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Zusammenfassung 

Die Menge des gelösten organischen Materials (tDOM), das in Zukunft durch die Flüsse in 
die Meere getragen wird, steigt mit noch unbekannten Folgen für das Ökosystem und den 
globalen Kohlenstoffkreislauf. Ein Grund für die erhöhte tDOM Fracht ist das klimabedingte 
Auftauen der arktischen Permafrostgebiete, wodurch ein Transport von zusätzlichem tDOM 
in das Meer in Gang gesetzt wird. Die zentrale Frage bei ATKiM war, welcher Anteil und wel-
che Komponenten des tDOM mikrobiell verfügbar sind und durch welche Mikroorganismen 
es abgebaut wird. Als subarktisches Ästuar bietet die Ostsee ideale Bedingungen für diese 
grundlegenden Untersuchungen, da die Ergebnisse prinzipiell auf den arktischen Ozean 
übertragen werden können. Um die Rolle von erhöhten tDOM Konzentrationen zu simulieren 
wurde Wasser aus dem Fluss Kalix (Nord-Schweden) verwendet. Die Experimente umfass-
ten drei Langzeitinkubationen in denen das Kalixwasser mit Ostseewasser von Stationen 
unterschiedlicher Salinität gemischt wurde, um anschließend Veränderungen im DOM, mik-
robiellen Abbau und die Antwort der bakteriellen Gemeinschaft zu untersuchen. 

Das erste Experiment wurde mit Küstenwasser, das direkt vor Warnemünde entnommen 
wurde, durchgeführt. Für einen methodischen Vergleich wurde Kalixwasser unterschiedli-
chen DOM-Extraktionsverfahren unterzogen, was ergab, dass die verschiedenen Vorbe-
handlungen von tDOM relativ geringen Einfluss auf die biologischen Parameter im Experi-
ment hatten. Es zeigte sich aber, dass die Salinität sowie Fraßaktivität von Protozoen die 
bestimmenden Faktoren für die bakterielle Aktivität im Experiment waren. Der Einfluss der 
Salinität wurde bei zwei schiffsgestützten Experimenten während der Meteor–Expeditionen 
im November 2011 und Mai 2012 in den Mittelpunkt gestellt. Ostseewasser wurde in drei 
repräsentativen Salinitätszonen der Ostsee gewonnen und mit Kalix Wasser gemischt. Die 
Experimente umfassten ein Protozoen-reduziertes Inokulum und ein Zooplankton-reduziertes 
Inokulum. Da Saisonalität einen starken Einfluss auf die chemischen und biologischen Pa-
rameter in der Ostsee hat, wurden die Experimente im Winter (November) und Sommer (Ju-
ni) an den gleichen Stationen durchgeführt. Zusätzlich wurde der Einfluss von UV-Ein-
strahlung, welche die Bioverfügbarkeit von DOM verändert, durch künstliche UV-Bestrahlung 
des Kalixwassers vor Zugabe simuliert. 

Die bakteriellen Gemeinschaften ändern sich bekanntermaßen stark entlang des Salzgradi-
enten in der Ostsee. Dies war auch bei diesem Experiment von Bedeutung. Überra-
schenderweise ergaben die Untersuchungen, dass die Zugabe von tDOM bei unterschiedli-
chen Salinitäten weder zu einer Veränderung der bakteriellen Aktivität, noch zu einer signifi-
kanten Stimulation des DOC-Abbaus führte. Eine erhöhte bakterielle Aktivität und verstärkter 
DOC-Abbau konnten jedoch gemessen werden, wenn das tDOM mit UV-Licht vorbehandelt 
wurde. Die Anwendung von UV-Licht führt zu einer Fragmentierung der komplexen organi-
schen Moleküle und erhöht dadurch die Bioverfügbarkeit. Da das unbehandelte tDOM keine 
signifikante Erhöhung der mikrobiellen Aktivität hervorgerufen hat, ist davon auszugehen, 
dass tDOM nur in relativ geringem Ausmaß von Mikroorganismen im Salzgradient der Ost-
see abgebaut wird. Im Gegensatz zur bakteriellen Aktivität wurde jedoch ein signifikanter 
Effekt auf die Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaft bei der Zugabe von tDOM 
festgestellt. Dies deutet darauf hin, dass bestimmte Bakterientaxa auf die Zugabe von tDOM 
reagieren.  

Das Vorhandensein von spezifischen Bakteriengemeinschaften hat jedoch nicht zu einer 
deutlich erhöhten Bakterienaktivität oder dem Abbau von DOC geführt. Unsere Ergebnisse 
zeigen, dass das zugegebene tDOM nur langsam abgebaut werden kann und daher wahr-
scheinlich auf kurzen Zeitskalen nur einen geringen Einfluss auf den aquatischen Kohlen-
stoffkreislauf hat. Ein ähnliches Ergebnis lieferten die Ergebnisse im November, wo die Re-
aktion der Bakteriengemeinschaften auf tDOM-Zugabe noch geringer ausfiel. Da aber mittels 
stabiler Isotopenanalysen des organischen Materials gezeigt wurde, dass der terrestrische 
Anteil des DOM auf dem Weg in die Nordsee deutlich abnimmt, müssen andere Ver-
lustprozesse des tDOM, wie Photolyse sowie Flokkulation und anschließende Sedimenta-
tion, in Zukunft stärker beachtet werden.  
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Zielsetzung des Vorhabens sowie Entwicklung der durchgeführten 
Arbeiten einschließlich Abweichungen vom ursprünglichen Kon-
zept 

Um die Rolle von erhöhten tDOM Konzentrationen zu simulieren, wurde Wasser aus dem 
Fluss Kalix während des Frühjahrshochwassers im Mai 2011 entnommen. Das Einzugsge-
biet des Kalix umfasst ein dünn besiedeltes Permafrostgebiet in Nordschweden. Das Ka-
lixwasser wurde vor Ort 0.2 µm filtriert und in 1000 l Tanks an das Institut für Ostseefor-
schung (IOW) transportiert. Dort wurde das Wasser in 25 l Kanister umgefüllt und bei -20 °C 
bis zur Verwendung gelagert. Die Experimente umfassten drei Langzeitinkubationen in der 
das Kalixwasser mit Ostseewasser unterschiedlicher Salinität gemischt wurde. 

