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2 Methanproduktion in Biogasanlagen

Die mikrobielle Umsetzung von organischem Material zu Biogas (Abbildung 1) setzt sich
im Wesentlichen aus vier Schritten zusammen.

Im ersten Schritt, der sogenannten Hydrolyse (chemisch: Spaltung von Molekilen unter
Reaktion mit Wasser), zerlegen vor allem Bakterien komplexe Makromolekile aus Koh-
lenhydraten (zum Beispiel Starke, Abbildung 2), Fetten (Abbildung 3) und Proteinen en-
zymatisch. Dabei entstehen vor allem kiirzere Spaltprodukte (Oligomere, Monomere),
Zucker, Aminosauren und Fettsauren.

Man sollte beachten, dass die strenge chemische Definition der Hydrolyse sich nicht mit
dem verfahrenstechnischen Begriff der Hydrolyse als Phase im Anlagenbetrieb deckt. Bei
der biochemischen Umsetzung mit Wasser werden kaum Sauren und Gas gebildet, in der
,Hydrolysephase“ von Biogasanlagen entsteht das sogenannte Hydrolysegas (H, + CO,)
sowie der wesentlichste Teil der organischen Sauren und Alkohole. Die ,,Hydrolysephase*
(in der Praxis zumeist Hydrolysestufe genannt) von Biogasanlagen beinhaltet also den
groften Teil der Acidogenese (Saurebildung, s. unten).
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*: bisher nicht in landwirtschaftlichen Biogasanlagen nachgewiesen

nach Lebuhn und Gronauer (2009), verandert

Abbildung 1: Die unterschiedlichen Stadien der Biogasproduktion mit den wichtigsten
Mikroorganismengruppen
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Abbildung 2: Hydrolytische Spaltung von Kohlenhydraten, hier Amylose (Starke)
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Abbildung 3: Hydrolyse eines Triglycerid-Fettes zu Glycerol und Iangerkettigen Fettsau-
ren

Auf Vertreter der hydrolytischen Mikroorganismen wird in 3.1 néher eingegangen.

In der Acidogenese (Verséuerungsphase) entstehen aus den Hydrolyseprodukten (vor al-
lem aus den Zuckern, Fetten und Proteinen) Wasserstoff, Kohlendioxid, Alkohole und
Fettsauren. Beim Einsatz von veresterten Olen/Fetten (z.B. Rapsol) und proteinlastigen
Substraten (z.B. Kleegras) ist zu beachten, dass aus Schwefelverbindungen H,S (Schwe-
felwasserstoff) und aus Stickstoffverbindungen NH; (Ammoniak) entstehen, die fir
Mensch, Umwelt und den Prozess toxisch werden kénnen (s. 5).

Ein verstarktes Auftreten von Propionsdure, Isobutterséure, Isovaleriansaure, Capronsaure
und Oenanthsaure ist ein Indikator fir einen instabilen Prozess, in dem die folgenden
Schritte (Acetogenese, Methanogenese, Abbildung 1) nicht effizient ablaufen.

Auf Vertreter der acidogenen Mikroorganismen wird in 3.1 naher eingegangen.

In der Acetogenese (Essigsaurebildung) werden die Produkte der Acidogenese weiter in
kleinere Molekiile umgesetzt. Es entstehen vor allem Essigsaure (Acetat), Wasserstoff und
Kohlendioxid. Acetogene bzw. syntrophe Bakterien bauen durch Hydrolyse (B-Oxidation
der Fettsauren) oder komplexere Reaktionen die Fettsduren weiter ab (Tabelle 1).
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Tabelle 1:  Freie Energie von Abbaureaktionen ausgewahlter Fettsauren und Ethanol

CH;3CH(CH3)CH,COO + H" + CO, + 2H,0  —  3CH3COO + 3H" + H, AG® = +25,2 kJ » Mol
(Isovaleriansaure, Kohlendioxid, Wasser) (Essigsaure, Wasserstoff)

