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1 Aufgabenstellung und Bezug zur Vorhabenbeschreibung 
Das Vorhaben befasste sich mit der Entwicklung eines automatisierten Bioprozesses zur 
Kultivierung der extremophilen Alge Galdieria sulphuraria, um organische Reststoffe, unter 
anderem aus Aquakulturen, besser nutzen zu können. Im Mittelpunkt stand die Nutzung 
hydrolysierter Reststoffe, insbesondere aus Garnelenfarmen, als Substrate für eine 
heterotrophe Kultivierung sowie deren prozesstechnische Bewertung. Der Beitrag des ifak 
konzentrierte sich auf mathematische Modellierung, modellgestützte Prozessbewertung 
sowie die Entwicklung von Grundlagen für Monitoring, Automatisierung und spätere 
Prozessführung. Das ifak bearbeitete maßgeblich das Arbeitspaket 2 „Modellierung, 
Monitoring und automatisierte Prozessführung“ und trug ergänzend zum Wissenstransfer und 
zur Verwertung im Arbeitspaket 4 bei. Ziel von AP 2 war die Entwicklung eines 
Stoffwechselprozessmodells für die heterotrophe Kultivierung von G. sulphuraria in 
Gegenwart hydrolysierter organischer Reststoffe. Mithilfe dieses Modells sollten 
Anlagendesign, Prozessbewertung, Überwachung und Steuerung methodisch vorbereitet 
werden. 
 
In Aufgabe 2.1 „Prozessmodellierung” sollte ein mathematisches Modell entwickelt werden, 
das substratbedingte Veränderungen in der Biochemie von G. sulphuraria beschreibt. Der 
Modellansatz sollte wesentliche Zustandsfraktionen, biologische und chemische Prozessraten 
sowie stöchiometrische Zusammenhänge enthalten. Dazu gehörten Biomassefraktionen, 
gelöste und partikuläre organische Substrate, anorganische Nährstoff- und Milieufraktionen, 
Wachstums-, Atmungs- und Hydrolyseprozesse sowie eine bilanzierte Beschreibung von 
Kohlenstoff, Stickstoff, Phosphor und Feststoffgrößen. Ein weiterer Schwerpunkt lag auf der 
mathematischen Beschreibung von Hydrolysaten auf Grundlage messbarer Parameter wie 
CSB, Nährstoffkonzentrationen, Feststoffgrößen und substratbezogenen Analysedaten. 
Die Modellierung sollte iterativ mit den experimentellen Arbeiten der Projektpartner 
verknüpft werden. Laborbefunde sollten in die Modellstruktur, Parametrierung und 
Bewertung einfließen. Umgekehrt sollten die Anforderungen aus AP 2 in die analytischen 
Arbeiten einfließen, insbesondere was die Messgrößen betrifft, die für die 
Hydrolysatbewertung, die Modellparametrierung und die Prozessbewertung erforderlich 
sind. Zusätzlich sollten kurz- und langfristige Milieuänderungen untersucht werden, die zu 
Prozessinstabilitäten oder -ausfällen führen können. Dazu zählen pH-Verschiebungen, 
Nährstoffmangel, Sauerstofflimitierung, Substratüberlastung sowie Kumulierungseffekte 
durch inerte, mineralische oder ionische Bestandteile. 
 
In Aufgabe 2.2 „Prozessüberwachung und -steuerung” sollte das mathematische 
Prozessmodell als Grundlage für spätere Entwurfs-, Überwachungs- und 
Steuerungsanwendungen dienen. Im Vordergrund stand die modellgestützte Vorbereitung 
konkreter Anwendungen, nicht deren abschließende technische Entwicklung. Es wurden 
relevante Offline-Szenarien zur Prozessgestaltung bewertet, darunter 
Reaktorkonfigurationen, Algenproduktionspotenziale, Sauerstoffbedarf, Nährstoffbedarf und 
Resilienzgesichtspunkte. Da für GS-basierte Reststoffprozesse bislang weder etablierte 
Produktionsanlagen noch standardisierte Bemessungsregeln vorliegen, diente die virtuelle 
Prozessumgebung dazu, Betriebsstrategien, Grenzfälle und Monitoringoptionen systematisch 
einzugrenzen. 
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2 Durchgeführte Arbeiten und erzielte Ergebnisse 

2.1 Modellentwicklung 
Im Rahmen des Arbeitspakets 2.1 wurde ein mathematischer Modellansatz für die 
heterotrophe Kultivierung von Galdieria sulphuraria zum Abbau hydrolysierter organischer 
Reststoffe entwickelt. Das Ziel bestand darin, einen Modellansatz zu entwickeln, der die 
wesentlichen biochemischen, stöchiometrischen und physikochemischen Zusammenhänge 
des Prozesses beschreibt und somit als Grundlage für spätere Prozessbewertungen, 
Anlagendimensionierungen, Monitoring- und Steuerungskonzepte dient. Der Modellansatz 
berücksichtigt 32 Stoffe und Stoffgruppen (Fraktionen) und wurde damit bewusst detailliert 
ausgelegt, kann aber bei Bedarf auf vereinfachte Modellvarianten reduziert werden. Tabelle 
2-1 listet eine Übersicht über die 14 Hauptfraktionen. 
 
Tabelle 2-1: Übersicht zu den Hauptfraktionen des mathematischen Modellansatzes 

 
Die Entwicklung eines differenzierten Fraktions- und Zustandskonzepts hat sich als wesentlich 
für die Leistungsfähigkeit des mathematischen Modellansatzes erwiesen. Die Fraktionen 
unterscheiden anorganische gelöste Substanzen, gelöste und partikuläre organische 
Substrate, mineralische Bestandteile, zusätzliche Ionenfraktionen sowie die Biomasse von 
Galdieria sulphuraria. Anorganischer Kohlenstoff (𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼), Phosphor (𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼), Stickstoff (𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼) und 
Schwefel (𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼) werden als bilanzierte Summenfraktionen geführt. Die zugehörigen 
Einzelspezies, 𝐶𝐶𝐶𝐶2/𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻3−/𝐶𝐶𝐶𝐶32−, 𝐻𝐻3𝑃𝑃𝑃𝑃4/𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4−/𝐻𝐻𝑃𝑃𝑃𝑃42−/𝑃𝑃𝑃𝑃43−, 𝑁𝑁𝑁𝑁4+/𝑁𝑁𝑁𝑁3 sowie 𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4−/𝑆𝑆𝑆𝑆42−, 
werden algebraisch aus pH-Wert und Säure-Base-Gleichgewichten berechnet. Dadurch bleibt 
die Zahl dynamischer Zustandsgrößen begrenzt, während pH-Wert, Ladungsbilanz, 
Ionenstärke, Bioverfügbarkeit und mögliche Inhibitionseffekte konsistent berücksichtigt 
werden können. 
 
Die organischen Substratfraktionen sind durch eine einheitliche Grundstruktur charakterisiert, 
die sich in der Löslichkeit und biologischen Verfügbarkeit manifestiert. Gelöste Substrate 
werden als 𝑆𝑆𝐼𝐼 für biologisch inerte und als 𝑆𝑆𝑆𝑆 für biologisch abbaubare Anteile bezeichnet. 
Partikuläre Substrate werden entsprechend als 𝑋𝑋𝐼𝐼 und 𝑋𝑋𝑆𝑆 bezeichnet. Innerhalb dieser vier 
Summenfraktionen wird jeweils in kohlenhydratassoziierte, protein- bzw. 
aminosäureassoziierte, lipid- bzw. LCFA-assoziierte sowie organisch phosphorhaltige 
Subfraktionen unterschieden. Dies betrifft beispielsweise die 𝑆𝑆𝐼𝐼 Anteile 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶, 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴, 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐹𝐹𝐹𝐹 und 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝑃𝑃. 

 ID Description Unit 
1 𝑆𝑆𝑂𝑂2 Dissolved oxygen 𝑔𝑔 𝑂𝑂2 𝑚𝑚3⁄  
2 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 Dissolved inorganic carbon 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  
3 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 Dissolved inorganic phosphorus 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄  
4 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 Dissolved inorganic nitrogen 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  
5 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 Dissolved inorganic sulphur 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑆𝑆 𝑚𝑚3⁄  
6 𝑆𝑆𝐼𝐼 Dissolved substrate, biologically inert 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  
7 𝑆𝑆𝑆𝑆 Dissolved substrate, biologically degradable 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  
8 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑂𝑂𝑂𝑂 Dissolved organic acids as acetate equivalents 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  
9 𝑋𝑋𝐼𝐼 Particulate substrate, biologically inert 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  
10 𝑋𝑋𝑆𝑆 Particulate substrate, biologically degradable 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  
11 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 Galdieria sulphuraria 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  
12 𝑋𝑋𝑀𝑀𝑀𝑀 Mineralics 𝑔𝑔 𝑚𝑚3⁄  
13 𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 Cat-Ions 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄  
14 𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴 An-Ions 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄  
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Auf diesem Weg können organische Anteile von Hydrolysaten nicht nur nach gelöstem und 
partikulärem CSB, sondern auch nach biologischer Verfügbarkeit und stofflicher 
Zusammensetzung beschrieben werden. Die biologisch abbaubaren gelösten Substrate 𝑆𝑆𝑆𝑆 
werden um die besonders gut verwertbare Aminosäurefraktion 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 sowie um organische 
Säuren als Acetatäquivalente 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑂𝑂𝑂𝑂 erweitert. Diese Erweiterung ist dadurch bedingt, dass die 
genannten Fraktionen für Substratpräferenz, pH-Wirkung und Sauerstoffbedarf wichtig sind. 
Diese gewählte Struktur ist erforderlich, weil Hydrolysate aus Aquakultur- und 
Reststoffströmen keine einheitlichen Substrate darstellen. Ein gleicher Gesamt-CSB kann je 
nach Anteil leicht verwertbarer, verzögert verfügbarer oder inerter Fraktionen sehr 
unterschiedliche Wirkungen auf Wachstum, Sauerstoffbedarf, Nährstoffbedarf, pH-System 
und Biomassequalität haben. 
 
Die Biomassefraktion 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 beschreibt die Biomasse von Galdieria sulphuraria und wird in 
kohlenhydrat-, protein-, lipid- und phosphorassoziierte Biomasseanteile 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶, 𝑋𝑋𝐺𝐺𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃, 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿 
und 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃 sowie in die spezifischen Produkt- bzw. Zustandsfraktionen 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃 für Phycocyanin 
und 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 für Floridosid unterteilt. Damit wird Biomasse von Galdieria sulphuraria nicht über 
eine konstant zusammengesetzte Summenbiomasse beschrieben, sondern in dynamische 
Teilfraktionen untergliedert. Dadurch kann sich die Biomassezusammensetzung in 
Abhängigkeit von Substratangebot, Nährstoffversorgung und Milieubedingungen verändern. 
Dies ist insbesondere für die Bewertung proteinreicher Biomasse sowie für Zustände mit 
Stickstoffmangel relevant, bei denen Kohlenstoff weiterhin umgesetzt werden kann, ohne 
dass proportional proteinreiche Biomasse entsteht. 
 
Insgesamt berücksichtigt der mathematische Modellansatz 44 biologische, stöchiometrische 
und physikochemische Parameter. Die Parameter lassen sich funktional gruppieren und bilden 
damit die Verbindung zwischen Fraktionssystem, Prozesskinetik und stöchiometrischer 
Bilanzierung. 
 