In einem Basisexperiment ("Pilot") wurde das Kalixwasser mit Wasser das vor Warnemünde 
entnommen wurde gemischt. In diesem Experiment sollten unterschiedliche DOM-Extrakti-
onsverfahren verglichen werden (Ultrafiltration, Festphasenextraktion, Lyophilization). Die 
Kontrollen umfassten unbehandeltes Ostseewasser, sowie Kalixwasser das nicht 0.2 µm 
filtriert wurde. Die Ergebnisse zeigten das die Zugabe von tDOM, unabhängig von der vo-
rangegangen Modifikation, relativ geringen Einfluss auf die chemischen und biologischen 
Parameter hatte. Der Ansatz, der ausschließlich aus Kalixwasser bestand, entwickelte die 
höchste mikrobielle Aktivität. Das Experiment impliziert, dass die Salinität (Flusswasser vs 
Ostsewasser) sowie Fraßaktivität von Protozoen die bestimmenden Faktoren für die bakteri-
elle Aktivität im Experiment waren. Aufgrund dieser Ergebnisse wurde das im Antrag vorge-
schlagene Szenario "Temperatur" durch Größenfraktionierung ersetzt um dem Einfluss von 
bakterivoren Protozoen gerecht zu werden. Die schiffsgestützten Experimente wurden wäh-
rend der Meteor –Expeditionen im November 2011 und Mai 2012 an drei repräsentativen 
Stationen der Ostsee mit unterschiedlichen Salinitäten (Abb. 1: Salzwasser, mesohaline und 
oligohaline) durchgeführt. Sie umfassten ein Protozoen reduziertes Inokulum (1 µm-Vorfiltra-
tion) und ein Zooplankton-reduziertes Inokulum (100 µm-Vorfiltration). Da Saisonalität einen 
starken Einfluss auf die chemischen und biologischen Parameter in der Ostsee hat, wurden 
die Experimente zu unterschiedlichen Jahreszeiten (November, Juni) an den gleichen Stati-
onen durchgeführt. Zusätzlich wurde der Einfluss von Lichteinstrahlung, was die Bioverfüg-
barkeit von DOM verändert (Herndl et al., 1997), durch UV-Bestrahlung des Kalixwasser si-
muliert.  

 

 

 

 

 

Abbildung 1: Als Inokula für die Experimente diente Ostseewasser aus drei unter-
schiedlichen Salzregionen der Ostsee. Das Wasser wurde 100 µm- und 1 µm-filtriert. 
Wasser des Kalix wurde 0.22 µm-filtriert. Ein weiterer Ansatz wurde UV-behandelt be-
vor Ostseewasser zugemischt wurde. 
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Die Experimente waren so konzipiert, dass jeder Kooperationspartner ausreichend Proben-
material aus einem Mesokosmos erhielt um die geplanten Analysen durchzuführen. Das 
IOW (AG Jürgens) hat sich dabei vor allem auf die bakterielle Produktion und prokaryonti-
sche Zellabundanzen konzentriert, sowie hochaufgelöste Bakteriendiversitäts- und Funkti-
onsanalysen durchgeführt (16S rRNA Gen und Metagenome). Das IGB (AG Grossart) hat 
vor allem die Rolle partikel-assoziierter Bakterien (>5 µm) in den Hauptexperimenten unter-
sucht sowie auch die Pilze mittels 18S rRNA-ITS erfasst. Zusätzlich wurden noch Roller-
tankexperimente durchgeführt die eine Partikelbildung indizieren sollen. Die Diversitätsana-
lysen von IOW und IGB dienten der DSMZ zur Evaluierung der bakteriellen Isolate. Ziel der 
DSMZ war, aus den Experimenten die für den Abbau organischer Substanz relevanten Bak-
terienarten zu isolieren und kultivieren (DSMZ AG Overmann). Für die bioinformatische Ana-
lyse der Diversitäts-Daten und deren standardisierte Speicherung wurden Programme ver-
wendet, die vom MPI/Jacobs University (AG Glöckner) zur Verfügung gestellt wurden. 

Die Metagenome, die aus den Experimenten generiert wurden, dienten als funktionelle Mar-
ker und wurden mit proteomischen Daten von Universität Greifswald (AG Schweder) verglei-
chend ausgewertet. Ebenso wurden die bakteriellen Daten mit den chemischen Daten von 
M. Manecki (IOW: AG Schulz-Bull, Univ. Oldenburg: AG Dittmar) vergleichend ausgewertet. 
Diese umfassen physiko-chemische Parameter (NH4 , O2, PO4, Salinität) und die in Zusam-
menarbeit mit T. Dittmar erhobenen ultrahochauflösende Massenspektrometrie (15 Tesla 
Fouriertrans-formations-Ionenzyklotronresonanz-Massenspektrometrie, FT-ICR-MS) Analy-
sen. Während die FT-ICR-MS Analyse ein umfassendes Bild über chemische Summenfor-
meln zwischen M/Z 180-1800 abgibt lag der Fokus an der Universität Rostock (AG Zimmer-
mann) auf den komplexeren Verbindungen höherer Molekülgröße (Huminstoffe, Gelbstoffe 
etc.), die mit Hilfe multidimensionaler chromatographischer Trennsysteme (GCxGC) sowie 
Thermodesorptionstechniken analysiert wurden.  

Die Herkunft der gelösten organischen und anorganischen Kohlenstoffkomponenten (terrest-
risch/marin) wurde durch Isotopenanalysen am MFN (AG Struck) mithilfe der Kohlenstoff-
isotopensignatur (δ13 C) bestimmt. Die Universität Stockholm (AG Humborg) hat das Vorha-
ben beratend unterstützt. 
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Abbildung 2: Hochdurchsatzverfahren 

zur Kultivierung mittles MultiDrop. 

Darstellung der erreichten Ergebnisse und Diskussion im Hinblick 
auf den relevanten Forschungsstand, mögliche Anwendungsper-
spektiven und denkbare Folgevorhaben  

Deutsche Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen GmbH (DSMZ) 
J Simon, J Overmann 

Innerhalb des ATKiM Projektes hat sich die DSMZ auf die Identifizierung und Isolierung von 
repräsentativen Bakterien konzentriert, die möglicherweise an dem Abbau von tDOM betei-
ligt sind. Dazu wurden Langzeit-Mesokosmen im Sommer 2011 und im Winter 2012 etabliert, 
in denen Wasser des Kalix-Flusses als tDOM-Quelle mit Ostsee-Wasser unterschiedlicher 
Salinität (2, 7 oder 32) gemischt wurde. Die Mesokosmen wurden zu fünf unterschiedlichen 
Zeitpunkten (0 bis 56 Tage nach Etablierung) beprobt. Zur Kultivierung tDOM-abbauender 
Bakterien wurden unter Einsatz einer Hochdurchsatz-Kultivierungs-Technologie (Abb. 2) die 
Proben in sechs verschiedenen Medien inokuliert und inkubiert. Insgesamt wurden so 240 
unterschiedliche Kultivierungsbedingungen getestet. Der Kultivierungserfolg pro Probe wurde 
mittels der MPN-Methode ("most probable number") auf der Basis der gewachsenen Kultu-
ren pro angeimpfte Kulturen ermittelt. Ein außergewöhnlich hoher Kultivierungserfolg von 
39% (typische Werte für marine Proben liegen bei 0,1 - 1 %) wurde mit dem HD-Medium 
erzielt, welches Spuren verschiedener Kohlenstoffquellen (Glukose, Hefe-Extrakt, Pepton) 

enthielt. Eine Hauptkoordinatenanalyse (PCoA) 
der MPN Ergebnisse ergab, dass sowohl die 
Komplexität der Kohlenstoffquellen-Zusammen-
setzung, die Beprobungszeitpunkte der Meso-
kosmen sowie die unterschiedliche Salinität der 
Ostsee den Kultivierungserfolg beeinflussten. Die 
Zusammensetzung der mikrobiellen Gemein-
schaft wurde zusätzlich durch Denaturierende 
Gradienten-Gel Elektrophorese von 16S rRNA 
Amplikons untersucht. Es konnten insgesamt 434 
Operative Taxonomische Einheiten (OTUs) unter 
den gewonnenen Kulturen identifiziert werden. 
Die kultivierten Bakterien waren vorwiegend Al-
phaproteobacteria (~40%), Betaproteobacteria 