CH3(CH,),COO0™+ H* + 2H,0 —  2CH3COO + 2H" + 2H, AG®” = +48,3 ki « Mol ™
(Buttersdure, Wasser) (Essigséure, Kohlendioxid, Wasserstoff)

CH3CH,COO™ + H" + 2H,0 —  CH3;COO+H"+CO, + 3H, AG®” = +76,0 ki « Mol*
(Propionséure, Wasser) (Essigséure, Kohlendioxid, Wasserstoff)

CH3CH,0H + H,0 —  CH;COO+ H" +2H, AG® = +9,6 k] « Mol *
(Ethanol, Wasser) (Essigséure, Wasserstoff)

CH;COO™ + H* + 2H,0 —  2CO,+4H, AG® = +94,9 kJ » Mol™
(Essigsaure, Wasser) (Kohlendioxid, Wasserstoff)

Die Energiebilanz (AG°", Anderung der Gibbs-Energie unter Standardbedingungen) der
meisten Reaktionen der Acetogenese ist positiv, das heif3t, dass die Mikroorganismen, die
die Reaktionen durchfihren (s. 3.2), unter Standardbedingungen (Konzentration der an der
Reaktion beteiligten Substanzen ist jeweils 1 Mol » L™, Druck = 1013 millibar, Tempera-
tur = 25°C, pH = 7) mehr Energie investieren missen als sie gewinnen. Wenn aber die
Produkte aus dem vorhergehenden Prozess von anderen Mikroorganismen entfernt werden
(sowie zusatzlich bei hoherer Temperatur oder wenn sich der pH-Wert erhoht), kann die
Gibbs-Energie negativ werden und die Acetogenese zumindest mit geringem Energiege-
winn fur die Mikroorganismen ablaufen (Schink, 1997).

Der Ablauf der einzelnen syntrophen Reaktionen erscheint zwar auf den ersten Blick ein-
fach, tatsachlich handelt es sich zumindest teilweise (dies konnte z.B. fiir die Oxidation
von Propionsédure gezeigt werden) um komplizierte Umsetzungen tber mehrere Zwischen-
stufen. Diese aufzuklaren ist auch Gegenstand aktueller Forschung.

Auf Vertreter der acetogenen Mikroorganismen wird in 3.2 néher eingegangen.

Im letzten Schritt, der Methanogenese (Methanbildung), werden vor allem Essigséure,
Wasserstoff und Kohlendioxid von methanogenen Archaeen (s. 3.3) in Kohlendioxid,
Wasser und Methan umgewandelt. In landwirtschaftlichen Biogasanlagen geschieht dies
entgegen der Lehrbuchmeinung bei héherer Raumbelastung vorwiegend tber den hydro-
genotrophen (Wasserstoff verwertenden) Reaktionsweg mit starker Beteiligung der syn-
trophen Acetat-Oxidation (Schndrer et al., 1999) und nur bei relativ geringer Raumbelas-
tung nennenswert Uber den acetoclastischen (Essigsdure spaltenden) Weg (Bauer et al.,
2008; Lebuhn et al., 2008a). Ein direkter Transfer von Elektronen zu den Methanogenen
uber sog. Nanoleiter (,,Elektromethanogenese®) wird derzeit als méglicher, sehr effizienter
Mechanismus der Methanbildung diskutiert (Gorby et al., 2006). Uber die Beteiligung der
CO3- und Methylreduktionswege ist wenig bekannt, wahrscheinlich spielen sie hier aber
eine untergeordnete Rolle.

Tabelle 2:  Die wichtigsten Reaktionswege der Methanogenese

hydrogenotroph: CO, + 4 H, — CH;+2H,0 AG® =-131,0 kJ « Mol*
(Kohlendioxid, Wasserstoff) (Methan, Wasser)
acetoclastisch: CHs;COO + H* — CH4;+ CO, AG® =-359kJ « Mol?

