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Die Problematik der Antibiotika-
resistenten Bakterien

Antibiotika-resistente Bakterien, darunter auch fakultativ-pathogene Vertreter, werden 
über Kläranlagen in die Umwelt eingetragen. Einige von ihnen überleben dort, vermehren 
sich oder übertragen ihre Antibiotikaresistenzgene auf andere Mikroorganismen.

In Deutschland ist, laut 

einer Studie im Auftrag 

der Bundestagsfraktion 

Bündnis '90/Die Grünen, 

fast jede 10. Person (7,8 

Mio. Menschen) Träger 

von multiresistenten Erregern. Für gesunde 

Menschen stellt dies zunächst noch kein Risi-

ko dar, jedoch ändert sich die Situation, wenn 

beispielsweise aufgrund einer Operation prä-

ventiv Antibiotika gegeben werden müssen 

oder durch unangebrachte Antibiotikaver-

schreibung (virale Infekte) ein vorteilhafter 

Selektionsdruck für diese resistenten Erreger 

entsteht. Bei einer gleichzeitig auftretenden 

Schwächung des Immunsystems (chronische 

Erkrankungen, Alter etc.) können diese Erre-

ger dann eine Infektionskrankheit auslösen, 

die nur sehr schwer wirksam bekämpft wer-

den kann. Die Situation wird auch dadurch 

erschwert, dass die Forschung nach neuen 

wirksamen Antibiotika in der Pharmaindus-

trie immer weiter eingeschränkt wird, so 

dass die klinische Bedeutung von Antibio-

tikaresistenzen in der Zukunft noch stärker 

zunehmen wird. Es liegt somit im Interesse 

der Gesellschaft rasch zu klären, ob und wie 

sich Antibiotika-resistente Bakterien und auch 

multiresistente Erreger über das Abwasser in 

die Umwelt ausbreiten und wie dies z. B. an 

Kläranlagen verhindert werden kann. 

Die zunehmenden Isolationsraten von mul-

tiresistenten Bakterien legen nahe, dass die 

resistenten Erreger aus der Umwelt wieder 

zurück zum Menschen gelangen. Diese 

Rückkopplungen vom Menschen oder Tier 

in die Umwelt hinein über beispielsweise 

kommunales Abwasser sowie aus dem Um-

weltbereich zurück zum Menschen, war Ge-

genstand der Untersuchungen am Karlsruher 

Institut für Technologie (KIT) im Rahmen des 

BMBF HyReKA Projekts.

Das Untersuchungsgebiet 

Um die Verbreitung von klinisch relevanten 

Antibiotikaresistenzen und fakultativ-patho-

genen Bakterien zu untersuchen wurden 6 

Kläranlagen ausgewählt, die unterschied-

liche Mengen an Abwasser von Tierzucht- 

und lebensmittelverarbeitenden Betrieben 

behandeln, sowie 8 Kläranlagen mit Einfl uss 

von Krankenhausabwässern und weitere 11 

Kläranlagen, die nur kommunales Abwasser 

behandeln. Zur Feststellung der Emission An-

tibiotika-resistenter Bakterien und fakultativ-

pathogener Bakterien in die angrenzenden 

Gewässer wurden nur die Kläranlagenabläu-

fe untersucht. Der Abwasseranteil der Kran-

kenhäuser an der Gesamt-Abwasserfracht lag 

zwischen 0,43 % bis 1,73 %.

Untersuchungsparameter zum Nachweis 
klinisch relevanter Antibiotikaresistenzen 
und fakultativ-pathogener Bakterien

Die Antibiotikaresistenzgene konnten auf-

grund ihrer Häufi gkeit in 3 Kategorien einge-

teilt werden (Tab. 1). In der Kategorie „häufi g 

vorkommende Antibiotikaresistenzen“ be-

fi nden sich Gene gegen β-Laktamantibioti-

ka (blaTEM), Makrolide (ermB), Tetracycline 

(tetM) und Sulfonamide (sul1). In der Katego-

rie „intermediär vorkommend“ befi nden sich 

vor allem Resistenzgene gegen β-Laktam-

antibiotika (CMY2, CTX-M15, CTX-M32) und 

eine Carbapenemase blaOXA48 (Carbapene-

me sind Reserveantibiotika gegen multiresis-

tente Gram-negative Bakterien), die auf mo-

bilen genetischen Elementen lokalisiert sind. 

