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Emission  von  Spurenstoff-Frachten  über  den  Klärschlammpfad  in
Schleswig-Holstein

Anna-Kathrin Retschko1,*, Laura Carlsen 2, Johannes K.-M. Knobloch2, Sabrina Schwarz3, 
Kerstin Olschewski4, Kai Wellbrock1

1 Technische Hochschule Lübeck, Kompetenzzentrum Angewandte Wasserforschung, Labor für 
Siedlungswasserwirtschaft, Mönkhofer Weg 239, 23562 Lübeck
2 Universitätsklinikum Hamburg-Eppendorf, Institut für Medizinische Mikrobiologie, Virologie und Hygiene, 
Arbeitsbereich Krankenhaushygiene
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4 Ministerium für Energiewende, Klimaschutz, Umwelt und Natur des Landes Schleswig-Holstein
* korrespondierende Autorin: anna-kathrin.retschko@th-luebeck.de

ZUSAMMENFASSUNG

Die landwirtschaftliche Verwertung von Klärschlamm ist in Schleswig-Holstein derzeit noch ein
zentraler  Bestandteil  der Abwasserbewirtschaftung,  während sie  auf  bundesweiter  Ebene
insgesamt rückläufig ist. In diesem Kontext wurde im Rahmen eines Forschungsprojektes die
Belastung von Klärschlämmen mit Spurenstoffen sechs repräsentativer Kläranlagen im Land
untersucht. Die Klärschlämme wurden über ein Kalenderjahr monatlich auf 34 ausgewählte
Spurenstoffe - einschließlich Schwermetalle, Arzneimittel, Pflanzenschutz- und Desinfektions-
mittel,  per-  und  polyfluorierte  Alkylsubstanzen  (PFAS),  sowie  quartäre  Ammonium-
verbindungen (QAV) - analysiert. Zusätzlich wurden mikrobiologische Parameter, physikalische
Kennwerte und teilweise Abwasserparameter erfasst. Die Ergebnisse zeigen eine Variabilität
in  der  Spurenstoffbelastung,  die  von  der  Art  der  Klärschlammbehandlung  und  der
Zusammensetzung  des  Einzugsgebiets  beeinflusst  wird.  Für  einige  Arzneimittel  wurden
saisonale  Schwankungen  beobachtet.  In  Kläranlagen  mit  einer  anaeroben  Klärschlamm-
behandlung waren QAV-Konzentrationen erhöht.

Mit der landwirtschaftlichen Verwertung können die nachgewiesenen Spurenstoffe potentiell
zu relevanten Umweltbelastungen beitragen. Die theoretisch bei einer landwirtschaftlichen
Verwertung  eingebrachten  Frachten  pro  Hektar  und  Jahr  lagen  bei  den  untersuchten
Schwermetallen zwischen wenigen Gramm und bis zu einem Kilogramm. Die aufsummierte
Arzneimittelfracht betrug etwa 4 g pro Hektar und Jahr. Eine vereinfachte Risikoanalyse ergab
für mehr als 60 % der untersuchten Stoffe ein Risikosignal. Aufgrund der eingeschränkten
Bewertungsgrundlage  sind  diese  Ergebnisse  nicht  als  Nachweis  einen  tatsächlichen
Umweltrisikos zu interpretieren, zeigen jedoch, dass potentielle Risiken für einen Teil  der
untersuchten Stoffe derzeit nicht ausgeschlossen werden können. Die aktuellen Fassungen der
AbfKlärV und DüMV berücksichtigen nur eine begrenzte Substanzliste und lassen damit einen
wesentlichen  Teil  der  untersuchten  Spurenstoffe  unberücksichtigt.  Im  Sinne  des
Vorsorgeprinzips  wird  daher  empfohlen,  ausgewählte  Spurenstoffe  bei  der  zukünftigen
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Bewertung der landwirtschaftlichen Klärschlammverwertung stärker zu berücksichtigen und
bei Bestätigung eines erhöhten Umweltrisikos im Rahmen einer weitergehenden Risikoanalyse
insbesondere die Möglichkeiten einer thermischen Verwertung der betroffenen Klärschlämme
zu prüfen.

1 EINLEITUNG

Die landwirtschaftliche Verwertung von Klärschlamm ist in Schleswig-Holstein (SH) mit etwa
42 %  ein  bedeutender  Bestandteil  der  Abwasserbewirtschaftung,  obwohl  die  Praxis  in
Deutschland allgemein mit nur noch 12 % eher rückläufig ist (Destatis, 2026). Im Gegensatz zu
anderen  Bundesländern  bleibt  die  landwirtschaftliche  Verwertungsquote  in  SH  somit
vergleichsweise hoch. Dies ist der ländlichen Struktur mit vielen kleinen und mittelgroßen
Anlagen  geschuldet,  die  nicht  der  obligatorischen  P-Rückgewinnung  gem.  AbfKlärV
unterliegen. In SH stammt rund die Hälfte des gesamten Klärschlammmenge aus Kläranlagen
der GK 4b und 5, die künftig die Anforderungen gem. AbfKlärV entsprechen müssen.

Mit  der  zunehmenden  Erkenntnis  über  die  Umweltverbreitung  von  Spurenstoffen
- insbesondere aus dem Bereich der Pharmazeutika, Pflanzenschutzmittel und Desinfektions-
mittel  -  gewinnt  die  Frage  nach  der  Umweltverträglichkeit  dieser  Praxis  an  Bedeutung.
Spurenstoffe können nach der Ausbringung potentiell über den Klärschlammpfad in den Boden
gelangen,  dort  persistieren,  mobilisiert  werden  oder  über  diffuse  Eintragswege  in
Oberflächen-  und  Grundwasser  gelangen.  Dies  stellt  eine  mögliche  Gefährdung  für
Ökosysteme und die menschliche Gesundheit dar.

In diesem Kontext wurde ein umfassendes Forschungsprojekt im Auftrag des Ministeriums für
Energiewende, Klimaschutz, Umwelt und Natur des Landes Schleswig-Holstein (MEKUN SH)
durchgeführt, das die Spurenstoffbelastung von Klärschlamm in repräsentativen Kläranlagen
des Bundeslandes über ein Kalenderjahr hinweg untersuchte. Ziel dieses flächendeckenden
Monitorings war es,  die Emission von Spurenstoff-Frachten über den Klärschlammpfad zu
quantifizieren,  die  Einflüsse  von  Abwasserzusammensetzung,  Behandlungsverfahren  und
Lagerung zu erfassen und daraus eine Einschätzung des möglichen Risikos zu erlangen, um
schließlich politische und technische Handlungserfordernisse abzuleiten zu können.

Die Untersuchung umfasste sechs Kläranlagen der GK 3 und 4a (von 4.500 bis 45.000 EW) die
ihre  Klärschlämme  über  Entsorgungsunternehmen  der  landwirtschaftlichen  Verwertung
zuführen und auch nach der Novellierung der AbfKlärV weiterhin für diesen Entsorgungsweg
in  Frage kommen.  Ausgewählt  wurden sechs  Kläranlagen,  die  sich  in  der  Abwasser-  und
Schlammbehandlung, in der Lagerung und anhand ihrer Einzugsgebiete unterschieden. Davon
jeweils  zwei  Kläranlagen  mit  anaerober  Schlammstabilisation,  mit  Flüssigschlämmen,  mit
kurzzeitgelagerten  und  langzeitgelagerten  Klärschlämmen.  Die  Klärschlammanalysen
erfolgten monatlich  über  den Zeitraum eines  Jahres,  wobei  insgesamt 72  Proben erfasst
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wurden. Die Spurenstoffe wurden in Hauptgruppen eingeteilt: Schwermetalle, Arzneistoffe,
Pflanzenschutz-  und  Desinfektionsmittel,  per-  und  polyfluorierte  Alkylsubstanzen  (PFAS),
sowie  quartäre  Ammoniumverbindungen  (QAV).  Zusätzlich  wurden  mikrobiologische
Parameter1,  physikalische Kennwerte (pH,  Trockensubstanz,  Glühverlust)  und zum Teil  die
Abwasserzusammensetzung von Kläranlagenzulauf- und -ablauf erfasst. Zudem wurden bei
einigen  Kläranlagen  zusätzlich  ausgewählte  Indirekteinleiter  untersucht,  um  mögliche
Eintragspfade  relevanter  Stoffgruppen  zu  identifizieren.  Die  Ergebnisse  wurden  mit
Literaturwerten und geltenden Umweltgrenzwerten verglichen, um ein umfassendes Bild der
Spurenstoffbelastung zu erhalten. 

2 ERGEBNISSE2

Die Analyse der Spurenstoffbelastung im Klärschlamm ergab eine hohe Variabilität zwischen
den  untersuchten  Kläranlagen.  Es  waren  zum  Teil  deutliche  Einflüsse  der  Art  der
Klärschlammbehandlung  und  der  Abwasserzusammensetzung  des  Einzugsgebiets  zu
erkennen.  Die  Untersuchung  zeigt  keine  Abhängigkeit  von  den  Verfahren  der
Abwasserbehandlung.

2.1 Spurenstoffbelastung

Die Belastung mit Schwermetallen war im Allgemeinen gering und bewegte sich im unteren
Bereich der Referenzwerte. Lediglich bei einer Probe wurde der AbfKlärV-Grenzwert für Kupfer
überschritten. Die vergleichsweise geringe Schwermetallbelastung könnte unter anderem mit
der  geringen  industriellen  Dichte  und  dem  hohen  Anteil  an  Trennsystemen  in  den
untersuchten  Einzugsgebieten  zusammenhängen.  Bei  Arzneimitteln  zeigte  sich  eine  hohe
Variabilität: Während einige Substanzen wie Gabapentin, Metformin nur vereinzelt und in
vergleichsweise  geringen  Mengen  nachgewiesen  wurden,  konnten  andere  Stoffe  (z. B.
Diclofenac)  in  fast  allen  Proben  quantifiziert  werden.  Die  Konzentrationen  lagen  im
Allgemeinen  im  Rahmen  der  in  der  Literaturrecherche  ermittelten  Referenzwerte.  Die
untersuchten PFAS zeigen Gehalte, die meist unterhalb der Referenzwerte liegen. Der in der
AbfKlärV (2017) und der DüMV (2012) festgelegte Grenzwert von 0,1 mg/kg TR sowie die
Kennzeichnungspflicht ab 0,05 mg/kg TR für die Summe von PFAS und PFOS wurden in keiner
der  Proben  überschritten.  Bei  den  sechs  untersuchten  QAV  (∑QAV6)  konnten  teilweise
deutliche Konzentrationsunterschiede festgestellt werden. Die beiden Kläranlagen mit einer
anaeroben Schlammstabilisation und einem eher städtischen Einzugsgebiet, jeweils mit einem
Krankenhaus,  zeigten  im  Vergleich  deutlich  erhöhte  QAV-Konzentrationen  von  bis  zu
103 mg/kg TR (Median), während der Gesamtmedian aller 72 untersuchten Proben gerade

1 Für Ergebnisse dieses Teilprojektes s. den Beitrag von Carlsen et al in diesem Tagungsband.
2 An dieser Stelle wird nur ein Auszug der Ergebnisse gezeigt. Die Autoren verweisen auf den Projektbericht, der
im Herbst 2026 veröffentlich werden soll.
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einmal  bei  5 mg/kg  TR  lag.  Die  QAV-Konzentrationen lagen dadurch teilweise  im oberen
Bereich oder sogar oberhalb der verfügbaren Referenzwerte. Die Zulaufproben im Rohab-
wasser (n = 2 für jede Kläranlage) zeigten allerdings keine erhöhten QAV-Konzentrationen im
Kläranlagenzulauf in Einzugsgebieten mit Krankenhaus.