(Essigséure) (Methan, Kohlendioxid)
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3 Beteiligte Mikroorganismen

3.1 Hydrolytische und acidogene Mikroorganismen

Viele verschiedene Mikroorganismen kdnnen die zum Substratabbau hydrolytischen bzw.
acidogenen Prozesse durchfiihren. Hydrolyse und Acidogenese sind meist nicht klar zu
trennen, da sie typischerweise gemeinsam im Stoffwechsel ablaufen - das heif3t, dass sich
bereits organische S&uren in den von den einzelnen Mikroorganismen ausgeschiedenen,
nicht verwerteten Produkten finden.
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Abbildung 4: Flielschema unterschiedlicher Stoffwechselwege (Garungen) ausgehend

von Glucose bzw. Pyruvat

Die hydrolytisch/acidogenen Umsetzungen werden vor allem von Bakterien durchgefihrt,
es scheinen aber auch manche Archaeen (Crenarchaeota, Abbildung 6) daran beteiligt zu
sein. Hydrolytisch/acidogene Bakterien finden sich insbesondere in der Verwandtschaft
der Gram-positiven Firmicutes (Abbildung 6); hier sind vor allem Clostridien und Bacil-
len zu nennen, sie wurden hdufig in landwirtschaftlichen Biogasanlagen nachgewiesen
(Krause et al., 2008). Daneben scheinen aber auch Vertreter der Bacteroidetes und Actino-
bacteria eine wichtige Rolle zu spielen. Fur die Biogasproduktion aus NawaRo sind die
cellulolytischen Mikroorganismen von besonderem Interesse, die die ersten Schritte des
Abbaus der Lignocellulose-Komplexe in der pflanzlichen Biomasse durchfuhren. Hier
sind offenbar manche Arten der Clostridien besonders effizient (Lynd et al., 2002).
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Neben den oben genannten finden sich hydrolytisch/acidogene Bakterien u.a. in den Gat-
tungen Lactobacillus, Desulfovibrio, Vibrio, Acetovibrio, Staphylococcus, Escherichia,
Pseudomonas und Sarcina; hier besteht noch groRer Forschungsbedarf. Sie zersetzen Fet-
te, Zuckerverbindungen oder Proteine mit Hilfe extrazellularer Enzyme, wie Lipasen,
Amylasen oder Proteasen. Typischerweise wachsen sie deutlich schneller (s. 3.4) als syn-
trophe Bakterien (s. 3.2) und methanogene Archaeen (s. 3.3).

Die Acidogenese kann bei den Bakterien tber unterschiedliche Stoffwechselwege ablau-
fen (Abbildung 4). Das Spektrum der gebildeten Sauren hdngt dabei stark vom pH-Wert
und den aktuellen Gehalten an langerkettigen Kohlenstoffverbindungen (insbesondere
Fettsduren) ab. Bei niedrigem pH-Wert (H*-Uberschuss) liegt der Elektronencarrier
NAD(P) tiberwiegend als NAD(P)H/H" vor. Nun fallen beim Substratabbau (Oxidation)
Elektronen an, die groRenteils tber NAD(P)H/H" ,entsorgt* werden. Der entstehende
NAD(P)H/H*-Uberschuss kann nicht in der Essigsaure-Garung, wohl aber in der alkoholi-
schen und der Buttersduregarung sowie in der Milchsduregarung abgebaut werden
(Abbildung 4). Dabei entstehen im Biogasprozess unerwinschte Reaktionsprodukte wie
Lactat oder Ethanol aber auch langerkettige Fettsduren bzw. Alkohole, die besonders bei
niedrigem pH-Wert die Aktivitat von Mikroorganismen hemmen konnen (siehe 5.5).

3.2 Syntrophe Bakterien

Syntrophe Bakterien sind strikt anaerob, schwer kultivierbar und daher kaum erforscht.
Sie konnen nur vergesellschaftet mit anderen Mikroorganismen wachsen, da sie auf deren
Stoffwechselleistungen angewiesen sind. Sie leben an der Grenze thermodynamisch mdg-
licher Energiegewinnung (Schink, 1997) und wachsen daher typischerweise nur langsam.
Beispielsweise ist der energiezehrende Fettsdureabbau (Tabelle 1) durch die syntrophen
Fettsaure-Oxidierer ohne Hilfe der methanogenen Archaeen (s. 3.3) nicht méglich (vgl. 2:
Acetogenese, Methanogenese). Da methanogene Archaeen im Wesentlichen nur C1-
Verbindungen, Wasserstoff und Acetat verwerten konnen, missen die Produkte der vor-
hergehenden Prozesse mit mehr als 2 C-Atomen (z.B. Succinat, Lactat, Fettsduren, Alko-
hole, aromatische Reste) fur die Methanogenen durch die syntrophen Bakterien oxidiert
und zerkleinert werden.