und Flavobacteria (je ~15%), Gammaproteobacteria, Sphingobacteria und Actinobacteria (je 
~10%). Auf der taxonomischen Ebene der „Klasse“ konnte weder ein quantitativer Unter-
schied bezüglich der OTU-Zahlen noch ein qualitativer Unterschied bezüglich der Zusam-
mensetzung der mikrobiellen Gemeinschaft beobachtet werden. Mit dem HD- Medium konn-
ten die höchsten OTU-Zahlen beobachtet werden, gefolgt von einem Minimal-Medium wel-
ches mit Bodenextrakt angereichert worden war (sowohl UV-behandelt wie UV-unbehandelt). 
Die niedrigsten OTU-Zahlen wurden mit einem Medium, das lösliche Huminstoff-Analoga 
enthielt, erreicht. Tatsächlich sind gerade die Isolate aus diesem Medium die vielver-
sprechendsten Kandidaten für einen möglichen tDOM-Abbau. Multivariate statistische Ana-
lyse zeigte, dass auch die Kohlenstoffzusammensetzung und der Salzgehalt sowie Nitrat- 
und Phosphat-Gehalt einen messbaren Einfluss auf die Zusammensetzung der kultivierbaren 
Bakterien zeigte.  

Wir konnten erfolgreich 45 Isolate in Reinkultur gewinnen, weitere 37 Isolate befinden sich in 
entsprechenden Aufreinigungsschritten. Wir gehen davon aus, dass wir bis zu 35 neue Arten 
sowie 3 neue Gattungen identifizieren werden, die wir intensiv auf ihre Fähigkeit zum Abbau 
von tDOM und auf weitere neuartige metabolische Aktivitäten testen und dann auch publizie-
ren werden.  
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E.-M.-Arndt-Universität Greifswald, Institut für Marine Biotechnologie (EMAU) 
S Markert, T Schweder 

Im Fokus dieses Teilprojektes des ATKiM-Verbundes stand die Identifizierung von umwelt-
relevanten Markerproteinen, die die physiologische Aktivität sowie spezifische Abbauleistun-
gen der Mikroorganismengemeinschaft widerspiegeln. Dazu wurden auf zwei meereswis-
senschaftlichen Ausfahrten, im November 2011 und im Mai 2012, Ostsee-Wasserproben 
genommen. Die Proben von drei Standorten unterschiedlicher Salinität (M1: Salzwasser, M2: 
Brackwasser und M3: Süßwasser) wurden anschließend mit steril filtriertem tDOM-haltigem 
Kalix-Wasser inkubiert. Zur Aufklärung der wichtigsten Stoffwechselfunktionen innerhalb der 
Mikrobengemeinschaft und zur Identifizierung der metabolisch aktivsten, am tDOM-Abbau 
beteiligten taxonomischen Gruppen wurden Metaproteom-Analysen durchgeführt. Die vor-
läufigen Ergebnisse dieser vergleichenden Untersuchungen deuten darauf hin, dass sich 
Proteinfunktionen und taxonomische Zusammensetzung an den verschiedenen Standorten 
charakteristisch unterscheiden (Abb. 3).  

(A) 

 

 

(B) 

 

 

 

 

M1T2BS M1T2RB M1T6BS M1T6RB 

M2T2BS M2T2RB M2T6BS M2T6RB 
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Abbildung 3: Taxonomische Zuordnung der Identifizierten Proteine bei (A) marinen, (B) mesoha-
linen, und (C) oligohalinen Inkubationsbedingungen. 

(C) 

 

 

 

Die bisherigen Analysen zeigten in allen Proben u.a. eine hohe Abundanz von ATPasen, 
Elongationsfaktoren, Chaperonen und anderen vegetativen Proteinen. Darüber hinaus konn-
ten jedoch in marinen Proben (M1) verschiedene TRAP- und ABC-Transporter in hohen 
Konzentrationen nachgewiesen werden, während in Brackwasserproben (M2) eine signifi-
kant erhöhte Konzentrationen von Phasinen (Strukturproteinen an der Oberfläche von PHB-
Speicher-Granulae) und extrazellulären Substratbindungs-Rezeptoren detektiert wurden. 
Proben vom Süßwasserstandort M3 dagegen enthielten große Mengen spezifische TRAP- 
und ABC-Transporter, die sich von denen in M1 deutlich unterschieden, sowie ein spezielles 
RNA-Bindeprotein. TRAP-Transporter sind spezifische Aufnahmesysteme für verschiedenste 
carboxylierte Substrate (Mulligan et al., 2011), und die weit verbreiteten ABC-Transporter 
sind am marinen DOC Stoffwechsel maßgeblich beteiligt (Jiao et al., 2010). Die genaue 
Funktion dieser abundanten Proteine in ihren jeweiligen Umgebungen wird zurzeit im laufen-
den Auswerteprozess ermittelt.  

Die beobachteten standortspezifischen Unterschiede erwiesen sich überraschend als größer, 
als die Veränderungen, die durch die Zugabe von tDOM hervorgerufen wurden. Dies wurde 
beim Vergleich der mit tDOM inkubierten Proben mit unbehandelten Proben vom selben 
Standort deutlich. Aus vorläufigen Ergebnissen geht hervor, dass Alkohol-Dehydrogenasen, 
welche bei der Ethanolamin-Verwertung eine Rolle spielen (Stojiljkovic et al., 1995), in Anwe-
senheit von tDOM in den Brackwasser-Proben in höheren Konzentrationen vorliegen, als in 
den Vergleichsproben ohne tDOM. Darüber hinaus zeigte sich anhand des Vergleichs der 
beiden verschiedenen Inkubationszeiten – die ersten Proben wurden nach einer Woche In-
kubation gefiltert, die zweite Probenahme erfolgte nach vier Wochen Inkubation – eine deut-
liche Veränderung der Populationszusammensetzung: Während in mesohalinen-Proben, die 
nach einer Woche Inkubation mit bzw. ohne tDOC geerntet wurden, cyanobakterielle Phyco-
bilisomen- und "carbon dioxide concentrating mechanism"-Proteine, sowie verschiedene 
Porine von Beta- und Alphaproteobacteria die dominierenden Proteinfunktionen darstellten, 
wurden nach vier Wochen Inkubation verstärkt Pilus-Proteine der Gamma- und Betaprote-
obacteria und "bacterial nucleotide DNA-binding“ Proteine der Gammaproteobacteria detek-
tiert. In den nach einer Woche gefilterten Brackwasser-Proben stammten 37% der identifi-
zierten Proteine von Cyanobacteria; während der weiteren Inkubation sank dieser Wert je-
doch nahezu auf 0%. Im Gegensatz dazu konnten nur durchschnittlich 50% der iden-
tifizierten Proteine nach einer Woche Inkubation Proteobakterien zugeordnet werden, ihr 
Anteil stieg jedoch bis zur Probenahme nach vier Wochen Inkubation auf 90%. Diese suk-