In der dritten Kategorie „selten vorkommen-

de Antibiotikaresistenzen“ befi nden sich kriti-

sche Antibiotikaresistenzen, die hauptsächlich 

gegen Reserveantibiotika gerichtet sind und 

ebenfalls auf mobilen genetischen Elementen 

liegen (Carbapeneme, Vancomycin, Colistin).

Neben dem Nachweis von klinisch relevan-

ten Antibiotikaresistenzgenen wurde auch 

die Abundanz von fakultativ-pathogenen 

Bakterien bestimmt. Dazu zählen die, auf-

grund ihrer zunehmenden humanmedizi-

nischen Relevanz, Gram-negativen Bakte-

rien Acinetobacter baumannii, Klebsiella 

pneumoniae, Pseudomonas aeruginosa und 

Escherichia coli. Zu den humanmedizinisch 

relevanten Gram-positiven Bakterien zählen 

Enterococcus faecium/faecalis und Staphylo-

coccus aureus. 

Alle molekularbiologischen Untersuchungen 

zur Quantifi zierung von Antibiotikaresistenz-

genen und fakultativ-pathogenen Bakterien 

wurden mit vorheriger Lebend-Tot Diskrimi-

nierung (PMA) durchgeführt /1/. 

Die Ergebnisse der molekularbiologischen 
Untersuchungen 

Neben der Quantifi zierung von Einzelparame-

tern im Ablauf der Kläranlagen /2/ wurden 

zum Vergleich der Emissionen von Antibio-

tika-resistenten und fakultativ-pathogenen 

Bakterien durch die untersuchten Kläranla-

gen ein Summenparameter für alle klinisch 

relevanten Antibiotikaresistenzgene (ARG) 

und fakultativ-pathogenen Bakterien be-

rechnet (Tagesfracht der Zelläquivalente) und 

gegen den durchschnittlichen Tagesablauf 

(Kubikmeter pro Tag) der jeweiligen Klär-

anlage aufgetragen (Bild 2). Zelläquivalente 

entsprechen dabei der Anzahl von Bakterien, 

die das jeweilige Resistenzgen tragen bzw. 

Anzahl fakultativ-pathogener Bakterien. Die 

Tagesfracht einer Kläranlage errechnet sich 

über die gemessene Konzentration im un-

tersuchten Wasservolumen multipliziert mit 

der zum Probenahmezeitpunkt vorliegenden 

Durchfl ussmenge im Kläranlagenablauf.

Bild 1 Die Untersuchungen zu geeigneten Verfahrenskombinationen zur Reduktion von fakultativ-pathogenen und 
Antibiotika-resistenten Bakterien wurde am Klärwerk Neu-Ulm Steinhäule durchgeführt.

Quelle: KIT
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blaTEM β-Laktamase, in vielen Bakterien verbreitet

ermB Erythromycinresistenz, Erythromycin-Ribosom-Methylase

tetM Tetracyclinresistenz, Ribosom-Schutz-Protein

sul1 Sulfonamidresistenz, Dihydropteroatsynthase

in
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ed
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r

CMY2 β-Laktamase, Plasmid vermittelt

CTX-M15 β-Laktamse, Plasmid vermittelt

CTX-M32 β-Laktamase, Plasmid vermittelt

blaOXA48 erweiterte-Spektrum β-Laktamase/Carbapenemase

se
lte

n

mecA β-Laktamase, chromosomal vererbt

blaNDM-1 hochwirksame, erweiterte-Spektrum β-Laktamase/

Carbapenemase

blaVIM2 erweiterte-Spektrum β-Laktamase/Carbapenemase

vanA Vancomycinresistenz, d-ALa:d-Lac Ligase

KPC-3 erweiterte-Spektrum β-Laktamase/Carbapenemase

mcr-1 Colistin/Polymyxinresistenz, Plasmid vermittelt, letztes Mittel 

gegen schwere Infektionen durch multiresistente Gram-

negative Erreger

Bakterien

A. baumannii secE Preprotein-Translokase Untereinheit

K. pneumoniae gltA Citrat-Synthase

P. aeruginosa ecfX RNA Polymerase Sigma-70 Faktor

E. coli yccT hypothetisches Protein

Enterokokken 23S rRNA ribosomale 23S Untereinheit

E. faecalis ddl D-Alanin--D-Alanin Ligase

Tab. 1: Einteilung der klinisch relevanten Antibiotikaresistenzen nach ihren Häufi gkeiten 
sowie Aufl istung der untersuchten fakultativ-pathogenen Bakterien mit den entsprechen-
den Zielgenen zum molekularbiologischen Nachweis.
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Die täglichen Antibiotikaresistenzgen-Frach-

