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TEIL I: KURZBERICHT 

1. Zusammenfassung 

Der Humboldtstrom stellt eines der produktivsten Meeresgebiete der Welt dar. Durch den 
Auftrieb von nährstoffreichem Tiefenwasser wird eine hohe Nettoprimärproduktion unterstützt, 
ein Schlüsselprozess im globalen Kohlenstoffkreislauf. Diese Auftriebsgebiete sind außerdem 
von besonderer Bedeutung für den Kohlenstoffexport (biologische Kohlenstoffpumpe), ein 
wichtiger Prozess zur Entfernung von CO2 aus der Atmosphäre. Bislang ist jedoch wenig 
darüber bekannt, wie zum Beispiel Sauerstoffarmut und hydrostatischer Druck die Verteilung 
und chemische Zusammensetzung sowie den mikrobiellen Abbau von sinkenden Partikeln im 
mesopelagischen und “tiefen” Ozean beeinflussen.  

Die im Ozean gelösten organischen Stoffe (DOM) enthalten etwa 660 Milliarden Tonnen 
Kohlenstoff und sind damit eines der wichtigsten Kohlenstoffreservoirs der Erde. Der größte 
Teil des ozeanischen DOM ist in tiefen Gewässern unter 1.000 m von der Atmosphäre 
abgeschottet und scheint resistent gegenüber mikrobieller Zersetzung zu sein. Für die 
vermutlich geringen Umsatzraten von DOM im tiefen Ozean werden drei Ursachen diskutiert: 
1) Abbauresistenz aufgrund der molekularen Struktur von DOM, 2) die reduzierte 
metabolische Aktivität von Tiefseebakterien und 3) eine zu starke Substratverdünnung. Neue 
Untersuchungen zeigen eine hohe Abundanz von großen, langsam sinkenden Partikeln 
unterhalb von 2000 m Tiefe, die kohlenstoffreiche Transparente Exopolymere Partikel (TEP) 
beinhalten und nur wenige Ballastpartikel. Bislang ist nicht gut bekannt, welche Prozesse die 
Verbreitung und Zusammensetzung dieser Partikel kontrollieren oder welche Bedeutung sie 
für den Umsatz von DOM oder die Aktivität der mikrobiellen Tiefseegemeinschaft haben. Das 
Ziel von Humboldt Organic Matter Remineralization (HOMER) war daher die Untersuchung 
der biogeochemischen und mikrobiellen Prozesse, die den Umsatz organischer Materie im 
Humboldtstrom vor Chile steuern.  

Die Arbeiten für das Projekt HOMER wurden auf der Schiffsexpedition SO288 vom 15.01.2022 
– 15.02.2022 (Guayaquil, Ecuador – Valparaiso, Chile) durchgeführt. Im Zuge von HOMER 
haben wir dafür detaillierte chemische Untersuchungen an partikulärem und gelöstem 
organischem Material in der Wassersäule, insbesondere in tiefen, meso- und 
bathypelagischen Gewässern vorgenommen. Zusätzlich wurden Inkubationsexperimente, in 
denen zu natürlichen Tiefseegemeinschaften verschiedene organische Substrate bei 
unterschiedlichen Temperaturen gegeben wurden, durchgeführt, um mögliche Mechanismen 
zu testen, die den bakteriellen Umsatz von organischen Substanzen im Tiefen Ozean steuern. 
Um die Auswirkungen des Drucks auf die mikrobielle Aktivität zu untersuchen, wurde ein 
mikrobieller In-situ-Inkubator (ISMI) in Kollaboration mit Prof. Dr. Gerhard Herndl von der 
Universität Wien eingesetzt, der die Bestimmung der mikrobiellen Aktivität unter 
hydrostatischen In-situ-Druckbedingungen ermöglicht. Außerdem wurde ein underwater 
vision profiler (UVP) verwendet, welcher die Untersuchung der Zusammensetzung und 
Verteilung von Partikeln (Plankton und Meeresschnee-Aggregate) ermöglicht. HOMER ist in 
vier Arbeitspakete aufgeteilt: AP1, Verteilung von organischer Substanz in der Wassersäule; 
AP2, Heterotrophe bakterielle Aktivität in Tiefseegemeinschaften; AP3, DOM-Anreicherungs-
Experimente; und AP4, Kolonisierung und Abbau von Gelpartikeln und marinen Aggregaten.  

HOMER konnte – trotz der erheblichen erschwerenden Bedingungen durch die Covid-19 
Pandemie und der daraus resultierenden Verzögerungen sowohl bei den Feld- als auch bei 
den Laborarbeiten – das ambitionierte Forschungsprogramm insgesamt sehr erfolgreich 
realisieren. Die vollständige Auswertung einiger Arbeitspakete und eine abschließende 
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Synthese der Ergebnisse sind aufgrund der Verzögerungen noch andauernd. Insofern wird 
das Vorhaben inhaltlich weiterlaufen und in den kommenden Monaten und Jahren zu vielen 
weiteren Ergebnissen und Erkenntnissen führen. 

Im Folgenden sind die einige wesentliche Ergebnisse der einzelnen Arbeitspakete 
zusammengefasst: 

AP1: Die Untersuchung der Zusammensetzung des organischen Materials umfasste 
analytisch sehr aufwendige Messverfahren zur Bestimmung wichtiger Bestandteile des 
Kohlenstoffkreislaufs, wie Aminosäuren und Kohlenhydrate. Diese haben es uns ermöglicht 
die biologischen, chemischen und metabolischen Prozesse zu erforschen, die dem 
Kohlenstoffkreislauf im Humboldtstrom zugrunde liegen. Bemerkenswert ist insbesondere die 
Zusammensetzung der gelösten Aminosäuren in der Tiefsee, welche sich im Humboldtstrom 
von anderen Gebieten, wie z.B. dem Atlantik oder den offenen Nordpazifik, signifikant 
unterscheidet. Unsere Ergebnisse deutet darauf hin, dass die Verteilung von gelöstem 
organischem Material im tiefen Ozean nicht so uniform ist, wie bislang angenommen, sondern 
von der Oberflächenproduktion und/oder des Alters der Wassermassen bzw. der darin 
enthaltenen Organik abhängt.  

AP2: Metabolische Aktivität der Mikroorganismen konnte von der Wasseroberfläche bis zum 
Abyssopelgial nachgewiesen werden und der Einsatz des ISMI unterstützt vorherige 
Beobachtungen, dass unter in situ Druckbedingen die metabolischen Raten geringer sind, als 
unter atmosphärischem Druck, bei dem diese Messungen üblicherweise durchgeführt werden. 
Extrazelluläre Enzymaktivitäten sind in der Tiefsee vergleichsweise hoch, was mit der hohen 
Primärproduktion im Humboldtstrom zu erklären ist.  

AP3: Die Ergebnisse von AP3 zeigen, dass eine Erhöhung der Konzentration von gelösten 
organischen Verbindungen die Gesamtaktivität der Bakteriengemeinschaften in der Tiefsee 
stimuliert und dieser Effekt stark von der Umgebungstemperatur abhängig ist. Außerdem 
zeigte sich, dass die Quelle (Wasseroberfläche oder Tiefsee) und demnach die 
Zusammensetzung des gelösten organischen Materials maßgeblich die bakterielle Produktion 
und Verfügbarkeit/Reaktivität des gelösten organischen Materials maßgeblich beeinflussen. 