M3T2BS M3T2RB M3T6BS M3T6RB 
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zessive Verschiebung der mikrobiellen Zusammensetzung während der Dunkel-Inkubation 
muss bei der noch ausstehenden abschließenden Auswertung der Ergebnisse aller Proben 
überprüft und im Detail analysiert werden. Zurzeit werden die massenspektrometrischen 
Mess-Ergebnisse aller Proben zur Proteinidentifizierung gegen standort-spezifische Metage-
nom-Datenbanken gesucht. Sobald ein finaler kompletter Datensatz vorliegt, können die 
oben genannten vorläufigen Ergebnisse überprüft, ausgewertet und diskutiert werden, 
wodurch Rückschlüsse auf potentielle tDOM-Abbauprozesse durch Ostsee-Mikroorganismen 
möglich werden. Bisherige Teil-Ergebnisse deuten nicht auf ausgeprägte, auf Abbau von 
tDOC zurückzuführende Unterschiede in den mikrobiellen Expressionsmustern hin. Jedoch 
sind kleinere spezifische Funktionsunterschiede im Proteom der mit und ohne tDOC inku-
bierten Bakterien im Verlauf der abschließenden Daten-Auswertung zu erwarten. Grundsätz-
lich spiegeln die identifizierten Proteinfunktionen sowie deren Abundanz die taxonomische 
Zusammensetzung der Bakterienpopulationen in den Versuchsansätzen wieder. Vor allem 
auf der Basis der vegetativen Proteine kann damit eine Aussage zur physiologischen Aktivi-
tät bestimmter Bakteriengruppen unter den untersuchten spezifischen Umweltbedingungen 
getroffen werden.  

 

 

Leibniz-Institut für Ostseeforschung Warnemünde (IOW) in Kooperation mit der Brü-
ckengruppe für Marine Geochemie (ICBM-MPI, Oldenburg) 
M Manecki, D Schulz-Bull, T Dittmar 

Unsere Hauptforschungsfragen waren (1) die Verteilung und Zusammensetzung des gelös-
ten organischen Materials (DOM) in der Ostsee sowie dessen saisonale Verteilung zu be-
schreiben und (2) zu klären ob verschiedene mikrobiologische Gemeinschaften aus der Ost-
see in der Lage sind, bestimmte Fraktionen davon abzubauen. Die Gesamtmenge an gelös-
tem organischen Kohlenstoff (DOC) wurde gemessen sowie die molekulare Zusam-
mensetzung des DOM, mittels hochauflösender Massenspektrometrie, bestimmt. Beides 
erfolgte auf den Ostsee Transekten sowie im Rahmen der Inkubationsexperimente. Die ex-
perimentellen Arbeiten wurden am Leibnitz-Institut für Ostseeforschung Warnemünde (IOW) 
oder auf dem FS Meteor im November 2011 und Mai 2012 durchgeführt. Die Bestimmung 
der DOM Zusammensetzung am ultrahoch-auflösenden 15 Tesla-Fourier-Transformation-
Ionen-Zyklotron-Resonanz-Massenspektrometer (FT-ICR- MS) wurde in der ICBM-MPI Brü-
ckengruppe für marine Geochemie durchgeführt. Insgesamt wurden über 500 unter-
schiedliche Proben am FT-ICR-MS gemessen und miteinander verglichen. Hierfür wurden 
die Proben nach dem Protokoll von (Dittmar et al., 2008) extrahiert. Die Extraktionseffizienz 
dieses Verfahrens beträgt auf Kohlenstoffbasis etwa 75%.  

Durch die erhöhte Zufuhr von Flusswasser im Bereich der nördlichen Ostsee konnte im April-
Mai 2012 ein großer Einfluss von terrigenem organischen Materials (tDOM) beobachtet wer-
den (Abb. 4). Ein charakteristischer molekularer Fingerabdruck konnte für diese Wasser-
massen berechnet werden. Die Verteilung des extrahierbaren gelösten organischen Kohlen-
stoffs (SPE-DOC) in der Ostsee ist in der Abb. 4a zu sehen. Die erste Achse der Hauptkoor-
dinatenanalyse stellt 45% der Probenvarianz dar und bildet sehr deutlich den Einfluss des 
tDOM auf die Ostsee ab. Entlang des Salzgehaltes zeigt sich ein deutlicher Trend vom Ska-
gerrak bis zum Bottensee (Abb. 4B). 
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Abbildung 4: April-Mai 2012 
Fahrt M87/3 vom Skagerrak 
(Süden) zur Bottensee (Nor-
den). a) Verteilung des extra-
hierbaren DOC (SPE-DOC). b) 
Werte der ersten Koordinate 
der Hauptkoordinatenanalyse 
(PCoA) berechnet mit allen 
detektieren Summenformeln 
der Proben innerhalb des 

Transektes (>5900). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Um unsere zweite Fragestellung zu beantworten, reicherten wir Ostseewasser mit tDOM an 
und inkubierten dieses über 60 Tage. Die Messungen wurden 2013 abgeschlossen und ver-
schiedene multivariate statistische Methoden verwendet, um Veränderungen in der Zusam-
mensetzung des DOM während der Inkubationszeit zu bestimmen. In keinem der Experi-
mente wurden konstante und signifikante Unterschiede in den DOM-Zusammensetzungen 
über die Inkubationszeit beobachtet. Dies führt zu dem Schluss, dass die meisten tDOM Mo-
leküle kein geeignetes Substrat für die mikrobiellen Gemeinschaften in der Ostsee, unab-
hängig von der Jahreszeit und dem Salzgehalt, darstellen. Um hochspezifische Prozesse zu 
erkennen, haben wir nun begonnen den DOM Datensatz mit den mikrobiologischen Ergeb-
nissen zu verknüpfen. 

 

 

Leibniz-Institut für Ostseeforschung Warnemünde (IOW) 
AG Mikrobielle Ökologie 
DPR Herlemann, C Meeske, K Jürgens 

Die Zusammensetzung von Bakteriengemeinschaften ändert sich entscheidend entlang des 
Salzgradienten von Ästuaren (Herlemann et al., 2011). Um die Auswirkung der sich verän-
derten Bakteriengemeinschaften auf den Abbau von tDOM zu untersuchen wurde in diesem 
Teilprojekt die bakterielle Aktivität, die taxonomische Bakterienzusammensetzung sowie die 
Präsenz funktioneller Gene (Metagenom) in den Inkubationsexperimenten untersucht. Unse-
re Ergebnisse zeigen, dass die Zugabe von tDOM weder zu einer Erhöhung der bakteriellen 
Aktivität, noch zu einer signifikanten Stimulation des DOM-Abbaus geführt hat. Eine erhöhte 
bakterielle Aktivität und DOM-Abbau konnte gemessen werden, wenn das tDOM mit UV-
Licht vorbehandelt wurde (Abb. 5). Die Anwendung von UV-Licht führt zu einer Fragmentie-
rung der komplexen organischen Molekülen und erhöht dadurch die Bioverfügbarkeit (Herndl 
et al., 1997). Da das unbehandelte tDOM keine Erhöhung der mikrobiellen Aktivität hervorge-
rufen hat, ist davon auszugehen, dass tDOM nur in sehr geringem Ausmaß von Mikroorga-
nismen im Salzgradient der Ostsee abgebaut wird. 