Die Oxidation von Fettsauren zu Essigsaure und C1-Verbindungen durch syntrophe Bak-
terien ist wegen des Mangels an geeigneteren Elektronenakzeptoren als H* in Biogasreak-
toren praktisch nur Gber Produktion von energiereichem Wasserstoff (u.U. Ameisensaure)
maoglich. Ein theoretisch hier hilfreicher Zusatz von Sulfat oder Nitrat wirde die Metha-
nogenese unterdricken und kann deshalb nur in Ausnahmeféllen empfohlen werden. Da
Wasserstoff in Wasser kaum l6slich ist, wirde sich ohne dessen Weiterverwertung in un-
mittelbarer Nahe der Syntrophen schnell eine hohe H,-Konzentration ausbilden, die die
Reaktion thermodynamisch unmdoglich macht (Endprodukthemmung, s.a. 2); bei einem
Entweichen von H, aus dem System waére die Energie fiir die Mikroorganismen verloren.
Die Fettsaureoxidation wird aber moglich, wenn H, aus dem Gleichgewicht entzogen, also
weiter umgesetzt wird. Diese Funktion erflllen die hydrogenotrophen methanogenen Ar-
chaeen unter Energiegewinn (Tabelle 2). Deshalb wachsen syntrophe Bakterien und die
Methanogenen typischerweise sehr eng assoziiert (Abbildung 5). Man spricht hier von
"Inter-Species-Elektronentransfer”, da die Elektronen (z.B. in Form des Wasserstoffs;
Schink, 1997) zwischen sehr unterschiedlichen Mikroorganismen Gbertragen werden. Syn-
trophe und Methanogene leben dabei nicht weiter als wenige Mikrometer (ca. eine Bakte-
rienlange) von einander entfernt. Inwieweit der Elektronentransfer auch tiber Ameisenséu-
re als Carrier oder ohne Carrier stattfindet ist noch umstritten.
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Sanz et al., 2009

Abbildung 5: Eng aneinander lebende Bakterien (griin) und Archaeen (orange) in einem
Fermenterschlamm-Granulum

In Biogasanlagen domiert bei hdherer Raumbelastung der hydrogenotrophe Weg der Me-
thanbildung (Bauer et al., 2008; Krause et al., 2008; Lebuhn und Gronauer, 2009). Eine
Trennung dieser syntrophen Lebensgemeinschaft z.B. durch zu schnelles und haufiges
Rihren kann wegen der erforderlichen Nahe der Syntrophen und Methanogenen schadlich
flr den Biogasprozess werden. Allerdings mussen auch neue Angriffsflachen fur den an-
fanglichen Substratabbau durch die Bakterien geschaffen werden. Daher sollten Rihrwer-
ke in Biogasreaktoren langsam laufen und Geschwindigkeit und Ruhrintervall substratspe-
zifisch optimiert werden.

Syntrophe Bakterien sind (&hnlich wie methanogene Archaeen) praktisch tberall zu finden
(ubiquitar). Sie sind typischerweise zur Bildung resistenter Uberdauerungsformen (z.B.
Sporen) fahig, konnen aber nur im anaeroben Milieu aktiv werden. Fettsaure-oxidierende
Bakterien kdnnen aus sehr verschiedenen Verwandtschaften (Taxa) kommen. Als Beispie-
le seien Vertreter der Gattungen Syntophomonas, Syntrophobacter, Syntrophospora, Syn-
trophus, Propionibacter, Sporotomaculum, Pelotomaculum, Thermoanaerobium, Pelobac-
ter und Smithella genannt, aber auch in der Gattung Clostridium und bei den J-
Proteobacteria finden sich Syntrophe.