AP4: Die Anreicherungsexperimente mit marinen Gelen deuten darauf hin, dass TEP eine 
wichtige Kohlenstoffquelle für Tiefseebakterien darstellt, allerdings war hier der 
Temperatureffekt gering. Die Untersuchung der Prozesse, die die Häufigkeit und 
Zusammensetzung von TEP-Partikeln in der Tiefsee, sowie ihre Rolle im DOM-Kreislauf 
langfristig steuern, sind derzeit noch in Gange.  

Die Experimente von AP3 und AP4 stellen die ersten ihrer Art dar und dienen als Grundlage 
für zukünftige Projekte. Die gewonnen Daten sind bereits in die Planung einer in 2024 
bevorstehenden Expedition (INDICOM, Composition, production and recycling of recalcitrant 
organic matter in the bathypelagic Indian Ocean) eingeflossen und von großer Relevanz für 
die Forschungsfelder Organischer Kohlenstoffkreislauf und Biologische Ozeanografie.  
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TEIL II AUSFÜHLICHER BERICHT 

Der Humboldtstrom stellt eines der produktivsten Meeresgebiete der Welt dar. Durch den 

Auftrieb von nährstoffreichem Tiefenwasser wird eine hohe Nettoprimärproduktion unterstützt, 

ein Schlüsselprozess im globalen Kohlenstoffkreislauf. Diese Auftriebsgebiete sind außerdem 

von besonderer Bedeutung für den Kohlenstoffexport (biologische Kohlenstoffpumpe), ein 

wichtiger Prozess zur Entfernung von CO2 aus der Atmosphäre. Bislang ist jedoch wenig 

darüber bekannt, wie zum Beispiel Sauerstoffarmut und hydrostatischer Druck die Verteilung 

und chemische Zusammensetzung sowie den mikrobiellen Abbau von sinkenden Partikeln im 

mesopelagischen und “tiefen” Ozean beeinflussen.  

Die im Ozean gelösten organischen Stoffe (DOM) enthalten etwa 660 Milliarden Tonnen 

Kohlenstoff und sind damit eines der wichtigsten Kohlenstoffreservoirs der Erde. Der größte 

Teil des ozeanischen DOM ist in tiefen Gewässern unter 1.000 m von der Atmosphäre 

abgeschottet und scheint resistent gegenüber mikrobieller Zersetzung zu sein. Für die 

vermutlich geringen Umsatzraten von DOM im tiefen Ozean werden drei Ursachen diskutiert: 

1) Abbauresistenz aufgrund der molekularen Struktur von DOM, 2) die reduzierte 

metabolische Aktivität von Tiefseebakterien und 3) eine zu starke Substratverdünnung. Neue 

Untersuchungen zeigen eine hohe Abundanz von großen, langsam sinkenden Partikeln 

unterhalb von 2000 m Tiefe, die kohlenstoffreiche Transparente Exopolymere Partikel (TEP) 

beinhalten und nur wenige Ballastpartikel. Bislang ist nicht gut bekannt, welche Prozesse die 

Verbreitung und Zusammensetzung dieser Partikel kontrollieren oder welche Bedeutung sie 

für den Umsatz von DOM oder die Aktivität der mikrobiellen Tiefseegemeinschaft haben. Das 

Ziel von Humboldt Organic Matter Remineralization (HOMER) war daher die Untersuchung 

der biogeochemischen und mikrobiellen Prozesse, die den Umsatz organischer Materie im 

Humboldtstrom vor Chile steuern.  

 

Während der Expedition SO288, wurden drei Arbeitsgebiete (Abb. 1) mit unterschiedlichen 

Wassertiefen beprobt. Es wurden insgesamt 19 vertikale Profile von Druck (P), Temperatur 

(T), Leitfähigkeit (C) und Sauerstoff (O) aufgezeichnet. Die CTD/O2-Profile reichten von der 

Oberfläche bis in 5000 m Tiefe (Tabelle 1). Wir haben das CTD-System des Schiffes 

verwendet, welches an das Karussell des Wasserkranzschöpfers angeschlossen war. Zwei 

zusätzliche Sensoren wurden am CTD-Rahmen angebracht: 1. ein Wetlabs Trübungs-

/Chlorophyllsensor und 2. ein Wetlabs CDOM-Sensor. Ein Valeport-Höhenmessersystem 

wurde zur Bestimmung der Bodenentfernung der CTD verwendet. Außerdem wurde das UVP 

in den CTD-Rahmen montiert.  
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Abb. 1. Übersicht der drei Arbeitsgebiete im Humboldtstrom vor Chile, die während SO288 
beprobt wurden (a). Temperatur-Salinitäts-Diagramm, das das Vorhandensein verschiedener 
Wassermassen in den drei Arbeitsgebieten zeigt (b). Die Referenzwassermassen sind durch 
schwarze Kreise dargestellt: Subtropisches Wasser, äquatoriales Oberflächenwasser, 
pazifisches Tiefenwasser und antarktisches Zwischenwasser nach Silva et al. (2009) 
Sauerstoffprofile in den drei Arbeitsgebieten, welche die Ausdehnung der 
Sauerstoffminimumzone zeigt. Die Sauerstoffminimumzone (OMZ) ist durch einen roten 
(anoxisch) und einen schwarzen (hypoxisch) Balken neben dem Tiefenprofil gezeigt. (b) und (c) 
stammen aus Rosmann (2024, Masterarbeit). 

 

Die Messungen mit der CTD zeigen Oberflächentemperaturen von bis zu 23 °C in den drei 

Arbeitsgebieten und eine exponentielle Abnahme mit der Tiefe (Abb. 1). Ab etwa 2000 m bis 

zum Meeresboden beträgt die Temperatur ~2 °C. Die Sauerstoffprofile zeigen eine 

ausgeprägte Sauerstoffminimumzone zwischen 100 und 500 m, die typisch für Auftrittsgebiete 

ist. Der Salzgehalt war an der Oberfläche am höchsten und nahm dann bis etwa 60 m ab, 

stieg wieder an mit einem Peak bei etwa 120 m innerhalb der Sauerstoffminimumzone. 

Darunter nahm die Salinität kontinuierlich bis zu einer Tiefe von etwa 1000 Metern ab. Mit 

zunehmender Tiefe nahm der Salzgehalt dann wieder leicht zu. Alle CTD-Profile zeigten 

nahezu identische Verläufe (siehe Abb. 1), was aufgrund der Nähe zueinander zu erwarten 

war.  
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Tabelle 1. Positionen der CTD- (einschließlich UVP5), MSC- (Marine Snow Catcher) und ISMI- (In-
Situ Microbial Incubator) Einsätze für die biogeochemischen und mikrobiologischen Arbeiten 
während SO288. 