Im Gegensatz zur bakteriellen Aktivität wurde ein signifikanter Effekt auf die Zusammen-
setzung der bakteriellen Gemeinschaft bei der Zugabe von tDOM (unbehandeltes sowie UV-
vorbehandeltes) unter marinen sowie mesohalinen Bedingungen im Vergleich zu den Kon-

(A) 

(B) 
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Abbildung 5: Änderung in der 
Konzentration von gelöstem 
organischen Kohlenstoff 
(ΔDOC) und Boxplots der 
bakteriellen Produktion in 
den Mesokosmen gemittelt 
zwischen Tag 0-7. Dargestellt 
sind die unterschiedlichen 
Salzregimes (Salzwasser, 
(Salinität 34), Mesohalin: (Sa-
linität 7), Oligohalin: (Salinität 
3) und Manipulationen (Kon-
trolle, tDOM- Zugabe, UV Be-

handlung).  

Abbildung 6: Hauptkoordinatenanalyse (PCoA), welche die Reaktion der Bakterienge-
meinschaft auf die Zugabe von terrigenen Kohlenstoffverbindungen bei (A) Salzwasser, 

(B) mesohalinen und (C) oligohalinen Bedingungen zeigt. 

trollansätzen festgestellt (Abb. 6). Ein geringer Effekt wurde bei oligohalinen Bedingungen 
gemessen. Dies deutet darauf hin, dass bestimmte Bakteriengemeinschaften bei marinen 
und mesohalinen Bedingungen auf die Zugabe von tDOM reagieren. 

 

 

 

Die Bakteriengemeinschaft bei oligohalinen Bedingungen scheint an die Anwesenheit von 
tDOM angepasst zu sein, da nur die Manipulation durch UV- Licht eine signifikante Verände-
rung der Bakterienzusammensetzung hervorgerufen hat. Das Vorhandensein von spezifi-
schen Bakteriengemeinschaften hat jedoch nicht zu einer deutlich erhöhten Bakterienaktivität 
oder Abbau von tDOM in den Mesokosmen geführt. Unsere Ergebnisse zeigen, dass das 
zugegebene tDOM als im Wesentlichen schwer-abbaubar eingeordnet werden muss und 
daher einen geringen Einfluss auf den aquatischen Kohlenstoffkreislauf hat. Ein ähnliches 
Ergebnis lieferten die Ergebnisse im November, wo die Reaktion der Bakteriengemein-
schaften noch geringer ausfiel. In Übereinstimmung mit diesen Ergebnissen haben mehrere 
vorangegangene Studien ebenfalls einen geringen oder keinen Abbau von subarktischen 
tDOM dokumentiert (Köhler et al., 2003). 

 

 

Zusammenfassend haben wir festgestellt, dass die Bakteriengemeinschaft bei oligohalinen 
Bedingungen am besten an tDOM angepasst ist. Dies legt nahe, dass ein Großteil des 
tDOM-Abbaus bereits bei Süßwasserbedingen in der nördlichen Ostsee bzw. in den Flüssen 
stattfindet. Frühere Studien haben gezeigt, das tDOM in den Binnengewässern sequestriert 



 

[12] 

und abgebaut werden kann (Battin et al., 2009). Dies führt zu einer Änderung der Quantität 
und Qualität des dem Meer zugeführten tDOM. Im Gegensatz dazu haben Studien in Fluss-
mündungen gezeigt das tDOM abnimmt (van Dongen et al., 2008). Weitere Prozesse, wie 
Saisonalität (UV-Strahlung, Phytoplanktonblüten), Flokkulation und mikrobieller Abbau im 
Sediment könnten daher eine Rolle bei dem Abbau von tDOM spielen. 

 

Leibniz-Institut für Gewässerökologie und Binnenfischerei (IGB) 
Abteilung: Experimentelle Limnologie 
A Rieck, HP Grossart 

Im Teilprojekt des IGB wurde die Verfügbarkeit und Besiedlung von terrigenem Kohlenstoff 
durch partikel-assoziierte (PA) Bakterien (> 5µm) und Pilze entlang des Salinitätsgradienten 
über die gesamte Ostsee hin untersucht. Im Gegensatz zu den Bakterien wurden die Pilze 
mittels 18S rRNA-Genmarkern, quantitativer PCR und Kultivierung auf spezifischen Selek-
tivmedien für die Polymer-abbauenden Laccasen und Peroxidasen bestimmt. Sowohl Bakte-
rien und Pilze wurden am „Berlin Genome Centre“ der FU-Berlin (BeGeDiv) amplikonse-
quenziert und die Sequenzen mit Hilfe von SilvaNGS ausgewertet.  

Ausgehend von der Tatsache, dass Jørgensen & Stepanauskas (2009) die Verbreitung von 
Pilzen in der Ostsee mittels Ergosterol-Messung nachgewiesen haben, formulierten wir die 
Hypothese, dass aquatische Pilze eine besondere Rolle bei dem Abbau von terrigenem Koh-
lenstoff in der Ostsee einnehmen, vor allem im oligohalinen Teil. Diese Methode hat jedoch 
den Nachteil, dass sie nur höhere Pilze detektiert, insbesondere Hyphomyceten. Das bedeu-
tet, dass bislang noch keine Daten bezüglich der Verteilung von Pilzen in der oxischen Zone 
entlang des Salinitätsgradienten der Ostsee mittels Hochdurchsatz-Amplikonsequenzierung 
vorliegen. 

Neben der Teilnahme an den Hauptexperimenten (Batch-Inkubation, Abb. 1) wurde ein zu-
sätzliches Rollertank-Experiment durchgeführt, um die Rolle der erhöhten Aggregation auf 
die Dynamik von PA-Bakterien und Pilzen zu untersuchen. Zu diesem Zweck wurde die Akti-
vität der bakteriellen Gemeinschaft (mittels Biomasseproduktion und Respiration) und deren 
Abundanz (mittels Epifluoreszenzmikroskopie (SybrGold)), analysiert. Unterschiede in der 
Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaft wurden mit denselben Methoden wie im 
Hauptexperiment bestimmt. Zusätzlich wurde eine Reihe von quantitativen und qualitativen 
chemischen Analysen, hauptsächlich von den ATKiM-Projektpartnern, durchgeführt, z.B. die 
DOC- und POC-Messungen, die FT-ICR-MS, die Flüssigkeitschromatographie mit Kohlen-
stoffdetektor (LC_OCD) und die Messung der stabilen Isotope. 

Die Ergebnisse der LC_OCD Messung zeigten eine starke Veränderung der chemischen 
Qualität des Kalix-Flusswassers nach UV-Bestrahlung (61% Chromatophore DOC Abnah-
me), was darauf hindeutet, dass das DOC einen hohen Anteil an chromophoren Gruppen 
enthält. Die Ergebnisse des Rollertankexperiments zeigten eine geringere Veränderung des 
terrigenen organischen Materials durch die Bestrahlung mit UV (21% Abnahme), was sich 
durch einen Verdünnungseffekt der Probe erklären lässt. Darüber hinaus zeigte sich eine 
deutliche DOC-Abnahme in den Rollertanks (ca. 15%) nach 56 Tagen. Im Gegensatz dazu 
nahm der Anteil des POCs proportional zu, was auf eine zunehmende bakterielle Aggregati-
on hindeutete. Wie aus den Literaturangaben zu erwarten war, stieg die POC-Konzentration 
proportional zur Abnahme des DOC an (Dinasquet et al., 2013). Dabei zeigte der oligohaline 
Versuchsansatz die höchsten ∆DOC-Werte im gesamten Sommerexperiment. Der Effekt der 
Aggregation (Biofilmbildung) auf den DOC-Abbau (gemessen im Rollertankexperiment) ent-
sprach dem Effekt der UV-Bestrahlung im Hauptexperiment. Die POC-Konzentration stieg 
um mehr als 100% im Sommerexperiment an. Zusätzlich hatte der Kontrollansatz durchge-
hend geringere POC Konzentrationen als die Ansätze mit Kalix-Flusswasser. Darüber hinaus 
zeigten die stabilen Isotopenmessungen (δ13C/12C), welche von unseren Projektpartnern zur 
Verfügung gestellt wurden, ein stärkeres terrigenes Signal nach 56 Tagen Inkubation. Man 
sollte dabei allerdings beachten, dass der Versuch über einen relativ geringen Zeitraum von 
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nur 56 Tagen durchgeführt wurde, was wahrscheinlich nicht ausreichend ist, um den mikro-
biellen Abbau des semi-refraktären Materials vollständig zu gewährleisten. 