Stofflich festgelegte Parameter definieren grundlegende stoffliche Eigenschaften der 
Modellfraktionen. Dazu gehören insbesondere Kohlenstoffgehalte, Stickstoffgehalte und 
Masse-zu-CSB-Verhältnisse. Diese Parameter ergeben sich aus repräsentativen 
Summenformeln oder mittleren Stoffklasseneigenschaften und besitzen daher nur geringen 
oder keinen Kalibrierungsspielraum. 
 
Ein spezieller Parametersatz definiert die Referenzzusammensetzung von Galdieria 
sulphuraria. Hier wird die Biomasse mit 31 % kohlenhydratassoziiertem CSB, 48 % 
proteinassoziiertem CSB und 21 % lipidassoziiertem CSB vorgegeben. Die tatsächlichen Werte 
sind nicht streng festgelegt, sondern hängen von Milieubedingungen und 
Nährstoffversorgung. Protein-, Kohlenhydrat- und Lipidgehalte können sich insbesondere 
unter Stickstoffmangel, Substratüberschuss oder Stressbedingungen verschieben [Salbitani 
und Carfagna 2020; Mozaffari et al. 2019; Sakurai et al. 2016]. 
 
Limitierungsparameter, wie 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2, 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶, 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 und 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4, bestimmen, in welchen 
Konzentrationsbereichen Sauerstoff, Kohlenhydrate, Ammonium und Phosphat die 
Wachstumsraten begrenzen. Diese Parameter besitzen biologische Bedeutung, sind aber in 
der Regel nicht eindeutig aus Literaturwerten übertragbar. Sie hängen von Organismus, 
Kultivierungsbedingungen, Substratdefinition und Modellstruktur ab. Ein Teil der 
Wertebereiche wurde zu Beginn der Arbeiten an etablierte ASM- bzw. ASM3bioP-Parameter 
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angelehnt. Dies betrifft insbesondere Ammonium- und Phosphatlimitierung, da solche 
Halbsättigungskonzentrationen in biologischen Abwasserprozessmodellen häufig als robuste 
Startwerte verwendet werden [Gujer et al. 1999; Henze et al. 2000]. Für Galdieria sulphuraria 
sind diese Werte jedoch nicht als abschließend validierte organismenspezifische Konstanten 
zu verstehen. Sie stellen Startwerte für ein dynamisches Prozessmodell dar und sollten bei 
Vorliegen geeigneter Nährstofflimitierungsversuche überprüft werden. 
 
Der Parameter 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶 beschreibt die Affinität gegenüber gelösten kohlenhydratassoziierten 
Substraten. Für Glucose und andere Zucker können Monod-Parameter in der Literatur 
angegeben werden, sie sind jedoch stark vom konkreten Kultivierungssystem abhängig 
[Occhipinti et al. 2023]. Deshalb sind zum Beispiel 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶 und  𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴 wichtige Kalibrierparameter 
für Substratversuche mit definierten Zucker- oder Hydrolysatkonzentrationen. Der Parameter 
𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝 koppelt die Wachstumsrate an das saure Milieu. Er ist kein allgemeiner chemischer pH-
Parameter, sondern beschreibt die biologische pH-Wirkung auf das heterotrophe Wachstum. 
 
Die Reduktionsfaktoren 𝑘𝑘𝑚𝑚𝑚𝑚,𝐻𝐻,𝐺𝐺1, 𝑘𝑘𝑚𝑚𝑚𝑚,𝐻𝐻,𝐺𝐺2, 𝑘𝑘𝑚𝑚𝑚𝑚,𝐻𝐻,𝐺𝐺3 und 𝑘𝑘𝑚𝑚𝑚𝑚,𝐻𝐻,𝐺𝐺4 sind strukturelle 
Modellparameter. Sie beschreiben die reduzierte Effizienz alternativer Wachstumspfade 
gegenüber dem bevorzugten Wachstum auf Kohlenhydraten und anorganischem Stickstoff. 
Die Einführung dieser Parameter wurde durch Literatur und Chatdiskussionen zur 
unterschiedlichen Verwertbarkeit von Alanin, Glutamat, weiteren Aminosäuren, organischen 
Säuren und N-Starvation-Zuständen motiviert [Curien et al. 2021; Braun et al. 2020; Salbitani 
und Carfagna 2020]. Ihre numerischen Werte sind jedoch Modellannahmen, die die 
qualitative Substratbewertung in quantitative Raten überführen. Sie besitzen daher 
Kalibrierungs- und Sensitivitätscharakter. 
 
Die Ertragskoeffizienten, wie 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺, 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑆𝑆, 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 und 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝑂𝑂𝑂𝑂,𝐺𝐺𝐺𝐺, beschreiben, welcher Anteil 
des verbrauchten Substrat-CSB in Biomasse-CSB überführt wird. Diese Parameter sind weder 
rein stöchiometrisch festgelegt noch völlig frei wählbar. Sie müssen biologisch plausibel sein, 
hängen aber von Substrattyp, Atmungsanteil, Nährstoffverfügbarkeit, 
Kultivierungsbedingungen und Definition der Biomassefraktion ab. Für Wachstum auf Glucose 
bzw. kohlenhydratreichen Substraten liegen die Biomasseerträge im Bereich von etwa 0,3 bis 
0,85 g Biomasse/g Substrat, abhängig von Kultivierungsbedingungen und Auswertung 
[Graziani et al. 2021; Pleissner et al. 2023]. Der im Modell verwendete Wert 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺 = 0.75 g 
COD/g COD liegt damit in einem plausiblen Bereich und entspricht zugleich einer 
konservativen Annahme. Für Aminosäuren bzw. proteinreiche Hydrolysate werden geringere 
Erträge diskutiert, unter anderem wegen unterschiedlicher Aminosäureverwertung, 
Desaminierung, respiratorischer Verluste und möglicher inhibitorischer Anteile [Pleissner et 
al. 2021a]. Der Wert 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 = 0.25 g COD/g COD bildet diese geringere mittlere Effizienz ab. 
 
Die Aufteilungsparameter 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶, 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴, 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹 und 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑋𝑋𝑋𝑋 beschreiben die Bildung inerter 
Restfraktionen bei Hydrolyse bzw. Respiration/Lysis. Solche Parameter sind typisch für ASM-
ähnliche Modelle, weil biologische und hydrolytische Prozesse nicht vollständig zu 
verwertbaren Substraten oder vollständig mineralisierten Endprodukten führen. Ihre Werte 
sind jedoch substrat- und modellabhängig. Sie sollten daher als plausible Startwerte 
verstanden werden, die für reale Hydrolysate über CSB-Bilanzen, Ablaufwerte und 
Feststoffmessungen angepasst werden können. 
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Die Parametertabelle ist damit nicht als vollständig kalibrierter und universell gültiger 
Parametersatz zu verstehen. Sie dokumentiert vielmehr einen konsistenten 
Startparametersatz für die Modellformulierung. Stofflich-stöchiometrische Parameter wie C-, 
N- und Masse-zu-CSB-Faktoren sind weitgehend festgelegt. Literaturgestützte Parameter wie 
maximale Wachstumsraten, Erträge und typische Biomassezusammensetzungen besitzen 
plausible Wertebereiche und müssen an Kultivierungsbedingungen angepasst werden. 
Strukturelle Modellparameter wie Reduktionsfaktoren alternativer Wachstumspfade, 
Inertbildungsanteile oder Proteinlimitierungsfunktionen sind kalibrier- bzw. 
sensitivitätsrelevant. Diese Unterscheidung ist für die spätere Modellprüfung sehr wichtig. 
Wenn Simulation und Versuchsdaten voneinander abweichen, sollten nicht alle Parameter 
gleichbehandelt werden. Zunächst sind die kalibrierbaren biologischen und strukturellen 
Parameter zu prüfen, beispielsweise Wachstumsrate, Erträge, Hydrolyserate, 
Reduktionsfaktoren und Limitierungskoeffizienten. Stöchiometrisch festgelegte 
Umrechnungsparameter sollten dagegen nur geändert werden, wenn eine andere 
Stoffklassendefinition oder eine spezifischere Substratcharakterisierung vorliegt. Dadurch 
bleibt das Modell fachlich interpretierbar und die Kalibrierung nachvollziehbar. 
 
Die Kinetik des Modells folgt einer ASM-ähnlichen, jedoch auf Galdieria sulphuraria 
angepassten Struktur. Die zeitliche Änderung einer Zustandsfraktion ergibt sich aus der 
Summe aller Prozesse, die mit entsprechenden stöchiometrischen Koeffizienten auf diese 
Fraktion wirken. Berücksichtigt werden Hydrolyse partikulärer Substrate (ℎ), aerobes 
heterotrophes Wachstum auf kohlenhydratassoziierten Substraten mit anorganischem 
Stickstoff (g0), Wachstum auf gut verwertbaren Aminosäuren (g1), Wachstum auf weiteren 
schlechter verwertbaren Aminosäuren (g2), Kohlenstoffverwertung unter Stickstoffmangel 
sowie Atmung (g3), Erhaltung (k) und Biomasseabbau (b). Die alternativen Wachstumspfade 
werden kapazitätsbegrenzt formuliert, sodass mehrere gleichzeitig vorhandene Substrate 
nicht zu unrealistisch überhöhten Wachstumsraten führen. 
 
Die Hydrolyse beschreibt die Umwandlung partikulärer, biologisch abbaubarer Substrate in 
gelöste Substratfraktionen. Sie bildet damit den Übergang zwischen den partikulären 
Fraktionen 𝑋𝑋𝑆𝑆 und den gelösten, biologisch verfügbaren bzw. teilweise inerten 
Substratfraktionen. Die Hydrolyse ist insbesondere für unvollständig aufgeschlossene 
Reststoffhydrolysate wichtig, da ein Teil des organischen CSB zunächst feststoffgebunden 
vorliegt und erst zeitverzögert für Galdieria sulphuraria verfügbar wird. Im Modell ist die 
Hydrolyse als Prozess erster Ordnung bezogen auf den partikulär abbaubaren Substratpool 
formuliert. 
 