 

Wasserproben für chemische und biologische Parameter, die mit der Zusammensetzung der 

organischen Substanz und der mikrobiellen Aktivität zusammenhängen, wurden bei jeweils 

einer CTD/RO-Station in den drei Arbeitsgebiete gesammelt. Folgende Parameter wurden aus 

den gewonnenen Proben für AP1 und AP2 analysiert: (i) DOM, einschließlich des gelösten 

organischen Kohlenstoffs (DOC), des gesamten gelösten Stickstoffs (TDN), des gelösten 

organischen Phosphors (DOP), der gelösten kombinierten Kohlenhydrate (dCCHO) und der 

gelösten hydrolisierbaren Aminosäuren (dHAA), (ii) nicht sinkende organische Komponenten, 

wie transparente exopolymere Partikel (TEP) (iii) partikuläre organischen Substanz (POM) 

einschließlich des partikulären organischen Kohlenstoff- und Stickstoffgehalts (POC/N), der 

Pigment- und Lipidzusammensetzung, Metatranskriptomik, Metaproteomik und Metagenomik, 

(iv) Abundanz, Verteilung und Gemeinschaftsstruktur von Pico- und Nano-Phytoplankton 

sowie von Bakterien und Viren mit Hilfe von Durchflusszytometrie, (v) mikrobielle 

Prozessraten einschließlich chemoautotropher Produktion, heterotropher 

Biomasseproduktion und extrazellulärer Enzymaktivität. Zusätzlich wurden Proben gelöster 

anorganischer Nährstoffe genommen. Bei jeder der drei Beprobungen wurden Proben für alle 

DOM- und POM-Parameter sowie für die Durchflusszytometrie und Nährstoffe aus zwölf 

Tiefen genommen, die die gesamte Wassersäule abdecken. Für die chemoautotrophe 

Produktion wurden aufgrund der zeitaufwändigeren Probenverarbeitung, die auch 

Inkubationen umfasst, weniger Proben entnommen. Ebenso wurden metaproteomische und 
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metagenomische Proben nur aus ausgewählten Tiefen genommen, da für diese Parameter 

viel Wasser benötigt wird. Eine Übersicht der genommenen Proben ist in Tabelle 2 aufgelistet. 

Das Wasser aus den weiteren CTD/RO Einsätzen wurde für die Inkubationsexperiment 

verwendet (siehe AP3 und AP4).  

 

Tabelle 2. Übersicht der auf SO288 gesammelten Proben. 

 

 

Die Analyse diskreter Wasserproben zur Bestimmung der Konzentration gelöster 

anorganischer Nährstoffe (Nitrat, Nitrit, Phosphat, Silikat) zeigte einen Anstieg von der 

Oberfläche bis in die Tiefe für Nitrat, Phosphat und Silikat (Abb. 3). Die Profile waren in den 

drei Arbeitsgebieten sehr ähnlich. Insbesondere die Konzentrationen von Nitrat und Phosphat 

waren verhältnismäßig hoch nahe der Wasseroberfläche, was auf einen aktiven Auftrieb in 

diesem Gebiet hindeutet. Die Sauerstoffminimumzone ist im oberen Bereich durch eine 

Schicht mit hoher Nitritkonzentration gekennzeichnet, was ein Indikator für aktive 

Denitrifikation ist und typisch für Auftriebsgebiete (z.B. Kuypers et al., 2005). Messungen des 

Pigments Chlorophyll-a (Chl a, hier ein Proxy für Phytoplankton Biomasse) zeigten 

Unterschiede zwischen den drei Arbeitsgebieten. Die höchsten Konzentrationen wurden im 

Arbeitsgebiet 3 und 1 gemessen. Im Vergleich zum Arbeitsgebiet 1, zeichneten sich diese 

Gebiete durch ausgeprägte Tiefen-Chlorophyll-Maxima in einer Tiefe zwischen 10-40 m aus 

(Abb. 3). Der Humboldtstrom ist eines der produktivsten Ökosysteme der Welt, was sich auch 

in den Chl a Werten (>1.5 mg m-3) widerspiegelt. Die POC-Profile zeigten eine Anreicherung 

an der Oberfläche aufgrund von Produktion und geringe Konzentration in der Tiefe durch den 

Abbau organischer Stoffe und die Remineralisierung. Das Verhältnis von POC:PON war nahe 

dem Redfield-Verhältnis, was bestätigt, dass aufgrund des Auftriebs keine Nährstofflimitierung 

vorlag. 
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Abb. 3. Gelöste anorganische Nährstoffe (Nitrat, Nitrit, Phosphat und Silikat), Chlorophyll-a (Chl 
a), partikulärer organischer Kohlenstoff (POC) und Stickstoff (PON), sowie das Verhältnis von 
POC zu PON für die drei Arbeitsgebiete. Chl a wurde mit einem ECO-FLNTU Sensor bestimmt, 
während alle anderen Messungen an diskreten Wasserproben durchgeführt wurden. 

 

Verteilung von organischer Substanz in der Wassersäule (AP1) 

Gelöstes organisches Material. DOM ist wichtige Komponente für die pelagische 

Produktion, da es als Energie- und Nährstoffquelle für marine heterotrophe Gemeinschaften 

dient. Bioverfügbares DOM wird innerhalb von Stunden bis Tagen verbraucht. Die DOM-

Fraktion, die gegenüber mikrobiellem Abbau resistent ist, kann allerdings über Monate bis 

Jahrtausende im Ozean verbleiben und dient daher als wichtige Senke für atmosphärisches 

CO2. Das fehlende Wissen über die molekulare Zusammensetzung in vielen Meeresgebieten 

schränkt unser Verständnis der Quellen und des Reaktionspotenzials der organischen Stoffe 

stark ein. Das Ziel von AP1 war die Bestimmung der Mengen und der Verteilung von gelösten 

organischen Stoffen, einschließlich Kohlenhydraten, Aminosäuren und Gelen in der 

Wassersäule.  

Die Zusammensetzung des gelösten organischen Material inklusive Kohlenhydrate und 

Aminosäuren wurde in insgesamt 36 Proben bestimmt und deckt alle drei Arbeitsgebiete ab. 

Die höchsten DOC wurden an der Oberfläche beobachtet (73,3-61,9 µM) und nahmen mit 

zunehmender Tiefe stark ab. Die DOC-Tiefenentwicklung war an allen Stationen ähnlich (Abb. 

4). Die Profile von dCCOH und dHAA folgten dem Trend des DOC, jedoch war die Abnahme 

mit der Tiefe deutlich stärker ausgeprägter, was auch in dem Anteil von dCCHO und dHAA an 

DOC zu erkennen ist (Abb. 4). Während nahe der Oberfläche dCCHO und dHAA insgesamt 
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fast 10% des DOC ausmachen, sind es unterhalb von 500 m nur noch etwa 3-6%. 

Kohlenhydrate und Aminosäuren werden bei der mikrobiellen Zersetzung von organischem 

Material im Meer bevorzugt abgebaut (z.B. Lee et al., 2000), was diese Beobachtung erklärt. 

Unterhalb der OMZ blieben die Konzentrationsprofile von dCCHO und dHAA nahezu 

unverändert. Bei den dCCHO gab es bei den Tiefenprofilen allerdings Unterschiede in der 

Konzentration zwischen den drei Stationen. Insbesondere Arbeitsgebiet 3 zeigte höhere 

Konzentrationen in den tiefen Proben unterhalb der OMZ (siehe Abb. 4). Diese Unterschiede 

sind in den dHAA nicht erkennbar. Der höhere Beitrag von dCCHO und dHAA zum DOC in 

Arbeitsgebit 3 resultiert also aus den erhöhten dCCHO Konzentrationen.  

