpassage
durch Mikroorganismen zum Nitrat aufoxidiert
wird (Abb. 3). Die mikrobielle Nitrifizierung (vgl.
Beitrag Wagner [2019] in diesem Band) stellt also
eine wichtige Komponente des Nitrateintrags ins
Grundwasser dar.

1 Vgl. z.B. WELT, 20.06.18: https://www.welt.de/
politik/deutschland/article177908046/Agrarex-
perte-Friedhelm-Taube-Grundwasserbelastung-
durch-Nitrat-ist-dramatisch.html [zuletzt abgeru-
fen am 08.08.18].
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Abb. 3. Schematische Darstellung des oxidativen und des reduktiven Stickstoffkreislaufs im Untergrund.

Dort angelangt, wird das Nitrat durch Mikroben
hauptséachlich als anaerober Elektronenakzeptor
im Prozess der Denitrifizierung genutzt (Abb. 3).
Seine Eliminierung hangt damit also von der
Verfligbarkeit anderer, meist organischer Elektro-
nendonatoren ab sowie von der Abwesenheit von
Sauerstoff als bevorzugtem Elektronenakzeptor.
Gelangt das Nitrat in einen aeroben, organisch
sonst wenig belasteten Grundwasserleiter, ist
das natlrliche Denitrifizierungspotenzial auf3ert
gering. Dennoch gibt es vielleicht Mdglichkeiten,
die vorhandenen Potenziale in Zukunft besser zu
nutzen oder gar zu steuern. Uber die Analytik
von stabilen Isotopen lassen sich anhand des
8N und des 8'®0 im Nitrat Aussagen machen
Uber diese Potenziale und Prozesse (Nikolenko
et al. 2018). So hat meine Kollegin Christine
Stumpp in aktuellen Arbeiten zum Grundwasser
eines landwirtschaftlich belasteten Standorts
im Sommer erheblich hohere effektive Denitri-
fizierungspotenziale nachweisen kénnen als im
Herbst und Winter (Gassen et al., in Vorberei-
tung). Wenn man bedenkt, dass bedingt durch
die Stallhaltung ein groRRer Anteil der Giille im
Winter ausgebracht wird, l&sst sich mit einer
besseren Berticksichtigung der im Untergrund
ablaufenden mikrobiellen Prozesse und mit
entsprechendem politischen Willen in Zukunft
sicher noch mehr zu einer Verringerung der
Nitratbelastung unserer Grundwasser beitragen.

Mikrobiome in anaeroben
Schadstofffahnen

Als zweites Beispiel mdchte ich aus unserer um-
weltmikrobiologischen Forschung zu anaeroben
Abbauprozessen in Schadstofffahnen berichten.
Mit erheblichem Aufwand haben wir an unse-
rem Institut Uber die letzten Jahre untersucht,
wodurch der Abbau von Kohlenwasserstoffen in
solch hoch kontaminierten Systemen vorrangig
limitiert wird. Uber raumlich hoch aufgeloste
Beprobungen von Wasser und Sediment in
vertikalen Transekten durch die Schadstofffah-
ne hindurch, in Kombination mit einer grof3en
Bandbreite umweltmikrobiologischer Analytik
(z.B. Next Generation Sequencing, quantitative
PCR, Markierung mit stabilen Isotopen; Abb. 4),
konnten wir zeigen, dass »Hot-Spots« des anae-
roben Schadstoffabbaus vor allem an den Re-
doxgradienten des Fahnenrandes zu finden sind
(Lueders 2017). Nur in dieser Zone durchmischt
sich das stark mit Kohlenwasserstoffen kontami-
nierte Grundwasser aus dem Innenbereich der
Schadstofffahne (Elektronendonator) mit dem
nitrat- und sulfathaltigen Grundwasser aus den
umgebenden Bereichen (Elektronenakzeptoren).
In diesen Hot-Spots finden wir hoch spezialisier-
te anaerobe Mikrobiome mit angereichertem
Abbaupotenzial, welches wir liber die quantita-
tive Analytik spezifischer Gene des anaeroben
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Abb. 4. Schematische Darstellung einer Schadstofffahne im Grundwasser und der Moéglichkeiten der um-
weltmikrobiologischen Probenahme und Untersuchung. BTEX: Benzol, Toluol, Ethylbenzol, Xylole; SIP: sta-
ble isotope probing (Markierung aktiver Schadstoffabbauer mit stabilen Isotopen); (RT-) gPCR: (reverse
Transkription) quantitative PCR. Weitere Erlduterungen s. Text. — Nach Lueders (2017), © FEMS 2016, CC
BY 4.0.