ℎ = 𝑘𝑘𝐻𝐻 · 𝑋𝑋𝑆𝑆 
 
Das heterotrophe Wachstum auf gelösten kohlenhydratassoziierten Substraten und 
anorganischem Stickstoff bildet den bevorzugten Wachstumspfad von Galdieria sulphuraria 
im Modell. Als organische Kohlenstoff- und Energiequelle dient die Fraktion 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶. Der für die 
Protein- und Biomassebildung erforderliche Stickstoff wird aus der anorganischen 
Stickstofffraktion Ammonium 𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4 bereitgestellt. Zusätzlich werden Sauerstoff, 
bioverfügbarer anorganischer Phosphor, pH-Bedingungen, mögliche Aminosäurehemmung 
und der aktuelle Proteinstatus 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿 der Biomasse berücksichtigt. Zum Punkt 
Aminosäurehemmung ist anzumerken, dass 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 als aggregierte Stellvertreterfraktion für die 
mit wiederholter Hydrolysatdosierung akkumulierte Matrixhemmung verwendet wird. Die 
Fraktion kann biologisch inerte Aminosäuren, schlecht assimilierbare Peptide, Proteinreste 
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und andere organische Begleitstoffe des Hydrolysats umfassen. Das Modell setzt nicht voraus, 
dass biologisch inerte Aminosäuren selbst ursächlich für die Hemmung sind; 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 dient 
vielmehr als Proxy für die hemmende Gesamtmatrix. 
 
g0

= 𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶
 · 

𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4
𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4

 · 
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4
 · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2
 · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿  

 
Das heterotrophe Wachstum auf gut verwertbaren Aminosäuren beschreibt einen zweiten 
Wachstumspfad von Galdieria sulphuraria. Dieser Pfad berücksichtigt die Fraktion 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺, die 
insbesondere Alanin und Glutamat als gut verwertbare aminosäureassoziierte Substrate 
repräsentiert. Diese Aminosäuren können sowohl Kohlenstoff als auch organisch gebundenen 
Stickstoff bereitstellen und sind deshalb physiologisch anders zu bewerten als die 
Kombination aus Kohlenhydraten und anorganischem Ammonium. Im Modell wird dieser 
Wachstumspfad jedoch nicht als vollständig unabhängige additive Rate formuliert, sondern 
als nachgeordnete Nutzung der verbleibenden Wachstumskapazität. 
 
g1

= 𝑘𝑘𝜇𝜇,𝐻𝐻,𝐺𝐺1 · �𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 - 
g0
𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺

�  · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 + 𝐾𝐾𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺
 · 

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4

 · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶
2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶
2  · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2
 · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿  

 
Das heterotrophe Wachstum auf weiteren Aminosäuren beschreibt einen dritten 
Wachstumspfad von Galdieria sulphuraria. Dieser Pfad nutzt die Fraktion 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴, also biologisch 
abbaubare aminosäureassoziierte Substrate, die nicht der besonders gut verwertbaren 
Alanin-/Glutamat-Fraktion 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 zugeordnet werden. Damit wird berücksichtigt, dass 
Aminosäuren aus komplexen Hydrolysaten zwar grundsätzlich verwertbar sein können, 
jedoch nicht alle Aminosäuren dieselbe physiologische Qualität besitzen. Der Pfad wird daher 
mit einer geringeren Effizienz und einer geringeren Substrataffinität formuliert als das 
Wachstum auf 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺. 
 
g2

= 𝑘𝑘𝜇𝜇,𝐻𝐻,𝐺𝐺2 · �𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 - 
g0+g1
𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺

�  · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 2 · 𝐾𝐾𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺
 · 

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4

 · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶
2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶
2  · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2
 ·  

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿  

 
Die Kohlenstoffverwertung unter Stickstoffmangel beschreibt einen weiteren 
Stoffwechselpfad von Galdieria sulphuraria, der wirksam werden kann, wenn organischer 
Kohlenstoff weiterhin verfügbar ist, die normale proteinbildende Biomassebildung jedoch 
durch begrenzte Stickstoffversorgung eingeschränkt ist. Dieser Pfad beschreibt nicht den 
bevorzugten wachstumsgekoppelten Aufbau ausgewogener Biomasse, sondern eine 
reduzierte Kohlenstoffverwertung unter N-Starvation-Bedingungen. 
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g3

= 𝑘𝑘𝜇𝜇,𝐻𝐻,𝐺𝐺3 · �𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 - 
g0+g1+g2

𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺
�  · 

𝑆𝑆𝑂𝑂2
𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2

 · 
𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶
 · 

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4

 · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐼𝐼,𝑁𝑁𝑁𝑁4

𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐼𝐼,𝑁𝑁𝑁𝑁4
 ·  

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2
 · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿  

 
Neben den wachstumsgekoppelten Prozessen berücksichtigt das Modell auch nicht-
wachstumsgekoppelte Stoffwechselaktivität. Diese Prozesse beschreiben den Energiebedarf 
der vorhandenen Galdieria sulphuraria-Biomasse für Zellunterhalt, pH-Homöostase, 
Reparaturprozesse und allgemeine metabolische Aktivität. Sie führen nicht unmittelbar zu 
einem proportionalen Aufbau neuer Biomasse, können aber organische Substrate 
verbrauchen, Sauerstoff zehren und CO₂ bilden. Damit sind sie insbesondere für Phasen mit 
begrenztem Wachstum, Nährstoffmangel oder stationären Betriebszuständen relevant. 
 

𝑘𝑘 = 𝑚𝑚𝐺𝐺𝐺𝐺 · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶
 · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 

 
Ein weiterer Schwerpunkt war die Entwicklung eines algebraischen pH-, Säure-Base- und 
Ionenstärkesystems. Dieses beschreibt die pH-abhängige Verteilung anorganischer 
Kohlenstoff-, Phosphor-, Stickstoff- und Schwefelspezies sowie organischer Säuren. Der pH-
Wert und die Ionenstärke werden algebraisch berechnet. Damit können Milieuwirkungen, 
Bioverfügbarkeit von Nährstoffen, NH₄⁺/NH₃-Gleichgewicht, Phosphatspezies, Sulfat-
/Hydrogensulfatverteilung, organische Säuren und mögliche Prozessinstabilitäten in die 
Modellbewertung einbezogen werden. Dies ist für Galdieria sulphuraria besonders wichtig, da 
der Prozess im stark sauren Bereich betrieben wird und pH-Wert, Säuredosierung, 
Pufferkapazität und Ionenstärke unmittelbar mit Prozessstabilität und Selektivität verbunden 
sind. 
 
Fachlich wurde das Modell so eingeordnet, dass es reale Hydrolysate aus Reststoffen in 
modellierbare Substratfraktionen überführen kann. Analytische Größen wie CSB, filtrierter 
CSB, Feststoffe, FAN, Ammonium, Phosphat, organische Säuren und gegebenenfalls 
spezifische Aminosäureprofile können genutzt werden, um die Eingangsfraktionen des 
Modells abzuschätzen. Dabei ist besonders wichtig, dass Summenparameter wie CSB oder 
FAN nicht automatisch eine hohe biologische Verfügbarkeit bedeuten. Das Modell ermöglicht 
deshalb eine differenzierte Bewertung von produktionswirksamen, verzögert verfügbaren 
und inert wirkenden Hydrolysatanteilen. 
 
Darüber hinaus wurde die Anschlussfähigkeit des Galdieria sulphuraria-Modells an 
Mehrphasenreaktoren in SIMBA# betrachtet. Der zentrale Projektertrag liegt im 
biochemischen Modellkern. Dessen Nutzen steigt jedoch, wenn er mit Reaktormodulen 
kombiniert wird, die Gas-Flüssig-Interaktionen, Sauerstoffeintrag, CO₂-Abgabe, 
Feststoffrückhalt, Phasenkopplung und flexible Reaktorkonfigurationen abbilden können. 
Besonders relevant sind dabei CSTR-, MBR- und Separationskonzepte. Damit kann das 
Galdieria sulphuraria-Modell perspektivisch von einem Offline-Stoffwechselprozessmodell zu 
einem Werkzeug für technische Szenarioanalyse, Reaktorauslegung, Sauerstoffversorgung, 
pH-Stabilisierung, Biomasserückhaltung und Prozessintegration erweitert werden. 
 
Die Parametrierung und Modellprüfung wurden als iterativer Prozess angelegt. Parameter 
wurden aus Literaturangaben, stöchiometrischen Plausibilitätsbetrachtungen und ersten 
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Simulationen abgeleitet bzw. eingegrenzt. Gleichzeitig wurde das Modell im Hinblick auf 
Bilanzkonsistenz, numerische Stabilität und Anwendbarkeit in SIMBA# geprüft. Eine 
vollständige Validierung anhand umfangreicher Labor- oder Pilotdaten war im Projektumfang 
noch nicht möglich. Das Modell ist daher als technischer Modellvorschlag und konsistente 
methodische Grundlage für weitere Laborversuche, Parametrierung und spätere 
Pilotierungen zu verstehen. 
 
Insgesamt wurde im Arbeitspaket Prozessmodellierung ein umfassender Modellkern für die 
heterotrophe Kultivierung von Galdieria sulphuraria mit komplexen Reststoffhydrolysaten 
erarbeitet. Das Modell bildet Substratqualität, Nährstoffbedarf, Sauerstoffbedarf, pH- und 
Milieuwirkungen, dynamische Biomassezusammensetzung, Atmung, Erhaltung und nicht-
wachstumsgekoppelte Prozesse ab. Es schafft damit eine Grundlage, um GS-basierte 
Reststoffprozesse nicht nur über einfache Summenparameter zu bewerten, sondern 
prozessnah hinsichtlich Wachstum, Biomassequalität, Stabilität und technischer 
Übertragbarkeit zu analysieren. In Summe berücksichtigt das Galdieria sulphuraria-Modell 32 
Fraktionen, 44 biochemische Parameter, 73 Variablen und sieben kinetische Prozesse. Die 
vollständige Dokumentation des Modells ist in den Anhängen A bis G aufgeführt. 

2.2 Fachliche und prozesstechnische Einordnung 
Der entwickelte Modellansatz leitet sich aus den besonderen Eigenschaften der 
heterotrophen Kultivierung von Galdieria sulphuraria auf hydrolysierten organischen 
Reststoffen ab. Galdieria sulphuraria besitzt eine ausgeprägte metabolische Flexibilität und 
kann unterschiedliche organische Substrate nutzen, darunter Zucker, Polyole, Disaccharide, 
Aminosäuren und organische Säuren [vgl. Gross und Schnarrenberger 1995; Oesterhelt et al. 
2007; Curien et al. 2021]. Für Aquakultur- und Reststoffhydrolysate ist daher nicht allein die 
Gesamtmenge des organischen Substrats, beispielsweise als CSB, maßgeblich. Entscheidend 
sind die Substratqualität, die biologische Verfügbarkeit und die stoffliche Zusammensetzung. 
 
Diese Einordnung begründet die Differenzierung der heterotrophen Wachstumspfade im 
Modell. Kohlenhydrate, insbesondere Glucose und weitere leicht verfügbare Zucker, gelten 
als bevorzugte Kohlenstoff- und Energiequellen, da auf zuckerhaltigen Substraten hohe 
Biomassekonzentrationen erreicht werden können [vgl. Gross und Schnarrenberger 1995; 
Graverholt und Eriksen 2007; Schmidt et al. 2005; Mozaffari et al. 2019]. Proteinreiche 
Hydrolysate enthalten dagegen freie Aminosäuren, Peptide und organisch gebundenen 
Stickstoff. Diese Substrate können gleichzeitig Kohlenstoff- und Stickstoffquelle sein, zeigen 
jedoch deutliche Unterschiede in ihrer physiologischen Wirkung [Pleissner et al. 2021a; Sloth 
et al. 2017]. Deshalb wird FAN (freier Aminostickstoff) im Modell nicht als einheitlich 
verwertbare Stickstoffquelle behandelt, sondern als unterschiedlich wirksame, 
aminosäureassoziierte Fraktionen abgebildet. 
 