 

 
Abb. 4. Konzentrationen von gelösten organischem Kohlenstoff (DOC), gelösten kombinierten 
Kohlenhydraten (dCCHO), gelösten hydrolysierbaren Aminosäuren (dHAA) und der Anteil von 
dCCHO und dHAA an DOC über die Tiefe für die drei Arbeitsgebiete, die während der SO288 
beprobt wurden. 

Die dCCHO und dHAA Zusammensetzung variierte nur geringfügig zwischen den 

Arbeitsgebieten, aber es gab signifikante Unterschiede mit der Tiefe. Die stärksten 

Veränderungen der Zusammensetzung traten zwischen der Epipelagischen und der 

Mesopelagischen Zone auf (Abb. 5). Bei den dCCHO nahmen die prozentualen Mol-Anteile 

von Glukose und Mannnose/Xylose mit der Tiefe zu, während die Anteile der anderen Zucker 

abnahmen (Abb. 5a). Bei den dHAA war Glyzin die vorherrschende Aminosäure und die 

einzige, deren Anteil in der Tiefe deutlich zunahm (bis nahezu 80% unterhalb der OMZ), 

während der Anteil aller anderen Aminosäuren abnahm (Abb. 5b). Die Änderungen in der 

Zusammensetzung deuten darauf hin, dass innerhalb der dCCHO Glukose und 

Mannnose/Xylose besonders resistent gegen den mikrobiellen Abbau sind, was im Einklang 

mit früheren Studien über dCCHO im Atlantik und Pazifik ist (Engel et al., 2012; Goldberg et 

al., 2009; Loginova et al., 2019). Innerhalb der dHAA ist besonders Glyzin resistent gegenüber 

Degradation, wie es auch in früheren Studien im Pazifik beobachtet wurde (z. B. Kaiser & 

Benner, 2009; Yamashita & Tanoue, 2003). Bemerkenswert ist allerdings der extem hohe 

Anteil an Glyzin, den wir beobachtet haben. Üblicherweise macht Glyzin im tiefen Ozean 

lediglich etwa 50% der Aminosäuren aus und es wurde eine konstante Zusammensetzung 

von dHAA in allen bislang untersuchten Gebieten festgestellt, was darauf hindeutet, dass 

dieser Pool in der Tiefsee kaum entfernt wird (z.B. Gaye et al., 2021). Aufgrund der geringen 

Anzahl von Messungen sind Aussagen über mögliche räumliche Variationen, die Aufschluss 

über Aminosäurequellen und Kreislaufprozesse im Ozean geben könnten, aber begrenzt. Aus 

diesem Grund haben wir im Zuge von Homer einen Vergleich aller uns zur Verfügung 
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stehenden dHAA Daten aus anderen Regionen, die den globalen Ozean wetestgehend 

abdecken, erstellt (Abb. 6). 

 
Abb. 5. Prozentuale Anteile einzelner Aminosäuren in dHAA (a) und einzelner Zucker in dCCHO 
(b) in den verschiedenen pelagischen Zonen für alle beprobten Stationen während SO288. 
Dargestellte Zucker: Glucose (Glc), Fucose (Fuc), Rhamnose (Rha), Arabinose (Ara), Galactose 
(Gal), Mannose/Xylose (ManXyl), Muraminsäure (Mur_A), Galactosamin (Gal_N), Glucosamin 
(Glc_N), Galacturonsäure (Gal_URA) und Glucuronsäure (Gluc_URA) in mol%. Dargestellte 
Aminosäuren: Isoleucin (Iso), Leucin (Leu), Phenylalanin (Phe), Valin (Val), Threonin (Thr), 
Asparagin und Asparaginsäure (AsX; gemeinsam eluiert), Glutamin und Glutaminsäure (GlX; 
gemeinsam eluiert), Serin (Ser), Glycin (Gly), Arginin (Arg), Alanin (Ala), Y-Aminobuttersäure 
(GABA) und Tyrosin (Tyr) in Mol%. 
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Insgesamt haben wir acht weiter Aminosäureprofile, die den tiefen Ozean abdecken, 

untersucht. Des Weiteren haben wir bereits publizierte Daten von den Langzeitobservatorien 

HOT und BATS hinzugenommen. Die Gesamtkonzentration von dHAA folgt in allen 

Ozeanbecken dem gleichen Trend mit den höchsten Konzentrationen an der Oberfläche, 

welche exponentiell mit der Tiefe abnahm und ab etwa 500 m relativ konstant war. Auch der 

Degradationsindex verhielt sich ähnlich zwischen den untersuchten Stationen. Im Gegensatz 

dazu war der Anteil an Glyzin im Humboldtstrom deutlich höher als in allen anderen Gebieten. 

Diese Beobachtungen deuten darauf hin, dass die Verteilung von dHAA im tiefen Ozean nicht 

so uniform ist, wie bislang angenommen. Eine mögliche Erklärung hierfür könnte die hohe 

Oberflächenproduktion und/oder des Alters der Wassermassen bzw. der darin enthaltenen 

Organik sein. Weiterführende Studien sind allerdings nötig die treibenden Prozesse genauer 

zu untersuchen. 

 
Abb. 6. Die globale Karte zeigt die Stationen, die für einen globalen Vergleich von 
Aminosäureverteilungen verwendet wurden. Die roten Punkte zeigen neue, unpublizierte Daten 
an und die grauen Punkte publizierte Daten aus Ianiri et al. (2022). Die Tiefenprofile zeigen die 
Konzentrationen von gelösten hydrolysierbaren Aminosäuren (dHAA), dem Degradationsindex 
(DI), dem molaren Anteil von Glyzin zu den gesamten dHAA und die Glyzinkonzentration. 

 

Transparente exopolymere Partikel. Marine Gele können als "Drei - dimensionalen 

Netzwerke aus organischen Polymeren mit Meerwasser als Lösungsmittel in den Netzwerken 

eingeschlossen Poren" definiert werden (Engel et al., 2020). In der marinen Wassersäule 

kommen sie allgegenwärtig vor, aber die beobachteten Verteilungsmuster sind noch nicht gut 

verstanden (siehe Nagata et al., 2021). Üblicherweise werden die höchsten Konzentrationen 

in der photischen Zone beobachtet, wo Gele von Phytoplankton produziert werden. Mit der 

Tiefe nehmen die Partikelanzahl und die Gesamtfläche der Partikel durch unterschiedliche 

Prozesse, wie Abbau durch Bakterien oder den Einbau von Mikroaggregaten in sehr große 

Aggregate, meistens ab (z.B. Busch et al., 2017).  
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Abb. 7: Mit Alcian-Blau gefärbte TEP-Partikel, aufgenommen mit der Hellfeldmikroskopie 
(Rosmann, 2024, Masterarbeit). Vergleich einer Oberflächenprobe aus 100 m (A) mit einer aus 
2500 m Tiefe (B). 

Auf der SO288 wurden insgesamt 36 TEP Proben (in Replikaten) in den drei Arbeitsgebieten 

genommen und deren Verteilung ausgewertet. In den Mikroskopieaufnahmen ist eine 

Abnahme der Abundanz und Gesamtfläche bereits sichtbar (Abb. 7). Dieser Trend bestätigte 

sich in den Tiefenprofilen nach vollständiger Auswertung der Daten (Abb. 8). Sowohl die 

Anzahl an TEP Partikel (TEP Abundanz) als auch die Gesamtfläche der TEP Partikel (TEP 

Area) waren in der photischen Zone am höchsten und nahmen stark mit der Tiefe ab. 