Im Rollertank-Experiment zeigte sich auch ein Anstieg der bakteriellen Proteinproduktion 
(BPP), besonders der an Partikel assoziierten (PA) Bakterien, welcher durch die UV Bestrah-
lung noch verstärkt wurde. Die zellspezifische BPP lag in der Partikelfraktion durchgehend 
höher als in der Fraktion der freilebenden (FL) Bakterien, was darauf hindeutet, dass durch 
die Aggregation die gesamte bakterielle Produktion verstärkt wird. Dieser Effekt zeigte sich 
ebenfalls im Hauptexperiment. Zwar haben die PA-Bakterien durchgehend eine geringere 
Abundanz als die FL- Bakterien (weniger als 10%), wobei ihre zellspezifische Aktivität jedoch 
bis um den Faktor 10 höher lag. ANOSIM-Untersuchungen des Rollertankexperiments zeig-
ten, dass sich die bakterielle Gemeinschaft signifikant (p<0.001) im Inkubationszeitraum (0 
und 56 Tage), in den Fraktionen (PA/FL), im POC-Gehalt und in der zellspezifischen BPP 
unterscheiden. Eine signifikante Änderung in der bakteriellen Gemeinschaftsstruktur auf-
grund der Zugabe von terrigenem Kohlenstoff konnte jedoch nicht festgestellt werden.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Abbildung 7 zeigt die Änderung der bakteriellen Gemeinschaftsstruktur am Anfang vs. Ende 
der Inkubation (0 und 56 Tage) und darüber hinaus den Unterschied zwischen PA (rote 
Punkte) - und FL-Bakterien (blaue Punkte) mittels Hauptkomponentenanalyse (PCoA) unter 
marinen (A), mesohalinen (B) und oligohalinen Bedingungen (C). Es zeigte sich eine klare 
Veränderung in der bakteriellen Gemeinschaft über die Inkubationszeit hinweg und eine, vor 
allem am Ende der Inkubationszeit, klare Auftrennung der Bakteriengemeinschaft entspre-
chend der PA und FL Fraktionen.  

Ein Vergleich der Ausgangsgemeinschaften zwischen Sommer- und Winterexperiment (Abb. 
8 A, B) zeigt, dass die Bakterien-Diversität im Winter höher lag als im Sommer. Ausgehend 
von einer Summe von 350 OTUs im Sommer waren 177 OTUs in der marinen, 148 OTUs in 
der mesohalinen und 227 OTUs in der oligohalinen Station vertreten. Somit wies die oligoha-
line Station die höchste und die mesohaline Station die geringste Diversität auf. Im Winter 
betrug die Summe unterschiedlicher OTUs 541, von denen 322 OTUs in der marinen, 257 
OTUs in der mesohalinen und 286 OTUs in der oligohalinen Station vertreten waren. Somit 
zeigte auch hier die mesohaline Station die geringste Diversität. Darüber hinaus gab es ei-
nen Wechsel der höchsten Diversität von der oligohalinen zur marinen Station. Die Mehrheit 
der mesohalinen OTUs ist ebenfalls an den beiden anderen Stationen zu finden, wobei der 

Abbildung 7: Hauptkomponentenanalyse (PCoA) der bakteriellen Gemeinschaftszusam-
mensetzung zu Beginn und am Ende der Inkubation (0 und 56 Tage) sowie die Verände-
rung der an Partikeln assoziierten Bakteriengemeinschaft (Rote Punkte) und der freile-
benden Bakterien (Blaue Punkte) im Rollertank Experiment. A) marine Bedingungen, B) 
mesohaline Bedingungen, C) oligohaline Bedingungen. 
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Abbildung 8: Venn Diagramm der OTU Verteilung des normalisierten Datensatzes (430 
reads) der Ausgangsbakteriengesellschaft der marinen, mesohalinen und oligohalinen 
Station in Sommer (A) und Winter (B). Flächen der Kreise zeigen den proportionalen 
Anteil der OTUs. Zusätzlich ist eine Übersicht über ausschließlich partikelassoziierte 
(only PA) und freilebende (only FL), als auch der in beiden Fraktionen vorkommenden 
(both) OTUs gegeben. 
 

exklusive Anteil im Winter höher liegt. Es ist generell ein hoher Anteil an OTUs zu finden, 
den alle drei Stationen teilen. Der Vergleich der fraktionierten Proben zeigt, dass ein Großteil 
der OTUs, besonders in der Schnittmenge, wo alle Stationen vertreten sind, in beiden Frakti-
onen vorkommt. Der Anteil der ausschließlich in der Partikelfraktion vorkommenden OTUs ist 
zudem sehr hoch, besonders in der marinen Station. Somit haben PA-Bakterien einen sub-
stantiellen Anteil an der Diversität der mikrobiellen Gesamtgemeinschaft.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Während des Experiments kam es zu einer Veränderung in der PA-Gemeinschaft in Rich-
tung Gammaproteobacteria zwischen Tag 7 und 13 in allen Experimenten. Alphaproteobac-
teria und Bacteroidetes dominierten zu Beginn des Experiments den marinen Ansatz. Die 
mesohalinen Proben wurden durch Bacteroidetes und Actinobacteria dominiert und die oli-
gohalinen Proben durch Betaproteobacteria. Vorausgehende Studien haben gezeigt, dass 
erhöhte Zugaben von terrigenem Kohlenstoff zu einer starken Veränderung in der bakteriel-
len Gemeinschaft führen (Crump et al., 2003). Darüber hinaus wurde auch eine Verschie-
bung zu den Gammaproteobacteria hin gezeigt (Dinasquet et al., 2013). Jedoch werden die 
Taxa-spezifischen Änderungen erst auf den niederen phylogenetischen Ebenen deutlich. Die 
Gemeinschaft am Ende der Experimente zeigte im Rollertankexperiment eine geringere Do-
minanz der Gammaproteobacteria gegenüber dem Hauptexperiment, was ebenfalls auf die 
Aggregatbildung zurückgeführt werden kann. Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria und 
Planctomycetes nahmen am Ende der Experimente deutlich an Bedeutung zu. Vergleichbar 
mit der Veränderung der bakteriellen Gemeinschaft fand nach ca. 7-10 Tagen eine Änderung 
der Kohlenstoffqualität von ungesättigten Kohlenwasserstoffen in Richtung zu mehr aromati-
schen und sauerstoffhaltigen Molekülen statt (FT-ICR-MS-Daten). Das deutet darauf hin, 
dass die dominierenden Mikroorganismen gut angepasst sind, um verschiedene Kohlen-
stoffquellen zu nutzen. Generell kann man erwarten, dass aquatische Bakterien bevorzugt 
proteinreiche Substanzen abbauen, bevor sie zu kohlenhydratreichem DOC wechseln 
(Berggren et al., 2009). 