Schadstoffabbaus nachweisen konnen (Abb. 4).
Dies bestatigte unsere urspringliche Arbeitshy-
pothese, dass die mangelnde Durchmischung
von Elektronendonatoren (z.B. Toluol) aus der
Fahne mit Elektronenakzeptoren aus dem umge-
benden Grundwasserleiter eine der wichtigsten
Limitierungen des anaeroben Schadstoffabbaus
in solch stark kontaminierten Systemen darstellt.

Raumliche Kopplung von Redoxprozessen
iiber »long-distance electron transfer«

In diesen Arbeiten sind wir aber auch auf Uberra-
schungen gestoRRen. Einige der am Fahnenrand
entdeckten Population waren nicht wie erwartet
verteilt, so auch z.B. die Desulfobulbaceae, die
teilweise bis zu 50 % des Mikrobioms in diesen
Ubergangszonen ausmachen (Winderl et al.
2008). Wir kennen diese Deltaproteobacteria
aus terrestrischen und marinen Habitaten und
konnten sie zuvor am unteren Fahnenrand klar
als sulfatreduzierende Schadstoffabbauer iden-
tifizieren (Pilloni et al. 2011). Teilweise konnten
wir sie aber auch Uber den oxisch/anoxischen
Redoxgradienten am oberen Fahnenrand hinaus
nachweisen, was flir Sulfatreduzierer zunéchst
unerwartet war (Larentis et al. 2013).

Aus der Literatur aber sind bestimmte De-
sulfobulbaceae, die sich in marinen Sedimen-
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ten Uber oxisch/anoxische Redoxgradienten
hinweg charakteristisch anordnen, durchaus
bekannt: Vor einigen Jahren entdeckten da-
nische Wissenschaftler raumlich entkoppelte
Redox-Gegengradienten von Sauerstoff (Elektro-
nenakzeptor) und Sulfid (Elektronendonator),
die durch eine ausgepragte »suboxische Zone«
(>1cm!) voneinander getrennt waren (Pfeffer
et al. 2012). Die Autoren postulierten, es musse
hier eine aerobe Sulfidoxidation gekoppelt an
leitfahige Strukturen im Sediment stattfinden,
die die beiden Redox-Halbreaktionen tber ei-
nen Elektronentransport aneinanderkoppelt.
Durch die Sauerstoffreduktion mittels geleiteter
Elektronen unter Verbrauch von Protonen an der
kathodischen Sedimentoberflache entstiinde ein
lokaler pH-Peak (Abb. 5a), welcher auch tatséch-
lich gemessen und als eindeutiger Beweis des
sog. »long-distance electron transfer« gewertet
wurde. Bei genauerer Betrachtung zeigte sich,
dass diese Sedimente voller langer, filamentdser
Desulfobulbaceae waren (Pfeffer et al. 2012). Dies
war die Entdeckung der sog. Kabelbakterien,
langer Ketten elektrisch leitfahiger Bakterien,
welche Sulfidoxidation und Sauerstoffatmung
in marinen Sedimenten Uber einen Elektronen-
transport aneinander koppeln.
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Wir haben uns nun die Frage gestellt, ob —
ahnlich zu den marinen Sedimenten — auch an
Redoxgradienten in kontaminierten, sulfidischen
Grundwasserleitern Kabelbakterien eine Rolle
spielen kdnnten. Dazu haben wir Sedimente von
einem mit Teerdl belasteten Standort im Labor
inkubiert und nach einigen Wochen tatsachlich
die sehr &hnliche Ausbildung einer suboxischen
Zone beobachten kénnen (Miiller et al. 2016).
Uber feinskalige biogeochemische Analytik mit
Mikrosensoren konnten wir ebenfalls eine raum-
liche Entkopplung der Redoxgradienten nachwei-
sen, ebenso wie den zu erwartenden pH-Peak
in der Zone der maximalen Sauerstoffatmung
(Abb. 5b) — beides starke Hinweise auf »long-
distance electron transfer«. Uber die Analyse der
Mikrobiome konnten wir schlielich tatsachlich
eine hohe Abundanz an Desulfobulbaceae in den
Sedimentséulen nachweisen, deren Verteilung
aus der Tiefe genau bis zu der Zone mit der
hochsten Sauerstoffatmung heranreichte. Die
filamentdse Struktur der Kabelbakterien konnte
schlieBlich auch durch Farbungen unter dem
Fluoreszenzmikroskop erstmals fiir Grundwas-
sersedimente nachgewiesen werden (Miller et
al. 2016). Auch an Redoxgradienten in St3was-
sersystemen scheint der Elektronentransport