Dabei nehmen L-Alanin und L-Glutamat eine besondere Rolle ein. Beide Aminosäuren sind eng 
an zentrale Stoffwechselwege gekoppelt und können das Wachstum von Galdieria sulphuraria 
fördern, während andere Aminosäuren keinen positiven Effekt zeigen oder unter bestimmten 
Bedingungen hemmend wirken können (Curien et al. 2021). Glutamat ist darüber hinaus eine 
zentrale Verbindung im Stickstoffstoffwechsel und eng mit dem Stickstoffstatus 
heterotropher Zellen verknüpft (Salbitani und Carfagna, 2020). Das Modell unterscheidet 
daher gut verwertbare Aminosäuren, weitere Aminosäuren sowie inert bzw. potenziell 
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hemmend wirkende aminosäureassoziierte Anteile. Diese Struktur bildet ab, dass Hydrolysate 
mit gleichem FAN-Gehalt sehr unterschiedliche Wachstumswirkungen haben können. 
 
Bei komplexen Reststoffhydrolysaten ist zusätzlich eine Matrixhemmung zu berücksichtigen. 
Darunter wird kein eindeutig einer Einzelsubstanz zuordenbarer inhibitorischer Effekt 
verstanden, sondern eine hemmende Wirkung der Gesamtzusammensetzung des 
Hydrolysats. Sie kann aus dem Zusammenwirken freier Aminosäuren, Peptide, Restproteine, 
Salze, Aschebestandteile, organischer Abbauprodukte und weiterer Begleitstoffe entstehen. 
Proteinreiche Hydrolysate bzw. Extrakte aus Aquakultur- und Fischverarbeitungsresten 
können bei geeigneter Verdünnung als Nährstoffquelle dienen; bei höheren Anteilen wirken 
sie jedoch wachstumshemmend [Pleissner et al. 2023]. Die Hemmung lässt sich dabei nicht 
eindeutig FAN, einzelnen Aminosäuren oder einer anderen definierten Einzelkomponente 
zuordnen. Unterschiede zwischen den Reststoffmatrizen zeigen zudem, dass vergleichbare 
Zielnährstoffe nicht zwangsläufig vergleichbare Wachstumswirkungen erzeugen [Pleissner et 
al. 2023]. 
Im Modell wird diese Beobachtung über die Fraktion biologisch inerter Aminosäuren 
berücksichtigt. Diese Fraktion ist nicht als analytisch eindeutig definierte Aminosäurefraktion 
zu verstehen, sondern als aggregierte Stellvertretergröße für eine mit der 
Hydrolysatdosierung eingetragene bzw. akkumulierende hemmende Matrixlast. Dazu können 
schlecht verwertbare oder inerte Aminosäuren, Peptide, Restproteine und weitere organische 
Hydrolysatbestandteile beitragen. Das Modell setzt nicht voraus, dass biologisch inerte 
Aminosäuren die alleinige Ursache der Hemmung sind. Sie dienen vielmehr als Leitfraktion, 
die mit einer potenziell hemmenden Gesamtmatrix korreliert. Diese Modellannahme ist 
besonders für wiederholte Hydrolysatdosierungen relevant. Wenn leicht verfügbare 
Kohlenstoffquellen, Ammonium, der pH-Wert und Sauerstoff nicht limitierend sind, das 
Wachstum mit fortschreitender Versuchsdauer aber abnimmt, ist eine Akkumulation von 
nicht oder nur langsam verwertbaren Hydrolysatbestandteilen eine plausible 
prozesstechnische Erklärung. Die hemmende Stellvertreterfraktion ermöglicht es, 
beobachtete Wachstumsbegrenzungen abzubilden, ohne die Hemmung vorschnell einer 
einzelnen chemischen Substanzklasse zuzuordnen. 
 
Neben der Substratqualität ist die dynamische Biomassezusammensetzung ein zentrales 
prozesstechnisches Merkmal. Bei GS-basierten Reststoffprozessen ist die Biomasse nicht nur 
eine Überschussgröße, sondern ein potenzielles Produkt. Daher sind nicht nur 
Gesamtbiomasse oder CSB-Abbau relevant, sondern insbesondere auch die Protein-, 
Kohlenhydrat-, Lipid- und Phosphoranteile. Literaturbefunde zeigen, dass sich die 
Zellzusammensetzung von Galdieria sulphuraria in Abhängigkeit von Substratangebot, 
trophischem Modus und Nährstoffversorgung verändert [Sakurai et al. 2016; Mozaffari et al. 
2019; Salbitani und Carfagna 2020]. Das Modell bildet diese Zusammenhänge durch getrennte 
Biomassefraktionen ab und ermöglicht somit eine Bewertung der Biomassequalität, 
insbesondere der proteinreichen Biomassebildung. 
 
Der Stickstoffstatus ist hierfür wesentlich. Bei Stickstoffmangel kann organischer Kohlenstoff 
weiterhin umgesetzt werden, der Aufbau proteinreicher Biomasse ist jedoch begrenzt. 
Stickstoffentzug und anschließende Ammoniumzugabe beeinflussen Pigmente, freie 
Aminosäuren und den physiologischen Zustand von Galdieria sulphuraria [Salbitani und 
Carfagna 2020]. Im Modell wird dies durch einen separaten Pfad für die 
Kohlenstoffverwertung unter Stickstoffmangel sowie durch dynamische Protein- und 
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Stickstoffanteile der Biomasse berücksichtigt. Dadurch kann zwischen ausgewogener 
Biomassebildung und kohlenstoffgetriebener, proteinlimitierter Biomassebildung 
unterschieden werden. 
 
Für die prozesstechnische Bewertung sind zudem Atmung, Erhaltung und nicht-
wachstumsgekoppelte Prozesse erforderlich. Heterotroph verwerteter organischer 
Kohlenstoff wird nicht vollständig in Biomasse überführt, sondern anteilig respiratorisch 
umgesetzt. Dies hat Auswirkungen auf den Sauerstoffbedarf, die CO₂-Bildung, die Gasbilanz 
und die Differenz zwischen CSB-Abbau und Biomasseproduktion. Bei Substratüberschuss, 
Nährstofflimitierung oder längeren Kultivierungszeiten können Atmung und 
Erhaltungsstoffwechsel einen relevanten Anteil am Gesamtumsatz einnehmen. Das Modell 
berücksichtigt diese Prozesse, um eine automatische Interpretation von hohem 
Substratabbau als hohe produktive Biomassebildung zu vermeiden. 
 
Ein weiterer zentraler Aspekt ist das pH-, Säure-Base- und Milieusystem. Galdieria sulphuraria 
wird unter stark sauren Bedingungen kultiviert, wodurch eine hohe Selektivität gegenüber 
vielen Fremdorganismen entsteht. Gleichzeitig bestimmt der pH-Wert die Verteilung der 
Spezies von anorganischem Kohlenstoff, Phosphor, Stickstoff, Schwefel und organischen 
Säuren. Er beeinflusst somit die Nährstoffverfügbarkeit, mögliche Inhibitionen, die 
Pufferkapazität, die Ionenstärke und die Prozessstabilität. Die Berechnung des pH-Werts, der 
Säure-Base-Gleichgewichte und der Ionenstärke ist deshalb ein notwendiger Bestandteil des 
Modellansatzes. 
 
Die gewählte Modellstruktur ist somit keine reine Detailerweiterung, sondern eine direkte 
Folge der prozesstechnischen Anforderungen an GS-basierte Reststoffprozesse. Das Modell 
muss variable Hydrolysatqualitäten, substratspezifische Wachstumspfade, dynamische 
Biomassequalität, respiratorische Verluste, Nährstofflimitierungen und pH-/Milieueffekte 
gemeinsam beschreiben. Erst dadurch lassen sich Laborbefunde in eine simulationsfähige 
Grundlage für Prozessbewertung, spätere Parametrierung, Pilotierung, Monitoring und 
Betriebsführung überführen. 

2.3 Modellierung und Auswertung von Laborversuchen 
Ein wesentlicher Teil der Arbeiten in Arbeitspaket 2.1 bestand in der modelltechnischen 
Abbildung und Auswertung von Laborversuchen. Dieser Arbeitsschritt verband den 
entwickelten mathematischen Modellansatz mit den experimentellen Untersuchungen der 
Projektpartner. Das Ziel bestand darin, die Modellstruktur zu prüfen, zentrale Parameter 
einzugrenzen und Wachstumsraten, Substratverwertung, Limitierung und Inhibition anhand 
der verfügbaren Versuchsdaten zu plausibilisieren. Die Parametrierung erfolgte somit nicht 
ausschließlich auf Basis von Literaturannahmen, sondern wurde auch mit experimentellen 
Beobachtungen abgeglichen. 
 
Die Laborversuche wurden in SIMBA# als dynamische Prozessmodelle nachgebildet. Dabei 
wurden Reaktorkonfiguration, Anfangsbedingungen, Dosierungen, 
Substratzusammensetzung und verfügbare Messgrößen berücksichtigt. Die simulierten 
Zeitverläufe wurden anschließend mit den experimentellen Daten verglichen. Insbesondere 
wurden die Biomasseentwicklung, der Substratabbau, die Nährstoffverfügbarkeit, der pH-
Wert, der Sauerstoffbedarf, die Aminosäurefraktionen, der Proteinanteil der Biomasse sowie 
die berechneten Prozessraten der unterschiedlichen Wachstumspfade bewertet. 
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Im Folgenden werden die Modelle und Ergebnisse eines Batch- und eines Chemostat-
Laborversuchs exemplarisch dargestellt. Der Batchversuch lief über einen Zeitraum von 22 
Tagen. An den Tagen 0, 4, 8, 11 und 18 wurde jeweils eine Mischung aus Klärschlamm- und 
Shrimphydrolysat zugeführt. Zusätzlich wurden an diesen Tagen Glucose und 
Ammoniumsulfat dosiert. Der Chemostat-Versuch lief über zehn Tage und wurde ohne 
Hydrolysatzugabe durchgeführt. An den Tagen 3, 4, 5 und 6 wurde Gärmedium, an den Tagen 
0, 3 und 7 Glucose und an den Tagen 0, 4 und 7 Kaliumdihydrogenphosphat hinzugefügt. 
Abbildung 2-1 zeigt das SIMBA#-Modell für den Batchversuch. Es besteht aus der Anmischung 
der Hydrolysate einschließlich pH-Einstellung auf pH 1,8 über einen PI-Regler, dem 
Batchreaktor sowie Vorgaben zur Hydrolysatzuführung und Probenahme. Die Fütterungen 
wurden als diskrete Zugaben abgebildet, sodass sowohl die Einträge von Substrat und 
Nährstoffen als auch die Volumenzunahme des Reaktorinhalts berücksichtigt werden 
konnten. 
 

 
Abbildung 2-1: Simulationsmodell für die Abbildung von Laborversuchen (Batch) 

 
Mithilfe des Modells wurde die zeitliche Entwicklung von Glucose, Ammonium, Aminosäuren, 
Biomasse, Proteinanteil und Prozessraten analysiert und mit den verfügbaren Messdaten 
abgeglichen. Zentraler Prüfpunkt war die Eignung der Modellstruktur. Dabei wurden die 
Fraktionierung der Substrate, die Unterscheidung unterschiedlicher Wachstumspfade, die 
Berücksichtigung von Nährstofflimitierung sowie die Abbildung von pH- und Milieueffekten 
bewertet. Abweichungen zwischen Simulation und Messdaten wurden genutzt, um 
Modellannahmen zu prüfen, Parameterbereiche anzupassen und weiteren experimentellen 
Klärungsbedarf abzuleiten. 
 
