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Das Einwachsen des Fadenbakteriums «Candidatus Microthrix» ist mittels DNA-Analyse bereits
ersichtlich, noch bevor der Schlammvolumenindex massgeblich zunimmt. Am Fallbeispiel der ARA
Richterswil konnte dies deutlich aufgezeigt werden. Die DNA-Analyse kann somit zur Fritherken-
nung von Trends im Belebtschlamm eingesetzt werden. Da die gesamte mikrobielle Gemeinschaft
analysiert wird, ist die DNA-Analyse auch fiir die Detektion und Nachverfolgung von Schliissel-
Mikroorganismen wie Nitrifikanten, Denitrifikanten, phosphorakkumulierenden Bakterien sowie

Anammox interessant.
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RESUME

ANALYSE DE L'ADN DANS DES BOUES ACTIVEES - ETUDE DE CAS SUR
LES BACTERIES FILAMENTEUSES A LA STEP DE RICHTERSWIL

L’analyse du patrimoine génétique (ADN) de boues d’épuration est
devenue une méthode fiable et peu colteuse. Nous avons testé I'ana-
lyse de séquengage d’ADN pour le suivi de bactéries filamenteuses
causant le foisonnement des boues sur une année d’opération de
la STEP de Richterswil. Nous comparons aussi les possibilités de
cette méthode moléculaire avec d’autres analyses d’écologie mi-
crobienne, et montrons ses domaines d’application en traitement
des eaux usées. Les analyses d’ADN ont montré que la bactérie fila-
menteuse répandue «Candidatus Microthrix» prédomine la commu-
nauté microbienne jusqu’a 10% d’abondance relative corrélant avec
la détérioration de I'indice de volume de boue (SVI). La croissance
de «Ca. Microthrix» est détectée avant que I'indice SVI n’augmente
fortement. Pour lutter contre les symptomes, il serait donc envisa-
geable de doser les précipitants a base d’aluminium, sur la base des
analyses d’ADN. Ce type d’analyse n’est toutefois pas encore pro-
posé en Suisse comme analyse de routine. Toutefois, le séquencage
est un excellent complément a la microscopie conventionnelle. Alors
que la microscopie donne un premier apercu visuel de la structure
des flocs, les analyses d’ADN détectent les tendances globales et
les abondances relatives de toutes les populations microbiennes
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AUSGANGSLAGE

Die Analyse von Erbgut (DNA) hat sich in den letzten Jahren
zu einer zuverlassigen und kostengiinstigen Methode ent-
wickelt, die in der Abwasserforschung bereits standardméssig
eingesetzt wird [1, 2]. Die DNA-Analyse erlaubt einen Einblick
in die mikrobielle Zusammensetzung des Belebtschlamms. In
Kombination mit den Betriebsparametern ermoglicht sie ein ver-
tieftes Verstandnis der biologischen Vorginge.

Da durch die DNA-Analyse die gesamte mikrobielle Gemein-
schaft des Belebtschlamms analysiert wird, eignet sich diese
Methode fiir verschiedene Fragestellungen [3]. Eine An-
wendungsmoglichkeit ist die Detektion von Fadenbakterien.
Dies machte man sich auf der ARA Richterswil zunutze: Um das
Auftreten des schlecht absetzbaren Schlamms und des hohen
Schlammvolumenindexes (SVI) besser zu verstehen, wurden
regelmassig Biomasseproben mittels DNA-Analysen untersucht.
Als Resultat der DNA-Analyse erhdlt man die Namen
und die relative Haufigkeit aller Populationen in der
Belebtschlammprobe. Die Namen konnen mit Datenbanken
von Referenzsequenzen, wie der MiDAS-Datenbank [4], ab-
geglichen werden, wo Bakterien im Belebtschlamm und in der
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Faulung klassifiziert wurden. In dieser
aus globalen Belebt- und Faulschlamm-
proben erstellten Datenbank sind auch
erste Proben von Schweizer Kldranlagen
eingeflossen.