2016), © Springer Nature 2016, CC BY 4.0; c, Foto:

durch Kabelbakterien also durchaus eine Rolle zu
spielen, an deren etwas allgemeinerer Aufklarung
wir momentan in meiner Arbeitsgruppe weiter
forschen.

Massive Mikrobiome im Untergrund

Als drittes Beispiel aus unserer aktuellen For-
schung mochte ich schliellich einige ganz be-
sondere Mikrobiome des Untergrunds vorstellen.
In der Quelle eines ehemaligen Jodheilbads im
Allgau waren durch Mitarbeiter des Bayerischen
Landesamts flr Umwelt (LfU) vor einigen Jah-
ren Biofilme entdeckt worden, die zu Recht als
besonders massiv bezeichnet werden kénnen
(Abb. 6). Es handelt sich um den Quellstollen
einer Jodheilquelle bei Sulzbrunn, die ungefahr
bis zum zweiten Weltkrieg als Heilbad genutzt
worden ist. Die Kollegen vom LfU sind mit der
Bitte an uns herangetreten, diesen einzigartigen
Biofilmbewuchs zu untersuchen und zu erklaren
(Karwautz et al. 2018). Ein Blick in die Literatur
zeigt, dass das »Wildbad Sulzbrunn« bereits im
19. Jahrhundert von Justus von Liebig untersucht
worden ist (Schott 1858), welcher seinerzeit ja
sogar Prasident der Bayerischen Akademie der
Wissenschaften war.

51


http://blog.eag.eu.com/general/learning-about-cable-bacteria
http://blog.eag.eu.com/general/learning-about-cable-bacteria

Mikrobiome

Abb. 6. Snottiten und Biofilme in der ehemaligen Jodheilquelle bei Sulzbrunn (Allgéu). — Foto: Tillmann
Laders.

Biofilme und hadngende Schleimfaden, sog.
»Snottiten«, wurden zuvor bereits aus einigen
Hohlen und Minen beschrieben (Hose & Pisa-
rowicz 1999, Ziegler et al. 2013). Allerdings
handelte es sich dabei meist um eher diinne
Schleimfaden, die dort entstehen, wo reduzierte
Grundwasser durch Risse in der Wand an die oxi-
sche Atmosphére der Hohlen oder des Stollens
sickern und so das Wachstum von sulfid- oder
eisenoxidierenden Mikroorganismen bewirken.
Im Sulzbrunner Quellstollen waren die Biofilme
aber gleichmaRig an Decke und Wand verteilt
und derart massiv, dass die Ursache der beob-
achteten Biofilmbildung eine ganz andere sein
musste.