Abbildung 2-2 zeigt die Reaktorvolumina im Batch- und im Chemostat-Versuch. Die 
Änderungen der Volumina ergeben sich aus Substrat- und Medienzugaben sowie 
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regelmäßiger Probenahme. Für die Bewertung der Konzentrationsverläufe ist die 
Volumenbilanz wesentlich. Substratzugaben, Verdünnung und Probenahme beeinflussen die 
berechneten Konzentrationen direkt. Erst durch die korrekte Abbildung des Reaktorvolumens 
lassen sich biologische Umsetzung und physikalische Volumen- bzw. Verdünnungseffekte 
sauber voneinander trennen. 
 

 
Abbildung 2-2: Reaktorvolumen (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
In Abbildung 2-3 ist die Entwicklung der Galdieria sulphuraria-Biomasse in Batch- und 
Chemostat-Versuchen dargestellt. In beiden Versuchen liegt die simulierte Galdieria 
sulphuraria-Biomasse unter der gemessenen Biomassekonzentration. Dies ist unter anderem 
durch die Definition der Modellgröße bedingt. Im Modell umfasst die ausgewiesene Galdieria 
sulphuraria-Biomasse die Anteile an Kohlenhydrate, Proteine und Lipide. Mineralische Anteile 
werden separat über die Fraktion 𝑋𝑋𝑀𝑀𝑀𝑀 geführt. Die Differenz zwischen Simulation und 
Messwert ist daher nicht ausschließlich als Wachstumsabweichung zu interpretieren, sondern 
auch als Unterschied zwischen gemessener Gesamtbiomasse bzw. Trockensubstanz und 
modellierter organischer Biomasse. 
 

 
Abbildung 2-3: Galdieria sulphuraria Biomasse (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
In Abbildung 2-4 sind die berechneten Wachstumsraten der Galdieria sulphuraria-Biomasse 
im Batch- und im Chemostat-Versuch dargestellt. Im Batch-Versuch ist das Wachstum 
insgesamt nur schwach ausgeprägt. Bis zum Tag 4 lag nur eine sehr geringe 
Ammoniumkonzentration vor, sodass das System durch Stickstoffmangel bzw. N-Starvation 
geprägt ist. Mit der Ammoniumdosierung am vierten Tag setzt der normale Wachstumspfad 
ein, der anschließend die weitere Biomassebildung dominiert aber gleichzeitig durch die 
Akkumulation von Aminosäuren begrenzt wird. Nach dieser Dosierung steht Ammonium in 
ausreichender Menge zur Verfügung. Im Chemostat-Versuch ist die Situation umgekehrt. Zu 
Beginn liegt ausreichend Ammonium vor, während Aminosäure-assoziierte Substrate kaum 
verfügbar sind. Das Wachstum wird daher zunächst durch den ammoniumgestützten 
Wachstumspfad getragen. Ab etwa Tag 3 ist das Ammonium weitgehend aufgebraucht. 
Danach geht das System in einen stickstofflimitierten Zustand über, wodurch die weitere 
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Biomassebildung begrenzt wird. Die berechneten Wachstumsraten zeigen somit den 
deutlichen Übergang zwischen normalem Wachstum und N-Starvation. 
 

 
Abbildung 2-4: Galdieria sulphuraria Wachstumsraten (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
Abbildung 2-5 zeigt die berechnete Zusammensetzung der Galdieria sulphuraria-Biomasse in 
Batch- und Chemostat-Versuchen. Die Verläufe entsprechen den in Abbildung 2-4 
dargestellten Wachstumsraten und Stickstoffzuständen. Im Batch-Versuch sinkt der 
Proteinanteil zu Beginn der N-Starvation ab und stabilisiert sich nach der 
Ammoniumdosierung auf einem höheren Niveau. Im Chemostat-Versuch nimmt der 
Proteinanteil nach dem Aufbrauchen von Ammonium deutlich ab. Das Modell bildet somit ab, 
dass unter N-Starvation kein weiterer Aufbau proteinreicher Biomasse erfolgt. Organischer 
Kohlenstoff kann weiterhin aufgenommen bzw. umgesetzt werden, wird aber verstärkt in 
Kohlenhydratanteile der Biomasse überführt. Gleichzeitig wird das Wachstum stark limitiert, 
sobald eine Mindestproteinkonzentration der Biomasse erreicht ist. Die dynamische 
Biomassezusammensetzung ist daher ein wesentlicher Bestandteil des Modellansatzes, da sie 
eine Unterscheidung zwischen proteinreicher Biomassebildung, kohlenstoffgetriebener 
Speicherstoffakkumulation und proteinlimitierter Wachstumsbegrenzung ermöglicht. 
 

 
Abbildung 2-5: Galdieria sulphuraria Biomassezusammensetzung (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
In Abbildung 2-6 sind die Glucoseverläufe im Batch- und Chemostat-Versuch dargestellt. Die 
Simulation bildet die sprunghaften Konzentrationsänderungen infolge der Dosierungen sowie 
die anschließende Glukoseaufnahme durch die biologischen Prozesse ab. Im Modell erfolgt 
die Glucoseaufnahme vor allem über die Wachstumspfade 𝑔𝑔0 und 𝑔𝑔3 sowie über den 
katabolen Erhaltungsprozess 𝑘𝑘. Damit wird Glucose sowohl als Wachstumssubstrat als auch 
als Substrat für nicht wachstumsgekoppelte Kohlenstoffumsetzung berücksichtigt. Im Batch-
Versuch folgt die Simulation den wesentlichen Konzentrationsänderungen nach den 
Fütterungen und der anschließenden biologischen Aufnahme. Im Chemostat-Versuch wird die 
Glucoseaufnahme ab etwa Tag 7 deutlich eingeschränkt. Ursache ist das Erreichen des 
Mindestproteinanteils der Galdieria sulphuraria-Biomasse. Dadurch wird das weitere 
Wachstum stark limitiert, obwohl Glucose noch vorhanden ist. Der Verlauf zeigt somit, dass 
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die Glucoseverfügbarkeit allein nicht ausreicht, um Wachstum und Substratumsatz zu 
erklären. Entscheidend ist auch der physiologische Zustand der Biomasse, insbesondere die 
Proteinlimitierung. 
 

 
Abbildung 2-6: Glukose (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
In Abbildung 2-7 sind die Verläufe des freien Aminostickstoffs im Batch- und im Chemostat-
Versuch dargestellt. Im Modell wird FAN (freier Aminostickstoff) nicht als einheitlich 
verwertbare Stickstoffquelle behandelt, sondern auf verschiedene aminosäureassoziierte 
Fraktionen verteilt. Dabei wird zwischen gut verwertbaren Aminosäuren (𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺), weiteren 
verwertbaren Aminosäuren (𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴) und inert bzw. ungünstig wirkenden 
aminosäureassoziierten Anteilen (𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴) unterschieden. Die Aufnahme der verwertbaren 
Aminosäuren erfolgt vor allem über die Wachstumspfade 𝑔𝑔1 und 𝑔𝑔2. 
 
Im Batch-Versuch führen die wiederholten Hydrolysatdosierungen zu wiederkehrenden 
Anstiegen der FAN-Fraktionen. Gleichzeitig akkumuliert über die Versuchsdauer ein 
relevanter Anteil der inert wirkenden bzw. ungünstig wirkenden aminosäureassoziierten 
Fraktion 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴. Diese Fraktion wird im Modell als Stellvertreter für eine mit der Hydrolysatmatrix 
eingetragene hemmende Belastung geführt. Mit zunehmender Akkumulation wird die 
Wachstumsdynamik sukzessive gedämpft. Dies stützt die Annahme, dass hohe FAN-
Konzentrationen nicht zwangsläufig wachstumsfördernd sind, sondern je nach 
Zusammensetzung der Aminosäure-Matrix auch mit Inhibition bzw. Wachstumsbegrenzung 
verbunden sein können. 
 
Im Chemostat-Versuch werden die in geringen Konzentrationen vorliegenden 
aminosäureassoziierten Substrate bereits zu Beginn weitgehend verbraucht. Danach bleiben 
FAN und die zugehörigen Modellfraktionen auf niedrigem Niveau. Die Biomasseentwicklung 
wird dort daher weniger durch die Verwertung von Aminosäuren, sondern stärker durch 
anorganischen Stickstoff, die Verfügbarkeit von Glucose und den Proteinstatus der Biomasse 
bestimmt. Ein Vergleich der beiden Versuche zeigt, dass FAN als Summenparameter allein 
nicht ausreicht, um die biologische Wirkung der Substratmatrix zu bewerten. 
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Abbildung 2-7: Freier Amino-Stickstoff (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
In der Abbildung 2-8 und der Abbildung 2-9 sind die Verläufe von Ammonium und Phosphat 
im Batch- und Chemostat-Versuch dargestellt. Beide Größen werden im Modell als zentrale 
Nährstofffraktionen geführt und wirken sich unmittelbar auf die Biomassebildung, die 
Wachstumspfade und die Biomassezusammensetzung aus. Die Simulation bildet die 
wesentlichen Trends der Messdaten qualitativ ab. Dazu gehören die Abnahme der 
Nährstoffkonzentrationen während wachstumsaktiver Phasen, die Konzentrationssprünge 
nach Dosierungen und die unterschiedlichen Verläufe im Batch- und Chemostat-Betrieb. 
 
Für Ammonium zeigt das Modell die für die Interpretation der Wachstumsraten relevanten 
Phasen. Im Batch-Versuch ist zu Beginn nur wenig Ammonium verfügbar. Nach der Dosierung 
steht Ammonium in höherer Konzentration zur Verfügung und ermöglicht den Aufbau 
proteinreicher Biomasse. Im Chemostat-Versuch wird Ammonium im Verlauf des Versuchs 
weitgehend verbraucht, sodass ab etwa Tag 4 eine stickstofflimitierte Situation entsteht. 
Dieser Verlauf passt zu den berechneten Wachstumspfaden und zur Änderung der 
Biomassezusammensetzung. 
Auch für Phosphat werden die grundsätzlichen Prozesszusammenhänge abgebildet. Im 
Batchversuch stimmen die Konzentrationssprünge und das Konzentrationsniveau nach 
Anpassung der Eingangsdaten deutlich besser mit den Messwerten überein. Im Chemostat-
Versuch bestimmen Verbrauch und diskrete Dosierungen den Verlauf. Die simulierten 
Verläufe zeigen, dass der Modellansatz die Kopplung von Nährstoffverfügbarkeit, 
Biomassebildung und Milieusystem grundsätzlich erfasst. 
 
Die verbleibenden quantitativen Abweichungen sind nicht eindeutig einer einzelnen Ursache 
zuzuordnen. Mögliche Ursachen sind analytische Unsicherheiten, die Probenaufbereitung, die 
unvollständig bekannte Zusammensetzung der zugegebenen Hydrolysate und 
Nährstofflösungen, die pH-abhängige Speziesverteilung und die vereinfachte Abbildung 
biologischer Aufnahme- und Speicherprozesse. Für die Bewertung der Modellstruktur ist 
entscheidend, dass die wesentlichen Trends, Dosierwirkungen und Limitierungszustände 
abgebildet werden. 
 