Das Ziel dieser Studie war, die DNA-Ana-
lyse anhand des Fallbeispiels der ARA
Richterswil zu testen, die Moglichkeiten
der DNA-Analyse mit anderen mikro-
biellen Methoden zu vergleichen und An-
wendungsbereiche fiir die DNA-Analyse
aufzuzeigen.

VORGEHEN

LAYOUT ARA RICHTERSWIL

Die ARA Richterswil wird heute zwei-
strassig betrieben. Die Strasse 1 wird mit
rund 33% des Abwassers beschickt und
besteht aus zwei in Serie geschalteten
Belebungsbecken mit je 190m? (Fig. 1).
Die Strasse 2 wird mit rund 66% des Ab-
wassers beschickt und besteht aus zwei
parallelen 500-m*-Becken.

Die Strasse 1 wird ganzjahrig ohne De-
nitrifikation betrieben. Die Strasse 2 ver-
fiigt liber eine bivalente Zone mit einem
Volumenanteil von 18%, die bei sehr
kalten Temperaturen beliiftet wird. Die
Strasse 2 wurde vom 25. Februar 2020 bis
zum 7. Januar 2021 mit Denitrifikation
betrieben.

Der SVIund die Konzentration des Belebt-
schlamms in der Biologie werden taglich
gemessen. Die Frachten im Zulauf zur
Biologie und die Ablaufkonzentrationen
erfolgen als 24-h-Sammelproben alle fiinf
Tage.

PROBENAHME UND ANALYSEMETHODE

Auf der ARA Richterswil wurde
zwischen dem 10. Mérz 2020 und dem
15. Februar 2021 wochentlich eine
Belebtschlammprobe aus Strasse 1 und
Strasse 2 gemadss dem Probenahme-
protokoll der mit der Analyse beauf-
tragten Firma DNAsense, Alborg, Déne-
mark, entnommen. Dabei wurde ein
Probevolumen von rund einem Liter Be-
lebtschlamm wéhrend aktiver Beliiftung
aus den Biologiestrassen abgeschopft.
Die Probe wurde in einer Probeflasche
geschiittelt, bevor die jeweils 1,8 ml der
Probe ins Probenahmegefiss pipettiert
wurden. Die Biomasseproben wurden
dann bei -20 °C eingefroren.

Basierend auf dem Verlauf des SVI
wurden 17 Proben fiir die Analyse aus-
gewahlt. Die Proben wurden so gewahlt,
dass ein stetiger Anstieg des SVI nach-
vollzogen werden kann.

Die ausgewdhlten Proben wurden ge-
kiihlt fiir eine 16S rRNA-Gen-Amplikon-
Sequenzierung an DNAsense geschickt.
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Dort wurde die DNA extrahiert, der
Bereich der 16S rRNA des Schlammes
(Amplikon) wurde durch Polymerase-
Kettenreaktion (Polymerase Chain Re-
action, PCR) vervielfdltigt und die
PCR-Produkte mit einem MiSeq Desk-
top Sequenzer (lllumina, USA) ana-
lysiert. Fiir die PCR wurden die 16S
V1-3 spezifischen Primer-Paare: [27F]
AGAGTTTGATCCTGGCTCAG und [534R]
ATTACCGCGGCTGCTGG verwendet [5].
Die bakterielle Zuordnung und
relativen Haufigkeiten erfolgten aus den
Sequenzierungsdatensdtzen aufgrund
der MiDAS-Datenbank v. 3.6 [4] und auf-
grund von bioinformatischen und bio-
statistischen Workflows wie ampvis2 [6]
bei DNAsense.