Im Quellwasser wurden eine erhohte Salinitat
und nattrlich eine stark erhéhte Jodkonzentra-
tion gefunden (bis zu 20 mg/L). Beides weist
darauf hin, dass in der Quelle Tiefenwasser aus
der Molasse des bayerischen Alpenvorlands zu
Tage tritt, welches in mehreren 1000 m Tiefe
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mit Gas- oder Ollagerstatten in Kontakt gewesen
ist. Tatsachlich konnten wir sehr hohe Methan-
konzentrationen in der Hohle nachweisen: bis
zu 50 % in Gasblasen, die direkt aus Gesteins-
rissen im Quellzulauf aufgefangen wurden, und
immerhin noch bis zu 1 % in der Stollenluft. Die
Isotopensignatur des Methans lag mit -43 %o 8'*C
genau bei dem Wert, den man fiir thermogenes
Erdgas aus fossilen Lagerstatten erwartet (Aelion
etal. 2009). Durch Elementaranalyse der Biofilme
gelang es uns, diese Kohlenstoffsignatur in den
Biofilmen direkt wiederzufinden, was ein erster
Hinweis darauf war, dass die Biofilmmikrobiome
das Methan tatsachlich verwerteten (Karwautz et
al. 2018).

Mikrobiome im Biofilm

Um diese Mikrobiome genauer zu charakteri-
sieren, haben wir hochauflésende Populations-
analysen (16S-rRNA-Gensequenzierung und
Metagenomik) fiir Proben aus dem Quellstollen



Bacteroidetes
I __ Cytophagales
] ytzé;)haggaceae
[0 __ Flavobacteriales
O Flavobacteriaceae
O Sghingobacteriales
[0 Saprospiraceae

@)

Planctomycetes
I Planctomycetales
B Planctomycetaceae
(] Ph%cispherales
B Phycispheraceae

NC10
Methylomirabilis

Verrucomicrobia
Chthoniobacterales

E Chthoniobacteriaceae
B FukuN18

Alphaproteobacteria
B Caulobacterales

B Hyphomonadaceae
B DBi1-14
B Rhizobiales

B Beijjerinckiaceae

B Hyphomicrobiaceae
I _ Rhodobacterales

[ Rhodobacteriaceae
I Rhodospirillales

B Rhodospirillaceae
B Rickettsiales
] Sghingomonadales

I Erythrobacteriaceae

@ Betaproteobacteria

[ Burkholderiales

[0 Comamonadaceae
= Hﬁ;drogenophila/es

I Hydrogenophilaceae
= Metl}%lophilales

O Methlyophilaceae
B Nitrosomonadales

[ Gallionellaceae
I Rhodocyclales

[ Rhodocyclaceae

. Gammaproteobacteria

Il Methylococcales
O Methylococcaceae
O Crenothrichaceae
l_ Legionellales
B Legionellaceae
Il Pseudomonadales
[ Pseudomonadaceae
B Xanthomonadales

@ Deltaproteobacteria

@ Keine Zuordnung

Aquatische Mikrobiome und Wasserqualitat

Biofilm-Proben

Snottiten Wand oben Wand submers
(n=4) (n=2) (n=3)
Arenibacter
1.2%
[+ 0.6]
Planctomyces

@
]

SM1A02
Pir4
n.d. n.d.

2.6 % <1% EN
[£0.5] [£0.6] S
Porphyrobacter o
0
R
T}
Y
@ ]
Methylotenera
2
o
Methylovulum
Pseudomonas
w Crenothrix
Methylomicrobium
Methylobacter
1.4 % 2.2 % 1.9 %
[+1] [+0.2] [+0.2]