Insgesamt deuten die TEP-Ergebnisse darauf hin, dass die anfängliche 

Oberflächenkonzentration wenig Auswirkung auf die Effizienz des Transfers in die Tiefsee hat, 

da alle Profile ähnliche TEP-Konzentrationen in der bathypelagischen Zone aufweisen, trotz 

starker Unterschiede an der Oberfläche. Vergleicht man jedoch die Daten mit anderen 

Auftriebssystemen, so zeigen Unterschiede in der Oberflächenkonzentration tatsächlich einen 

Einfluss auf die Effizienz des TEP-Transfers in das Innere des Ozeans. Neben Massenfluss 

spielen vermutlich auch Faktoren wie die Zusammensetzung der Phytoplanktongemeinschaft 

und die bakterielle Aktivität eine entscheidende Rolle. Das Ziel dieser Arbeit ist es, einen 

Beitrag zu einem globalen TEP-Datensatz zu leisten, mit besonderem Augenmerk auf 

hochauflösende Daten in der Tiefsee, und ein umfassenderes Verständnis der Faktoren zu 

erlangen, die den TEP-Export im Auftriebssystem vor Zentralchile beeinflussen. 

 

Abb. 8: Tiefenprofile von transparenten exopolymeren Partikel (TEP) in den drei Arbeitsgebieten 

vor Chile (Rosmann, 2024, Masterarbeit). TEP Abundanz (A), TEP Fläche (B), TEP 

Größenspektrum (C) und prozentualen Anteil von TEP am DOC (D). 
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Underwater Vision Profiler. Das UVP hat bei jedem CTD/RO Einsatz Aufnahmen von 

Meerespartikeln (Plankton und Marine Snow) geliefert und einwandfrei funktioniert. Das 

UVP5-System verwendet eine computergesteuerte optische Kameratechnologie mit spezieller 

Beleuchtung, um digitale Bilder in-situ bis zu einer Tiefe von 6000 m aufzunehmen. Die 

Kamera nimmt Graustufenbilder von Planktonpartikeln in einem Größenspektrum von einigen 

µm bis zu mehreren cm auf. Die UVP5-Daten (Partikelhäufigkeit in verschiedenen 

Größenklassen sowie Bilddaten) werden mit kalibrierten CTD/RO-Profilen abgeglichen, 

gespeichert und mit Ecotaxa (https://ecotaxa.obs-vlfr.fr/) in taxonomische Kategorien 

eingeordnet. Die Partikelabundanz in den drei Arbeitsgebiete zeigen sehr ähnliche Profile 

(Abb. 9) mit hohen Abundanzen in der Oberfläche, einer starken Abnahme innerhalb der 

ersten 1000 m und konstant niedrigen Abundanzen unterhalb von 1000 m. Beispiele für Bilder 

von Plankton und Partikeln, die das UVP aufgenommen hat, sind in Abb. 10 gezeigt.  

 
Abb. 9. Partikelabundanz (rot), mittlere Graustufe (blau) und mittlerer Partikeldurchmesser 
(grün) basierend auf Messungen mit dem Underwater Vision Profiler UVP5 für die drei 
Arbeitsgebiete. Zu beachten sind die unterschiedlichen Skalen auf der y-Achse.  

 

 

Abb. 10. Beispiele für Planktonbilder aufgenommen mit dem Underwater Vision Profiler UVP5.  
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AP2: Heterotrophe mikrobielle Aktivität in Tiefseegemeinschaften 

Alle mikrobiellen Prozessraten wurden an Bord bestimmt. Zur Bestimmung der 

chemoautotrophen Produktion wurden 14C-Aufnahmemessungen im Dunkeln durchgeführt. 

Die mikrobielle heterotrophe Biomasseproduktion wurde mit der 3H-

Leucininkubationsmethode bestimmt (Kirchman et al. 1985, Smith und Azam 1992). 

Messungen der chemoautotrophen Produktion durch Inkorporation von 14C-Bikarbonat wurde 

in allen drei Arbeitsgebieten an insgesamt acht Proben durchgeführt, jedoch waren die Raten 

unterhalb der Nachweisgrenze. Mikrobielle heterotrophe Biomasse Produktion wurde in den 

drei Arbeitsgebieten bei allen Tiefen, die auch für die biogeochemischen Parameter beprobt 

wurden, bestimmt (12 Tiefen pro Arbeitsgebiet). Die drei gewonnen Profile zeigen einen 

identischen Verlauf (Abb. 11) mit hohen Leucin-Inkorporationsraten nahe der 

Wasseroberfläche, eine starke Abnahme innerhalb der ersten 1000 m und relativ konstante, 

niedrige Raten in größeren Tiefen. Dieser Trend entspricht den Erwartungen (z.B. Amano al., 

2022). Für die geringen Umsatzraten von DOM im tiefen Ozean werden drei Ursachen 

diskutiert: 1) Abbauresistenz aufgrund der molekularen Struktur von DOM, 2) die reduzierte 

metabolische Aktivität von Tiefseebakterien und 3) eine zu starke Substratverdünnung. In den 

APs 3 und 4 werden diese Hypothesen näher untersucht. Die vergleichsweise hohen Raten 

in den tiefsten Proben der Arbeitsgebiete 2 und 3 können eventuell durch eine 

Nepheloidschicht erklärt werden (Naqvi et al., 1993, doi:10.1029/93jc00973), eine 

Wasserschicht nahe dem Meeresboden, die erhebliche Mengen an suspendiertem Material 

enthält.  

 

Abb. 11. Bakterielle Abundanz in den drei Arbeitsgebieten gezählt mit Durchflusszytometrie. 

Legende: bac_mL, Gesamtzellzahl in Zellen pro mL; HNA_mL, Zellzahl von Bakterien mit hohen 

DNA Konzentrationen, LNA_mL, Zellzahl von Bakterien mit geringen DNA Konzentrationen. 

Tiefenprofile von Leucineinbauraten in den drei Arbeitsgebieten. 

Um die Aktivität von heterotrophen Mikroorganismen unter in-situ-Druckbedingungen zu 

charakterisieren, wurde während dieser Fahrt zweimal ein in situ microbial incubator (ISMI) in 

einer Tiefe von 1500 m eingesetzt. Der ISMI hat den ursprünglich geplanten Einsatz des High 

Pressure Serial Sampler ersetzt, welcher für die Expedition nicht zur Verfügung stand. Der 

erste Einsatz mit dem ISMI erfolgte im Arbeitsgebiet 1, der zweite im Arbeitsgebiet 2. Mit dem 

ISMI kann Meerwasser in einer bestimmten Tiefe gesammelt und an Ort und Stelle inkubiert 

werden; außerdem kann ein bestimmtes Volumen der inkubierten Proben in bestimmten 

Zeitabständen fixiert werden. Wir haben den Betrieb des in-situ-Inkubators getestet und den 

Einbau von 3H-Leucin sowohl unter In-situ- als auch unter Atmosphärendruckbedingungen 

gemessen (Abb. 12). Die Ergebnisse zeigen, dass die Aktivität der heterotrophen 

Mikroorganismen unter in situ Druckbedingungen deutlich geringer ist, als bei 

atmosphärischem Druck. In Übereinstimmung mit einer kürzlichen Publikation (Amano et al., 

2022) basierend auf Messungen mit dem ISMI während anderer, vorheriger 
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Forschungsreisen, ist die heterotrophe mikrobielle Aktivität in der Tiefsee wahrscheinlich 

wesentlich geringer ist als bisher angenommen, was erhebliche Auswirkungen auf den 

ozeanischen Kohlenstoffkreislauf hat. 