FALLBEISPIEL ARA RICHTERSWIL

ANALYSE DER BAKTERIENPOPULATIONEN

Unter den 30 haufigsten Gattungen in den
analysierten Proben wurde systematisch
nach Gattungen gesucht, die zusammen
mit einem hohen SVI vorkommen. Dabei
fallt auf, dass das verbreitete Faden-
bakterium «Candidatus Microthrix»
(im folgenden Ca. Microthrix) mit einer
relativen Haufigkeit von bis zu 10% vor-
kommt (Fig. 2) und unter allen Gattungen
am besten mit dem SVI korreliert (Kor-
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liegen, desto unterschiedlicher ist die bakterielle Zusammen-
setzung. Die Analyse zeigt, dass sich die Population in Strasse 2
zwischen Juni und August 2020 stark verdndert (Shift von
Bereich A nach Bereich B in Fig. 3). Zwischen November und
Dezember 2020 gibt es einen Shift zuriick (von Bereich B zu
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Fig. 2 Mikrobielle Zusammensetzung des Belebtschlamms auf der ARA Richterswil.
relationskoeffizient = 0,76). Lichtmikroskopische Unter-
suchungen zeigten einen der Morphologie von Ca. Microthrix
ahnlichen Belebtschlamm. Eine eindeutige Bestimmung mittels it
Gram-Farbung wurde jedoch nicht durchgefiihrt. Nebst Ca. Lo
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Fig. 3 Principal-Component-Analyse der Belebtschlammproben. Je néher
die Datenpunkte, desto dhnlicher ist die bakterielle Zusammen-
setzung im Belebtschlamm.
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Bereich A), sodass sich die Population
wieder dhnlich zusammensetzt wie im
Friihling 2020. Auch in Strasse 1 ist ein
Shift {iber die Zeit ersichtlich; dieser ist
aber weniger schnell als in Strasse 2. Un-
klar ist, ob die zeitgleiche Veranderung
des SVI zu diesem Populationsshift bei-
trug oder ob andere Parameter (z.B.
Temperatur) diesen bewirkt haben.

VERLAUF VON CA. MICROTHRIX

Die logarithmische Darstellung in Figur 4
zeigt, dass die relative Haufigkeit von
Ca. Microthrix ab Anfang Oktober 2020
in Strasse 2 exponentiell zunimmt. In
dieser Phase verzeichnen wir erst einen
leichten Anstieg im SVI. Das Einwachsen
ist also mittels DNA-Analyse zu einem
sehr frithen Zeitpunkt detektierbar.

Das exponentielle Wachstum von Ca.
Microthrix erfolgt in Strasse 1 erst rund
einen Monat spater als in Strasse 2.
Nebst dem spateren Einwachsen weist
Strasse 1 liber den gesamten Zeitraum
einen geringeren SVI auf als Strasse 2.
Dies konnte im Zusammenhang mit
der Denitrifikationsstufe stehen: Ca.-
Microthrix-Populationen setzen sich
hédufig in Systemen mit alternierenden
Bedingungen (aerob, anaerob, anoxisch)
durch, wéahrend aerobe Bedingungen
mit Sauerstoffkonzentrationen >2mg/1
hinderlich fiir das Wachstum von Ca.
Microthrix sind [7]. Dies bestatigt sich
auch in der MiDAS-Datenbank [4]: Bei
den vier nur nitrifizierenden Schweizer
Kldranlagen wurde Ca. Microthrix nicht
beobachtet. In den neun Klaranlagen
mit Denitrifikation ist hingegen Ca.
Microthrix das am haufigsten detektierte
Fadenbakterium.

Um den SVI zu verbessern, wurde Ende
Dezember 2020 wahrend zehn Tagen
ein Fallmittel auf Aluminiumbasis
dosiert. Neuste Studien zeigen, dass
eine Aluminiumzugabe moglicherweise
nur bei Ca. Microthrix subdominans
und nicht bei Ca. Microthrix parvicella
effektiv ist [1]. Um welche Ca.-Microthrix-
Art es sich auf der ARA Richterswil
handelt (subdominans oder parvicella),
wurde nicht analysiert. Die DNA-Daten in
Strasse 2 zeigen jedoch eine Reduktion
von Ca. Microthrix und eine kurzzeitige
Verbesserung des SVI. Allerdings ist Ca.
Microthrix auch nach Beendigung der
Aluminiumzugabe immer noch haufig
und wachst schnell wieder ein.