ten der untersuchten Kläranlagen liegen 

im Durchschnitt bei ca. 4 x 1014 Zelläquiva-

lenten pro Tag (ZÄ/d). Den Hauptanteil des 

ARG Summenparameters machen dabei die 

Antibiotikaresistenzgene gegen Makrolide 

(ermB), Tetracycline (tetM), β-Laktame (bla-

TEM) und Sulfonamide (sul1), mit einer ma-

ximalen täglichen Fracht von bis zu 1,91 x 

1015 ZÄ/d aus. Die höchste durchschnittliche 

Fracht an Antibiotikaresistenzen wurde in ei-

ner 34.000 EW (Einwohnerwert) Kläranlage 

(mit Klinikabwassereinfl uss) gemessen. Die 

durchschnittlich niedrigste Fracht an Anti-

biotikaresistenzen wurde in einer 8.000 EW 

Kläranlage (nur kommunales Abwasser) mit 

einer täglichen Ablaufmenge von 495 m³ ge-

messen. Trotz eines deutlich höheren Ablauf-

volumens (210.000 EW, 34.306 m³ pro Tag) 

zeigen größere Kläranlagen nicht zwangsläu-

fi g eine erhöhte Emission an Antibiotikaresis-

tenzen im Vergleich zu kleineren Kläranlagen 

(16.000 EW, 841 m³). 

Die Emissions-Frachten an fakultativ-patho-

genen Bakterien der untersuchten Kläranla-

gen fallen um bis zu 3-Log Stufen geringer 

aus, als die der Antibiotikaresistenzen. Sie er-

reichen aber dennoch bis zu 1,34 x 1012 ZÄ/d. 

Auch hier zeigt sich, dass große Kläranlagen 

(7.422  m³/d bzw. 34.306 m³/d) vergleichbare 

Frachten an fakultativ-pathogenen Bakterien 

emittieren können wie kleinere Anlagen (841 

m³/d). Die geringsten Mengen wurden in ei-

ner Kläranlage ohne Einfl uss von Lebensmit-

tel-verarbeitenden Betrieben oder Klinikab-

wasseranteil gemessen (791 m³/d, 26.300 

EW). Die höchsten Frachten an fakultativ-

pathogenen Bakterien wurden im Auslauf 

einer 17.000 EW Kläranlage mit 1.825 m³/d 

gemessen.

Kläranlagen mit Klinikabwasser im 
Einzugsgebiet
Für die Untersuchung zum Einfl uss von Kran-

kenhausabwasser auf die Antibiotikaresistenz- 

und fakultative-pathogene Bakteriensituation 

in gereinigtem Abwasser wurden 7 kleinere 

Kläranlagen mit durchschnittlichen Ablauf-

volumina von 663 m³/d bis 7.422 m³/d und 

eine Großkläranlage (34.306 m³/d) beprobt. 

Die Frachten der Antibiotikaresistenzgene im 

Auslauf von 7 der 8 untersuchten Kläranla-

gen liegen auf einem ähnlichen Niveau. Eine 

Ausnahme stellt der Ablauf einer Kläranlage 

mit 2.584 m³/d dar, der mit einer Antibioti-

karesistenzgenfracht von 2,10 x 1015 ZÄ/d 

deutlich über den Frachten der anderen Klär-

anlagen liegt. Bei der Emission von fakultativ-

pathogenen Bakterien durch die untersuch-

ten Kläranlagen lassen sich deutlichere Un-

terschiede feststellen. Hier zeigen vor allem 

die beiden großen Kläranlagen (7.422 m³/d 

und 34.306 m³/d) eine der höchsten Bakte-

rienfrachten aller untersuchten Kläranlagen. 

Die geringste Bakterienfracht wurde in der 

kleinsten Kläranlage dieser Gruppe (663 

m³/d) gemessen, wobei in diese Kläranlage 

kein Krankenhaus einleitet, sondern eine Psy-

chiatrie/Mutter-Kind Klinik. 