Abb. 7. Zusammensetzung der Bakteriengemeinschaften in den Biofilmen (Snottiten und Héhlenwand) der
Jodquelle Sulzbrunn. Haufige Phyla und Klassen sind teilweise bis zur Ebene von ausgewahlten Familien
und Gattungen aufgeldst. — Verandert nach Karwautz et al. (2018), © die Autoren 2018, CC BY-NC-SA 4.0.
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Abb. 8. Visualisierung der Biofilmmatrix der Snottiten
Uber Lektinfarbung. Glycokonjugate (rot) sind mit den
darin eingebetteten Bakterienzellen (griin) dargestellt.
Die Abbildung stellt einen 3-dimensionalen Mehr-
kanal(2)-Bilddatensatz dar, welcher mit einem konfo-
kalen Laser Scanning Mikroskop aufgenommen
wurde. Die 2d Bildserie ist als »maximum intensity
projection« (MIP) dargestellt, die Originaldaten be-
stehen aus 70 Einzelbildern, welche im Abstand von
1 um aufgenommen wurden. — Konfokale Laser
Scanning Mikroskopie: Thomas R. Neu (Helmholtz-
Zentrum fur Umweltforschung — UFZ, Magdeburg).

durchgefuhrt. Die erste Uberraschung war, dass
wir eine unerwartet hohe bakterielle Diversitat
in den Biofilmen nachweisen konnten (Abb. 7).
Wir fanden eine komplexe mikrobielle Lebens-
gemeinschaft, in der aerobe methanotrophe
und methylotrophe Bakterien eine grofl3e Rolle
spielten. Dazu gehoérten z.B. Crenothrix, Me-
thylobacter, Methylovulum, Methylomicrobium
und Methylotenera spp. Darliber hinaus aber
fanden sich vor allem in den Snottiten auch
Uberraschend viele typischerweise heterotro-
phe Bakterien, wie z.B. Mitglieder der Alpha-
proteobacteria, der Planctomycetes und der
Bacteroidetes (Abb. 7). In der Hohle scheint
also ein komplexes mikrobielles Nahrungsnetz
entstanden zu sein, priméar basierend auf den
Methanotrophen. Wir vermuten, dass die Biofilm-
matrix, die typischerweise reich an Zuckern und
Polymeren ist, eine Funktion als Elektronensenke
hat. Die Methanotrophen schwimmen sozusagen
in Energie, sind aber sauerstoff- und wahrschein-
lich auch nahrstofflimitiert und miissen daher ihre
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Reduktionsaquivalente Uber die Ausscheidung
von reduzierten Zuckern regenerieren.

Auch haben wir Hinweise darauf, dass in
der Hohle mdéglicherweise ein mikrobieller Jod-
kreislauf stattfinden konnte, was etwas vollig
Neuartiges ware. Jod istin der Medizin primér als
Bakterizid bekannt (Klipper et al. 2011) und wurde
in den Biofilmen in Sulzbrunn auch mit einer
gewissen Anreicherung nachgewiesen. Kollegen
vom Helmholtz-Zentrum fiir Umweltforschung in
Magdeburg, Spezialisten fiir Biofilmfarbungen,
haben flr uns die Biofilmmatrix Giber Lektinfar-
bungen visualisiert (Karwautz et al. 2018). So
konnten wir zeigen, dass sich einzelne Zellen in
den Snottiten in massive Kapseln aus Glycokonju-
gaten einbetten (Abb. 8). Die Funktion der Matrix
aus extrazellularen polymeren Substanzen (EPS)
in Biofilmen ist als schlitzende Diffusionsbarriere
fir die darin lebenden Mikroorganismen gut
beschrieben (Flemming et al. 2016). So werten
wir die rdumliche Struktur der Biofilme in Sulz-
brunn als ersten Hinweis darauf, dass sich die
Methano- und Methylotrophen maoglicherweise
vor reaktiven Jod-Spezies schiitzen mussen. In
unserer Forschung zu diesem Thema werden
wir Uber die nachsten Jahre versuchen, die
vermutete neuartige Kopplung zwischen den
Methan- und Jodkreislaufen in Sulzbrunn Gber
biogeochemische und genomische Ansatze
eindeutig nachzuweisen.