In Strasse 1 zeigt sich keine offensicht-
liche Wirkung der Aluminiumzugabe.
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Fig. 4 SVI und relative Haufigkeit von Ca. Microthrix in Strasse 1 (oben) und Strasse 2 (unten).

Die relative Haufigkeit von Ca. Microthrix
nimmt im Gegenteil stark zu. Aufgrund
des Peaks im SVI konnte Ca. Microthrix
in dieser Zeit auch stark aus Strasse 2
iiber die Vorklarung in Strasse 1 ein-
geschwemmt worden sein.

BEKAMPFUNGSSTRATEGIEN

Auf der ARA Richterswil werden deut-
liche Unterschiede im SVI und im
Verhalten von Ca. Microthrix in den
beiden Strassen festgestellt, obwohl die
Strassen mit dem gleichen Abwasser be-
schickt werden. Grundsatzlich ist somit
Potenzial fiir Optimierungsstrategien
vorhanden. Haufig stehen diese aber in
Konkurrenz zu anderen Zielwerten. Dies
zeigt sich insbesondere bei der Beliiftung:

Eine konstante Beliiftung hindert das
Wachstum von Ca. Microthrix, steht aber
in Konkurrenz zur Denitrifikation.
Zielfiihrender ist eine Anpassung bei der
Uberschussschlamm-Eindickung: Mit
einer maschinellen Eindickung konnen
Ca. Microthrix effektiver aus der Biologie
entfernt werden als durch die Absetzung
in der Vorkldrung. Als Option konnte
der Uberschussschlamm auch geflockt
werden, um die Absetzeigenschaften zu
verbessern und die Entfernung der Ca.
Microthrix in der Vorklarung sicher-
zustellen.

Denkbar wire auch, den Uberschuss-
schlamm nur aus der Strasse 2 mit dem
schlechten SVI abzuziehen und die
Strasse 2 mit dem Uberschussschlamm
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von Strasse 1 anzuimpfen. Allerdings ist
auch die Realisierung dieser Massnahme
auf der ARA Richterswil aufwendig.
Schliesslich bietet sich eine Dosierung
von Féllmitteln auf Aluminiumbasis zur
Symptombekdampfung an. Die Dosierung
miisste aber liber einen lingeren Zeit-
raum oder zu einem fritheren Zeitpunkt
erfolgen. Fallmittel auf Aluminiumbasis
konnten so zum Beispiel wahrend der
Wintermonate dosiert werden. Es sollte
aber darauf geachtet werden, dass nicht
nur Aluminium, sondern auch Eisen
dosiert wird, um eine H,S-Bildung in der
Faulung zu vermeiden. Die Dosierung von
Aluminium fiihrt zudem zu Mehrkosten
bei der Fallmittelbeschaffung und - auf-
grund des schlechteren Entwasserungs-
grads - bei der Schlammentsorgung.
Als Alternative konnte Ca. Microthrix
mit DNA-Proben konstant tiberwacht
werden. Dadurch konnte Aluminium
nur bedarfsweise dosiert werden und Be-
triebskosten konnten eingespart werden.
Die unmittelbare Analyse von einzelnen
DNA-Analysen in der Schweiz wird heute
noch nicht angeboten, ware aber grund-
satzlich moglich.

DNA-ANALYSEN IM VERGLEICH

Die Analyse von DNA durch Amplikon-
Sequenzierung ist eine von mehr als 30
Analysemethoden, um Mikroorganismen

(und ihre Metabolismen) nachzuweisen

[8]. Fiir die einfache praktische Um-

setzung auf Klaranlagen stehen fiir die

Detektion von Mikroorganismen zurzeit

vier Methoden im Fokus:

- Lichtmikroskopie

- DNA-Analyse mittels Amplikon-
Sequenzierung

- quantitative PCR (qPCR) und

- Fluoreszenz-in-situ-Hybridisierung
(FISH) (Fig. 5).