Kläranlagen mit Lebensmittel-verarbei-
tenden Betrieben im Einzugsgebiet
Die Kläranlage mit der höchsten Fracht an 

Antibiotikaresistenzgenen und fakultativ-pa-

thogenen Bakterien im Kläranlagenauslauf 

behandelt Abwasser aus einem Schweine-

schlachthof. Die geringsten Frachten der 

beiden Summenparameter (Antibiotikare-

sistenzgene und Bakterien) wurden in einer 

Kläranlage mit dem geringsten Ablaufvolu-

men gemessen (767 m³/d). Diese Kläranlage 

behandelt Abwasser aus einer Rinderschlach-

tung. Die anderen beiden untersuchten Klär-

anlagen in dieser Gruppe (1.340 m³/d und 

2.687 m³/d) zeigen eine vergleichbare Bakte-

rienfracht im Kläranlagenablauf. Die Kläran-

lage, die Abwasser einer Molkerei behandelt, 

emittiert jedoch deutlich mehr Antibiotikare-

sistenzen als die Kläranlage mit Einfl uss einer 

Gefl ügelschlachtung.

Kommunale Kläranlagen mit ausschließ-
lich häuslichem Abwasser
Der Vergleich in der Gruppe der kommuna-

len Kläranlage ohne Einfl uss von Klinikab-

wasser oder Lebensmittel-verarbeitenden 

Betrieben weist, mit einer Ausnahme (6.000 

EW, 315 m³/d), auf einen stärkeren Zusam-

menhang zwischen Kläranlagenausbau und 

Antibiotikaresistenz- und Bakterienfracht 

hin (Bild 2). Hier zeigt die Kläranlage mit 

dem größten Ablaufvolumen (1.825 m³/d) 

auch die höchste Emission an fakultativ-

pathogenen Bakterien. Bei der Antibioti-

karesistenzfracht liegt die Emission dieser 

Kläranlage bei 2,99 x 1014 ZÄ/d und liegt 

damit nur geringfügig unter den beiden 

kleineren Kläranlagen  mit 841 bzw. 860 

m³/d. Die geringste Bakterienfracht wur-

de in einer Kläranlage mit einem täglichen 

Ablaufvolumen von 791 m³ gemessen. Im 

Vergleich zu Kläranlage mit vergleichbarem 

Ablaufvolumen (jeweils 841 m³/d und 860 

m³/d) entspricht diese Bakterienfracht einer 

2 Log-Stufen (100-fach) geringeren Emission 

an fakultativ-pathogenen Bakterien.

Korrelationsbeziehung zwischen fakul-
tativ-pathogenen Bakterien und Anti-
biotika-Resistenzen in Kläranlagen mit 
und ohne Einfl uss von Klinikabwasser
Durch den Vergleich der Antibiotikaresis-

tenzgen- und Bakterienfrachten zwischen 

Krankenhausabwasser-beeinfl ussten und 

nicht-beeinfl ussten Kläranlage wurde ersicht-

lich, dass ein Klinikabwasseranteil zwischen 

0,56% und 1,64% keinen eindeutigen/do-

minanten Einfl uss auf die Gesamt-Emission 

an Antibiotikaresistenzen und fakultativ-pa-

thogenen Bakterien durch die kommunale 

Kläranlage hat. Neben der Gesamtfracht ist 

auch die Abwasserqualität ein wichtiger Be-

standteil, um einen möglichen Einfl uss von 

Klinikabwasser auf die Bakterienpopulation 

im kommunalen Abwasser zu charakterisie-

ren. Daher wurde eine Pearson-Korrelation 

der Einzelparameter zwischen den beiden 

Kläranlagengruppen (mit und ohne Kranken-

hausabwassereinfl uss) durchgeführt.

Der Pearson-Koeffi zient wurde, anders als 

bei der  Frachtbetrachtung, nicht mit Sum-

menparametern berechnet, sondern mit den 

absoluten Konzentrationen der einzelnen An-

tibiotikaresistenzgen- und Bakterienmarkern 

zu jedem Probezeitpunkt als Zelläquivalente 

pro 100 ml Abwasservolumen. Positive Werte 

(bis +1) zeigen dabei einen Zusammenhang 

zwischen 2 Parametern an, während negative 

Werte (bis -1) eine gegenteilige Korrelation 

anzeigen. Wenn der Korrelationswert 0 er-

reicht, besteht kein Zusammenhang zwischen 

diesen beiden Parametern. 