 

Abb. 12. Leucin-Einbauraten unter in-situ- und bei atmosphärischen Druckbedingungen (Atm). 

Die höchste Anzahl an Bakterien wurde wie erwartet in der euphotischen Zone gemessen 

(~2×106 Zellen mL-1). Generell hat die Zellzahl mit zunehmender Tiefe abgenommen, 

allerdings hat sich dieser Trend in den Arbeitsgebieten 2 und 3 in einer Tiefe von ~250 m 

umgekehrt (Abb. 11). 

 

Abb. 12: Extrazelluläre Enzymaktivität in den drei Arbeitsgebieten im Humboldtstrom vor Chile. 

Neben der Bestimmung der bakteriellen Biomasseproduktion durch 3H-Leucin-Aufnahme, 

wurde während der SO288 Expedition zusätzlich die extrazelluläre Enzymaktivität (EEA) 

anhand von fünf verschiedenen fluorogenen Substratanalogen (Alpha-Glucosidase, Beta-

Glucosidase, Chitobiase, Alkaline-Phosphatase und Leucine-Aminopeptidase) gemessen. 

Die Enzymaktivitäten wurden wie von Hoppe (1983) beschrieben mit ein paar Modifikationen 

nach Baltar et al. (2016) und Riemann et al. (2002) durchgeführt. Die ermittelten Aktivitäten 

der gesamten bakteriellen Gemeinschaft wurden zusätzlich mit der gesamten bakteriellen 

Zellzahl normalisiert, um so eine Abschätzung der zell-spezifischen Enzymaktivität zu 
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erhalten. Die höchsten Aktivitäten wurden im Arbeitsgebiet 1 gemessen, gefolgt von 2 und 3. 

Generell hat die gesamte und zell-spezifische Enzymaktivität mit der Tiefe zugenommen, 

dieser Trend war vor allem im Arbeitsgebiet 2 deutlich zu erkennen (Abb. 12). 

AP3: DOM-Anreicherungs-Experimente 

DOC im tiefen Ozean ist teilweise resistent gegenüber mikrobieller Degradation durch 

extrazelluläre Enzyme und übersteht mehrere Zyklen der inneren Ozeanzirkulation. Dieser 

refraktäre Teil des DOC Pools ist sehr alt, kann jedoch mit reaktiveren Verbindungen wie 

Kohlenhydraten vermischt werden. Das durch die Radiokohlenstoffdatierung bestimmte Alter 

des Tiefenwassers ist daher kein zuverlässiger Indikator für die Bioverfügbarkeit des DOC 

(Hansell et al., 2009). Bis heute wird die "Widerspenstigkeit" organischer Verbindungen in der 

Tiefsee auf drei wesentliche Hypothesen zurückgeführt: i) Die Molekularstruktur von Tiefsee-

DOM ist für Mikrobiota nicht nutzbar, ii) die metabolische Aktivität mikrobieller Tiefsee-

Gemeinschaften ist limitiert, oder iii) Organische Substanz in der Tiefsee ist aufgrund sehr 

niedriger Konzentrationen für Mikroorganismen unzugänglich. Um diese Hypothesen zu 

testen, haben wir in Anreicherungsexperimenten getestet, ob die sehr geringen 

Konzentrationen der organischen Verbindungen in der Tiefsee die bakterielle Aufnahme von 

Molekülen behindert, die bei höherer Konzentration aber reaktiv wären. Zusätzlich wurde der 

Einfluss der Umgebungstemperatur auf die mikrobiellen Prozesse untersucht, da es mit sehr 

großer Wahrscheinlichkeit in naher Zukunft zu einem Temperaturanstieg der Ozeane, 

einschließlich der Tiefsee, kommen wird.  

 

Abb. 13: Schematische Darstellung des DOM-Anreicherungs-Experiments. Für Erklärungen 

siehe Text. 

In AP3 haben wir den Einfluss der Quelle der organischen Substanz (d.h. Oberfläche versus 

Tiefsee) und der Temperatur (In-situ 2.5°C und 6.5°C) auf die Fähigkeit der 

Tiefseebakteriengemeinschaft, organische Substanzen abzubauen, getestet. Zu diesem 

Zweck wurden gelöste organische Makromoleküle in vorfiltriertem (< 0.22 µm Porengröße) 

Meerwasser von der Oberfläche (gesammelt mit dem Oberflächenwasseransaugsystem des 

Schiffes) und aus der Tiefsee (gesammelt mit der CTD/RO aus 1500 m Tiefe) verwendet und 

durch Ultrafiltration konzentriert (Abb. 13). Die Ultrafiltrationstechnik trennt Verbindungen 

nach ihrem Molekulargewicht durch eine semipermeable Membran. In den 

Anreicherungsexperimenten wurde ein Molekulargewichtsbereich von größer 1 kDa und 

kleiner 30 kDa (um Viren zu entfernen) verwendet und diese organischen Verbindungen in 

Tiefseewasser aus 1500 m Tiefe inkubiert. Das Tiefenwasser und die darin enthaltenen 
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natürlichen Bakteriengemeinschaften wurde mit der CTD/RO gesammelt und bei in-situ-

Temperatur (2.5°C) und 6.5°C in den Klimalabors des Schiffes inkubiert (Abb. 13). Dieser 

Versuchsaufbau wurde einmal in 1 L Serumflaschen in biologischen Replikaten (n = 2) und in 

20 L Politainer (n = 3) angesetzt um einerseits eine möglichst genaue Messung der 

organischen Parameter und andererseits genügend Volumen/Biomasse für die 

Charakterisierung der Bakteriengemeinschaft und deren Funktionen zu gewährleisten. Von 

den 1 L Inkubationen wurden Proben für die Zusammensetzung der gelösten organischen 

Stoffe, Aktivität der Mikroorganismen, und die Zusammensetzung der 

Bakteriengemeinschaften zu den folgenden Zeitpunkten am Schiff entnommen: T0, T1, T5, 

und T10 und von den 20L Politainer: T0 und T10. Weitere Inkubationsflaschen und Politainer 

wurden nach Beendigung der SO288 Expedition für jeweils zwei weitere Langzeitpunkte (180 

180 und 900 Tage nach Beginn des Experiments) bei 4°C ans GEOMAR in Kiel transportiert. 

Der erste Langzeitpunkt wurde demnach nach Inkubation bei den in situ Temperaturen bereits 

beprobt. Die Beprobung des letzten Zeitpunktes steht noch aus und wird sehr 

aufschlussreiche Informationen über die Zeitskalen des Stoffumsatzes im tiefen Ozean liefern.  