3.3 Methanogene Archaeen

Zu einer nennenswerten Bildung von Methan sind nur bestimmte Archaeen des Phylums
Euryarchaeota (Abbildung 6) fahig, sie sind damit einzigartig in der Natur. Archaeen sind
einzellige Anaerobier, die zwar zu den Prokaryonten (Organismen ohne echten Zellkern)
gezahlt werden, aber keine Bakterien sind. Sie wurden in den Siebziger Jahren von den
Mikrobiologen Carl R. Woese und George E. Fox entdeckt. 1990 wurde offiziell, dass die
damals entdeckten ,,Archaebakterien” neben den Eukaryota (Organismen mit typischen
Zellkernen: Tiere, Pflanzen, Pilze) und Bacteria (den eigentlichen Bakterien) die eigen-
stdndige Doméne ,,Archaea” des Lebens darstellen. Dabei wurde ein neues, heute allge-
mein akzeptiertes Klassifizierungsmodell fiir Lebewesen erstellt, das auf Ahnlichkeitsana-
lysen der DNA-Zusammensetzung beruht und standig erweitert wird (Abbildung 6).
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Archaeen wurden zunéchst bei der Untersuchung extremer Habitate gefunden, daher
stammt auch der Name "Extremophile”. Sie wurden in stark sauren (acidophile Archaeen)
sowie basischen (alkaliphile Archaeen) Umgebungen nachgewiesen, in stark salzhaltigen
Gebieten (halophile Archaeen) sowie in Regionen mit Dauerfrost und Umgebungen, die
uber 100°C heil sind. Neueren Untersuchungen nach kommen sie praktisch ubiquitéar vor
und konnen im anaeroben Milieu Aktivitat entfalten. Meeressedimente und Bdden, ozea-
nische und terrestrische vulkanische Gebiete, Salzseen, Stimpfe, Tundren, Moore, Reisfel-
der, Verdauungstrakte von Mensch und Tier (z.B. Wiederkdauer-Pansen) sowie Biogasan-
lagen sind typische Lebensraume von Archaeen.
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Abbildung 6: Verwandtschaftsverhéltnis der drei Domanen des Lebens; rot: Eukaryota
(Pflanzen, Tiere, Pilze); blau: Bacteria; grin: Archaea

Eine ahnlich ubiquitdre Verbreitung haben offenbar auch methanogene Archaeen (Tabelle
3), die innerhalb der Euryarchaeota in den Klassen Methanomicrobia, Methanobacteria,
Methanococci, Methanopyri zu finden sind. Eine Auswahl kultivierter, bei der Deutschen
Stammsammlung fur Mikroorganismen und Zellkulturen hinterlegter Stdmme, ist in
Tabelle 3 aufgelistet. Vertreter der Methanococci und Methanopyri konnten bisher in Bio-
gasanlagen noch nicht nachgewiesen werden. Aus unseren aktuellen Arbeiten geht hervor
(Lebuhn, unveroéffentlicht), dass in Biogasanlagen methanogene Vertreter von zumindest 2
noch nicht beschriebenen Klassen der Archaeen vorkommen kdnnen. Diese néher zu be-
schreiben ist Gegenstand kinftiger Forschungsarbeit.

In Biogasanlagen produzieren methanogene Archaeen im Normalfall bei einem pH-Wert
von 6,8 - 7,5 am meisten Biogas. In Abbildung 7 ist eine Auswahl typischer Vertreter dar-
gestellt. Im Gegensatz zu hydrolytischen und acidogenen Bakterien schaffen Archaeen ein
eher alkalisches Milieu. Dies geschieht einerseits direkt durch die Verwertung von Essig-
sdure (acetoclastische Methanogenese, s. 2), da das entstehende CO, sich teilweise im
Fermenter 16st und Carbonat-Pufferapazitéat schafft, wahrend CH, entweicht. Andererseits
machen sie den Fermenterinhalt indirekt mit Hilfe der Syntrophen basischer durch den
Abbau des Wasserstoffs (Tabelle 2), den die Syntrophen beim S&ureabbau produzieren (s.
3.2, Tabelle 1). Dieser Effekt ist bei zweistufig-zweiphasigen Biogasanlagen deutlich zu
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erkennen. Im 2-phasigen Betrieb ist die erste Stufe/Phase (Hydrolyse und Acidogenese)
deutlich saurer (gewohnlich pH 5,5 — 6,5) als die zweite Stufe/Phase (Acetogenese und
Methanogenese, gewohnlich pH 7,5 - 8,5).