 
Abbildung 2-8: Ammonium (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 
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Abbildung 2-9: Phosphat (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
In Abbildung 2-10 sind die Verläufe der organischen Säuren im Batch- und im Chemostat-
Versuch dargestellt. Im Batchversuch wird die anfänglich vorhandene organische 
Säurefraktion rasch abgebaut. Die Simulation bildet diese Abnahme und somit die 
angenommene Aufnahmerate plausibel ab. Nach dem anfänglichen Abbau spielen organische 
Säuren im weiteren Versuchsverlauf nur eine untergeordnete Rolle. Im Chemostat-Versuch 
sind organische Säuren dagegen praktisch nicht vorhanden. Entsprechend ergibt sich auch 
keine relevante Wirkung auf das Wachstum, das pH-System oder die Hemmung. Eine mögliche 
Hemmung durch hohe Konzentrationen organischer Säuren konnte mit diesen Versuchen 
daher nicht untersucht werden. Der Modellbaustein bleibt dennoch relevant, da organische 
Säuren bei anderen Hydrolysaten oder höheren Dosierungen eine wichtige Milieu- und 
Inhibitionsgröße darstellen können. 
 

 
Abbildung 2-10: org. Säuren (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
Abbildung 2-11 zeigt die pH-Wert-Verläufe im Batch- und im Chemostat-Versuch. Im 
Batchversuch wird der gemessene pH-Verlauf durch die Simulation gut abgebildet. Damit 
werden die Wirkung der Substratzugaben, der pH-Einstellung der zugeführten Medien und 
der biologischen Umsetzung plausibel wiedergegeben. 
 
Im Chemostat-Versuch hingegen weichen Simulation und Messwerte im Verlauf stärker 
voneinander ab. Die Ursache hierfür konnte im Rahmen der Auswertung nicht eindeutig 
identifiziert werden. Die Abweichung deutet jedoch darauf hin, dass neben den im Modell 
explizit beschriebenen Säure-Base-Gleichgewichten weitere kompensierende Effekte wirksam 
sein können. Dazu zählen insbesondere ein biologisch gekoppelter Protonen- bzw. 
Ladungsausgleich während der NH₄⁺-Aufnahme, Gegenionenflüsse im Zusammenhang mit der 
pH-Homöostase der Zellen sowie matrixbedingte Beiträge der eingesetzten Nährsalze. 
Weitere mögliche Einflussgrößen sind Unsicherheiten in der Zusammensetzung der 
zugegebenen Medien, nicht vollständig erfasste Puffer- und Ionenanteile, analytische 
Abweichungen bei den maßgeblichen Säure-Base-Komponenten sowie vereinfachte 
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Annahmen zur biologischen Umsetzung einzelner Fraktionen. Die Abweichung zeigt weiteren 
Klärungsbedarf, stellt die grundsätzliche Umsetzung des pH-Modells jedoch nicht infrage. 
 
Die pH-Berechnung wurde im Modell umfangreich umgesetzt. Sie berücksichtigt die 
relevanten Säure-Base-Systeme, die Ionenstärke sowie temperatur- und aktivitätsabhängige 
Korrekturen. Dazu gehören unter anderem der Debye-Hückel-Parameter und 
Aktivitätskorrekturen nach Davis. Dieser Umfang entspricht einem hohen fachlichen Standard, 
wird in biologischen Prozessmodellen jedoch selten in dieser Tiefe eingesetzt. Die Kopplung 
von pH-Wert, Ionenstärke, Nährstoffspezies und Milieuzustand ist für GS-Systeme besonders 
relevant, da bereits kleine Änderungen im stark sauren Bereich die Verfügbarkeit und Wirkung 
von Nährstoffen und Hemmstoffen beeinflussen können. 
 

  
Abbildung 2-11: pH Wert (Links: Batch, Rechts: Chemostat) 

 
Die Modellierung der Laborversuche hat gezeigt, dass der entwickelte Galdieria sulphuraria-
Modellansatz zentrale Phänomene der heterotrophen Kultivierung plausibel abbildet. Die 
verfügbaren Versuchsdaten ermöglichten eine erste Parametrierung und Prüfung der 
Modellstruktur. Mithilfe des Modells konnten Wachstum, Substratverwertung, 
Nährstofflimitierung, dynamische Biomassezusammensetzung sowie die Wirkung 
unterschiedlicher Wachstumspfade interpretiert werden. 
 
Dabei wurde besonders deutlich, dass die Prozessdynamik nicht allein durch 
Summenparameter wie CSB, FAN oder Gesamtbiomasse erklärbar ist. Von entscheidender 
Bedeutung sind die biologische Qualität der Hydrolysatfraktionen, die Verfügbarkeit von 
Glucose und Ammonium, die Zusammensetzung der aminosäureassoziierten Substratmatrix 
sowie der Proteinstatus der Biomasse. Dabei erwies sich die Aufteilung in gut verwertbare 
Aminosäuren, weitere verwertbare Aminosäuren und inert bzw. ungünstig wirkende 
aminosäureassoziierte Anteile als fachlich sinnvoll. Sie erlaubt die Abbildung von 
Wachstumsstagnation trotz vorhandener Glucose- und Ammoniumkonzentrationen. 
 
Die Berechnung von pH-Wert und Ionenstärke wurde in einem für biologische Prozessmodelle 
ungewöhnlich detaillierten aber notwendigen Umfang umgesetzt. Die Batchversuche konnten 
damit gut beschrieben werden. Abweichungen im Chemostat-Versuch weisen jedoch auf 
weiteren Untersuchungsbedarf hin, insbesondere hinsichtlich biologisch gekoppelter 
Protonen- bzw. Ladungsausgleiche, Gegenionenflüsse, Nährsalzmatrix und pH-Homöostase. 
Für weiterführende Arbeiten ist zu prüfen, ob ein Protonen- oder Alkalinitätsterm die 
Beschreibung der pH-Dynamik während der Ammoniumaufnahme verbessert. 
 
Insgesamt lieferten die Laborversuche – nicht nur die hier gezeigten – sehr wertvolle 
Datensätze für die Modellentwicklung. Der Vergleich von Messung und Simulation zeigt das 
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typische Bild eines ersten, bereits tragfähigen Modellentwurfs. Die zentralen 
Prozesszusammenhänge werden erfasst, einzelne Parameter und Teilmechanismen 
benötigen jedoch eine weitere experimentelle Absicherung. Die Modellierung bildet somit 
eine wichtige Grundlage für die weitere Parametrierung, Validierung und Pilotierung sowie für 
spätere Anwendungen in der Prozessbewertung, dem Monitoring und der Prozessführung. 
 

2.4 Prozessüberwachung und -steuerung 
Aufbauend auf dem in Arbeitspaket 2.1 entwickelten mathematischen Modell für Galdieria 
sulphuraria wurden Grundlagen für die Prozessüberwachung und -führung erarbeitet. MSR 
und Monitoring wurden bereits sowohl in der Nachbildung der Laborversuche (siehe Abschnitt 
2.3) als auch bei der Untersuchung zur hybriden Modellierung mit KI (siehe Abschnitt 2.5) 
eingesetzt. Der Fokus lag dabei nicht auf der Entwicklung neuer klassischer Steuerungs- und 
Regelungskonzepte, sondern auf der Bewertung des Galdieria sulphuraria-Modells, bzw. 
darauf basierender Prozessmodelle, als Grundlage für die Dimensionierung von Anlagen, die 
Entwicklung von Betriebsstrategien und die Ausarbeitung von Monitoringkonzepten. In der 
verfahrenstechnischen Praxis haben sich klassische Regler für den pH-Wert, die 
Sauerstoffversorgung oder die Dosierströme bewährt. Der projektspezifische Mehrwert 
bestand darin, prozessrelevante und teilweise nicht direkt messbare Systemeigenschaften für 
die genannten Aufgaben zugänglich sowie beschreib- und bewertbar zu machen. 
Für Galdieria sulphuraria-basierte Systeme liegen bislang vor allem Laboruntersuchungen und 
daraus abgeleitete Prozessprojektionen vor. Die Arbeiten zur Prozessüberwachung und -
steuerung dienten daher der methodischen Vorbereitung späterer Pilotierungen. Mithilfe des 
Modells können vor einer technischen Umsetzung relevante Betriebsfenster, 
Belastungsgrenzen, Messgrößen, Stellgrößen und Sicherheitsaspekte eingegrenzt werden. 
 
Zur Dimensionierung klassischer umwelttechnischer Verfahren werden zentrale 
Entwurfsgrößen wie die Biomasseverweilzeit, die Schlammproduktion, der Sauerstoffbedarf 
und der Abbaugrad genutzt. Diese Grundlogik lässt sich prinzipiell auf GS-basierte Systeme 
übertragen. Im Galdieria sulphuraria-Modell steht zunächst eine Einzelbiomasse im 
Vordergrund. Daraus folgt jedoch kein einfach zu bemessender Prozess. Galdieria sulphuraria 
zeigt ausgeprägte Substratpräferenzen und verwertet unterschiedliche organische Substrate 
mit unterschiedlicher Effizienz. Kohlenhydrate, gut verwertbare Aminosäuren, weitere 
Aminosäuren, organische Säuren, lipidassoziierte Anteile und inerte organische Fraktionen 
wirken sich unterschiedlich auf das Wachstum, den Sauerstoffbedarf, den Nährstoffbedarf 
und die Biomassequalität aus. Entscheidend sind daher nicht nur die Menge und der CSB-
Gehalt des organischen Substrats, sondern auch die Zusammensetzung und die biologische 
Verfügbarkeit. 
Das Galdieria sulphuraria-Modell dient somit als simulationsgestütztes Auslegungs- und 
Bewertungswerkzeug. Es ermöglicht die Bewertung unterschiedlicher Substrat- und 
Betriebsbedingungen innerhalb eines konsistenten Modellrahmens. Ein starrer 
Bemessungsalgorithmus klassischer Art ist für solche Prozesse nicht zu erwarten, da die 
Substratqualität, die Nährstoffversorgung, das pH-System, der Sauerstoffbedarf und die 
Biomassequalität eng gekoppelt sind. 
 
Für MSR-Konzepte kann das Modell als virtuelle Entwicklungsumgebung genutzt werden. 
Betriebszustände, Übergänge, Störungen und Regelungskonzepte lassen sich darin 
systematisch entwickeln und bewerten. Von besonderer Relevanz sind die unterschiedlichen 
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Zeitkonstanten des Systems. So wirkt die pH-Wert-Einstellung im Bereich von Sekunden bis 
Minuten, der Sauerstoffhaushalt und die Sauerstoffzehrung dagegen typischerweise im 
Minutenbereich. Substratumsatz, Nährstoffdynamik, Biomasseaufbau, Biomassequalität und 
Feststoffrückhalt wirken dagegen über Stunden bis Tage. 
Daraus ergibt sich eine gestufte Sicht auf die Prozessführung. Schnelle Basisregelungen 
betreffen den pH-Wert und den Sauerstoffgehalt. Mittelfristige Betriebsentscheidungen 
betreffen die Substrat- und Nährstoffdosierung. Langsamere strategische Vorgaben betreffen 
den Biomasserückhalt, die Biomasseverweilzeit und die Ernte. Zustandstransitionen sind 
dabei besonders relevant. Da reale Reststoffhydrolysate keine konstante Zusammensetzung 
besitzen, sondern in Menge und Anteilen an Kohlenhydraten, Aminosäuren, organischen 
Säuren, partikulären Substraten, mineralischen Bestandteilen und inerten Fraktionen 
variieren, ist dies von Bedeutung. Das Modell erlaubt die Analyse solcher Übergänge als 
dynamische Szenarien, beispielsweise bei Substratwechseln, Dosierszenarien, pH-Störungen, 
Stickstoff- oder Phosphormangel, Sauerstofflimitierung, Biomasserückhalt, Anfahrzuständen 
und Übergängen zwischen wachstumsdominiertem Betrieb, Erhaltung und 
Nährstofflimitierung. 
 