2.2 Saisonalität

Saisonale Muster konnten für mehrere Spurenstoffgruppen identifiziert werden. So zeigten
einige Arzneimittel wie Azithromycin, Ciprofloxacin und Diclofenac im Winterhalbjahr erhöhte
Konzentrationen, was auf eine erhöhte Zulauffracht oder einen reduzierten Rückhalt in der
biologischen Abwasserbehandlung bei niedrigen Temperaturen zurückzuführen sein könnte.
Im Gegensatz dazu zeigten antimikrobielle Substanzen wie Triclosan und Triclocarban keine
signifikante Saisonalität, was wahrscheinlich auf kontinuierliche Einträge über kosmetische
Produkte  zurückzuführen ist.  Bei  PFAS-Verbindungen  lagen  die  Konzentrationen in  vielen
Proben unterhalb der Bestimmungsgrenze, was eine Bewertung der Saisonalität erschwerte.
Insgesamt lassen sich aus den ermittelten Daten keine Empfehlungen bezüglich einer saisonal
abhängigen Klärschlammverwertung ableiten.

2.3 Lagerzeit

Bei den stark gekalkten, langzeitgelagerten Klärschlämmen zweier untersuchter Kläranlagen
zeigten sich über die Lagerzeit hinweg keine signifikanten Veränderungen der Spurenstoff-
belastung. Aufgrund der durchgängig hohen pH-Werte (> 12,5) nach Zugabe von Branntkalk ist
ein weiterer biologischer Abbau nicht zu erwarten, und eine chemische Umwandlung konnte
nicht nachgewiesen werden. 

2.4 Schlammstabilisation

Bei  den  beiden  untersuchten  Kläranlagen,  die  ihren  Klärschlamm  einer  anaeroben
Stabilisierung unterzogen, zeigten sich signifikant höhere QAV-Konzentrationen im Vergleich
zu Anlagen mit aeroben Behandlungsverfahren. Diese Unterschiede konnten nicht durch die
Zulauffrachten aus den stichprobenartig untersuchten Abwasser- und Indirekteinleiterproben
erklärt werden. Die Befunde deuten daher auf eine spezifische Anreicherung von QAV im
Primärschlamm, der direkt der anaerob, mesophilen Schlammstabilisation zugeführt wird, und
auf eine geringere biologische Abbaubarkeit dieser Substanzen unter anaeroben Bedingungen
hin. Vermutlich aufgrund der fehlenden aeroben Kontaktzeit im Belebungsbecken verbleiben
bei diesen Verfahren höhere QAV-Konzentrationen im Klärschlamm.

2.5 Spurenstoffeinträge bei landwirtschaftlicher Verwertung

Durch  die  landwirtschaftliche  Verwertung  verursachen  die  im  Klärschlamm  vorhandenen
Spurenstoffe in den Böden eine Immission. Die dabei ausgebrachte Stofffracht hängt dabei
maßgeblich  von  der  ausgebrachten  Klärschlammenge,  basierend  auf  den  Vorgaben  der
AbfKlärV,  DüV  und  DüMV,  sowie  den  Vorgaben  der  Landwirtschaftskammer  Schleswig-
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Holsteins, und den im Klärschlamm enthaltenen Spurenstoffgehalten ab. Um abzuschätzen,
welche Stofffrachten bei einer Ausbringung der untersuchten Klärschlämme potentiell auf die
Äcker ausgebracht werden würden, erfolgte die Berechnung der jährlich ausgebrachten Fracht
pro Hektar Ackerfläche exemplarisch für einen in Schleswig-Holstein landestypischen Boden
mit der angebauten Feldfrucht Silomais für die Energieerzeugung.

Branntkalk (CaO) zur Stabilisierung führt insgesamt zu einer Verdünnung der Spurenstoff-
konzentrationen im Medium Klärschlamm, da der Klärschlamm mit bis zu 30 % (bezogen auf
die Trockensubstanz) CaO vermischt wird. Die erlaubte ausbringbare Klärschlammenge hängt
jedoch im Wesentlichen von den Nährstoffgehalten ab, sodass diese für die Ermittlung der
rechnerisch aufbringbaren Menge herangezogen wurden. Durch die Verdünnung mit  CaO
werden  die  Nähstoffgehalte  nicht  erhöht  werden,  weshalb  kein  Einfluss  auf  die
Spurenstofffracht gegeben ist.

Bei den untersuchten Schwermetallen (Arsen, Blei, Cadmium, Chrom, Kupfer, Nickel und Zink)
lagen die jährlich ausgebrachten Frachten pro Hektar zwischen wenigen g/ha (Cadmium) und
bis  zu  rund  1 kg/ha  (Zink).  Die  ausgebrachten  Frachten  der  untersuchten  Arzneistoffe
erstreckten sich über eine Spanne von wenigen mg/ha (Beispiele: Metformin, Gabapentin,
Sulfamethoxazol, Trimethoprim) bis hin zu etwa einem g/ha (Beispiele: Ketoconazol). Die mit
dem  Klärschlamm  ausgebrachten  PFAS-Frachten  variierten  je  nach  Kläranlage  im  Bereich
zwischen 0 (bzw. nicht quantifizierbar) und 22 mg/ha und Jahr (PFBA). Bei den QAV (ATMAC-
C10, ATMAC-C12, BAC-C12, BAC-C14, DADMAC-C10 und DADMAC-C12) zeigten sich, analog zu
den gemessenen Klärschlammkonzentrationen, die höchsten emittierten Frachten bei  den
zwei Kläranlagen mit einer anaeroben Klärschlammstabilisation. Hier würden bis zu 250 g/ha
und Jahr (bezogen auf ∑QAV6) auf das Feld ausgebracht.

2.6 Vereinfachte Risikoanalyse

Je  nach  Sorptionseigenschaften  und  Persistenz  können  sich  die  Stoffe  in  den  oberen
Bodenschichten  anreichern.  Stoffe,  die  weniger  zur  Sorption  an  Boden  neigen,  können
potentiell  in  tiefere  Bodenschichten  bis  hin  zum  Grundwasser  transportiert  werden.  Zu
berücksichtigen  ist,  dass  für  Wasserschutzgebiete  der  Kategorien  I  und  II  gemäß
Wasserhaushaltsgesetz Beschränkungen für die Ausbringung von Klärschlamm bestehen, die
dem Schutz dieser sensiblen Gebiete dienen. Bei Stoffen mit höherer Mobilität besteht zudem
die Möglichkeit, dass diese Stoffe über den Zwischenabfluss oder diffuse Eintragswege wie z. B.
über Drainagen oder Bodenerosion in die Oberflächengewässer gelangen.

Eine  vereinfachte  Risikoanalyse  der  Spurenstoffbelastung  im  Medium  Klärschlamm  sollte
Hinweise  über  das  von  der  landwirtschaftlichen  Verwertung  ausgehende  Risikopotenzial
geben. Die meisten in der Literatur beschriebenen ökotoxikologischen Schwellenwerte (PNEC,
Predicted No Effect Concentration) sowie die Jahresdurchschnitts-Umweltqualitätsnorm (JD-
UQN gem. OGewV) beziehen sich jedoch auf die wässrige Matrix, d.h.es gibt in der Regel keine
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PNEC explizit für das Kompartiment Klärschlamm. Aus diesem Grund wurden die PNECSchlamm

mit Hilfe experimentell ermittelter Verteilungskoeffizienten Kd für das Medium Klärschlamm
und den vorliegenden PNEC für das Medium Süßwasser abgeschätzt. Der Risikoquotient RQ
gibt das Verhältnis zwischen emittierter Stofffracht und  PNECSchlamm  wieder.  RQ-Werte < 0,1
gelten als geringes Risiko, Werte zwischen 0,1 und 1 als mittleres Risiko und Werte oberhalb
von 1 und somit oberhalb der PNEC als hohes Risikopotenzial.

Bei  mehr  als  60 % der  untersuchten Spurenstoffe (bezogen auf  die  ermittelten Maximal-
konzentrationen) ergab sich dabei ein RQ > 1, bezogen auf die ermittelten Mittelwerte für 45 %
aller  Spurenstoffe.  Besonders  hohe  RQ-Werte  wurden  für  Azithromycin,  Diclofenac,
Venlafaxin-O-desmethyl,  PFOS und ATMAC-C10 ermittelt (RQmax =  38 bis  311).  Wenn eine
ideale Einarbeitung des Klärschlamms in den Ackerboden angenommen wird, was mit einer
erhöhten Verdünnung einhergeht, fällt dieser Wert aufgrund der veränderten  Kd-Werte im
Boden-Klärschlammgemisch weiter und es ergeben sich nur noch für 13 % der Stoffe ein
RQ > 0,1. Für keinen Stoff wäre dann der RQ >1. 

Anzumerken bleibt, dass für die vereinfachte Risikoabschätzung hilfsweise Beurteilungswerte
herangezogen wurden, die anhand der Beurteilungswerte für die wässrige Matrix abgeschätzt
wurden. Die zuvor genannten Ergebnisse stellen damit einen Hinweis darauf dar, dass ein
mögliches  Risiko  nicht  ausgeschlossen  werden  kann.  Ein  Nachweis  eines  tatsächlichen
ökotoxikologischen Risikos auf dem Acker lässt daraus jedoch nicht ableiten. Hierfür bedarf es
weitergehender  Untersuchungen,  vor  allem  vor  dem  Hintergrund,  dass  einige  der
betrachteten  Stoffe  mobil  und  wasserlöslich  sind  und  somit  potentiell  in  tiefere
Bodenschichten und die Oberflächengewässer gelangen können.

3 FAZIT

Die aktuelle Regelung der AbfKlärV und DüMV berücksichtigt in ihrer derzeitigen Fassung
lediglich eine begrenzte Anzahl von Schadstoffen, hauptsächlich Schwermetalle sowie einige
ausgewählte  organische  Schadstoffe  wie  PCBs,  PFOA  und  PFOS.  Die  vorgeschriebenen
Analysen sind somit auf eine sehr kleine Substanzgruppe beschränkt. Angesichts der Tatsache,
dass  über  den  Klärschlammpfad  sehr  viel  mehr  verschiedene  Substanzen  in  die  Umwelt
gelangen können, bleibt ein umfassendes Wissen über die Gesamtbelastung landwirtschaftlich
verwerteter Klärschlämme weitgehend aus. 