Tabelle 3:  Unterschiedliche methanogene Archaeen der DSMZ (2008), ihr methanoge-
ner Stoffwechsel und ihre Herkunft

Stamm [Familie®] Stoffwechsel* Herkunft Stamm [Familie] Stoffwechsel* Herkunft
Methanosaeta thermophiler | Methanocorpusculum
thermophila (DSM A Biogasreak- aggregans (DSM H Klarschlamm
3870) [MX] tor 3027) [MC]
Methanosarcina anaerobes Methanobacterium
mazei (DSM 2244) H+A Sediment bryantii (DSM 1682) H Klarschlamm
[MS] [MB]
Methanohalophilus Saline- Methanothermobac-
portucalensis (DSM H+A becken ter wolfeii (DSM H Flussschlamm
3243) [MS] 2970) [MB]
Methanomicrobium Methanococcus marines Sedi-
mobile (DSM 1539) H Pansen maripaludis (DSM H ment
[MM] 2067) [MCC]
Methanoculleus Klirs- Methanocaldococcus Hvdrotherma-
bourgensis (DSM H chlamm vulcanius (DSM H >I/er Kamin
3045) [MM] 12094) [MCaC]

*A: acetoclastisch; H: hydrogenotroph; MX: Methanosaetaceae; MS: Methanosarcinaceae; MM: Methanomicrobia-
ceae; : MC: Methanocorpusculaceae; MB: Methanobacteriaceae; MCC: Methanococcaceae; MCaC: Methanocaldo-

coccaceae.
Die Klasse Methanomicrobia beinhaltet u.a. MX und MS (Ordnung Methanosarcinales) sowie MM und MC (Ordnung
Methanomicrobiales). Die Klasse Methanobacteria beinhaltet MB, die Klasse Methanococci beinhaltet MCC und
MCaC.

Methanosarcina sp., Methanothermus sp., Methanosaeta sp.,
Spiegel, 2009 Universitat GieRen, Sanz et al., 2009
2009

Abbildung 7: Mikroskopische Aufnahmen von unterschiedlichen methanogenen Archaeen

Unseren Untersuchungen zufolge kann sich die Zusammensetzung der methanogenen Bi-
ozOnose abhangig von Fermenterbetrieb und -zustand stark &ndern (Bauer et al., 2008;
Lebuhn et al., 2008a). Nur bei niedriger organischer Raumbelastung (lange Verweilzeit im
Fermenter) wurden acetoclastische Methanogene (Vertreter der Familien Methanosaeta-
ceae und Methanosarcinaceae, s.a. Tabelle 3) relativ hdufig gefunden. Die relativ lange
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Tabelle 4:  Zusammensetzung der methanogenen Populationen in mesophil und ther-
mophil mit Maissilage betriebenen Biogasreaktoren

A2 (070814); A3 (070914); B1(080225); B1(080717);
thermophil; thermophil; mesophil; mesophil;
(%) (%) (%) (%)
ANME-1 0 0 0 0
Methanopyrales 0 0 0 0
Methanococcales 0 0 0 0

Unknown class 0 0 0 ( 9 )
L E—————
Methanobacteriales* Q ) 35 15

Methanomicrobiales 29 0 18 9
/\

Methanosarcinales 14 20 47 67
(M.sarcinaceae) 14) (20) (29) 67)
(M.saetaceae) ) ©0) 18) (©)

* Enthalten 1 mcrA und 1 mrtA Gen; thermophile (55°C) Fermenter; mesophile (38°C) Fermenter;

Es gibt also Schlisselorganismen, die fur bestimmte Prozesse spezifisch sind und einen
»guten oder ,,schlechten* Zustand des Fermenters in Abhéngigkeit von der Betriebsweise
anzeigen. Diesen gilt unser besonderes Interesse, solche Bioindikatoren und ihre Aktivitét
wollen wir spezifisch quantitativ verfolgen (vgl. 6), um insbesondere fiir die Praxis eine
schnelle und verlassliche Analyse des Prozesszustands von Biogasanlagen zu erhalten.