Die Analysemethode richtet sich nach der
Untersuchungsfrage.

Lichtmikroskopie

Die visuelle Beurteilung von Bio-
masse mit der Lichtmikroskopie ist ein
wichtiger erster Analyseschritt und gibt
einen Uberblick {iber das generelle Er-
scheinungsbild der Biomasse. So kann
beispielsweise festgestellt werden, ob der
Schlamm eine flockige oder filamentose
Form aufweist oder ob er vorwiegend aus
Prokaryoten (Bakterien) oder Eukaryoten
(z.B. Protozoen, Mikroalgen) besteht. In
den 1980er-Jahren wurden umfassende
Identifizierungstabellen fiir Faden-
bakterien erstellt und fiir die Prozess-
steuerung vorgeschlagen [9]. Mit licht-
mikroskopischen Methoden konnen auch
granulierter Schlamm oder Biofilmtrager
untersucht werden. Basierend auf der
visuellen Inspektion kann eine ndchste
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Reihe von Analysen ausgewdhlt werden,
um die mikrobielle Zusammensetzung
und die Mikroorganismen zu identi-
fizieren.

DNA-Analyse mittels Amplikon-Sequenzierung
Die DNA-Analyse mittels Amplikon-
Sequenzierung liefert einen detaillierten
Gesamtiiberblick tiber die mikrobielle
Gemeinschaft. Als Resultat erhélt
man dabei die Namen und die relative
Haufigkeit aller Populationen in der
Belebtschlammprobe (Fig. 2), wodurch
einerseits Trends von Schliissel-Organis-
men (z.B. Fadenbakterien), andererseits
Shifts in der gesamten Population fest-
gestellt werden (z.B. mittels PCA, Fig. 3).
DNA-Analysen geben nicht die meta-
bolische Funktionalitit der Organis-
men wieder, aber durch die Namen der
Populationen ergeben sich Hinweise zum
metabolischen Potenzial der Biomasse.
Die Hinweise ergeben sich aufgrund
von Vorkenntnissen und Datenbanken
wie MiDAS, die Gensequenzen und
Funktionalitaten von Mikroorganismen
inventarisieren [4].

Quantitative PCR (qPCR)

qPCR ist eine weitere Methode, um be-
stimmte mikrobielle Populationen, wie
Fadenbakterien, Mikroorganismen der
Stickstoff- und Phosphorkreislaufe sowie
Antibiotikaresistenzen zu detektieren.

Ubersichts-Analysen

Spezifische Analysen

5 Mikroskopie FISH / Fluoreszenzmikroskopie

®

E .

8 Allgemeiner Uberblick Flockenstruktur Detektion gezielter Populationen

E Detektion von Phanotypen (z. B. Fadenbakterien) Semi-Quantifizierung gezielter Populationen
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@ (z. B. Protozoen)
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2 Amplikon-Sequenzierung

[

o
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E Trends und relative Haufigkeiten aller Populationen

a Zeitreihen mikrobieller Zusammensetzungen

Fig. 5 Vergleich von vier mikrobiellen Methoden zur Analyse von Belebtschlamm: (1) Mikroskopie, (2) DNA-Analysen, (3) qPCR und (4) FISH.



Aufgrund der tiefen Nachweisgrenze
eignet sich qPCR vor allem auch zur De-
tektion bei sehr tiefen Konzentrationen.
Obwohl die Methode als «quantitativ» be-
zeichnet wird, sind qPCR-Ergebnisse von
Labor zu Labor kaum reproduzierbar und
sollten nicht als absolute Quantifizierung
betrachtet werden [10].