Die  vorliegende  Studie  zeigt  anhand  einer  Auswahl  von  34  Spurenstoffen,  dass  mit  der
landwirtschaftlichen  Verwertung  von  Klärschlamm  potentiell  relevante  Mengen  an
Spurenstoffen auf die Äcker ausgebracht werden können. Die im Klärschlamm enthaltenen
Stofffrachten werden von einer Vielzahl von Faktoren beeinflusst, darunter die Zusammen-
setzung des Einzugsgebiets einer Kläranlage und die Art der Klärschlammbehandlung. Auffällig
war insbesondere die Belastung einiger untersuchter Klärschlämme mit QAV. Einige Stoffe
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unterlagen  zudem  saisonalen  Schwankungen,  darunter  Arzneimittel  wie  Azithromycin,
Ciprofloxacin und Diclofenac. 

Die durchgeführte vereinfachte Risikoabschätzung ergab für einen Teil der untersuchten Stoffe
Hinweise  auf  potentielle  Risiken  bei  einer  landwirtschaftlichen  Klärschlammausbringung.
Aufgrund  der  teilweise  eingeschränkten  Datenlage  und  der  hilfsweisen  Verwendung  von
Beurteilungswerten, die ursprünglich für das aquatische Kompartiment abgeleitet wurden,
sind diese Ergebnisse allerdings nicht als Nachweis eines tatsächlichen ökotoxikologischen
Risikos im Boden zu verstehen.  Sie zeigen vielmehr,  dass  für  einen relevanten Anteil  der
untersuchten Stoffe potentielle Risiken derzeit nicht ausgeschlossen werden können und eine
weitergehende, bodenbezogene Risikobewertung erforderlich ist. Insbesondere für Stoffe mit
hohen Risikoquotienten besteht weiterer Untersuchungsbedarf hinsichtlich ihres Verhaltens
und ihrer  Persistenz im Boden sowie möglicher Auswirkungen auf  Bodenorganismen und
weitere Umweltkompartimente.

Insgesamt  unterstreichen  die  Ergebnisse,  dass  neben  den  etablierten  Parametern  wie
Schwermetallen auch organische Spurenstoffe bei der Bewertung der landwirtschaftlichen
Klärschlammverwertung berücksichtigt werden sollten.
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* korrespondierender Autor: kai.wellbrock@th-luebeck.de

ZUSAMMENFASSUNG

Mit der  novellierten EU-Kommunalabwasserrichtlinie  (KARL)  wird die  gezielte  Elimination
organischer  Spurenstoffe  zu  einer  neuen  Kernaufgabe  der  kommunalen
Abwasserbehandlung.  Für  Schleswig-Holstein  liegen  für  die  landesspezifischen  Rand-
bedingungen bislang nur begrenzte Erfahrungen mit Auswahl, Bemessung und Betrieb dieser
Verfahren vor. Das geplante Spurenstoff-Zentrum Schleswig-Holstein (SpuZe-SH) soll diese
Lücke schließen. In Kooperation von Technischer Hochschule Lübeck (THL), Ministerium für
Energiewende, Klimaschutz, Umwelt und Natur (MEKUN) und Landesamt für Umwelt (LfU)
verbindet  das  Zentrum  standortspezifische  Voruntersuchungen,  halbtechnische
Pilotversuche,  Spurenstoff-  und  Begleitanalytik,  angewandte  Forschung  sowie  einen
systematischen Wissenstransfer. Kernstück der technischen Infrastruktur sind die modularen
Pilotanlagen der Versuchs- und Ausbildungskläranlage Reinfeld mit  Ozonung,  granulierter
und pulverförmiger Aktivkohle,  Tuchfiltration und Membranverfahren im halbtechnischen
Maßstab sowie die Etablierung einer Spurenstoff-Analytik an der THL. Der Beitrag erläutert
die Notwendigkeit des SpuZe-SH, fasst die geplanten Aktivitäten zusammen und skizziert das
Arbeitsprogramm für die Einführungsphase bis Ende 2028.

1 EINLEITUNG

Die novellierte EU-Kommunalabwasserrichtlinie ist zum 1. Januar 2025 in Kraft getreten und
muss bis Mitte 2027 in nationales Recht umgesetzt werden. Artikel 8 verlangt für bestimmte
kommunale Kläranlagen spätestens bis 2045 einen gezielten Rückhalt von Spurenstoffen. Für
die in der Richtlinie definierten Indikatorsubstanzen ist dabei eine mittlere Elimination von
mindestens 80 % zwischen Zu- und Ablauf der Kläranlage sicherzustellen. Da konventionelle
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Kläranlagen dieses  Ziel  für  schwerer  abbaubare organische Spurenstoffe nicht  erreichen,
wird  eine  weitergehende  Behandlungsstufe  zur  gezielten  Entfernung  dieser  Stoffe
erforderlich.

Als  4.  Reinigungsstufe  (4RS)  kommen  vor  allem  oxidative  und  adsorptive  Verfahren  in
Betracht.  In  der  Praxis  stehen  in  der  Abwasserreinigung  insbesondere  Ozonung,
Pulveraktivkohle (PAK) und granulierte Aktivkohle (GAK) im Vordergrund. Abhängig von der
Verfahrenskette  können  vorgeschaltete  Filtrationsstufen  wie  Sandfilter  oder
Membranverfahren zur Reduzierung suspendierter Stoffe erforderlich bzw. sinnvoll sein. Die
Auswahl  ist  jedoch  keine  reine  Technologieentscheidung:  Abwasserzusammensetzung,
vorhandene  Verfahrenstechnik,  Indirekteinleiter,  hydraulische  Randbedingungen  und  die
Situation des  aufnehmenden Gewässers  bestimmen,  welche Lösung an einem konkreten
Standort technisch und wasserrechtlich geeignet ist.

Denn neben den emissionsbezogenen Vorgaben der KARL bleiben die immissionsbezogenen
Anforderungen  der  Wasserrahmenrichtlinie  (WRRL)  und  des  Wasserhaushaltsgesetzes
(WHG)  maßgeblich.  Bei  einem  hohen  Abwasseranteil  im  Vorfluter  oder  bei  bereits
vorhandenen  stofflichen  Belastungen  kann  die  Einhaltung  von  Umweltqualitätsnormen
weitergehende Anforderungen auslösen. Für Planung und Betrieb der 4RS ist deshalb eine
standortspezifische Betrachtung erforderlich,  die  Kläranlage,  Einzugsgebiet  und Gewässer
gemeinsam berücksichtigt.

2 NOTWENDIGKEIT EINES SPURENSTOFF-ZENTRUMS IN SCHLESWIG-HOLSTEIN

Für Schleswig-Holstein lässt sich auf Grundlage des derzeitigen Umsetzungsstandes der KARL
in  nationales  Recht  und  der  noch  nicht  abschließend  konkretisierten  Ausgestaltung  des
risikobasierten Ansatzes für Kläranlagen zwischen 10.000 und 150.000 EW zum aktuellen
Zeitpunkt nicht belastbar abschätzen, wie viele Kläranlagen von einem Ausbau um eine 4RS
betroffen  sein  werden.  Der  überwiegende  Teil  wird  voraussichtlich  auf  Anlagen  dieser
Ausbaugröße entfallen. Von den sechs Anlagen über 150.000 EW, die gemäß KARL zukünftig
mit einer 4RS ausgebaut sein müssen, verfügt bislang nur die Kläranlage Rendsburg über
eine  entsprechende  Behandlungsstufe;  dort  wurde  eine  Ozonierung  im  Vollmaßstab
implementiert und befindet sich aktuell im Probebetrieb.

Erfahrungen aus z.B. Baden-Württemberg, Nordrhein-Westfalen und der Schweiz sind für die
Einführung  der  4RS  grundsätzlich  wertvoll,  lassen  sich  jedoch  nicht  ohne  Weiteres  auf
Schleswig-Holstein  übertragen.  Unterschiede  bestehen  unter  anderem  hinsichtlich
Topographie,  Siedlungsstruktur,  gewerblich-industrieller  Einträge  (Indirekteinleiter)  und
Entwässerungssysteme  (Trenn-  vs.  Mischsystem).  In  Schleswig-Holstein  fehlen  daher  für
viele typische Konstellationen belastbare Praxiserfahrungen, insbesondere zur Frage, welche
Verfahren  unter  den  regionalen  Bedingungen  eine  robuste  Eliminationsleistung  bei
gleichzeitig beherrschbarem Betriebsaufwand gewährleisten.
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Die  ersten  Anlagen  werden  damit  einen  ausgeprägten  Modellcharakter  haben.
Fehlentscheidungen  bei  Verfahrenswahl,  Bemessung  oder  Betriebsführung  könnten
langfristig zu erheblichen Mehrkosten führen und sollen durch die Arbeiten des SpuZe-SH
vermieden werden. Gleichzeitig ist die 4RS technologisch und analytisch anspruchsvoll: Bei
der Ozonung sind beispielsweise die Ozondosis, Ozonzehrung und mögliche Bromatbildung
zu  berücksichtigen;  bei  der  Aktivkohle  spielen  Kohleeigenschaften,  Dosierung  bzw.
Bettvolumina und die standortspezifische organische Matrix eine zentrale Rolle. Hier setzt
das  SpuZe-SH  an.  Es  soll  die  Umsetzung  der  4RS  in  Schleswig-Holstein  wissenschaftlich
begleiten,  vergleichbare  und  belastbare  Untersuchungsmethoden  etablieren  und  die
gewonnenen Erfahrungen für die landesweite Umsetzung verfügbar machen.

3 AUFGABEN UND STRUKTUR DES SPURENSTOFF-ZENTRUM SCHLESWIG-HOLSTEIN

Das SpuZe-SH ist als landesweites Kompetenz- und Transferzentrum für die Einführung der
4RS  konzipiert.  Ziel  ist  es,  Kläranlagenbetreibende,  Planungsbüros,  Kommunen  und
Behörden  so  zu  unterstützen,  dass  für  die  jeweiligen  Standortbedingungen  geeignete
Verfahren ausgewählt,  belastbar ausgelegt und im Betrieb optimiert werden können. Die
wissenschaftliche Begleitung erfolgt  gemeinsam durch die Technische Hochschule Lübeck
(THL), das Ministerium für Energiewende, Klimaschutz, Umwelt und Natur (MEKUN) und das
Landesamt für Umwelt (LfU); bei speziellen Fragestellungen sollen weitere Hochschulen und
Forschungspartner einbezogen werden.

Das Konzept lässt sich in drei eng miteinander verknüpfte Säulen gliedern:

• Datenerhebung:  Standortbezogene  Grundlagenermittlung,  Laborvorversuche,
halbtechnische Testbetriebe und analytische Begleitung.

• Wissenschaftlich-akademische  Auswertung:  Angewandte  Forschung,  Entwicklung  und
Bewertung  von  Betriebs-  und  Steuerungskonzepten,  akademische  Ausbildung  und
Fortbildung.

• Erfahrungsaustausch und Wissenstransfer: Aufbau eines Kompetenznetzwerks, Beratung
der Praxis, Fachveranstaltungen, Leitfäden, Merkblätter und Öffentlichkeitsarbeit.