Für Monitoringkonzepte können GS-Prozessmodelle zur Ableitung geeigneter Sensorik und 
Analytik genutzt werden. Das Ziel besteht nicht darin, ein allgemeines Standard-
Messprogramm festzulegen, sondern die für ein konkretes Substrat, eine bestimmte 
Reaktorkonfiguration und ein spezifisches Betriebskonzept erforderlichen Messgrößen zu 
bestimmen. Das Modell zeigt, welche Zustände für die Prozessbewertung sensitiv oder kritisch 
sind und welche Messgrößen diese Zustände direkt oder indirekt erfassen können. Je nach 
Anwendungsfall können CSB-Fraktionierung, FAN, organische Säuren oder 
Nährstoffmessungen im Vordergrund stehen. In anderen Betriebskonzepten können 
Sauerstoffzehrung, pH-Stabilität, Biomasserückhalt oder Proteinqualität maßgeblicher sein. 
Das Modell unterstützt somit die Auswahl, Priorisierung und fachliche Begründung von 
Sensorik und Laboranalytik. Klassische Messgrößen (siehe auch Anhang G) wie pH-Wert, 
Temperatur, Leitfähigkeit, Sauerstoff, CSB, filtrierter CSB, TS/TSS, VS/VSS, FAN, Ammonium, 
Phosphat, organische Säuren, Biomassekonzentration, Protein und Dosierströme können in 
einen gemeinsamen, bilanz- und prozessbezogenen Zusammenhang gestellt werden. 
Einzelmessungen werden dadurch nicht isoliert bewertet, sondern auf die im Modell 
beschriebenen Fraktionen, Prozessraten und Milieuzustände bezogen. 
 
Perspektivisch können Galdieria sulphuraria-Modelle direkt in Monitoringkonzepte integriert 
werden. Sie können als modellgestützte Interpretationsschicht zwischen Messdaten und 
Prozesszustand dienen und Funktionen übernehmen, die über die reine Messwerterfassung 
hinausgehen. Dazu gehören die Plausibilisierung von Messdaten, die Ableitung nicht direkt 
messbarer Zustände, die Bewertung von Betriebsfenstern sowie die frühzeitige Identifikation 
kritischer Entwicklungen wie pH-Drift, Sauerstofflimitierung, Nährstoffmangel oder 
ungünstige Substratwechsel. Damit bildet das Modell eine Grundlage für spätere 
Softsensoren, Beobachterstrukturen und modellgestützte Betriebsentscheidungen. 
 
Die Modellstruktur aus AP 2.1 ergibt sich unmittelbar aus diesen Anforderungen. Bei der 
Anlagendimensionierung müssen die Substratqualität, der Sauerstoffbedarf, der 
Nährstoffbedarf, die Biomassebildung und die Biomassequalität gemeinsam bewertet 
werden. Für MSR-Konzepte sind Zeitkonstanten, Stellgrößen, Zustandstransitionen und 
Betriebsgrenzen relevant. Für Monitoringkonzepte müssen messbare Größen mit nicht direkt 
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messbaren Prozesszuständen verknüpft werden. Die differenzierte Abbildung von Fraktionen, 
Prozessraten, pH- und Milieuzuständen sowie der Biomassezusammensetzung stellt somit 
keine rein formale Detailerweiterung dar, sondern ist eine direkte Folge der Anforderungen 
aus Dimensionierung, Prozessführung und Zustandsüberwachung. 

2.5 Zusatzuntersuchungen zu KI 
Im Rahmen der Prozessmodellierung sowie der modellgestützten Prozessüberwachung und -
steuerung wurden ergänzende Untersuchungen zur Kopplung des Prozessmodells von 
Galdieria sulphuraria mit Methoden der künstlichen Intelligenz durchgeführt. Das Ziel bestand 
darin, zu bewerten, ob das entwickelte Modell nicht nur als Offline-Werkzeug für den Entwurf, 
die Szenarioanalyse und die Prozessbewertung, sondern auch als Grundlage für 
datengetriebene Überwachungs- und Steuerungskonzepte genutzt werden kann. Der Fokus 
lag dabei auf künstlichen neuronalen Netzen (KNN), die als ergänzende Module innerhalb der 
bestehenden Simulations- und Automatisierungsumgebung betrachtet wurden. 
 
Die heterotrophe Kultivierung von Galdieria sulphuraria auf hydrolysierten organischen 
Reststoffen ist geprägt durch wechselnde Substratqualitäten, nichtlineare 
Stoffwechselreaktionen, zustandsabhängige Biomassezusammensetzung und nur teilweise 
kontinuierlich verfügbare Messgrößen. Relevante Zielgrößen wie der Proteinanteil, die 
Hydrolysatzusammensetzung oder der physiologische Biomassezustand sind analytisch 
aufwendig, zeitverzögert oder nicht online verfügbar. Daraus ergibt sich ein Anwendungsfeld 
für hybride Methoden. Das mechanistische Modell gewährleistet Bilanztreue, Prozesslogik 
und Interpretierbarkeit. KNN können ergänzend für Zustandsschätzung, Modellkorrektur, 
Kompensation fehlender Messinformationen oder als schnelle Ersatzmodelle genutzt werden. 
 
Ein zentraler methodischer Ansatz war das physik-informierte Vorlernen. Deterministische 
Prozessmodelle erzeugen synthetische, bilanztreue Trainingsdaten für definierte 
Betriebsbereiche, Lastfälle, Substratwechsel und Störszenarien. Diese Daten können zum 
Vortraining von KNN verwendet werden, bevor ausreichend reale Messdaten aus Labor- oder 
Pilotanlagen verfügbar sind. Prozessmodelle übernehmen somit die Funktion kontrollierter 
Trainings- und Testumgebungen. Auch seltene oder kritische Betriebszustände lassen sich so 
reproduzierbar erzeugen und für die Entwicklung datengetriebener Bausteine nutzen. 
Exemplarisch wurden im Projekt mit Softsensorik, Residualkorrektur und Kompensation 
verzögerter bzw. lückenhafter Messdaten drei KI-Anwendungen betrachtet. 
 
Exemplarisch wird im Folgenden eine modellgestützte Abschätzung der Proteinproduktion 
mittels KI betrachtet. Eine einfache Bilanzierung kann die mit dem Überschussschlammabzug 
entfernte Biomasse mit einem konstanten Proteinanteil verknüpfen. Ein solcher Ansatz ist 
jedoch nur eingeschränkt belastbar, da der Überschussschlammabzug messtechnisch unsicher 
sein kann und der Proteinanteil der Biomasse bei wechselnder Substratqualität nicht konstant 
ist. Im modellierten Referenzsystem führt bereits die Umschaltung zwischen kohlenhydrat- 
und aminosäuredominierter Fahrweise zu relevanten Abweichungen, wenn ein konstanter 
Proteinanteil angenommen wird. Die zentrale Herausforderung liegt daher nicht allein in der 
Bilanzierung der Biomassemenge, sondern in der dynamischen Abbildung der 
zustandsabhängigen Biomassequalität. 
 
Das verwendete Prozessmodell beschreibt ein kontinuierlich betriebenes Referenzsystem zur 
heterotrophen Kultivierung von Galdieria sulphuraria. Der Zulauf wird über zwei getrennte 
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Hydrolysatströme abgebildet: ein kohlenhydratreiches und ein protein- bzw. 
aminosäurereiches Hydrolysat. Dadurch können unterschiedliche Substratregime, 
Mischungsverhältnisse und Übergänge zwischen CH- und PR-dominierter Fahrweise gezielt 
simuliert werden. Als biologischer Reaktor kommt ein Membranbioreaktor (MBR) zum Einsatz, 
der Biomassewachstum, Substratumsatz, Sauerstoffbedarf, Nährstoffverbrauch und 
Biomasserückhalt gemeinsam abbildet. Das Prozessmodell enthält Regelungen für zentrale 
Betriebsgrößen: den pH-Wert über Schwefelsäuredosierung, das Ammonium über 
Nährstoffdosierung, den TS-Gehalt über Biomasseabzug sowie den gelösten Sauerstoff über 
die Sauerstoffversorgung. Damit entsteht eine virtuelle Prozessumgebung, in der 
Substratwechsel, Betriebszustände und Regelungseingriffe dynamisch untersucht werden 
können. 
 
Ergänzend sind KI-Bausteine in das Modell eingebunden. Ein zeitfensterbasiertes CNN nutzt 
die zeitlichen Verläufe ausgewählter Prozessgrößen, um die Tagesproteinproduktion 
abzuschätzen. Ein nachgeschaltetes KNN/FNN dient der Nachkalibrierung der CNN-Ausgabe 
und kompensiert systematische Abweichungen gegenüber dem Referenzverhalten. Somit 
dient das Prozessmodell zugleich als virtuelle Anlage, Datengenerator und Testumgebung für 
hybride modell- und KI-basierte Überwachungsansätze. 
 

 
Abbildung 2-12: Prozessmodell mit simultaner KI Ausführung 

 
Für dieses Beispiel wurde ein physik-informiert vortrainiertes KNN eingesetzt. Das 
deterministische GS-Prozessmodell erzeugt dafür bilanztreue Trainingsdaten über 
unterschiedliche Betriebszustände, Substratregime und Übergänge. Das KNN lernt auf dieser 
Grundlage den Zusammenhang zwischen verfügbaren Kontextsignalen und der resultierenden 
Proteinproduktion. Als Eingangsgrößen wurden die Volumenströme der kohlenhydrat- und 
aminosäurebasierten Hydrolysatströme sowie der Feststoffgehalt im Reaktor verwendet. 
Diese Größen sind im Betrieb grundsätzlich verfügbar und bilden die wesentlichen Treiber von 
Substratdominanz und Biomassezustand ab. 
 