Fluoreszenz-in-situ-Hybridisierung (FISH)
FISH in Kombination mit Epifluores-
zenzmikroskopie (EFM) oder fortge-
schrittenerer konfokaler Laser-Scanning-
Mikroskopie (CLSM) bietet den Vorteil,
dass spezifische Mikroorganismen im
Schlamm visuell lokalisiert werden. Die
Methode eignet sich auch zur Semi-Quanti-
fizierung von Mikroorganismen [11].

Da sowohl bei qPCR als auch bei FISH

spezifische Populationen untersucht

werden, ist eine vorgangige DNA-Ana-
lyse wertvoll, sodass die richtigen

Populationen untersucht werden.

Typischerweise eignen sich deshalb die

Analyseschritte geméss Figur 5:

- Mikroskopie, um das generelle Er-
scheinungsbild und die Flocken-
struktur zu analysieren,

- DNA-Analysen, um die mikrobielle Zu-
sammensetzung zu erhalten.

- Die Sensitivitdit beim Nachweis be-

stimmter Populationen kann durch

qPCR erhoht werden.

FISH hilft, gezielte Population visuell

zu lokalisieren und zu semi-quanti-

fizieren.

WEITERE ANWENDUNGSBEISPIELE

Mit dem technologischen Fortschritt
wird das Durchfiihren von mikrobiellen
Analysen auf Abwasserreinigungs-
anlagen immer attraktiver. Gerade bei
Fragestellungen, bei denen man mit
den herkommlichen Analysemethoden
an Grenzen stosst, kann das Prozess-
verstandnis durch eine Erginzung mit
DNA-Analysen erhoht werden. Dies
wird besonders interessant, wenn die
Analyseresultate direkt vor Ort verfiig-
bar sind, wie dies die neue Nanopore-
Sequenzierungs-Technologie verspricht
[3, 12]. Mit dem Forschungsprojekt
Microcensus der Eawag soll ein portables
Analyse-Kit auf Schweizer Klaranlagen
entwickelt und getestet werden.

Nebst der Detektion von Fadenbakterien
(Fig. 2 und 4) liefert die DNA-Ana-
lyse wertvolle Zusatzinformationen zu

weiteren Schliissel-Mikroorganismen
im Belebtschlamm. Im Zusammenhang
mit der Nitrifikation sind vor allem die
AOB und die NOB von Interesse. Ge-
mass der MiDAS-Datenbank [4] ist auf
Seiten AOB mehrheitlich die Gattung
Nitrosomonas typisch fiir Schweizer Klar-
anlagen, wahrend bei den NOB sowohl
Nitrospira als auch Nitrotoga auftreten.
Auf der ARA Richterswil wie auch auf
der ARA Uster wurde beobachtet, dass
unter normalen Bedingungen vor allem
Nitrospira prasent war, wahrend in Zeiten
mit unvollstandiger Nitrifikation mit ent-
sprechend hohen Nitritfrachten Nitrotoga
eingewachsen ist [2]. Im Rahmen des
Forschungsprojektes Nitripop der Eawag
werden die Griinde fiir saisonale Nitrit-
akkumulation untersucht.

Bei den Denitrifikanten sind die Kennt-
nisse noch limitiert. Mit der Weiter-
entwicklung der MiDAS-Datenbank [4]
werden zukiinftig aber auch Denitri-
fikanten detektierbar.

Im Zusammenhang mit der biologischen
Phosphorelimination sind polyphosphat-
akkumulierende Organismen (PAO)
wie Ca. Accumulibacter phosphatis
und Tetrasphaera wiinschenswert,
wihrend das Vorkommen von glykogen-
akkumulierenden Organismen (GAO)
Ca. Competibacter phosphatis und
Defluviicoccus problematisch ist. Die
GAO konnen ebenfalls unter anaeroben
Bedingungen Kohlenstoffverbindungen
speichern, leider aber, ohne dabei
Phosphor zu eliminieren.