Die Ergebnisse von AP3 zeigen, dass eine Erhöhung der Konzentration von gelösten 

organischen Verbindungen die Gesamtaktivität der Bakteriengemeinschaften in der Tiefsee 

stimuliert und dieser Effekt stark von der Umgebungstemperatur abhängig ist. Außerdem 

zeigte sich, dass die Quelle (Wasseroberfläche oder Tiefsee) und demnach die 

Zusammensetzung des gelösten organischen Materials, zusammen mit der Temperatur 

maßgeblich die bakterielle Produktion und Verfügbarkeit/Reaktivität des HMWDOM Pools 

beeinflussen. Zum Beispiel haben wir die höchste bakterielle Produktion und Abundanz, sowie 

Enzymaktivität in Anreicherungen mit Tiefsee HMWDOM und erhöhter Temperatur bei t5 und 

t10 gemessen (Abb. 14). Bei t180 hat die bakterielle Produktion wieder stark abgenommen, 

was darauf hindeutet, dass das die Menge an leicht verfügbarem organischem Material bis 

dahin verbraucht war. Die Abundanz der Bakterien war zu diesem Zeitpunkt deutlich am 

höchsten, was bedeutet, dass die Bakterien zwischen t10 und t180 weitergewachsen sind und 

auch über t180 hinaus vermutlich noch zumindest gering aktiv sind. Anderenfalls würde eine 

Abnahme der Bakterienzahlen erwartet werden. Bei den Kontrollen stieg die Bakterienzahl 

ebenfalls bis zu t180 an, aber nur in geringem Maße. Da die Proben vorgefiltert wurden, haben 

wir einige Sterblichkeitsfaktoren entfernt, wie zum Beispiel Protisten, was diesen Trend 

erklären kann. Die DOC Konzentrationen nahmen bei den Anreicherungsexperimenten und 

zu geringerem Maße auch bei den Kontrollen bis zum vorläufigen Endzeitpunkt (t180) über 

die Zeit ab, was auf den Konsum dieser Kohlenstoffquelle hindeutet (Abb. 14). Insgesamt 

sprechen unsere Ergebnisse dafür, dass die molekularen Mechanismen von Tiefseebakterien 

an das dort vorhandenen organische (aber auch inorganische) Material angepasst sind, und 

mit großer Wahrscheinlichkeit die geringen Konzentrationen des organischen Materials zu 

dessen Persistenz in der Tiefsee beiträgt. Die Tatsache, dass ein Anstieg der 

Umgebungstemperatur zu erhöhten Umsatzraten führt, folgt den Gesetzen der 

Thermodynamik, zeigt aber auch, dass ein Temperaturanstieg der Tiefsee mit sehr großer 

Wahrscheinlichkeit zu einer Erhöhung der heterotrophen Aktivität in der Tiefsee führen kann 

und dies weitreichende Folgen für den globalen Kohlenstoffkreislauf haben wird. Die 

mikrobiologischen Daten werden nach der letzten Beprobung erhoben, da diese gemeinsam 

aufbereitet und sequenziert werden sollen. Diese Daten werden wichtige Informationen über 

die Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaft, sowie eine metatranskriptomische 

Rekonstruktion des Stoffwechsels dieser Organismen liefern.  
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Abb. 14. Konzentrationen von gelöstem organischem Kohlenstoff (DOC) und gelöster 
kombinierter Kohlenhydrate, Abundanzen von Bakterien und Viren, sowie bakterielle 
Biomasseproduktion (BBP) und extrazelluläre Enzymaktivität in den DOM-
Anreicherungsexperimenten. Das + steht für einen Temperaturanstieg von 4.5°C über in-situ 
(2.5°C). Die Kontrollen sind unbehandeltes Meerwasser aus 1500 m <3,0 µm vorgefiltert bei in 
situ Temperatur (2.5°C) inkubiert; Oberflächen-DOM, Meerwasser aus 1500 m <3,0 µm, 
vorgefiltert, angereichert mit 10% HMW-DOM (<30 kDa >1 kDa) aus dem 
Oberflächenwasseransaugsystem des Schiffes, inkubiert bei in situ Temperatur (2.5°C); Tiefsee-
DOM, Meerwasser aus 1500 m <3,0 µm vorgefiltert, angereichert mit 10% HMW-DOM (<30 kDa 
>1 kDa) aus 1500 m Tiefe; D+, inkubiert bei erhöhter Temperatur (6.5°C).  

AP4: Kolonisierung und Abbau von Gelpartikeln und marinen Aggregaten 

Partikuläres organisches Material wurde als Hauptquelle reaktiver Substanzen für mikrobielle 

Gemeinschaften in der Tiefsee identifiziert. Die meisten Studien analysieren jedoch nur feste 

Partikel und Aggregate, die im Labor aus Reinkulturen hergestellt wurden, während die Rolle 

von kohlenstoffreichen marinen Gelen und natürlichen marinen Aggregaten, die in den meso- 

und bathypelagischen Ozean gelangen, weitgehend unerforscht ist. Im Zuge des AP4 haben 

wir deshalb ein Inkubationsexperiment an Bord durchgeführt um das Potenzial von 

Gelpartikeln und marinen Aggregaten zur Stimulierung heterotropher bakterieller Aktivität und 

den Abbau von Gelpartikeln in Tiefseeproben zu analysieren. Hierzu wurden Gelaggregate 

mit konzentriertem hochmolekularem organischem Material von der Wasseroberfläche 



17 
 

hergestellt und Tiefseeproben damit angereichert (Abb. 15a). Im Gegensatz zu der geplanten 

Anreicherung der Gele mit paramagnetischen Mikrosphären (Mari und Dam, 2004), haben wir 

uns aufgrund der geringen Gelkonzentrationen im Feld und der geringen Extraktionseffizient 

dieser Methode für die Ultrafiltration (>1kDa <30kDa) und anschließender Generierung von 

Gelaggregaten mit Algininsäure entschieden. 

 

Abb. 15: Herstellung von Gelpartikeln für die durchgeführten Experimente in AP4. 

Im Experiment wurden die konzentrierten Gele wieder in Tiefseewasser (1500 m) suspendiert 

und wie bei AP3 zwei Temperaturen [in-situ (~2.5°C) und 6.5°C)] getestet, um die Reaktion 

der bakteriellen Tiefsee-Gemeinschaften auf die aus den Gelen gewonnene organische 

Materie zu untersuchen. Das Experiment lief über einen Zeitraum von 7 Tagen am Schiff und 

wurde nach Beendigung der Expedition in einem Kühlcontainer bei 4°C nach Kiel transportiert 

und dort ein weiterer Langzeitpunkt beprobt (T180). Die Anreicherungen mit transparenten 

exopolymeren Partikel (TEP) war ~10-fach höher als in den Kontrollen. Die TEP 

Konzentrationen (Anzahl und Fläche) nahmen kontinuierlich ab und erreichten Minimalwerte 
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am Ende der Inkubationen (T8 bzw. t180). Demnach kann angenommen werden, dass TEP 

eine wichtige Kohlenstoffquelle für die Tiefseebakterien darstellt. Auffallend war jedoch der 

relativ geringe Temperatureffekt, der die TEP-Dynamiken (Anzahl und Fläche) nur wenig 

beeinflusste (Abb. 16). 

 
Abb. 16: Transparente exopolymere Partikel (TEP) Dynamiken in den 
Gelanreicherungsexperimenten (AP4), inkubiert bei In-situ Temperatur (oben links und rechts) 
und bei 6.5°C (unten links und unten rechts). Legende: C, Kontrollen; C10, 1:10 
Verdünnungskontrollen; Cac - Algininsäure ohne HMWDOM, G - Gelmatrix; In-situ, TEP 
Konzentration in 1500 m Area 3; + bezeichnet Inkubationen bei 6.5 °C. T8 entspricht 180 Tage. 