(A) Sommer (B) Winter 
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Bedingt durch den hohen experimentellen Aufwand und der hohen Probenanzahl, sowie der 
Komplexität der Analysen, ist die statistische Auswertung der Ergebnisse noch nicht abge-
schlossen. Manuskripte über die Diversität von partikelassoziierten Bakterien in der Ostsee 
sowie über die Rolle von Aggregation beim terrigenen Kohlenstoffabbau sind in Arbeit.  

 

Max-Planck-Institut für Marine Mikrobiologie in Bremen & Jacobs University gGmbH 
Bremen 

FO Glöckner 

Das MPI/Jacobs hat beratend an der Datenanalyse und Standardisierung von Kontextdaten 
(Metadaten) im ATKiM Projekt teilgenommen. Die studentische Hilfskraft hat an der Ent-
wicklung der SILVANGS Pipeline mitgewirkt, die auch bei ATKiM eingesetzt wurde. 

 

 

SILVA NGS ist ein Datenanalyse-Service für ribosomale RNA- Gen Amplikons aus der 
Hochdurchsatz- Sequenzierungen (Next –Generation-Sequencing (NGS). Es verwendet die 
SILVA Referenzdatenbanken, Taxonomien und Alignments als Referenz. Es erleichtert die 
Klassifizierung und bietet eine Fülle von Ergebnissen (Tabellen, Grafiken und Sequenz Da-
teien) zum Download. 

Der grundlegende Arbeitsablauf der Pipeline kann in folgende Schritte unterteilt werden.  
• Alignment  
• Qualitätsmanagement  
• De-Replikation (Identifizierung von identischen Sequenzen)  
• Clustering basierend auf benutzerdefinierten Ähnlichkeitswerten (OTU Definition)  
• Phylogenetische Klassifikation der OTUs / Sequenzen 

Die Ergebnisse des Projekts wurden für die Prüfung und Verbesserung von SILVAngs ver-
wendet, wobei die ATKiM Projektpartner im Gegenzug einen erweiterten Zugang zu SILVA-
ngs erhielten. Weiterhin wurde der standardisierte Austausch von Kontextdaten, sowie die 
Verwaltung und nachhaltige Hinterlegung von Sequenz- und kontextuellen Daten bespro-
chen. Die von dem Genomic Standards Consortium (MIxS und MIMARKS) festgelegten Min-
deststandards sind in Bezug auf die Bedürfnisse der User-Community wie ATKIM bewertet 
worden. Mehrere Verbesserungen wurden vorgenommen und Version 4.0 des Standards 
wurde 2014 veröffentlicht http://wiki.gensc.org/index.php?title=MIxS. Mit dem Start des DFG-
geförderten GFBio (German Federation for Biological Data (www.gfbio.org)) Projekt ist eine 
nutzerorientierte Service-Infrastruktur für Deutschland für die strukturierte Ablage von Se-
quenz- und Kontextdaten in öffentlichen Repositories wie EBI / ENA und Pangaea geplant. 
Durch die Teilnahme des AG Glöckner an diesem Projekt werden die in ATKiM erlangten 
Erkenntnisse, Eingang finden und zur weiteren Entwicklung der nachhaltigen, standardisie-
ren Ablage und öffentlichen Zugänglichkeit von molekularbiologischen und Umweltdaten bei-
tragen. 

 

 

 

Abbildung 9: Benutzeroberfläche der 
SILVA NGS Webseite die für die Analyse 

der 16S rRNA Gen Daten genutzt wurde. 

http://www.gfbio.org/
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ppm#ppm#

Museum für Naturkunde (MfN) 

M Nazarova, U Struck 

Im Rahmen des SAW Projektes “ATKIM” wurden etwa 600 Wasser- und Schwebstoffproben 
für Isotopenuntersuchungen gesammelt und analysiert. Für diesen Zweck wurden gemein-
sam mit den anderen Projektgruppen zwei Expeditionen im November 2011 und Juni 2012 
mit dem Forschungsschiff Meteor durchgeführt. Parallel durchgeführte Inkubationsexperi-
mente während der Expeditionen wurden unternommen, um den Einfluss unterschiedlicher 
Abbauraten von terrestrischem DOC vs. marinem DOC auf die Isotopenzusammensetzung 
hin zu untersuchen.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Für diesen Zweck wurde während der ATKIM-Studie die Kohlenstoffisotopenzusammenset-
zung im partikulären organischen Kohlenstoff (POC), dem gelösten organischen Kohlenstoff 
(DOC) und im anorganischen gelösten Kohlenstoff (DIC) mit deren jeweiligen Konzentratio-
nen bestimmt. Diese Parameter wurden teilweise mit neuen Analysesystemen bereits an 
Bord während der Expeditionen gemessen. Zum Einsatz kamen hier ein OI-1030 TOC Ana-
lyzer, der mit einem PICARRO i1111 CRDS Kohlenstoffisotopenanalyser gekoppelt ist und 
ein PICARRO L1102-i Cavity Ring Down Spectrometer für die Analyse von Sauerstoff- und 
Wasserstoffisotopenverhältnissen in Wasserproben. 

Das Hauptanliegen der Feldstudie war es, die verschiedenen Kohlenstoffpools entlang des 
Salzgehaltsgradienten von der nördlichen Ostsee ausgehend bis in die Nordsee zu verfolgen 
und deren Isotopenzusammensetzung auf Effekte der Umsatzprozesse beim Abbau organi-
scher Materie zu studieren. Beispielhaft zeigt Abbildung 10 die Verteilung der Konzentratio-
nen von DIC und DOC entlang des Salzgradienten während der Expedition im November 
2011. In parallel durchgeführten Inkubationsexperimenten stieg jeweils die C-Isotopie in den 
DOC-Proben an während im parallel ansteigenden POC-Pool dessen Kohlenstoffisotopie 
abnahm. Dies weist darauf hin, dass der DOC Pool einen quantifizierbaren Anteil vom arkti-
schen DOC Pool (mit typischerweise niedrigen Kohlenstoffisotopenwerten) durch Aggregati-
onsprozesse verliert. 

 

 

 

 

 

Abbildung 10: Verteilung der Konzentrationen von (a) anorganischen gelösten Kohlenstoff und 
(b) gelösten organischem Kohlenstoff (DOC) entlang des Salzgradienten während der Meteor-
Expedition November 2011. DOC-Konzentrationswerte liegen für Salzgehalte >15 nicht vor, da 
hier die DOC Konzentrationen unter dem Detektionslimit (ca. 1 ppm) der Analysengeräte lagen. 
Die starke Abnahme von DOC Konzentrationen bereits nahe der Quellen in die Ostsee weist auf 

einen effektiven Mechanismus zur Reduktion arktischen DOCs nahe der Eintrags-Quellen hin. 
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Universität Rostock Institut für Chemie Abteilung Chemie (UniR) 

S Otto, M Sklorz, T Streibel, R Zimmermann 

Bei terrestrischem gelösten organischen Material (tDOM) handelt es sich um eine mehr oder 
weniger komplexe, polymere Matrix, bei dessen Untersuchung der molekularen Zusammen-
setzung und Konzentrationen relevanter Stoffe bzw. dessen Veränderungen spezielle analy-
tische Methoden eingesetzt werden müssen. DOM umfasst zahlreiche interessante Sub-
stanzklassen, z.B. phenolische Komponenten, die beim Abbau von Lignin entstehen, Mono- 
und Polysaccharide und organische Säuren, die einen Zugang zur Abschätzung der mikro-
biellen in situ Aktivität ermöglichen.  