Fiir einen stabilen Anammox-Prozess
sind die AOB und die Anammox-Bakterien
essenziell, wihrend NOB unerwiinscht
sind. Insbesondere, wenn die Prozesse
alle in einem Reaktor erfolgen, kann die
Aktivitat der einzelnen Mikroorganismen
nicht quantifiziert werden, sondern nur
die gesamte Umsatzrate. Auf der ARA
Odense in Danemark wurde deshalb der
Prozess mit regelméssigen DNA-Analysen
der AOB, NOB und Anammox-Bakterien
iiberwacht (Demon process, VandCenter
Syd, Odense, Danemark). Dabei konnte
ein Verlust von Anammox-Bakterien de-
tektiert werden, was eine rechtzeitige Be-
kampfungsstrategie ermoglichte. Gerade
bei diesem sensiblen Prozess mit lang-
sam wachsenden Anammox-Bakterien ist
es wichtig, negative Veranderungen friih-
zeitig zu erkennen, um langanhaltende
Betriebsprobleme vorzubeugen.

Auch in weiteren biologischen Stufen,
wie der anaeroben Schlammfaulung, gibt

es erste Anwendungsbeispiele aus der
Praxis. Mit dem Fortschreiten von DNA-
Analysen auf Schweizer Kldranlagen
erhoht sich die Vergleichbarkeit und die
Aussagekraft der Analyseresultate.

FAZIT UND AUSBLICK

Das Einwachsen von Ca. Microthrix ist
mittels DNA-Analysen ersichtlich, bevor
der SVI massgeblich zunimmt. DNA-Ana-
lysen konnen somit zur Fritherkennung
eingesetzt werden. Dies wiirde eine be-
darfsgerechte Dosierung von Aluminium-
Fallmitteln zur Symptombekdmpfung
erlauben. Ebenfalls kann anhand von
DNA-Analysen die Wirksamkeit einer
Aluminiumzugabe tiberpriift werden.
Eine unmittelbare Analyse von einzelnen
DNA-Proben in der Schweiz wird heute
noch nicht angeboten, ware aber grund-
satzlich moglich.

Die konventionelle Mikroskopie erlaubt
einen ersten visuellen Uberblick iiber
die Flockenstruktur. Als Erganzung dazu
ermoglicht die DNA-Analyse, Trends und
relative Haufigkeiten aller Populationen
im Belebtschlamm zu analysieren. Zu-
kiinftig soll dies auch direkt vor Ort mog-
lich sein. Von offensichtlichem Interesse
sind bei der DNA-Analyse die Schliissel-
Mikroorganismen wie Nitrifikanten, De-
nitrifikanten, phosphorakkumulierende
Bakterien und Anammox. Daneben gibt
es aber auch viele Bakterien, iiber deren
Funktionen im Belebtschlamm noch
wenig bekannt ist. Je mehr Datensatze
aus der Schweiz und weltweit vorhanden
sind, desto besser wird unser Verstand-
nis der Bakterien und ihrer Funktionen
sein und desto eher konnen daraus Mass-
nahmen zur Prozesskontrolle der ARA
abgeleitet werden.
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présentes dans les boues activées. Sur la base des données ADN, il est possible, en
fonction de la question a étudier, de recourir a des méthodes plus ciblées (par ex.
gPCR, FISH) pour analyser et/ou localiser spécifiquement certaines populations.
Les avancées technologiques de séquencage laissent entrevoir une intégration ana-
lytique a la ligne du procédé. Cela permettrait de suivre les processus de sélection
d’organismes-clés tels que les bactéries filamenteuses, les populations nitrifiantes,
dénitrifiantes et anammox impliquées dans le cycle de I’azote, ainsi que les microor-
ganismes accumulant le phosphore, et d’améliorer notre compréhension des proces-
sus microbiens dans les boues activées. Les fonctions de nombreuses bactéries dans
les boues activées sont encore inconnues. Lintégration de données de séquencgage
permettra d’améliorer la gestion des ressources microbiennes et la conduite de bio-
procédés en stations d’épuration.
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