Schlussfolgerungen und Ausblick

Mikrobiome im Grundwasser sind also an vielen
wichtigen Funktionen in der Steuerung unserer
Trinkwasserqualitat beteiligt. Wir kénnen diese
Funktionen und die daran beteiligten mikro-
biellen Populationen tiber den Einsatz molekular-
o6kologischer Methoden in Kombination mit der
Analytik von stabilen Isotopen gezielt herausar-
beiten. Kiinftig kdnnte es interessant sein, diese
Schllsselpopulationen und auch mogliche neu-
artige Okophysiologien nicht nur besser zu ver-
stehen, sondern sie auch zu steuern, um daraus
Anwendungen im Bereich der Standortsanierung
oder der Abwasserbehandlung zu entwickeln.
Auch die bessere Berlcksichtigung naturlicher
mikrobieller Potenziale, z.B. der intrinsischen
Denitrifizierung in Grundwasserleitern, sollte in
Richtlinien und Handlungsempfehlungen zum
Grundwasserschutz mit einflieBen.



Komplexe Umweltmikrobiome, wie z.B.
das hier fur den Quellstollen in Sulzbrunn vor-
gestellte, sind meiner Meinung nach ideale
Modellsysteme, in denen wir uns auch mit
Ubergeordneten 6kologischen Fragestellungen
befassen kénnen, wie z.B. mit dem Prinzip der
Emergenz: Wie entsteht organismische Diversitét
und Komplexitat basierend auf relativ einfachen
und klar definierten Ressourceneintragen? Auch
ist die Mikrobiomforschung meiner Meinung
nach ein wichtiger Nukleus flr interdisziplina-
re Forschungsprojekte zwischen Umwelt und
Gesundheit. Am Helmholtz Zentrum Minchen
entwickeln wir aktuell mit Kollegen ein neues
Konzept, mit dem wir die Okosystemdienst-
leistungen von Mikrobiomen in der Umwelt
mit den metabolischen Dienstleistungen von
Mikrobiomen in Wirtsorganismen, wie z.B. dem
Menschen, in Verbindung bringen wollen. Die
Ergebnisse dieser Initiative werden sich auch im
groBeren Miinchener Umfeld und in der Baye-
rischen Forschungslandschaft ideal integrieren
lassen.
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Diskussion

G. Gebauer: Sie haben die Gilleausbringung
als primare Ursache fir den Nitrataustrag in das
Grundwasser genannt. Aber ist es nicht vielmehr
so, dass der Stickstoff in der ausgebrachten
Gulle primar als Ammoniak entweicht (daher der
strenge Geruch nach einer Gulleausbringung)
und damit das Nitrat, das in das Grundwasser
gelangt, vorwiegend aus der Mineralstickstoff-
diingung hervorgeht, die die Landwirte ja parallel
dazu durchfiihren?

T. Liiders: Das ist eine Frage, auf die eine ab-
schlieBende Antwort nur duBerst schwer zu ge-
ben ist. Beides, Diingung und Glille, spielen eine
wichtige Rolle bei der Grundwasserbelastung
durch Nitrat. Bei Ausbringung der Giille auf einen
trockenen Boden im Sommer ist es sicherlich
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so, dass ein GroR3teil des Ammoniums direkt in
die Atmosphaére entweicht. Es ist allerdings auch
so, dass die an bestimmte Wetterszenarien (wie
tauende Boden im spaten Winter) gekoppelte
Ausbringung von Giille, die mit der zunehmen-
den Intensivtierhaltung unvermeidlich einher-
geht, an zunehmende Stickstoffeintrdge in das
Grundwasser gekoppelt ist, die eindeutig lokal
nachgewiesen werden kdénnen. Je nach der lo-
kalen Bodenbeschaffenheit und der Landnutzung
kénnen diese meiner Meinung nach durchaus
eine grolRere Rolle spielen als die Auswaschung
von Nitrat aus der vorwiegend wahrend der
Vegetationsperiode ausgebrachten Diingung mit
Mineraldiingern. Hierzu besteht aber sicherlich
noch erheblicher Forschungsbedarf.
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