Die Gesamt- und zellspezifische APase Aktivität in Anreicherungsversuchen mit natürlichen 

Bakteriengemeinschaften von der Tiefsee, zeigte eine ausgeprägte Reaktion auf eine 

Erhöhung der Inkubationstemperatur, aber weniger auf die Anreicherung mit Gelpartikeln 

(Abb. 17). Ähnlich wie bei der Anreicherung mit HMWDOM aus Oberflächen- und 

Tiefenwasser wurden die größten Unterschiede zwischen den Anreicherungen und erhöhter 

Temperatur bei den Gesamt- und zellspezifischen APase-Aktivitäten am Tag 6 beobachtet. 

So erreichte die Gesamt-APase-Aktivität in G+ einen Spitzenwert von 11,2 ± 2,1 nmol L-1 h-1 

(Mittelwert ± SD, n = 3), was etwa dreimal so hoch war wie in G und den Kontrollen (Abb. 17). 

Die Unterschiede in der APase-Aktivität zwischen der Anreicherung mit Gelen (G/G+) und den 

Kontrollen (C/C+) blieben bis zum letzten Probennahme-Zeitpunkt nach 180 Tagen bestehen. 
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Insgesamt wurden bei den 20 L-Inkubationen ähnliche Trends festgestellt. Diese Ergebnisse 

zusammen mit den Daten der bakteriellen Gemeinschaften (16S rRNA amplicons) werden ein 

neues Verständnis über die Rolle von Gelpartikeln und marinen Aggregaten liefern, die die 

Aktivität und Zusammensetzung der bakteriellen Gemeinschaften in der Tiefsee steuern. 

 
Abb. 17: Gesamt- und zellspezifische extrazelluläre Enzymaktivität von den POM-
Anreicherungsexperimenten (AP4) Serumflaschen (1L); dargestellt sind Mittelwerte ± 
Standardabweichungen von zwei Replikaten (n = 2); Abkürzungen: AGase, Alpha-Glucosidase; 
BGase, Beta-Glucosidase; NAG, N-Acetyl-B-D-Glucosaminid (Chitobiase-Aktivität); APase, 
Alkalinphosphatase, LAPase, Leucin-Aminopeptidase; gesamt, Bulk-Aktivität, zellspezifisch, 
Gesamt-Aktivität normalisiert durch Gesamtzellzahl. Abkürzungen der Behandlungen: C, 
unverändertes Meerwasser aus 1500 m <3,0 µm, vorgefiltert bei in situ Temperatur (2.5°C); C+, 
Kontrollen, inkubiert bei erhöhter Temperatur (6.5°C); G, Meerwasser aus 1500 m <3.0 µm 
vorgefiltert, angereichert mit 10% Mikrogelen, bestehend aus HMW-DOM (<30 kDa >1 kDa) aus 
dem Unterwassersystem, eingebettet in Alginsäurematrix, inkubiert bei in situ Temperatur 
(2.5°C); G+, Mikrogele, inkubiert bei erhöhter Temperatur (6.5°C). Beachten Sie, dass alle 
Experimente bei 4°C nach T7 und T180 inkubiert wurden (in situ wurde um 1.5°C erwärmt, 
während die + Behandlungen um 2.5°C gesenkt wurden. 
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Die wichtigsten Positionen des zahlenmäßigen Nachweises: 

Der zahlenmäßige Nachweis derfolgt durch die Verwaltung des GEOMAR. Die zahlenmäßig 
größten Posten stehen in Zusammenhang mit der Logistik der Forschungsfahrt SO288: 

1. LPL Projects + Logistics GmbH; Luftfrachtversand ex FS SONNE San Antonio – 
Hamburg – Kiel = 46.492,25 EUR 

2. World Courier; Kühl- und Gefriergut Water Samples SO288, Transport / Fracht, 
Einfuhr USt., Zoll = 24.278,79 EUR 

 

Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Projektarbeiten 

Die Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Arbeiten entsprechen weitgehend 
dem Arbeitsplan. Wie im Schreiben an das PtJ am 17.04.2023 ausgeführt, entstand im Projekt 
ein finanzieller Mehrbedarf, der auf die besonderen logistischen Schwierigkeiten im Zuge der 
Covid-19 Pandemie zurück zu führen ist.  

 

Voraussichtlicher Nutzen 

Die im Meer gelösten organischen Stoffe enthalten so viel Kohlenstoff wie die Erdatmosphäre 

und sind ein wichtiger Bestandteil des globalen Kohlenstoffkreislaufs. Wir konnten zeigen, 

dass die Verteilung von DOM im globalen tiefen Ozean nicht so uniform ist, wie häufig 

angenommen. Die Langzeit-Inkubationsexperimente mit angereichertem, natürlichem DOM 

https://doi.org/10.1016/j.dsr2.2008.12.013


22 
 

und natürlichen Tiefseegemeinschaften bei unterschiedlichen Temperaturen zeigten 

außerdem, dass das die Abundanz, Zusammensetzung sowie die Temperatur einen 

erheblichen Einfluss auf den Abbau von DOM hat. Das bedeutet, dass das DOM in der Teifsee 

nicht per se refraktär ist und unterstützt das ‚emergent recalcitrance‘ Konzept (Dittmar et al., 

2021). Insgesamt deuten unsere Ergebnisse darauf hin, dass es sehr unterschiedliche 

Reaktionen des globalen Ozean-DOM-Reservoirs auf klimabedingte Veränderungen geben 

kann. Numerische Modelle können zwar das globale Verteilungsmuster von DOM im heutigen 

Ozean zuverlässig wiedergeben, aber die Vorhersagekraft für zukünftige Klimaszenarien ist 

derzeit begrenzt, da die Bildungs- und Abbaukinetik Änderungen unterliegen kann. Unsere 

Ergebnisse können dabei helfen diese Komponenten besser zu parametrisieren. Des 

Weiteren werden die Ergebnisse von HOMER Ausgangspunkt für zukünftige Projekte sein, 

um die neu entstandenen Hypothesen in Bezug auf die Verfügbarkeit/Reaktivität des 

organischen Materials in der Tiefsee bei sich ändernden Umweltbedingungen durch den 

Klimawandel zu testen.  

Während der Durchführung des Vorhabens bekannt gewordenen Fortschritt  

In Bezug auf die wissenschaftlichen Arbeiten, die in AP 4 vorgenommen wurden, sind keine 

vergleichbaren Arbeiten in anderen Stellen oder Fortschritte auf dem Gebiet der verwendeten 

Methoden bekannt geworden, die dem Vorgehen und den bisher erzielten Ergebnissen 

widersprechen. 

Geplante und erfolgte Veröffentlichungen 
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special issue: The Biological Pump: A Hunt For Microbial Key Players Involved in Ocean 
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Barbot, A., Pontiller, B., Becker, K.W., Amano, C., Herndl, G.J., Engel, A. Assessment of 

heterotrophic microbial activity in deep-sea communities in the Humboldt Current system off 

central Chile. In Vorbereitung. 
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supply of in situ high-molecular weight dissolved organic matter. In Vorbereitung. 

Rosmann, M., Becker, K.W., Pontiller, B., Engel, A. Role of gel particles for microbial activity 
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