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Methodik

Motivation

Bei der Bildung von Biogas sind eine Vielzahl an Bakterien beteiligt. Das Zusammenspiel der einzelnen Spezies

innerhalb der Population ist störanfällig, da etliche der Mikroorganismen nur in einem engen thermodynamischen

Fenster existieren können9. Störungen im Betrieb sind prinzipiell messtechnisch z.B. über das Fettsäurespektrum, den

FOS/TAC oder die Gaszusammensetzung erfassbar1. Einen nahenden Prozesszusammensturz mit diesen Mitteln

hervorzusagen bleibt jedoch schwierig6, da eine Veränderung der chemischen Parameter immer eine Folge von

Störungen in der Mikrobiologie darstellt7.
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Mikroskopische Aufnahmen verschiedener 

methanogenerArchaeen2

Chromatogramm eines Fettsäurespektrums

Nach der Sequenzierung der mRNA-Transkripte wird mit bioinformatischen Methoden auf die exprimierten Enzyme

geschlossen. Diese Daten sollen weiterführend mit diversen chemischen und verfahrenstechnischen Parametern, die

zeitgleich erfasst werden, korreliert.

Die Proben aus den Fermentern der NAWARO BioEnergie AG werden zunächst von nicht abgebautem Pflanzenmaterial

befreit. Danach erfolgt die Extraktion und Aufreinigung der Gesamt-RNA. Ist die Probe weitestgehend von allen Störstoffen

(z.B. Huminsäuren) befreit, wird die rRNA entfernt, sodass die anteilsmäßig in der Zelle geringer vorkommende mRNA

untersucht werden kann. RNA ist generell sehr instabil und wird in stabilere komplementäre DNA (cDNA) mit Hilfe von

Enzymen, den Reversen Transkriptasen, umgeschrieben.

Um den metabolischen Ist-Zustand zur erfassen, ist deshalb die Analyse aller exprimierten Transkripte, das sogenannte

Metatranskriptom, notwendig. Die bakterielle messenger RNA (mRNA) soll in Abhängigkeit der Umgebungsbedingungen

einen Aufschluss über die aktiven Gene geben und damit ein Abbild über die aktiven Stoffwechselwege liefern. Dabei wird

nicht nur auf die Phase der Methanbildung sondern auf die vorangehenden Phasen ein Augenmerk gelegt.

Abbau organischer Substrate zu Biogas3

Ziel des Projektes

Mithilfe der Studie zum Metatranskriptom in Biogasanlagen können die mikrobiellen

Wechselwirkungen besser verstanden werden. Es sollen Engpässe im mikrobiellen Stoffwechsel

erkennbar werden, um diese schnell durch geeignete Maßnahmen wie z.B. der Substratsteuerung,

der Zugabe von Vitaminen, Spurenelementen oder gezielt ausgewählter Mikroorganismen zu

beheben. Mithilfe einer optimierten Lenkung des Prozesses soll der Betrieb von Biogasanlagen

vorhersagbarer werden und eine effizientere Ausnutzung der eingesetzten Rohstoffe ermöglichen.

Vorgeschlagener Stoffwechselweg für acetoclastische Methanbildende Archaeen10

a) für Methanosarcina mazei

b) für Methanosaeta thermophilia

Aus diesem Grund wird aktuell versucht über molekularbiologische Ansätze eine verbesserte Vorhersage des

Prozesses zu ermöglichen8,3. Jedoch gab es bislang keinen Durchbruch in der Korrelation biologischer Daten mit dem

Fermenterzustand5. Eine Betrachtung des biochemischen Hintergrundes soll einen tieferen Einblick in die Fermentation

von nachwachsenden Rohstoffen liefern. Es sollen Schlüsselenzyme gefunden werden, die den Zustand des Systems

zuverlässig vorhersagen und eine schnelle Reaktion des Betreibers auf Missstände innerhalb der Mikrobiologie

ermöglichen.