Damit  soll  eine  durchgängige  Kette,  beginnend  mit  extern  durchgeführten
Machbarkeitsstudien  (in  der  Verantwortung  der  Kläranlagenbetreibenden,  durchzuführen
von  Planungsbüros)  über  Labor-  und  Pilotversuche  bis  zur  späteren  Realisierung,  im
Vollmaßstab entstehen. Das Zentrum übernimmt nicht die planerische Verantwortung der
Anlagenbetreibenden  oder  Ingenieurbüros,  sondern  ergänzt  diese  dort,  wo
wissenschaftliche  Methoden,  vergleichende  Versuche  oder  weitergehende  Analytik
erforderlich sind.
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4 TECHNISCHE INFRASTRUKTUR: VERSUCHS- UND AUSBILDUNGSKLÄRANLAGE REINFELD

Eine  wesentliche  Voraussetzung  für  die  praktische  Arbeit  des  SpuZe-SH  wurde  mit  der
Erweiterung der Versuchs- und Ausbildungskläranlage (VAK) der THL in Reinfeld geschaffen.
Seit Oktober 2025 stehen dort modular aufgebaute und transportable Verfahrenseinheiten
zur Verfügung, die im Regelbetrieb mit etwa 1 bis 2 m³/h betrieben werden können. Die
Module (Tabelle 1) können an der VAK oder – für standortspezifische Untersuchungen – auf
ausgewählten  kommunalen  Kläranlagen  eingesetzt  und  zu  unterschiedlichen
Verfahrensketten kombiniert werden.

Tabelle 1: Pilotanlagen der VAK Reinfeld und mögliche Einsatzschwerpunkte

Pilotanlage Einsatzschwerpunkte im SpuZe-SH

Ozonung Ermittlung standortspezifischer Ozondosen, Spurenstoffelimination, 
Ozonzehrung und Bewertung des Bromatbildungsrisikos.

Granulierte Aktivkohle (GAK) Bestimmung von Eliminationsleistung, geeigneten Bettvolumina und 
Betriebsstrategien; Vergleich unterschiedlicher Verfahrensketten.

Pulveraktivkohle (PAK) Untersuchung geeigneter PAK-Produkte und Dosierungen; Betrieb mit 
Kontaktbecken und Separator.

Tuchfiltration Abtrennung von PAK bzw. Vorbehandlung in kombinierten 
Verfahrensketten.

Membran-Bioreaktor / 
Ultrafiltration

Weitergehende Feststoff- und Keimabtrennung; Vorbehandlung vor 
Ozonung oder GAK und Untersuchung kombinierter Verfahren.

Durch  die  modulare  Bauweise  können  neben  etablierten  Einzelverfahren  insbesondere
Verfahrenskombinationen  untersucht  werden.  Perspektivisch  lassen  sich  damit  auch
zusätzliche Wirkungen, beispielsweise der Rückhalt von Mikroplastik oder (multiresistenten)
Keimen, erfassen. Diese Themen sind jedoch nicht Kern des aktuellen Arbeitsprogramms.

5 ARBEITSPROGRAMM 2026 BIS 2028

Die Einführungsphase des SpuZe-SH ist zunächst für drei Jahre bis Ende 2028 angelegt. Das
Arbeitsprogramm umfasst 14 Arbeitspakete. Für die Praxis lässt es sich zu fünf aufeinander
aufbauenden  Arbeitsfeldern  verdichten:  standortbezogene  Priorisierung,  methodisch
standardisierte  Vorversuche,  Testbetrieb  im  halbtechnischen  Maßstab  (Pilotbetrieb),
analytische Begleitung sowie Forschung und Transfer (Tabelle 2).
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Tabelle 2: Verdichtete Darstellung des Arbeitsprogramms des SpuZe-SH

Arbeitsfeld Kernaktivität Praxisnutzen

Grundlagen und 
Priorisierung

Wasserrechtliche Zielvorgaben, 
Kläranlagen- und Gewässerdaten, 
Auswahl von Untersuchungsstandorten.

Transparente Entscheidungsgrundlage 
für die weitere Planung.

Vorversuche Standardisierte Laborversuche zu 
Ozonung, PAK und standortspezifischen 
Betriebsparametern.

Frühzeitige Eingrenzung geeigneter 
Verfahren und Vermeidung unnötiger 
Pilot- oder Investitionsschritte.

Pilotbetrieb Transportable halbtechnische Module 
auf ausgewählten Kläranlagen.

Validierung unter Realbedingungen und 
Übertragung auf die Auslegung im 
Vollmaßstab.

Analytik Begleitparameter, Online-Sensorik, 
Bromid/Bromat-Bewertung und LC-
MS/MS-Spurenstoffanalytik.

Belastbare Bewertung der Wirksamkeit 
und verbesserte Prozesssteuerung.

Forschung und 
Transfer

Auswertung, Lehre, Fortbildung, 
Netzwerk, Leitfäden und Merkblätter.

Landesweit nutzbares Know-how und 
beschleunigter Transfer von 
Wissenschaft in die Praxis.

5.1 Standortauswahl, Grundlagendaten und Machbarkeitsstudien

Zu  Beginn  werden  die  administrativen  und  wasserrechtlichen  Rahmenbedingungen  für
Vorversuche  und  Pilotbetrieb  geklärt.  Parallel  werden  Grundlagendaten  zu  Kläranlagen,
Emissionen,  Gewässerbelastung und hydrologischen Randbedingungen zusammengeführt.
Diese  Informationen  bilden  die  Grundlage  für  die  Priorisierung  geeigneter
Untersuchungsstandorte und für die Definition der jeweils erforderlichen Eliminationsziele.

5.2 Standardisierte Laborvorversuche

Die Machbarkeitsstudien bleiben Aufgabe der Kläranlagenbetreibenden und der von ihnen
beauftragten  Ingenieurbüros.  Das  SpuZe-SH  soll  diese  Studien  bei  wissenschaftlichen
Fragestellungen  unterstützen.  Dies  betrifft  insbesondere  Fälle,  in  denen  das  reguläre
Messprogramm  keine  eindeutige  Verfahrensentscheidung  zulässt  oder  zusätzliche
Vorversuche erforderlich sind, etwa zur grundsätzlichen Eignung einer Ozonbehandlung.

Für  die  Ozonung  werden  Batch-Versuche  mit  mehreren  spezifischen  Ozondosen
durchgeführt, um die voraussichtlich erreichbare Eliminationsleistung, die Ozonzehrung und
geeignete  Betriebsbereiche  für  die  jeweilige  Abwassermatrix  abzuschätzen.  Begleitend
werden unter anderem DOC, Nitrit, SAK254 und Bromid betrachtet. Für PAK werden Schüttel-
bzw. Rührversuche mit unterschiedlichen Kohleprodukten und Dosierungen durchgeführt.
Die Ergebnisse dienen der Vorauswahl  von geeigneten Aktivkohlen,  der Dimensionierung
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und  der  grundsätzlichen  Entscheidung,  ob  ein  Verfahren  für  den  jeweiligen  Standort
weiterverfolgt werden sollte.

Die  Proben  werden  auf  ein  an  den  Schleswig-Holsteinischen  Leitfaden  für
Machbarkeitsstudien  angelehnten  Spurenstoffumfang  analysiert,  der  über  die  Indikator-
substanzen  nach  KARL  hinausgeht.  Dadurch  entsteht  schrittweise  ein  landesweiter,
methodisch  vergleichbarer  Datensatz  zu  typischen  Abwassermatrizes  und  Verfahrens-
kombinationen.

5.3 Halbtechnischer Testbetrieb auf Kläranlagen (Pilotbetrieb)

 Ein  Testbetrieb  ist  insbesondere  bei  stark  schwankender  Abwasserzusammensetzung,
relevanten  Indirekteinleitern,  bei  im  Abwasser  vorhandenen  bislang  wenig  untersuchten
Spurenstoffen  wie  Imidacloprid  oder  immissionsseitigen  Anforderungen  vorgesehen.
Letzteres ist vor allem dann der Fall, wenn die nach KARL geforderte Elimination von 80 %
voraussichtlich nicht ausreicht, um gewässerbezogene Anforderungen einzuhalten. Hinweise
hierauf  geben  die  Erkenntnisse  aus  dem  WRRL-Monitoring  des  Landes  und  vorherige
landeseigene Untersuchungen an Kläranlagen wie das Monitoring Spurenstoffe aus  2021
(Projekt SpuGe-SH).

Ziel ist es, unter Realbedingungen geeignete Verfahren bzw. Verfahrenskombinationen und
Betriebsparameter zu identifizieren und daraus belastbare Empfehlungen für Projektierung
und  Bemessung  im  Vollmaßstab  abzuleiten.  Die  Versuche  werden  eng  mit  dem
Betriebspersonal  durchgeführt  und  können  zugleich  als  praktische  Einführung  in  die
Verfahren der 4RS genutzt werden.

5.4 Begleit- und Spurenstoffanalytik

Die  Aussagekraft  der  Versuche  hängt  wesentlich  von  einer  konsistenten  begleitenden
Analytik ab. Neben klassischen abwassertechnischen Parametern werden Online-Messdaten
wie Sauerstoff,  Trübung,  Redox,  pH,  Ammonium/Nitrat  sowie spektrale  Messgrößen und
DOC  erhoben.  Für  Ozonversuche  wird  die  Bromidkonzentration  als  Indikator  für  das
standortspezifische Bromatbildungsrisiko berücksichtigt.

Parallel  soll  an  der  THL  eine  eigene  LC-MS/MS-basierte  Spurenstoffanalytik  aufgebaut
werden.  Vorgesehen  ist  zunächst  die  Analyse  der  19  im  landesweiten  Leitfaden  für
Machbarkeitsstudien  berücksichtigten  Spurenstoffe.  Die  enge  räumliche  und
organisatorische Kopplung von Versuchsbetrieb und Analytik soll kurze Rückkopplungszeiten
zwischen Messung, Auswertung und Betriebsoptimierung ermöglichen.
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5.5 Angewandte Forschung, Ausbildung und Transfer

Über die unmittelbare Unterstützung einzelner Kläranlagen hinaus sollen im Rahmen der
Untersuchungen des SpuZe-SH Daten für die Beantwortung angewandter Forschungsfragen
erhoben werden. Dazu gehören beispielsweise die Entwicklung von Steuerungskonzepten,
die  Untersuchung  der  Eignung  von  Surrogatparametern  wie  DOC  und  SAK254 für  die
Betriebsüberwachung, der Einsatz multispektraler oder fluoreszenzbasierter Messverfahren
sowie die Bewertung standortspezifischer Einflüsse von Indirekteinleitern. Ein weiteres Ziel
ist  die  Ableitung  vereinfachter  Entscheidungsgrundlagen  und  wiederkehrender
Musterlösungen für (landes-) typische Anlagenkonstellationen.

Die Ergebnisse des SpuZe-SH werden unmittelbar in Lehre, Projekt- und Abschlussarbeiten
an  der  THL  integriert.   Sämtliche  Ergebnisse  werden  systematisch  dokumentiert,
ausgewertet und öffentlich zugänglich gemacht. Dazu zählen neben Projektberichten auch
wissenschaftliche Fachpublikationen, Vorträge auf Fachkonferenzen sowie die Erarbeitung
landesweiter  Handlungsempfehlungen  und  Leitfäden.  Ergänzt  wird  dies  durch
Informationsveranstaltungen,  Vor-Ort-Schulungen  und  Hospitationen  für
Kläranlagenpersonal  und  Planungsbüros.  Geplant  ist  ferner  ein  regelmäßiger
Erfahrungsaustausch mit Behörden, Kommunen, Spurenstoff-Zentren anderer Bundesländer
sowie  Hochschulen  und  Universitäten.  Der  Landesverband  Nord  der  DWA  soll  ab  2027
organisatorisch  in  das  SpuZe-SH eingebunden werden und künftig  zentrale  Aufgaben im
Wissenstransfer übernehmen. Die Zusammenarbeit ist aktuell in Abstimmung.