Der Pearson-Koeffi zient zeigt keine oder in 

Einzelfällen nur sehr schwache Korrelation 

zwischen Kläranlagenauslaufvolumen und 

den untersuchten mikrobiologischen Para-

metern. Dieses Ergebnis ist mit den Fracht-

berechnungen des vorangegangenen Kapi-

tels konform, die ebenfalls keinen Einfl uss 

des Ablaufvolumens auf die mikrobiologi-

schen Parameter angezeigt hat. 

Ein wichtiger Unterschied zwischen Kran-

kenhausabwasser-beeinfl ussten und nicht-

beeinfl ussten Kläranlagen ist für den Pa-

rameter E. coli zu erkennen. Dieser kor-

reliert im Krankenhausabwasser eher mit 

der besonders kritischen Carbapenemre-

sistenz blaNDM-1 (0,395) und weniger mit 

den anderen Antibiotika-Resistenzen. Ein 

ähnliches Resistenzmuster ist auch für die 

Bakterien K. pneumoniae, A. baumannii, 

P. aeruginosa und Enterokokken zu beob-

achten, wobei die Enterokokken zusätzlich 

verstärkt mit der Vancomycinresistenz vanA 

(ebenfalls Reserveantibiotika) korrelieren 

(Tab. 2). Diese starke Korrelation zwischen 

fakultativ-pathogenen Bakterien und Anti-

biotikaresistenzen gegen Reserveantibiotika 

ist der wesentliche Unterschied zwischen 

Krankenhausabwasser-beeinfl ussten und 

nicht-beeinfl ussten Kläranlagen. Nicht zu-

letzt trägt auch die hohe Antibiotika-Kon-

zentration im Krankenhausabwasserteil-

strom dazu bei, dass fakultativ-pathogene 

Bakterien mit diesen Reserveantibiotika in 

Kontakt kommen /3/.

Ein weiterer wichtiger Unterschied in den 

untersuchten Abwässern ist beim mobilen 

genetischen Marker intl1 zu erkennen. Die-

ser Marker ermöglicht in Verbindung mit 

einem Resistenzgen die Übertragung dieses 

Gens von einem Bakterium zum anderen 

und ist damit ein wichtiger Faktor bei der 

Verbreitung von Antibiotikaresistenzgenen 

in der Umwelt. Im Klinik-beeinfl ussten Ab-

wasser korreliert intl1 stark mit den fakul-

tativ-pathogenen Bakterien A. baumannii 

(0,667), P. aeruginosa (0,896) und mit den 

intestinalen Enterokokken (0,601). In den 

Abwasserproben ohne Klinikeinfl uss sind 

zwischen diesen Bakterien nur schwache 

(0,178 und 0,179) bzw. moderate Korrela-

tionen (0,464) vorhanden.

Technische Lösungen zur weiteren 
Behandlung von besonders auffälligen 
Kläranlagen

Um das Risiko einer bakteriellen Infektion 

durch den Kontakt mit Abwasser auf ein 

vertretbares Niveau zu senken (Infektionsrate 

< 10-4 Menschen/Jahr, US Water Alliance) 

wird eine Reduktion der Bakterienkonzen-

tration im Rohabwasser um 6-Logstufen 
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Kläranlagenablauf

Antibiotikaresistenzen, Einfluss von lebensmittelverarbeitenden Betrieben
Antibiotikaresistenzen, Einfluss von Kliniken
Antibiotikaresistenzen, nur kommunales Abwasser
fakultativ pathogene Bakterien, Einfluss von lebensmittelverarbeitenden Betrieben
fakultativ pathogene Bakterien, Einfluss von Kliniken
fakultativ pathogene Bakterien, nur kommunales Abwasser

Bild 2 Übersicht der Frachten pro Tag für Antibiotikaresistenzen und fakultativ-pathogene Bakterien als Zelläquivalente dargestellt. 
Die unterschiedlichen Datenpunkte und Farbgebungen beziehen sich auf die jeweiligen untersuchten Kläranlagen und die unter-

suchten mikrobiologischen Parameter (Antibiotikaresistenzen und fakultativ-pathogene Bakterien).
Quelle: KIT
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E. coli 0,203 0,138 0,267 0,051 - 0,026 0,395 0,161 - 0,058 0,067