3.4 Wachstumsgeschwindigkeiten

Mikroorganismen kdnnen sich unterschiedlich schnell vermehren. Ihre spezifische Stoff-
wechselleistung und damit der Umsatz des Substrats hangt stark von giinstigen Umwelt-
bedingungen, der Gegenwart von Konkurrenten/Réubern und von der Energie ab, die ih-
nen die Reaktion zur Verfugung stellt (vgl. Tabelle 1, Tabelle 2). Je dichter die Population
und je hoher Substratverfiigbarkeit und Temperatur sind, desto schneller erfolgt der Sub-
stratumsatz — allerdings nur innerhalb gewisser Grenzen, da andere Faktoren limitierend
werden konnen.

Das Wachstum der hydrolytisch/acidogenen Mikroorganismen ist, soweit dies bisher ge-
testet werden konnte, mit einem Massenbildungskoeffizient Y4 von 0,4 - 0,10 g VSS « g
CSBumgesetzt'1 im Durchschnitt schneller als das von syntrophen Bakterien sowie von me-
thanogenen Archaeen (Yg=0,2-0,6 g VSS = g CSBumgesetz{l, Young and Cowan, 2004).
Die Syntrophen und Methanogenen stellen damit dgewohnlich den Flaschenhals der Bio-
gasproduktion dar. Sie sind das "schwéchste” Glied der Biozonose, nach dem sich der
Gesamtprozess richten muss.

Beim Anfahren eines Fermenters ist es deshalb sinnvoll, die Substratzugabe langsam zu
steigern und eine relativ grolRe Verweilzeit vorzusehen, um allen Mitgliedern der Biogas-
Biozonose ausreichend Zeit zum Aufbau einer effizienten Populationsdichte zu gewéhren.
Wird zu viel Substrat auf einmal zugegeben, wachsen insbesondere die hydroly-
tisch/acidogenen Mikroorganismen, und die entstehenden Sauren kénnen nicht vollstandig
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Tenside gelangen beispielsweise durch Reinigungsriickstande (Anwendung z.B. im Melk-
stand) Uber das Gillelager in den Fermenter. Als langkettige Fettsduren und Alkohole
werden Tenside aber auch als Stoffwechselprodukte bei der anaeroben Vergarung v.a. in
der Versauerungsphase (s. 2, Acidogenese) gebildet. Bei hoheren Konzentrationen dieser
Substanzen, die typischerweise bei einer Prozesshemmung auftreten (,,Séurestau®, s. 3.3),
kann die Biozonose zusatzlich geschadigt werden.

6 Ausblick

Neue analytische Methoden der Molekularbiologie erlauben seit einigen Jahren, die Mit-
glieder der BiozOnose in Biogasfermentern verlasslich zu analysieren. Arbeiten, diese
auch ber PCR-basierte Systeme zu quantifizieren, sind im Laufen. Die jingste Forschung
mit molekularbiologischen Methoden hat bereits etwas Licht in das Dunkel der ,,black-
box* Biogasfermenter gebracht, dennoch ist eine Reihe von Einzelprozessen weitgehend
unverstanden. Offenbar gegenwaértige und fur den Prozess wichtige aber noch nicht naher
bekannte Mikroorganismen missen untersucht und charakterisiert werden. Besonders zur
Assoziation zwischen syntrophen Bakterien und methanogenen Archaeen, zu ihren spezi-
fischen Stoffwechselwegen und ihren Prozessansprichen besteht noch erheblicher For-
schungsbedarf. Zusammen mit den etablierten molekularbiologischen Techniken kdnnte
hier der gleichzeitige Einsatz von mit stabilen Isotopen arbeitenden Techniken deutlich
weiterhelfen. Die eigentliche Herausforderung ist die Detailanalyse der Einzelschritte des
Abbaus praxisrelevanter Substrate mit gleichzeitiger Identifizierung und Quantifizierung
der Organismen und ihrer spezifischen Aktivitat bei der Durchfiihrung dieser Schritte.