6 NUTZEN FÜR BETREIBER, PLANUNGSBÜROS UND BEHÖRDEN

Für die Praxis soll das SpuZe-SH vor allem eine Unterstützung in der Umsetzungsphase der
Anforderungen  der  novellierten  KARL  bieten.  Betreibende  erhalten  Zugang  zu
standardisierten  Voruntersuchungen  und  zu  halbtechnischen  Tests,  bevor  langfristige
Investitionsentscheidungen  getroffen  werden.  Planungsbüros  können  auf  belastbarere
standortspezifische  Daten  und  landesweit  vergleichbare  Untersuchungsmethoden
zurückgreifen. Behörden profitieren von einer wissenschaftlich fundierten Datengrundlage
für wasserrechtliche Bewertungen und für die Weiterentwicklung (landesweiter) Strategien
zur Reduzierung des Eintrags von Spurenstoffen in die Gewässer.

Von  besonderer  Bedeutung  ist  die  systematische  Rückkopplung  zwischen  einzelnen
Projekten.  Erfahrungen  aus  einem  Standort  sollen  nicht  isoliert  bleiben,  sondern  in  ein
landesweites Wissenssystem einfließen. Dadurch können wiederkehrende Muster erkannt,
typische Risiken frühzeitig identifiziert und geeignete Lösungsansätze schneller auf weitere
Anlagen  übertragen  werden.  Der  Aufbau  eines  Kompetenznetzwerks  ist  deshalb  kein
ergänzender  Kommunikationsbaustein,  sondern ein  zentraler  Bestandteil  der  technischen
Umsetzung.
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7 AUSBLICK

Mit  der  Umsetzung  der  KARL  beginnt  in  den  kommenden  Jahren  eine  grundlegende
Erweiterung  der  kommunalen  Abwasserbehandlung.  In  Schleswig-Holstein  trifft  diese
Aufgabe  auf  eine  einzelne  Vollmaßstabserfahrung  und  eine  große  Bandbreite
standortspezifischer  Randbedingungen.  Das  SpuZe-SH soll  diesen  Umsetzungsprozess  der
europäischen  Vorgaben  wissenschaftlich  begleiten  und  dabei  die  Lücke  zwischen
Machbarkeitsstudie, zu weitergehender Planung, Implementierung und Betrieb schließen.

Entscheidend  für  den  langfristigen  Nutzen  wird  sein,  die  Ergebnisse  der  einzelnen
Untersuchungen  konsequent  zu  standardisieren,  vergleichend  auszuwerten  und  für  die
Praxis verfügbar zu machen. Gelingt dies, kann das SpuZe-SH nicht nur die Einführung der
4RS  unterstützen,  sondern  dauerhaft  als  Schnittstelle  zwischen  Kläranlagenbetrieb,
Ingenieurplanung, Verwaltung und angewandter Forschung wirken. Perspektivisch bietet die
geschaffene  Infrastruktur  zudem  Anknüpfungspunkte  für  weitere  Ziele  der
Kommunalabwasserrichtlinie,  etwa  Energieeffizienz,  Digitalisierung,  Wasserwieder-
verwendung, Keim- und Mikroplastikrückhalt sowie Nährstoffrückgewinnung.

- 16 -



36. Norddeutsches Kolloquium zur Abwasserwirtschaft, 15./16. September 2026

Spatial Distribution of Small Microplastics in Rivers and Lakes across
Schleswig-Holstein State, Germany

Fangzhu  Wu,  Amami  Manjana  Perera,  Yannik  Hinse,  Simone  Heilgeist,  Sonja  Ehlers,
Sebastian Primpke, Gunnar Gerdts
Alfred-Wegener-Instiut, Helmholtz-Zentrum für Polar- und Meeresforschung, 
Am Handelshafen 12., 27570 Bremerhaven 
E-Mail: fangzhu.wu@awi.de

ABSTRACT

Rivers  and  lakes  serve  as  important  transport  pathways  and  accumulation  zones  for
microplastics (MPs) within inland environments.  Located between the North Sea and the
Baltic  Sea,  Schleswig-Holstein  plays  a  key  role  in  the  protection  of  both  marine  and
freshwater ecosystems. Despite this ecological importance, current knowledge regarding MP
contamination in the state’s wastewater systems, inland waters, and coastal environments
remains  limited.  To  address  these  knowledge  gaps,  the  project  “Preliminary  Study  on
Microplastics for Strategy Development, Schleswig-Holstein (MikroStrat–SH2)”, funded by the
Landesamt für Umwelt des Landes Schleswig-Holstein (LfU),  was initiated. As part of this
project, the present study aims to provide a comprehensive assessment of MP pollution in
rivers and lakes across Schleswig-Holstein. Water samples were collected from 13 rivers and
10  lakes  using  an  in-house  developed  mobile  pump  filtration  system  equipped  with  a
stainless-steel  mesh  filter  (293  mm  diameter,  15  µm  mesh  size).  Depending  on  the
particulate matter load,  typical  filtered volumes exceeded 100 L per sample.  In addition,
environmental  parameters,  including  water  temperature,  conductivity,  pH,  salinity,  and
dissolved oxygen concentration, were measured at each sampling site to complement the
MP pollution data. Sediment samples were obtained from 11 rivers and 26 lakes across the
state. LUMOS  micro-Fourier transform infrared (μ-FTIR) and siMPle software were appliedⅡ
to  measure  MP  concentration,  polymer  composition  and  size  distribution.  This  study
provides  a  comprehensive  overview  of  current  MP  contamination  levels  in  Schleswig-
Holstein and identifies potential pollution hotspots across the region. The findings establish
an important baseline for future monitoring efforts and support the development of effective
management strategies for freshwater ecosystems in Schleswig-Holstein.
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Persistenz und Diversität von multiresistenten  Enterobacterales im
Klärschlamm:  eine  One  Health Untersuchung  norddeutscher
Kläranlagen

Laura  Carlsena,  Anna-Kathrin  Retschkob,  Folake  Ainaa,  Kai  Wellbrockb,  Johannes  K.-M.
Knoblocha
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ZUSAMMENFASSUNG

In  dieser  Studie  wurden das  Vorkommen,  die  Persistenz  und  die  genetische  Vielfalt  von
multiresistenten Enterobacterales, sowie mit ihnen assoziierter Resistenzgene im Klärschlamm
sechs  norddeutscher  Kläranlagen  mit  unterschiedlichen  Schlammbehandlungsverfahren
untersucht.  Über  einen  Zeitraum  von  12  Monaten  wurden  72  Klärschlammproben
entnommen. Die Proben wurden mittels selektiver Kultivierung, MALDI-TOF-Identifizierung,
quantitativer PCR (qPCR) zur Untersuchung von 18 Antibiotikaresistenzgenen und Plasmid-
Replikons sowie durch Gesamtgenomsequenzierung ausgewählter Isolate mit anschließender
Stammbaum-  und  Resistenzgenanalyse  untersucht.  Die  qPCR-Analyse  zeigte  ein  weit
verbreitetes  Vorkommen von Antibiotikaresistenzgenen (ARGs)  und Plasmid-Replikons.  An
allen  Standorten  wurden  durchweg  hohe  durchschnittliche  Konzentrationen  von
Resistenzgenen mit  einer Wirksamkeit  gegen Sulfonamide (sul1,  sul2),  Tetracyclin (tet(A)),
Aminoglykoside (aac(6‘)-Ib-cr,  strA),  Makrolide (mphA), sowie Carbapeneme (blaVIM,  blaGES)
nachgewiesen.  Die  β-Laktamase-Gene  blaCTX-M,  blaNDM und  blaKPC zeigten  eine
standortspezifische Verteilung. Genomanalysen ergaben eine hohe Diversität unter den E. coli-
Isolaten mit 57 unterschiedlichen Sequenztypen (ST). Zu den Hochrisikoklonen zählten ST131,
ST69, ST38 und ST1193. Darüber hinaus wurden in mehreren Kläranlagen STs identifiziert, die
mit der Tierhaltung und der Umwelt in Verbindung stehen, wie ST58, ST88, ST361 und ST2792.
Mehrere klonale Linien in einzelnen Anlagen persistierten über Zeiträume von mehr als zehn
Monaten hinweg. Insgesamt zeigen die Ergebnisse,  dass Klärschlamm aus Kläranlagen als
stabiles  Umweltreservoir  für  multiresistente  Enterobacterales und  klinisch  relevante
Resistenzgene dienen kann.  Diese  Erkenntnisse  betonen die  Relevanz  eines  verbesserten
Abwasser-  und  Klärschlamm-Managements,  um  die  Ausbreitung  in  der  Umwelt  und  die
langfristige Persistenz von Resistenzgenen und resistenten Bakterien zu verringern.
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1 EINLEITUNG

Kläranlagen  (KA)  spielen  eine  Schlüsselrolle  für  das  One  Health Konzept,  indem  sie  als
Schnittstelle  zwischen Mensch,  Tier  und Umwelt  fungieren.  Ein bekanntes kritisches  One
Health Problem ist die kontinuierliche Freisetzung antibiotikaresistenter Bakterien aus den
Abwässern von KA nach dem Behandlungsprozess in die städtischen Abwässer. Multiresistente
Bakterien können so zunehmend in den Wasserkreislauf gelangen und über Kläranlagen an die
Umwelt  abgegeben  werden.  Ebenso  können  sich  resistente  Bakterien  dauerhaft  in
Abwassersystemen etablieren (Carlsen et al. 2023) und zu einem kontinuierlichen Eintrag in
Kläranlagen  mit  nachfolgender  Freisetzung  in  Oberflächengewässer  führen.  Besonders
Organismen, die von der Weltgesundheitsorganisation (WHO) mit der höchsten Risikostufe als
besonders kritisch eingestuft werden und unter anderem Enterobacterales wie Escherichia coli
umfassen  (Sati et al. 2025), stehen häufig im Fokus. Antibiotikaresistenzen, beispielsweise
gegen die häufig genutzte Gruppe der β-Laktam-Antibiotika, werden häufig durch spezielle
Enzyme wie β-Laktamasen vermittelt. Deren zugrundeliegende Gene können außerhalb des
bakteriellen Chromosoms auf Plasmiden liegen und so zwischen Bakterien weitergegeben
werden, was als eine der treibenden Kräfte für die Verbreitung von Antibiotikaresistenzen gilt
(Wang und Dagan 2024). In Deutschland wird die Nutzung von Klärschlämmen aus ruralen KA
in der Landwirtschaft über die AbfKlärV und DüMV strikt geregelt, wobei mikrobiologische
Testparameter  nur  begrenzt  verpflichtend  angegeben  sind.  Obwohl  sich  auch  in
Klärschlämmen  noch  resistente  Bakterien  nachweisen  lassen  (Nascimento  et  al.  2018,
Serwecińska et al. 2024, Wójcik-Fatla et al. 2024), gibt es nur wenig spezifische Daten für
Deutschland.  Es  wurden  in  dieser  Studie  umfassende  mikrobiologische  Analysen  der
Klärschlämme der beprobten KA durchgeführt, um beantworten zu können, inwiefern die
bestehenden  verpflichtenden  Parameter  ausreichen,  um  eine  Übertragung  von
multiresistenten  Enterobacterales,  Resistenzgenen und Plasmiden aus  Klärschlämmen auf
landwirtschaftliche Nutzflächen zu vermeiden. Der Klärschlamm aus den KA1-3 wurde nicht
weitergehend behandelt, der Klärschlamm aus KA4 wurde gekalkt und der Klärschlamm aus
KA5-6 wurde gekalkt und in einem Langzeitlager aufbewahrt. Die Klärschlämme aus KA1 und
KA3 lagen in flüssiger Form vor, die der anderen KA wurden zuvor verschieden stark entwässert
bzw. getrocknet.

