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Klimakrise: Zu wenig Wasser

.

Quelle: https://www.dvgw.de/blog/wasser/was-bedeutet-die-zunehmende-trockenheit-fuer-unser-trinkwasser



Klimakrise: Zu viel Wasser

Quelle: https://www.eskp.de/naturgefahren/hochwasser-ist-klimawandel-schuld-935303/



COMET Projekt ACWA

Untersuchung der Effekte von Uferfiltration und Flussrenaturierung auf die

Wasserqualitat

Monitoring von Schadstoffen, Mikro- und Nanoplastik, Mikroorganismen und
O0kologischen Indikatoren

Entwicklung einer Toolbox fiir Wasserversorger (Labor 4.0) Beitrag zur sicheren

Trinkwasserversorgung und nachhaltigen Wasserwirtschaft



Uferfiltration um Trinkwasser aus Fllissen zu generieren
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https://www.researchgate.net/figure/Schematic-diagram-of-showing-river-bank-filtration-processes_figl 319662581



Renaturierung, gibt einen Schutz bei Starkregenereignissen

River Drau, Austria
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pre- restoration post-restoration

https://www.reddit.com/r/megafaunarewilding/comments/mebljl/a_partial_river_restoration_in_austria_according/



ACWA: Uferfiltrations- und Renaturierungsmonitoring

RnD of analytical methods
and process technology

Assessment, monitoring and control of water
infrastructure and the aquatic environment
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Das Mikrobiom pragt die menschliche Gesundheit...

Microhes, microbiota, \
microbiomes?
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...und die Funktionalitat & Stabilitat technischer
Systeme

Trinkwasseraufbereitungsanlage
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...und die Funktionalitat & Stabilitat technischer
Systeme

Trinkwasseraufbereitungsanlage
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...und die Funktionalitat & Stabilitat technischer
Systeme

Trinkwasseraufbereitungsanlage
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...und die Funktionalitat & Stabilitat technischer
Systeme

Trinkwasseraufbereitungsanlage
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...und die Funktionalitat & Stabilitat technischer
Systeme

Mikroben im Filter:
- Entfernung von Kohlenstoff

- Entfernung von Geschmacks- &
Geruchsstoffen

- Entfernung von Verunreinigungen .

- Wenn harmlose Kommensalen
den Filter besiedeln
> keine Krankheitserreger

ACWA



Um einen stabilen Prozess zu ermoglichen,
Kann das Mikrobiom uberwacht werden

Mikroben im Filter:
- Entfernung von Kohlenstoff

- Entfernung von Geschmacks- &
Geruchsstoffen

- Entfernung von Verunreinigungen

- Wenn harmlose Kommensalen
den Filter besiedeln
> keine Krankheitserreger

ACWA Ziel ist es, einen Prozessluiberwachungs-

parameter zu etablieren, um die Stabilitat des Mikrobioms zu verfolgen



Um einen stabilen Prozess zu ermoglichen,
kann das Mikrobiom uberwacht werden

Mikroben im Filter:
- Entfernung von Kohlenstoff

- Entfernung von Geschmacks- &
Geruchsstoffen

- Entfernung von Verunreinigungen

- Wenn harmlose Kommensalen
den Filter besiedeln
> keine Krankheitserreger
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Mit Kultivierung erfassen wir nur ~1 % aller Mikroben



Das Kernmikrobiom des Filters mit 16S rRNA-
Amplikonsequenzierung bestimmen

16S rRNA Gen

ACWA

Barcoding enthullt das Mikrobiom!



Das Kernmikrobiom des Filters mit 16S rRNA-
Amplikonsequenzierung bestimmen

16S rRNA Gen

- Welche Bakterien sind vorhanden und wie viele davon?




Arbeitsablauf um zur DNA zu kommen
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Verschiedene DNA-Extraktionsmethoden liefern leicht
unterschiedliche Ergebnisse, aber der Arbeitsablauf ist
zuverlassig ... )
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Die haufigsten Mikroorganismen:
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Metagenomik enthullt das metabolische Potenzial
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Metagenomik enthullt das metabolische Potenzial

Vollstandige Bakteriengenome
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Metagenomik enthullt das metabolische Potenzial

Haufigste Bakterien

Vollstandige Bakteriengenome
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Metagenomik enthullt das metabolische Potenzial

Haufigste Bakterien

Vollstandige Bakteriengenome

> Stoffwechselwege
> Mikrobielle Gilden
> Funktionelle Gene
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Uber den Fingerabdruck hinaus » Was kénnen die haufigsten Bakterien?



Die Kombination aus Amplikonsequenzierung &
Metagenomik definiert das funktionelle Kernmikrobiom

Vollstandige Bakteriengenome

> Stoffwechselwege
> Mikrobielle Gilden
2> Funktionelle Gene

ACW
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v Zu allen beprobten Zeit-
punkten vorhanden




Entwicklung eines qPCR-basierten Betriebs- und
Prozessuberwachungsparameters fur das Kernmikrobiom
(Risikoprojektanteil)

16S rRNA-Amplikonsequenzierung

Vollstandige Bakteriengenome

RT-qPCR
ANALYSIS

> Stoffwechselwege
> Mikrobielle Gilden
> Funktionelle Gene

ACW. oreitat uns Hauficke
v Diversitat und Haufigkeiten




Normale BetriebsmaBBnahmen in
Wasseraufbereitungsanlagen konnen eine Storung
fur das Mikrobiom sein
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Storungen konnen die Zusammensetzung
des Mikrobioms verandern
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Test der qPCR-basierten Betriebs- und
Prozessuberwachungsparameterin der
Wasseraufbereitungsanlage

i

RT-gPCR
ANALYSIS
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Test der qPCR-basierten Betriebs- und
Prozessuberwachungsparameterin der
Wasseraufbereitungsanlage

16S rRNA-Amplikonsequenzierung
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Zusammenfassung: Trinkwassermikrobiologie

«Das Mikrobiom ist ein wichtiger Parameter fur
Trinkwasseraufbereitungsanlagen

«Das Kernmikrobiom mittels Barcoding (16S rRNA-Sequenzierung) fur
spezifische Systeme definieren und Momentaufnahmen erstellen, um
die chemischen Analysen zu erganzen

«Das genomische Potenzial mit Metagenomik fur spezifische Proben
untersuchen

«PCR Primer als Betriebs- und Prozessuberwachungsparameter

ACWA
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