K. pneumoniae 0,674 0,148 0,775 0,403 0,128 0,766 0,123 0,271 0,218

Entorokokken 0,719 0,364 0,825 0,321 0,365 0,783 0,143 0,718 0,601

A. baumannii 0,479 0,549 0,536 0,348 0,588 0,723 0,352 0,027 0,667

P. aeruginosa 0,358 0,679 0,557 0,279 0,623 0,815 0,263 - 0,077 0,896

Tab. 2: Pearson-Korrelation zwischen fakultativ-pathogenen Bakterien und klinisch relevanten Antibiotikaresistenzen im Abwasser aus 
Kläranlagen mit Krankenhäusern im Einzugsgebiet
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ne Bakterien erfolgen kann. Da Kläranlagen 

der direkte Link zur Umwelt darstellen, sind 

Maßnahmen an dieser Stelle erforderlich, 

auch wenn dezentrale Maßnahmen (z. B. an 

ausgewählten Krankenhäusern, Schlachthö-

fen) zu einer Veränderung des Belastungspo-

tenzials für spezifi sche Determinanten beitra-

gen können. Letztlich sind für die genannten 

Bereiche Regularien zum Nachweis bzw. zur 

Reduktion von Antibiotika-resistenten Bakte-

rien notwendig.

 Prof. Dr. Thomas Schwartz

KIT Karlsruher Institut für Technologie

thomas.schwartz@kit.edu

www.ifg.kit.edu

 Dr. Johannes Alexander

KIT Karlsruher Institut für Technologie

 Norman Hembach 
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Behandlung direkt in die aquatische Umwelt. 

Diese stellen somit ein deutliches Risiko für 

die Verbreitung und damit einer möglichen 

Kolonisierung der Menschen im Kontakt mit 

dem Wasser dar. Eine Beeinfl ussung von Roh-

wässern für eine Trinkwasseraufbereitung ist 

ebenfalls nicht auszuschließen, da ein Trans-

fer von Resistenzgenen auch auf autochtho-

empfohlen /4/. Durch die konventionelle Ab-

wasserreinigung wird die Konzentration der 

fakultativ-pathogene Bakterien im gereinig-

ten Abwasser nur zwischen 2 bis 3 Logstufen 

verringert /5/. Auch Antibiotikaresistenzen 

werden nur zum Teil zurückgehalten. Um die 

angestrebte Reduktion von 6-Logstufen zu 

erreichen, sind zusätzliche effektive Verfahren 

nötig. Dies ist vor allem wichtig, wenn nach-

folgend Schutzgüter, wie Badegewässer, Ent-

nahmestellen für die Trinkwassergewinnung 

oder zur landwirtschaftlichen Bewässerung, 

betroffen sind (Gesundheitsvorsorge). 

Die Untersuchungen zu geeigneten Verfah-

renskombinationen zur Reduktion von fakul-

tativ-pathogenen und Antibiotika-resistenten 

Bakterien wurde am Klärwerk Neu-Ulm Stein-

häule durchgeführt. Zu den untersuchten 

erweiterten Verfahren gehörten vor allem 

die Ozonbehandlung, UV-Bestrahlung, eine 

Kombination aus Ozon- und UV-Behandlung 

und zwei Membrananlagen.

Die Reduktionen der effektivsten Abwasser-

behandlungsverfahren (Ozonung und Mem-

branverfahren) sind in Bild 3 miteinander 

verglichen. Alle Verfahren wurden mit dem 

Ablauf des Nachklärbeckens betrieben, um 

die Vergleichbarkeit zu gewährleisten. Die 

Ozonkonzentration betrug 1 g Ozon/g DOC 

bei einer Kontaktzeit von 8 Minuten. Die 

Membrananlagen 1 (UF1, 20 nm Porengröße, 

inside-out) und 2 (UF2, 25 nm Porengröße, 

outside-in) wurden mit 1 bar Druck betrie-

ben /6/.