2 MOLEKULARER NACHWEIS BAKTERIELLER RESISTENZGENE MITTELS PCR

Zur Analyse und Quantifizierung von Resistenzgenen in den gesamten Klärschlammproben
wurde Gesamt-DNA aus den Proben in Triplikaten extrahiert und mit der DNA eine quantitative
PCR (qPCR) durchgeführt, sofern möglich. Von sechs Proben aus KA6, zwei Proben aus KA1 und
einer Probe aus KA3 konnte in allen Triplikaten keine DNA nachgewiesen werden. Von weiteren
zwei Proben aus KA1, sowie je einer Probe aus KA3 und KA6 konnte nicht in allen Triplikaten
DNA nachgewiesen werden. Für die qPCR standen insgesamt 61 DNA-Proben zur Verfügung,
davon jeweils zwölf aus KA2, KA4 und KA5, elf aus KA3, zehn aus KA1 und vier aus KA6. Die
Quantifizierung  des  Anteils  bakterieller  DNA  an  der  Gesamt-DNA  anhand  des
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bakterienspezifischen  23S Gens konnte für alle diese Proben erfolgen. In KA4 konnte mit
1,40x1012 Genkopien 23S/g Trockenschlamm durchschnittlich die höchste Menge bakterieller
DNA  nachgewiesen  werden,  in  KA1  mit  durchschnittlich  1,75x1011 Genkopien  23S/g
Trockenschlamm die geringste Menge. In KA1 zeigten sich zudem mit einer Spannweite von
8,01x108 bis 3,74x1011 Genkopien/g Trockenschlamm die mit über drei log-Stufen größten
Schwankungen.

Die Quantifizierung mittels PCR (als Genkopien pro Gramm Trockenschlamm) wurde neben
dem bakteriellen  23S Gen auch für die Resistenzgene blaCTX-M,  blaOXA-48,  blaVIM,  blaNDM,  blaKPC,
blaGES, aac(6‘)-Ib-cr, strA, mcr-9, mphA, sul1, sul2 und tet(A) und die Plasmid-Replikons IncFII,
IncFII(Yp), IncFIB, IncFIB(K) und IncHI2A ausgewertet und als Boxplots dargestellt (Abb. 1-4).
Die Replikons sind die Ausgangspunkte der Plasmide, anhand derer der Typ des Plasmids
detektiert und das Plasmid quantifiziert werden kann. Die Sulfonamid Resistenzgene sul1 und
sul2, sowie das Tetracyclin Resistenzgen tet(A) wurden in allen zur Verfügung stehenden DNA-
Proben nachgewiesen, wobei  sul1 an allen Standorten im Durchschnitt häufiger gefunden
wurde als  sul2  (Abb. 1). Auch die Gene  aac(6‘)-Ib-cr  und strA  konnten in allen getesteten
Proben nachgewiesen werden (Abb. 2). Während in KA5 aac(6‘)-Ib-cr mit größerer Häufigkeit
nachgewiesen werden konnte als strA, war es in KA4 genau umgekehrt. Das Gen mcr-9 konnte
in 40 der getesteten Proben und mindestens dreimal in jeder KA nachgewiesen werden, davon
in allen Proben aus KA2.  In 59 von 60 Proben mit  auswertbarem Ergebnis  konnte  mphA
nachgewiesen werden. Von den sechs getesteten β-Laktamase Genen blaCTX-M, blaOXA-48, blaVIM,
blaNDM,  blaKPC und  blaGES konnten alle bis auf  blaOXA-48  in mindestens einer getesteten Probe
nachgewiesen werden (Abb. 3). Während blaGES an allen Standorten in Mengen bis zu 1,22x109

Genkopien/g Trockenschlamm und bis auf eine Ausnahme auch in allen Proben detektiert
werden konnte, variierten die Nachweise der anderen β-Laktamase Gene standortabhängig.
Ein Nachweis von blaVIM war an allen Standorten in mindestens einer Probe möglich. Nur in
KA2  und  KA4  konnte  blaCTX-M nachgewiesen  werden.  Nur  in  KA4  konnte  auch  blaNDM

nachgewiesen  werden,  während  blaKPC ausschließlich  in  KA5  detektiert  wurde.  Über  den
gesamten Jahresverlauf war ein insgesamt konstanter Nachweis der Gene in allen KA mit nur
leichten, temporären Schwankungen zu sehen. Von den fünf getesteten Plasmid Replikons
konnten IncFII,  IncFII(Yp) und IncFIB jeweils in mindestens drei Proben von jedem Standort
nachgewiesen werden (Abb. 4). In allen getesteten Proben aus KA2 konnten nicht nur IncFII,
IncFII(Yp) und  IncFIB,  sondern durchgängig  auch  IncFIB(K) und  IncHI2A  gefunden werden.
IncFIB(K) konnte  an  allen  Standorten,  an  denen  das  Replikon  nachgewiesen  wurde,  mit
durchschnittlich höheren Konzentrationen an Genkopien pro g Trockenschlamm nachgewiesen
werden als die anderen getesteten Replikons. Für IncFIB(K) konnte jedoch in KA5 und KA6 in
keiner der Triplikate ein auswertbares PCR-Ergebnis erzielt werden, während an allen übrigen
Standorten vollständige Datensätze vorlagen.  
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Abbildung 1: Anzahl Genkopien/g Trockenschlamm für die Gene 23S, sul1, sul2 und tet(A)

Abbildung 2: Anzahl Genkopien/g Trockenschlamm für die Gene aac(6‘‘)-Ib-cr, strA, mcr-9 und mphA
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Abbildung 3: Anzahl Genkopien/g Trockenschlamm für die Gene blaCTX-M, blaVIM, blaNDM, blaKPC und blaGES

Abbildung 4: Anzahl Genkopien/g Trockenschlamm für die Plasmid-Replikons IncFII, IncFII(Yp), IncFIB,
IncFIB(K) und IncHI2A
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Trotz der größten Schwankungen in der gesamten DNA-Menge zeigten sich in KA2 im Vergleich
mit den anderen Standorten nur geringe und in KA4 moderate Schwankungen in Bezug auf die
Anzahl 23S-Genkopien pro g Trockenschlamm, sodass die Schwankungen in der DNA-Menge
vermutlich zum Großteil auf humane, tierische oder pflanzliche DNA zurückzuführen sind. Im
Gegensatz hierzu konnten in KA1 und KA3 nur geringe Schwankungen in der DNA-Menge,
jedoch  die  größten  Schwankungen  von  ca.  3  log-Stufen  an  23S-Genkopien  pro  g
Trockenschlamm  festgestellt  werden,  welche  auf  variierende  bakterielle  Frachten  im
Klärschlamm hinweisen. 

Die in allen 61 zur Verfügung stehenden DNA-Proben nachgewiesenen Resistenzgene  sul1,
sul2 und tet(A) wurden in hohen Mengen gefunden und auch in anderen Publikationen als
hochfrequente Gene in Klärschlämmen und Abwässern aus KA beschrieben (Liang et al. 2022,
Yin et al.  2024).  Auch wurden Aminoglykosid-Resistenzgene häufig in Klärschlämmen und
Kläranlagen beschrieben  (Kang et al. 2022, Zhao et al. 2024), aufgrund der hohen Vielfalt
verschiedener  Aminoglykosid-Resistenzgene  (Lund  et  al.  2023) lässt  sich  jedoch keine
umfassende  Aussage  zur  Frequenz  von  allen  Aminoglykosid-Resistenzgenen  treffen.  In
verschiedenen Kläranlagen in Europa konnten auch die Resistenzgene mcr-9 und mphA bereits
nachgewiesen werden (Brown et al. 2024, Silvester et al. 2025, Smyth et al. 2025), wobei mcr-9
nicht in allen Spezies eine phänotypische Colistin-Resistenz vermittelt (Silvester et al. 2025).
Obwohl OXA-48 die häufigste klinisch relevante Carbapenemase in Deutschland und vielen
weiteren Ländern darstellt (Peirano und Pitout 2025), konnte das entsprechende Gen blaOXA-48

in dieser Studie nicht nachgewiesen werden. Ähnliche Ergebnisse in Abwässern wurden jedoch
bereits anderweitig beschrieben (Cacace et al. 2019) und können in ländlichen Regionen auf
eine abweichende Häufigkeitsverteilung von Resistenzgenen in der Tierhaltung zurückgeführt
werden  (Allende  et  al.  2025).  Die  Carbapenemasen  blaVIM und  blaGES wurden  in  allen
untersuchten  KA  nachgewiesen,  wobei  blaGES durchschnittlich  am  häufigsten  unter  allen
detektierten β-Laktamase-Genen vorkam, was auch früher bereits beobachtet werden konnte
(Gatica  et  al.  2016).  Die  Gene  blaKPC und  blaNDM konnten  hingegen  nur  in  einzelnen  KA
nachgewiesen  werden,  was  auf  standortspezifische  Eintragungsquellen  in  den  jeweiligen
Einzugsgebieten  hinweist.  Da  die  CTX-M-Genfamilie  weltweit  die  häufigste  ESBL-Gruppe
darstellt (Yu et al. 2024) und die verwendeten Primer die gängigen blaCTX-M-Varianten erfassen,
wäre ein häufigerer Nachweis des blaCTX-M Gens zu erwarten gewesen, wie es auch in anderen
Untersuchungen von Abwasserproben beschrieben wurde (Borgogna et al. 2016, Ong et al.
2024). 

Eine mögliche Ursache für die standortabhängig fehlgeschlagenen PCR-Assays ist das Vor-
handensein einer dort dominierenden Replikonvariante, die von den verwendeten Primern
nicht zuverlässig erkannt wird und nur ein schwaches, unspezifisches Signal erzeugt. Bis auf
IncFIB(K) und IncHI2A konnten alle getesteten Replikons an allen Standorten nachgewiesen
werden. Alle detektierten Replikons konnten mit mindestens zwei Log-Stufen geringerer An-
zahl Genkopien pro Gramm Trockenschlamm nachgewiesen werden als sul1. Auch wenn ein
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Resistenzgen mehrfach auf demselben Plasmid vorkommen kann (Smyth et al. 2025), lässt
sich die deutliche Differenz dadurch nicht erklären, sondern ist wahrscheinlich auf eine über-
wiegend  chromosomale  Lokalisierung  des  Gens  zurückzuführen.  Zwischen  den  einzelnen
Kläranlagen bestanden nur  geringfügige  Unterschiede hinsichtlich der  detektierten Resis-
tenzgene und Plasmid-Replikons, sodass kein eindeutiger Effekt der Kalkung oder der Lang-
zeitlagerung der Proben auf die PCR-Ergebnisse feststellbar war. Da bei einer PCR aber ledig-
lich ein kurzer Abschnitt des Zielgens amplifiziert wird, erlauben die Ergebnisse keine Unter-
scheidung zwischen vollständigen, funktionellen Genen und Genfragmenten.