Zuallererst ist es von Bedeutung, einen Überblick über die Zusammensetzung des tDOM 
vom nördlichen (Bottensee) bis zum südwestlichen Bereich der Ostsee (Skagerrak) zu ge-
winnen. Unter dem Gesichtspunkt, dass die Salinität einen potentiellen Einfluss sowohl auf 
die Distribution als auch die Abbaubarkeit des gelösten organischen Materials besitzt, ergibt 
sich ein spezifisches Verteilungsmuster. Aus zeitlichen Gründen und aufgrund der komple-
xen und aufwendigen Messungen wurde der Probenumfang für Untersuchungen zum Tran-
sekt der Ostsee und zu den Inkubationsexperimenten auf die Sommerproben (Meteor-Aus-
fahrt 87/3a) beschränkt. Diese erschienen nach Voruntersuchungen vielversprechender, da 
sich im Vergleich zu den Winterproben (Meteor-Ausfahrten 86/1a und 86/1b) deutlichere 
räumliche und zeitliche Unterschiede zeigten.  

Um die molekulare Zusammensetzung entlang des Gradienten durch die Ostsee und in den 
Inkubationsexperiment-Proben im zeitlichen Verlauf zu beleuchten, wurde ein Aufbau der 
thermischen Desorption/Pyrolyse – Gaschromatographie simultan mit der harten Elektronen-
stoßionisations-Massenspektrometrie auf der einen und einer weichen resonanzverstärkten 
Multiphotonenionisation auf der anderen Seite gekoppelt (TD/Py-GC- QMS/ToFMS). 

Als ein Ergebnis nehmen die phenolischen Einheiten des Lignins zumeist mit zunehmender 
Salinität ab. Daneben zeigten die Proben der Inkubationsexperimente für den Pyrolyseschritt 
(500°C) nur wenige zeitliche Veränderungen. Daraus kann geschlussfolgert werden, dass 
zum einen diese Unterschiede mehr oder weniger auf den niedrigen Massenbereich be-
grenzt sind und zum anderen die makromolekularen Stoffe über die betrachteten Zeitskalen 
hinweg nicht durch die mikrobielle Gemeinschaft abgebaut werden. Multivariate Daten-
analysen, speziell Hauptkomponentenanalysen, bestätigten dieses Ergebnis. 

Nach der Vorgabe von (Hedges et al., 1982; Miltner & Emeis, 2000) wurde eine Methode 
zum basischen Aufschluss und zur Derivatisierung von wässrigen Proben entwickelt. Sie 
ermöglicht den Abbau der komplexen Ligninmatrix neben dem Schutz der relevanten, freige-
setzten monomeren Phenolkomponenten. Die Probenvor- und Probenaufarbeitung sind er-
folgreich getestet worden. Aufgrund einer zu niedrigen Sensitivität des verwendeten GC-EI-
QMS-Systems wurde im Hinblick auf eine erwünschte Quantifizierung ein Wechsel zum 
empfindlicheren doppelt-fokussierenden Sektorfeld-Massenspektrometer (MAT 95) vorge-
nommen. Nach einer abgeschlossenen Optimierung des Systems werden weitere Analysen 
zum Ligningehalt bzw. dessen Zusammensetzung folgen.  

Der z.T. verwendete Photoionisations-Massenspektrometrie-Aufbau wird kommerziell durch 
die Firma Photonion GmbH, Schwerin, vertrieben. Im Laufe des Projektes wurden eine Dok-
torarbeit und eine Diplomarbeit angefertigt. 

 

 

Universität Stockholm, Institut für angewandte Umweltforschung (ITM)  

M Geibel, CM Mörth, C Humborg 

Mit abnehmendem Salzgehalt verringert sich tendenziell der CO2-δ
13C Gehalt im DOC von -9 

‰ bei marinen Bedingungen (Salzgehalt 33) zu -12,5 ‰ bei einem Salzgehalt unterhalb 5. 
Wir nehmen an, dass der Rückgang in der Isotopensignatur des pCO2 ein direktes Ergebnis 
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der Veratmung von terrestrischen C- Quellen ist, da die typische δ13C Signatur von terrestri-
schem Kohlenstoff ca. -28 ‰ sich von der des marinen Phytoplanktons, (δ13C -21 ‰) unter-
scheidet. 

Über die δ13C Isotopenzusammensetzung von pCO2 und Alkalität waren wir auch in der La-
ge, die Carbonatbildung (CO2, HCO3

2-) und die δ13C Isotopenzusammensetzung des gelös-
ten anorganischen Kohlenstoff (DIC) entlang der gesamten Salzgehalt-Gradienten zu be-
rechnen (Abb. 11). Die berechnete δ13C der DIC stimmt sehr gut mit gemessenen δ13C-DIC 
überein. Die δ13C von anorganischen Kohlenstoff-Isotopendaten, zusammen mit der Isoto-
penzusammensetzung des gelösten organischen Kohlenstoffspeichers, ermöglicht es uns, 
den Beitrag des terrestrischen Kohlenstoffs zur Gesamtatmung in der Ostsee zu quanti-
fizieren. Diese Messungen, kombiniert mit Modellierungsmethodik, werden in der Regel für 
die Bestimmung der relativen Remineralisierung der organischen Substanz in einer Wasser-
säule genutzt. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Im Rahmen dieser Studie wurde ein neues Water Equilibration Gas Analyzer System 
(WEGAS) der Universität Stockholm genutzt. Es besteht aus drei Hauptkomponenten: 
Equilibrator (Kopfraumvolumen 1l), Cavity Ring-Down-Spektroskopie (CRDS) Gasanalysege-
rät für CO2 stabile Isotope (Modell G2131-i, Picarro Inc., Sunnyvale, CA), Gastransportsys-
tem. Wasser wird im Equilibrator bei 5l/min durch zwei Düsen in feine Tropfen zerstäubt um 
die Austauschfläche zwischen Wasser und Gasraum zu maximieren, so dass sich ein opti-
males Gleichgewicht einstellt. 

Das Gerät ist nicht für den Kreislaufbetrieb entworfen, der analysierte Gasstrom (25 ml/min) 
wird entlüftet und von der Umgebungsluft kompensiert. Die Konzentration von CO2 und CH4 
und der δ13C von CO2 in der Umgebungsluft wird durch häufiges Schalten verglichen. Ein 
Vergleich mit dem IOW CO2-Analysesystem zeigte eine hervorragende Übereinstimmung 
sowohl in CO2 und CH4-Messungen. 
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Abbildung 11. 
Konzentration 
des gelösten 
Kohlendio-
xids in der 
Ostsee ent-
lang der M 87-
3a Fahrtstre-
cke von Süd-
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