Gleichzeitig gilt es, die spezifischen Stoffwechselleistungen der beteiligten Mikroorga-
nismen im Biogasprozess zu optimieren. Dies muss auf 2 Ebenen geschehen, zum einen
miussen die Einzelleistungen weitestmdglich gesteigert und aufeinander abgestimmt wer-
den. Den ,,Flaschenhélsen“ (besonders der Assoziation Syntrophe/Methanogene) gilt dabei
besondere Aufmerksamkeit. Zum anderen missen die Umweltbedingungen bestmdglich
angepasst werden. Das betrifft beispielsweise die Verfahrenstechnik mit einem adaquaten
Prozessdesign (z.B. Temperatur, Durchmischung, ggf. Phasentrennung, Garrestriickfiih-
rung) und die bedarfsgerechte Versorgung mit Né&hrstoffen (ausgewogene Zusammenset-
zung der Makro- und Spurenelemente).

Besonders wichtig ist es, einen stabilen, effizienten Betrieb zu gewahrleisten und einen
Mangel oder ggf. eine Uberversorgung rechtzeitig zu erkennen. Erganzend zur etablierten
chemischen Analytik kann die Molekularbiologie hier wesentlich beitragen, verlasslichere
Diagnosen als Grundlage zielgerichteter MaRnahmen zu stellen. Sind die Schliisselorga-
nismen in einem Prozess bekannt, kdnnen sie und ihre spezifische Aktivitat quantifiziert
werden. Uber dann zu erhebende benchmarks lieRe sich dann der Zustand von Einzelpro-
zessen beurteilen und ein Mangel spezifisch und bedarfsgerecht beheben.

Ahnlich wie in anderen biotechnologischen Prozessen wird die Entwicklung auch in Rich-
tung einer gezielten Anzucht von Mikroorganismengemeinschaften gehen, die fir ganz
bestimmte Prozesse unter definierten Bedingungen optimale Umsatzraten erzielen. Fir
den grofRtechnischen Malistab liegt darin sicher ein Potenzial, eher weniger fiir die kleine
,Hofbiogasanlage*. Eine (ggf. kontinuierliche) Beimpfung mit solchen Hochleistungskul-
turen konnte nicht nur bei suboptimalem Betrieb die Effizienz verbessern (Ersatz fehlen-
der oder wenig effektiver Leistungstrdger im Prozess), vor allem lieRRe sich Betriebszeit
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einsparen. Dadurch kénnte die Anfahrphase verkirzt werden, es lieRe sich auch eine Ver-
kiirzung der Verweilzeit im Fermenter bzw., wenn eine bestimmte Lagerkapazitat vor-
gehalten werden muss, eine Verringerung des Fermentervolumens erreichen.

Unser Ziel ist es schlieBlich, die Schliisselorganismen in Biogasanlagen und ihre Beduirf-
nisse zu kennen und die einzelnen Schlisselprozesse zu verstehen, um den Gesamtprozess
optimal steuern zu konnen. Im Vergleich zu den Bereichen Land- und Forstwirtschaft so-
wie im Gartenbau beispielsweise ist dort das entsprechende Wissen bei den ,,Betreibern®
um ihre Pflanzen und deren Bedurfnise weitgehend vorhanden. Dort kénnen sie auf einen
enormen Erfahrungsschatz aus Forschung und Praxis zurlckgreifen, um die richtigen
MaRnahmen zu ergreifen. Im Bereich Mikrobiologie des Biogasprozesses besteht ein er-
heblicher Nachholbedarf, um ein dhnliches Wissensniveau und damit eine dhnliche Steue-
rungsqualitdt zu erreichen.
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