3 VERSCHIEDENE MULTIRESISTENTE BAKTERIEN IN UNGEKALKTEM UND UNZUREICHEND
GEKALKTEM KLÄRSCHLAMM

Zur  selektiven  Kultivierung  von  antibiotikaresistenten  Bakterien  wurden  die
Klärschlammproben aus  den KA in  verschiedenen Verdünnungen auf  ein  Selektivmedium
aufgetragen,  welches  ein  β-Laktam-Antibiotikum  enthält  und  somit  das  Wachstum  von
Bakterien  ohne  spezifische  Resistenzmechanismen  verhindert.  Anschließend  wurden
Bakterien gezählt, die aufgrund ihres morphologisch roten bzw. grünen Wachstums auf dem
Medium als Enterobacterales identifiziert wurden und die Anzahl koloniebildender Einheiten
(KBE)/g  Trockenschlamm  berechnet.  Ausgewählte  Kolonien  wurden  mittels  MALDI-TOF
(Matrix–Assistierte Laser–Desorption–Ionisierung  mit  Flugzeitanalyse  (time of  flight))
identifiziert. 

In  nahezu  allen  ungekalkten  Proben  (34/36)  konnte  rotes  und/oder  grünes  Wachstum
beobachtet  werden,  in  den  gekalkten  Proben  jedoch  nur  in  zwei  Proben  aus  KA4.  Ein
Wachstum von roten Kolonien auf dem Selektivmedium wurde zwölfmal in KA2, achtmal in
KA1, siebenmal in KA3 und einmal in KA4 beobachtet. Ein Wachstum von grünen Kolonien auf
dem Selektivmedium wurde zwölfmal in KA2, je elfmal in KA1 und KA3 und zweimal in KA4
beobachtet. In beiden Proben aus KA4 mit rotem und/oder grünem Wachstum wurde bei
Ankunft ein ungewöhnlich niedriger pH-Wert von 8 festgestellt, was auf eine unzureichende
Kalkung dieser Proben hinweist. In den gekalkten Proben aus KA5 und KA6 konnte durchgängig
kein  Wachstum nachgewiesen werden.  Ein  Vorkommen nicht-resistenter  Enterobacterales
oder anderer Bakterienspezies kann nicht bewertet werden.

Die  berechneten  Keimzahlen  jeder  Probe  in  KBE/g  Trockenschlamm  betrugen  in  KA1
durchschnittlich  3,41x103 rote  und  4,62x104 grüne  KBE/g  Trockenschlamm,  in  KA2
durchschnittlich  2,13x104 rote  und  3,08x105 grüne  KBE/g  Trockenschlamm  und  in  KA3
durchschnittlich 4,64x103 rote und 1,16x104 grüne KBE/g Trockenschlamm erkennbar. In KA4
lag  die  Anzahl  Kolonien  bei  6,80x102 roten  und  durchschnittlich  3,79x104 grünen  KBE/g
Trockenschlamm. Unter den ungekalkten Proben wurde nur in KA2 in allen Proben sowohl
rotes als auch grünes Wachstum nachgewiesen und dieser Standort wies die höchste Anzahl
KBE/g Trockenschlamm auf. In den Flüssigschlämmen aus KA1 und KA3 wurde hingegen nicht
in jeder  Probe bakterielles  Wachstum festgestellt.  Da keine weitere KA mit  überwiegend
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getrocknetem, aber ungekalktem Klärschlamm vergleichend zur Verfügung stand, lässt sich
nicht  eindeutig  bestimmen,  ob  die  beobachteten  Unterschiede  auf  die  Konsistenz  des
Klärschlamms oder auf standortspezifische Faktoren zurückzuführen sind.

Es konnten 319 (97 %) der getesteten 329 roten Kolonien mittels MALDI-TOF wie erwartet als
E. coli identifiziert werden. Von den getesteten 1.024 grünen Kolonien konnten hingegen nur
195 (19 %) als Enterobacterales identifiziert werden, davon 134 Serratia fonticola, 39 Klebsiella
pneumoniae,  16  Klebsiella  oxytoca,  zwei  Raoultella  ornithinolytica und  jeweils  einmal
Citrobacter braakii,  Raoultella terrigena,  Enterobacter spp. und  Kluyvera cryocrescens.  Die
Spezies S. fonticola ist die einzige grün gewachsene Enterobacterales-Spezies, die an allen 4
Standorten  gefunden  wurde,  was  ihrem  ubiquitären  Vorkommen  in  Wasser  und
Umweltproben allgemein entspricht (Dong et al. 2021). Aufgrund der derzeit nicht gegebenen
klinischen  Relevanz  und  bekanntermaßen  natürlichen  Resistenz  gegenüber  β-Laktam-
Antibiotika (Kunjalwar et al. 2024), wurde diese Spezies jedoch nicht für eine weiterführende
Sequenzierung ausgewählt. Von den 39 K. pneumoniae wurden 36 in KA2 identifiziert. Trotz
hoher  Werte  grüner  KBE/g  Trockenschlamm  konnten  insgesamt  nur  wenige  oder  keine
Enterobacterales-Isolate  aus  den  verschiedenen  Standorten  gewonnen  werden,  was  sich
darauf  zurückführen  lässt,  dass  das  verwendete  Selektivmedium  für  klinische  Isolate
entwickelt wurde und Umweltisolate einen andersartigen Phänotyp ausbilden können. Die
Zählwerte für grünes Wachstum liefern somit nur eine begrenzte Aussage über die tatsächliche
Menge nicht-E. coli-Enterobacterales in  den Proben.  Aufgrund des deutlich spezifischeren
Wachstums  von  E.  coli erscheint  es  für  zukünftige  kulturbasierte  Untersuchungen  von
Umweltproben sinnvoll, sich auf diese Spezies zu konzentrieren.

4 PERSISTENTE HOCHRISIKO-SEQUENZTYPEN UND MÖGLICHE EINTRAGUNGSQUELLEN

Insgesamt 356 E. coli Isolate wurden mittels short read sequencing erfolgreich Gesamtgenom-
sequenziert und mit der Pipeline von Ridom SeqSphere+ (Version 10.0.4; Ridom) verarbeitet
und analysiert. Insgesamt stammten 253 der erfolgreich sequenzierten Isolate aus KA2, 53 aus
KA1, 46 aus KA3 und vier aus KA4. Die genetische Verwandtschaft der Isolate wurde durch
einen  Abgleich  verschiedener  Gene  durchgeführt,  die  in  allen  Bakterien  einer  Spezies
vorhanden sind (konservierte Gene) und sich je nach verwandtschaftlichem Verhältnis mehr
oder weniger stark in ihrer Variante unterscheiden. Für eine erste Unterteilung der Isolate
wurden sieben fest definierte, konservierte Genorte mittels Multi-Lokus-Sequenztypisierung
(multi-locus  sequence  typing;  MLST)  verglichen,  anhand  derer  die  Isolate  jeder  Spezies
verschiedenen  klassischen  Sequenztypen  (ST)  zugeordnet  werden  können.  Diese
Sequenztypen tragen fest definierte Nummern, durch die sie international vergleichbar sind
und wurden für die weitere Bezeichnung der Isolate verwendet.  Isolate unterschiedlicher
Sequenztypen,  welche sich nur in einem von sieben für  die Bestimmung des klassischen
Sequenztyps herangezogenen Allele unterscheiden werden als Single Locus Varianten (SLV)
bezeichnet und gelten als weitläufig verwandt. Für eine tiefergehende Analyse der Isolate
innerhalb  einzelner  Sequenztypen  wurde  zudem  auch  Kerngenom-Multilokus-
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Sequenztypisierung (core genome multilocus sequence typing; cgMLST) unter Verwendung
der  veröffentlichten  cgMLST-Schemata  genutzt.  Hier  werden  alle  2.513  verfügbaren
konservierten  Genorte  verglichen,  was  eine  detailliertere  Analyse  einzelner  klassischer
Sequenztypen ermöglicht. Um keine möglichen genetischen Zusammenhänge zu verpassen,
wurde eine Verwandtschaftsanalyse der Isolate mit einem erweiterten Schwellenwert von
≥25, sowie mit den publizierten Schwellenwerten von ≥10 differenten Allelen für verwandte
Isolate durchgeführt. Auch eine mögliche Persistenz wurde auf diese Weise analysiert, wenn
der  Nachweis  von  nach  cgMLST  potentiell  verwandten  Isolaten  an  mindestens  zwei
unterschiedlichen Zeitpunkten der Probenahmeserie möglich war.

Nach Auswertung von MLST zeigte sich eine hohe Diversität der Isolate mit 57 verschiedenen
ST, von denen 26 nur jeweils einmal vorkamen. Dieses Muster entspricht der KA-typischen
Heterogenität (Wu et al. 2019), die auf vielfältige Eintragungsquellen zurückzuführen ist. Auf
Grund der Stichprobengröße lassen sich für nur einmalig nachgewiesene ST keine sicheren
Rückschlüsse auf die Frequenz von Eintragungsereignissen schließen. Einzelne ST können auf
singuläre  Eintragungsereignisse  im  Zeitraum  der  Probenahme  zurückzuführen  sein  oder
repräsentieren nicht dominante klonale Linien, welche trotz dauerhafter Präsenz stochastisch
nur einmal gefunden wurden. Der Sequenztyp ST131 wurde am häufigsten identifiziert (19,9
%), gefolgt von ST10 (7,8 %), ST69 (7,2 %) und ST38 (6,9 %). Von den Sequenztypen mit mehr
als 15 Nachweisen wurde ST361 nur in KA1, ST2792 bis auf eine Ausnahme nur in KA3 und
ST1193 nur in KA2 beobachtet (Tabelle 1). Die Sequenztypen ST131, ST69 und ST38 wurden in
allen drei KA gefunden. Die beiden einzigen in KA4 identifizierten Sequenztypen ST46 und
ST3580 wurden in keiner anderen KA gefunden.

Tabelle 1: in den einzelnen KA identifizierte ST mit >15 Nachweisen insgesamt

Sequenztyp KA1 KA2 KA3

ST131 1/50 (2,0 %) 52/208 (25,0 %) 5/45 (11,1 %)

ST10 0/50 (0 %) 20/208 (9,6 %) 4/45 (8,9 %)

ST69 2/50 (4,0 %) 17/208 (8,2 %) 3/45 (6,7 %)

ST38 5/50 (10,0 %) 13/208 (6,3 %) 3/45 (6,7 %)

ST88 8/50 (16,0 %) 11/208 (5,3 %) 0/45 (0 %)

ST361 17/50 (34,0 %) 0/208 (0 %) 0/45 (0 %)

ST2792 1/50 (2,0 %) 0/208 (0 %) 17/45 (37,8 %)

ST1193 0/50 (0 %) 15/208 (7,2 %) 0/45 (0 %)
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Mit cgMLST konnten die klassischen MLST Sequenztypen mit mehreren beobachteten Isolaten
weitergehend unterteilt werden, wobei eine Clusterbildung von verwandten Isolaten in 29 der
klassischen MLST Sequenztypen existierte (Abb. 5). 