Die Ozonbehandlung, die sich an die Rah-

menbedingungen zur Spurenstoffelimina-

tion orientierte, reduziert die meisten Anti-

biotika-resistenten Bakterien bereits um 1 bis 

2 Logstufen. In Einzelfällen liegt die Konzen-

tration des Resistenzgens im Ozon-behandel-

ten Abwasser unterhalb der Nachweisgrenze 

(blaOXA48). Durch den Rückhalt der unter-

suchten Membransysteme reduzierte sich 

die Konzentration der Antibiotika-resistenten 

Bakterien im Ablauf der Ultrafi ltration 1 und 

2 um mehr als 4 Logstufen. In vielen Fällen 

lag der Nachweis der Antibiotikaresistenzge-

ne unterhalb der Nachweisgrenze. Dennoch 

konnten Unterschiede zwischen den beiden 

Membransystemen aufgezeigt werden. So 

waren im fi ltrierten Wasser der UF2 im Ver-

gleich zur UF1 deutliche Abundanzen des sul1 

Resistenzgens und des mobilen genetischen 

Markers intl1 nachweisbar. Dennoch erhöhen 

beide Membransysteme die Gesamtreduk-

tion von Antibiotika-resistenten Bakterien um 

weitere 4 bis 6 Logstufen und erreichen damit 

die von der US Water Alliance geforderte Re-

duktion. Die Untersuchungen zur Reduktion 

von fakultativ-pathogenen Bakterien durch 

die Ozonung und Membranfi ltration zeigen 

ähnliche Reduktionseffi zienzen wie für die 

Antibiotika-resistenten Bakterien. 

Nach den oben genannten Untersuchungen 

hat sich für den Rückhalt von fakultativ-pa-

thogenen Bakterien und zur Unterbrechung 

der Verbreitung von Antibiotikaresistenzen 

durch konventionell geklärtes Abwasser eine 

Verfahrenskombination aus Ozonung mit 

Aktivkohlefi lter zur Reduktion von Spuren-

stoffen und Antibiotikarückständen (Selekti-

onsdruck für Antibiotikaresistenz) und einem 

nachgeschalteten Membranfi lter zum ver-

besserten Bakterienrückhalt, als optimiertes 

Verfahren ergeben (Bild 4) /7/.

Fazit und Ausblick

Die Erkenntnisse der Untersuchungen an 

kommunalen Kläranlagen lassen sich wie 

folgt zusammenfassen:

• Die konventionelle Abwasserbehandlung 

an Kläranlagen verhindert nur zum Teil die 

Verbreitung von Antibiotikaresistenzen. 

• Zum Schutz der Trinkwassergewinnung, 

von Badegewässern und der Bewässerung 

in der Landwirtschaft müssen an als be-

lastet eingestuften Kläranlagen Maßnah-

men zur Gesundheitsvorsorge getroffen 

werden. Nicht alle Kläranlagen müssen 

mit zusätzlichen Behandlungsverfahren 

ausgestattet werden. 

• Mikrobiologische Indikatoren für Hand-

lungsbedarf: Resistenzen/Gene gegen 

Carbapeneme, Colistin, Vancomycin (Re-

serveantibiotika) in fakultativ-pathogenen 

Bakterien (ESKAPE-Gruppe) sowie Mul-

tiresistenz (4 MRGN, hier nicht gezeigt). 

Die Reduktion der genannten Indikatoren 

muss ausreichend hoch sein, besser Elimi-

nation (99-99,99 % bezogen auf Nachklä-

rung oder 6 Logstufen bezogen auf Zulauf 

Kläranlage). 

• Eine dezentrale Abwasserbehandlung 

an Kliniken oder in der Tierverarbeitung 

kann zur Minderung der Belastung in 

Kläranlagen beitragen (z. B. Multiresis-

tenz, Carbapenem-Resistenz blaNDM-1 

bei Kliniken; Colistin-Resistenz mcr-1 bei 

Tierverarbeitung). 

• Technische Lösungen stehen bereits zur 
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Reduktion unter Detektionsgrenze

Verfügung und können an erforderlichen 

Stellen (Kliniken, Kläranlagen) bereits ein-

gesetzt werden (Kombinationen mit Mem-

branverfahren höchst effektiv).

Die mikro- und molekularbiologischen Unter-

suchungen der Kläranlagen belegen die deut-

liche Emission hygienisch relevanter mikro-

biologischer Paramater nach konventioneller 

Bild 3 Reduktion von Antibiotikaresistenzgen-tragenden Bakterien im Auslauf 
verschiedener weiterführender Abwasserbehandlungsverfahren

Quelle: KIT

Bild 4 Kombinationsverfahren für einen optimierten Rückhalt von fakultativ-pathogenen 
und zur Unterbrechung der Verbreitung von Antibiotikaresistenzen /7/
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