Abb. 5: Verwandtschaftsübersicht der sequenzierten E. coli mittels cgMLST. Häufig vorkommende ST sind
eingekreist, die Zahlen innerhalb einzelner Isolate stehen für die jeweilige Nummer der Probenahme (1-12).
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53 Isolate des am häufigsten vertretenen Sequenztyps ST131 konnten mittels cgMLST mit dem
Grenzwert 25 in sieben und mit dem Grenzwert 10 in acht einzelne Cluster unterteilt werden.
Die Isolate der beiden größten Cluster mit dem Grenzwert 25 aus KA2 (Cluster 1, n=26 und
Cluster 2, n=16; Abb. 5) zeigten eine langfristige Persistenz und konnten in elf bzw. zehn der
beprobten Monate nachgewiesen werden. Diese Ergebnisse weisen auf zwei separate, über
längere Zeiträume in dem Bereich der Kläranlage persistierende klonale Linien hin, wobei der
Ursprung sowohl in einer dauerhaften Eintragungsquelle im Einzugsgebiet als auch in einer
Biofilmbildung  innerhalb  des  Abwassernetzes  liegen  kann.  Aufgrund  des  häufigen
Vorkommens von ST131 in humanen, tierischen und Umwelt-Proben (Hernández-García et al.
2021, Biggel et al. 2023) ist ebenfalls keine eindeutige Aussage zur Art einer möglichen Quelle
möglich. Vier der kleineren Cluster konnten in den jeweiligen KA nur zu einem Zeitpunkt
nachgewiesen  werden,  während  ein  Cluster  aus  KA2  zwei  Isolate  mit  sehr  naher
Verwandtschaft mit einem zeitlichen Abstand von sechs Monaten repräsentierte.

Von dem zweithäufigsten ST10 (n=24) konnten nur 17 Isolate mittels cgMLST einem Cluster
zugeordnet werden. Die sechs kleineren Cluster, in welchen die Isolate jeweils weniger als 10
Allele  Unterschied  aufwiesen  und  maximal  vier  Isolate  pro  Cluster  umfassten  wurden
ausschließlich in KA2 beobachtet und nur zwei der vier Cluster in KA2 zeigten eine mögliche
Persistenz mit Nachweis verwandter Isolate zu mehr als einem Untersuchungszeitpunkt. ST10
ist ein im menschlichen Gastrointestinaltrakt verbreiteter und hoch diverser E. coli (Kamal et
al.  2021) und  wurde  in  ähnlicher  Häufigkeit  auch  in  anderen  Klärschlamm-  und
Abwasserstudien nachgewiesen (Carlsen et al. 2024). Vier Cluster mit insgesamt 18 Isolaten
konnten innerhalb des ST69 (n=22) identifiziert werden. Der größte Cluster mit 12 Isolaten aus
KA2 stammt aus einem einzigen Probenahmezeitpunkt, während zwei Cluster mit jeweils zwei
Isolaten mit geringem Unterschied (<10 Allele Differenz; KA2 und KA3) einen Hinweis auf
Persistenz geben. Die Cluster des Sequenztyps ST69 umschließen zudem einen fünf Isolate
umfassenden Cluster des Sequenztyps ST7401 (Single Locus Varianten zu ST69). Auch in dem
ST7401 Cluster wurden drei eng verwandte Isolate aus KA2 identifiziert, womit es auch in
diesem als uropathogenem E. coli (UPEC) beschriebenen ST (Mattioni Marchetti et al. 2023)
Hinweise auf mögliche Persistenz gibt. Von dem Sequenztyp ST38 (n=21) konnten 16 Isolate
fünf Clustern zugeordnet werden, wovon ein Cluster eng verwandter Isolate (Grenzwert 10)
Isolate  aus  KA2  und  KA3  umfasst,  jeweils  mit  Hinweis  auf  Persistenz.  ST38  ist  als  weit
verbreiteter, extraintestinal pathogener E. coli (ExPEC) beschrieben (Davidova-Gerzova et al.
2023),  in  welchem  bekannte  Clades  mit  eng  verwandten  Isolate  aus  nicht  miteinander
verbundenen Umgebungen auftreten können  (Roy Chowdhury et al. 2023), weshalb diese
Befunde  am  ehesten  als  Zufallsfunde  zu  interpretieren  sind.  Innerhalb  der  Isolate  des
Sequenztyps  ST88 (n=19),  der  als  Enterotoxin-bildender  (ETEC)  und Shiga-Toxin-bildender
(STEC) E. coli sowohl in Menschen als auch in der Tierhaltung weltweit verbreitet ist (Day et al.
2016, Kusumoto et al. 2016), konnten alle Isolate einem von drei Clustern mit dem Grenzwert
10 zugeordnet werden, von denen zwei Cluster Isolate aus KA2 und ein Cluster Isolate aus KA3
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repräsentierten.  Innerhalb  des  Clusters  aus  KA3  lassen  sich  Hinweise  auf  Persistenz  mit
Isolaten aus drei Probenahmen erkennen. 

Zwei KA-spezifische Sequenztypen (beide n=17) waren ST361 in KA1 und ST2792KA3, die
jeweils an vier bis fünf verschiedenen Zeitpunkten vorkamen. In beiden Fällen bilden alle
Isolate der ST jeweils ein einzelnes, großes Cluster mit maximal 10 Allelunterschieden zwischen
den Isolaten und deuten aufgrund der wiederholten Funde ebenfalls auf eine Persistenz hin.
Der ST361 machte in KA1 nahezu ein Drittel (32,1 %) der sequenzierten E. coli Isolate aus. Er
ist als humanpathogener STEC bekannt (Haidar et al. 2024) und wird mit der Schweinehaltung
assoziiert  (Messele et al. 2023). Da sich im Einzugsgebiet von KA1 ein Schweinemastbetrieb
befindet, ist eine indirekte Eintragung aus diesem Betrieb nicht auszuschließen, obwohl eine
direkte Einleitung gemäß geltendem Einleitungsverbot für tierhaltungsbezogene Abwässer
formal ausgeschlossen ist. Es lässt sich anhand der vorliegenden Daten nicht klären, ob ein
kontinuierlicher  oder  punktueller  Eintrag  (z.B.  durch  ein  Starkregenereignis)  mit
anschließender Persistenz vorlag. ST2792 wurde mit ESBL-positiven Isolaten unter anderem
mit der Geflügelhaltung assoziiert (Shahada et al. 2013). Da sich auch hier im Einzugsgebiet
der KA ein entsprechender Viehbetrieb befindet, ist eine Eintragung aus dieser Quelle nicht
auszuschließen. Allerdings konnte ST2792 auch in norwegischen Abwässern schon häufiger als
der sonst dominierende ST131 nachgewiesen werden  (Paulshus et al.  2023), sodass auch
andere unabhängige Quellen in Betracht gezogen werden müssen. In den clusterbildenden
Isolaten aus ST1193 (n=15) konnten drei Cluster in KA2 identifiziert werden, von denen die
beiden größeren Cluster Isolate aus fünf und zwei verschiedenen Zeitpunkten umfassen. Zum
ST1193 findet sich eine nach klassischem MLST weitergehend verwandte SLV (ST1057), welche
als  persistierender Klon (vier  Isolate an drei  Zeitpunkten)  ebenfalls  in  KA2 nachgewiesen
wurde. Wie ST131 wird ST1193 überwiegend in humanen Proben nachgewiesen und wird trotz
vereinzelter  Funde  in  Haus-  oder  Wildtieren  bisher  nicht  mit  der  landwirtschaftlichen
Tierhaltung assoziiert  (Wyrsch et  al.  2022).  Bei  den ST mit  weniger  als  10 beobachteten
Isolaten zeigten sich ausschließlich Cluster  mit  enger  klonaler  Verwandtschaft (<10 Allele
Differenz). Hierbei konnte bei acht ST (ST12, ST58, ST95, ST101, ST517, ST533, ST1057 und
ST2179)  eine  mögliche  Persistenz  mit  Isolaten  an  mindesten  zwei  unabhängigen
Probenahmezeitpunkten beobachtet werden.

5 FAZIT

In allen untersuchten KA konnten in den Klärschlammproben multiple Resistenzgene und
Plasmid-Replikons in teils hohen Konzentrationen nachgewiesen werden. Zudem wurden auch
in Proben, die durch Kalkzugabe eigentlich inaktiviert sein sollten, vitale, antibiotikaresistente
und potenziell  pathogene  Enterobacterales identifiziert.  Mehrere  der  detektierten Isolate
konnten  bekannten  Hochrisiko-Klonen  zugeordnet  werden,  darunter  möglicherweise
persistente  Stämme  wie  E.  coli ST131.  Einzelne  Klone  konnten  zu  möglichen
Eintragungsquellen aus der Nutztierhaltung assoziiert werden. Obwohl Kalkung und Lagerung
die  bakterielle  Belastung  teilweise  reduzieren,  kann  nicht  ausgeschlossen  werden,  dass
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Klärschlämme  weiterhin  lebensfähige,  resistente  Bakterien  enthalten.  Besonders  bei
unzureichender  Kalkung  besteht  das  Risiko,  dass  vitale  Bakterien  auf  landwirtschaftlich
genutzte  Flächen  gelangen.  Eine  stärkere  Berücksichtigung  mikrobiologischer  Parameter
würde eine sinnvolle Ergänzung der bestehenden Grenzwerte und Richtlinien für die Nutzung
von Klärschlamm in der Landwirtschaft darstellen.
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Probenahme

1. Energiebilanz & KS-Restgaspotential
RGP = Spiegelbild der anaeroben Schlammstabilisierung
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Energiebilanz & Restgaspotential

Fazit
Basis: RGP-Datensätze von 35 KA 

Die Verwendung von polymeren 
Flockungshilfsmitteln (pFM) bei der 
Eindickung von Überschussschlamm 
verschlechtert die Qualität des 
ausgefaulten Schlammes und 
folglich auch die Energiebilanz 
der Kläranlage.
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2. Energiebilanz & ÜS-Desintegration 

Hinweis:
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Alkalisierung
Chemisch:      u.a. Esterspaltung, CSBgelöst, mg/l 
Physiologisch: Bakterizid, pH, OV, mgO/hgTR

Temperatur
RGT- Regel
Maillard-Reaktion 
–->  Melanoidine
CSB-Rückbelastung

Ultraschall
Mechanisch
Kavitation 
  extern
  Intern 

EPS
EPS

Bakterie 
Belebtschlammflocke

mikrobielle Umschichtungen
        der Anaerobier

Food Research International
Bd. 47 (2012) 134-139

Die Alkalische Thermobeschallung, atb
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Die Alkalische Thermobeschallung, atb

- effiz
ient, M

ehrgas 20% 

- keine erhöhten CSB-Ablaufwerte

- Verfüssigung ÜS 
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