Das KNN besteht aus zwei Stufen: einem zeitfensterbasierten Convolutional Neural Network 
(CNN), das aus den zeitlichen Verläufen der Eingangsgrößen eine Rohschätzung der 
Tagesproteinproduktion ableitet, und einem nachgeschalteten, bewusst einfachen 
Feedforward Neural Network (FNN), das eine Nachkalibrierung der CNN-Ausgabe realisiert. 
Für das CNN wird ein Eingangsfenster von 24 Zeitschritten mit 6-h-Abstand verwendet, was 
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einem Rückblick über sechs Tage entspricht. Das verwendete CNN enthält die Schichten Input 
(Timesteps = 24, Features = 3) → Conv1D (Filter = 8, Kernelgröße = 4) → Dense (128) → 
Dropout (0,05) → Dense (16) → Dense (1). Das einfachere FNN enthält die Schichten Input 
(Features = 2) → Dense (32) → Dense (8) → Dense (1). Im Arbeitsmodell wurde nur das CNN 
trainiert (Epochen: 500, Schritte: 10, Batch: 16, Validation: 20 %). Das FNN wird dagegen im 
Referenzmodell zyklisch nachgeführt (Intervall: 7 d, Fenster: 28 d, Epochen: 100, Schritte: 10, 
Batch: 16), um anlagenspezifische Abweichungen auszugleichen, ohne die im Vortraining 
gelernte Dynamik des CNN zu überschreiben. Die Nachführung erfolgt auf Basis weniger 
Tageswerte (ein Label pro Tag). Bei einem Fenster von 28 Tagen bleibt der Datenbedarf gering, 
sodass die Anwendung auch bei nur stichprobenartig verfügbaren Produktbilanzen 
praktikabel bleibt. 
 

 
Abbildung 2-13: Prognostizierte Proteinproduktion gegen ein Referenzmodell 

 
Die Abbildung zeigt den Zeitverlauf der Proteinproduktion im Referenzsystem („virtuelle 
Realität“) im Vergleich zur Vorhersage des vortrainierten CNN und zur nachgeführten 
CNN+FNN-Schätzung. Das vortrainierte CNN bildet die dynamische Reaktion auf Last- und 
Regimewechsel grundsätzlich ab, weist jedoch eine systematische Abweichung gegenüber 
dem Referenzsystem auf. Durch die zyklische Nachführung über die FNN-Stufe wird diese 
Abweichung reduziert. Die kombinierte CNN+FNN-Schätzung folgt dem Referenzverlauf 
zeitlich konsistenter und verbessert sowohl Niveau als auch Amplitude der berechneten 
Proteinproduktion. 
 
Das Beispiel zeigt, dass physik-informiertes Vorlernen eine geeignete methodische Grundlage 
für KNN-basierte Softsensorik in GS-Prozessen darstellt. Das mechanistische Modell liefert 
dabei die Prozesslogik und bilanztreue Trainingsdaten, während das KNN dynamische 
Zusammenhänge zwischen Substratregime, Biomassezustand und Produktqualität 
approximiert. Die Ergebnisse sind als methodischer Nachweis zu verstehen. Für eine 
praktische Anwendung sind reale Labor- und Pilotdaten erforderlich, um die Vorhersagegüte, 
die Gültigkeitsbereiche und die Nachführungsstrategie belastbar zu prüfen. 
 
Zusätzlich wurden Perspektiven für adaptive Steuerung und Surrogatmodelle untersucht. KNN 
können klassische Regelungsstrukturen durch adaptive Zusatzbausteine ergänzen, 
beispielsweise durch zustandsabhängige Korrekturfaktoren, Gain-Scheduling oder Hinweise 
auf kritische Betriebszustände. Die robuste Basisregelung bleibt dabei erhalten, während das 
KNN die Anpassung an wechselnde Substratqualitäten, Biomassezustände oder 
Limitierungszustände unterstützt. Eine weitere Perspektive ist die Nutzung von KNN als 
schnelle Surrogate für rechenintensive Prozessmodelle. Solche Ersatzmodelle können 
umfangreiche Szenarioanalysen oder modellprädiktive Regelungskonzepte erleichtern. 
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Die untersuchten Beispiele basierten auf synthetischen bzw. modellgenerierten Daten. Für 
eine praktische Anwendung sind jedoch reale Labor- und Pilotdaten erforderlich, um die KNN 
zu validieren. Zusätzlich müssen Gültigkeitsbereiche, Plausibilitätsprüfungen, Fallback-
Strategien und sichere Stellgrößenbegrenzungen definiert werden. Die Untersuchungen sind 
daher als methodische Vorarbeiten einzuordnen. Sie zeigen, wie KI-Bausteine mit dem GS-
Prozessmodell kombiniert werden können und welche Anwendungsoptionen für spätere 
Überwachungs- und Steuerungskonzepte bestehen. 

3 Wichtigste Positionen des zahlenmäßigen Nachweises 
Der wesentliche Teil des Mitteleinsatzes entfiel auf Personalkosten. Diese wurden für die in 
Abschnitt 2 dargestellten fachlichen Arbeiten eingesetzt. Dazu gehörten insbesondere die 
Literaturrecherche und -auswertung zu Projektbeginn, deren regelmäßige Fortschreibung 
während der Projektlaufzeit sowie die Entwicklung des mathematischen Modellansatzes. Des 
Weiteren umfassten die Arbeiten die Definition von Fraktionen, Parametern, Prozessraten 
und Bilanzbeziehungen, die Umsetzung und Prüfung der Modellstruktur in SIMBA# und die 
modelltechnische Abbildung und Auswertung von Laborversuchen. Ergänzend wurden 
Arbeiten zur Anschlussfähigkeit des Galdieria sulphuraria-Modells an erweiterte 
Mehrphasenreaktoren sowie zur Nutzung des Modells für Monitoring-, MSR- und KI-basierte 
Zusatzkonzepte durchgeführt. 
 
Die Abstimmung mit den Projektpartnern erfolgte in Online-Projekttreffen. Dabei wurden 
insbesondere Laborversuche, Messwerte, Versuchsreihen, Modellanforderungen und 
Zwischenergebnisse abgestimmt. Reisemittel wurden insbesondere für den in Abschnitt 7 
beschriebenen Wissenstransfer genutzt, darunter die Teilnahme an der „International 
Conference on Environmental Sustainability & Green Technology” an der Vietnamese-German 
University in Binh Duong. Sachmittel wurden projektbezogen für die Durchführung der 
Arbeiten, die Nutzung bzw. Bereitstellung von SIMBA# sowie die modell- und 
simulationstechnische Bearbeitung eingesetzt. 

4 Notwendigkeit und Angemessenheit der Arbeiten 
Die durchgeführten Arbeiten waren notwendig, da für GS-basierte Reststoffprozesse bislang 
keine etablierten Bemessungsansätze, keine allgemein nutzbaren Prozessmodelle und keine 
belastbaren ingenieurtechnischen Vorlagen für das Anlagendesign, die Betriebsführung und 
die Prozessüberwachung vorliegen. Der aktuelle Forschungsstand umfasst vor allem 
grundlegende Untersuchungen zur Kultivierung von Galdieria sulphuraria, zu geeigneten 
Substraten, zu Wachstumsraten unter unterschiedlichen Milieubedingungen sowie zu 
ausgewählten Prozessgrößen wie maximaler Wachstumsrate, Biomasseertrag, 
Nährstoffbedarf, Proteinbildung und Substrataffinität. Diese Informationen sind zwar eine 
wichtige Grundlage, reichen aber nicht aus, um daraus unmittelbar ein simulationsfähiges 
Prozessmodell oder ein belastbares Auslegungs- und Betriebskonzept abzuleiten. 
 
Hydrolysierte organische Reststoffe stellen besondere Anforderungen an die Modellierung. 
Sie sind keine definierten Einzelsubstrate, sondern komplexe Gemische aus gelösten und 
partikulären, schnell verwertbaren, verzögert verfügbaren und inerten organischen 
Fraktionen. Substratqualität, C/N/P-Verhältnis, Sauerstoffbedarf, pH-Wert, Ionenstärke, 
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Nährstoffverfügbarkeit und Biomassequalität sind eng miteinander gekoppelt. 
Summenparameter wie CSB, FAN oder Gesamtstickstoff erfassen diese Zusammenhänge nur 
unvollständig und erlauben keine belastbare Bewertung von Wachstumsleistung, 
Proteinbildung, respiratorischen Verlusten oder Prozessstabilität. 
 
Die verfügbaren Laborbefunde und Literaturinformationen mussten daher in einen 
konsistenten mathematischen Modellansatz überführt werden. Dabei wurden ein 
differenziertes Fraktions- und Zustandskonzept, stöchiometrische Bilanzbeziehungen, 
substratspezifische Wachstums- und Abbauprozesse, eine dynamische 
Biomassezusammensetzung sowie ein pH-, Säure-Base- und Milieusystem entwickelt. Damit 
entstand eine wissenschaftlich und ingenieurtechnisch nutzbare Grundlage zur gemeinsamen 
Bewertung von Substratqualität, Nährstoffbedarf, Sauerstoffbedarf, Biomassebildung und 
Prozessgrenzen. 
 
Der Arbeitsaufwand war angemessen, da der Modellansatz eine methodische Grundlage für 
spätere Vereinfachungen, Parametrierungen und Pilotierungen schafft. Das Modell wurde so 
aufgebaut, dass die wesentlichen biochemischen und physikochemischen Kopplungen 
sichtbar werden. Für konkrete Anwendungen können daraus vereinfachte Modellvarianten 
abgeleitet werden. Damit entstand ein Rahmen, der sowohl für wissenschaftliche 
Diskussionen als auch für ingenieurtechnische Anwendungen anschlussfähig ist. 
 
Die Arbeiten waren auch für die Prozessüberwachung und -steuerung erforderlich. Ohne ein 
konsistentes Prozessmodell lassen sich Monitoringgrößen, Stellgrößen und Betriebsstrategien 
nur punktuell und erfahrungsbasiert ableiten. Für GS-basierte Reststoffprozesse liegen bislang 
keine breit abgesicherten Betriebserfahrungen aus Pilot- oder Produktionsanlagen vor. Das 
entwickelte Modell schafft eine Grundlage, um relevante Messgrößen, Betriebsfenster, 
Grenzbereiche und mögliche MSR-Konzepte systematisch vorzubereiten. 
 
Die Angemessenheit des Modells ergibt sich aus der geschlossenen Bearbeitung der 
bestehenden Lücke zwischen biologischer Grundlageninformation und technischer 
Prozessentwicklung. Vor Projektbeginn gab es keine standardisierten Dimensionierungsregeln 
und kein geschlossenes Prozessmodell für die heterotrophe Kultivierung von Galdieria 
sulphuraria auf hydrolysierten Aquakulturreststoffen. Die erarbeiteten Modelle, Simulationen 
und Konzepte sind daher eine notwendige Vorstufe für die nachfolgende Laborvalidierung, 
Pilotierung, Anlagenbewertung und spätere Prozessführung. 

5 Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse 
Die im Rahmen des Vorhabens erzielten Ergebnisse bilden eine methodische und technische 
Grundlage für die weitere Entwicklung GS-basierter Reststoffprozesse. Der entwickelte 
Modellansatz beschreibt hydrolysierte organische Reststoffe, Substratqualität, 
Nährstoffbedarf, Sauerstoffbedarf, pH- und Milieuwirkungen sowie Biomassebildung und -
qualität in einem gemeinsamen Simulationsrahmen. Damit lassen sich Laborbefunde in eine 
ingenieurstechnisch nutzbare Prozessbewertung überführen. 
 
Ein unmittelbarer Nutzen liegt in der Vorbereitung nachfolgender Labor- und 
Pilotierungsarbeiten. Das Modell kann im Vorfeld Betriebsfenster, kritische 
Randbedingungen, notwendige Messgrößen und sinnvolle Versuchsszenarien eingrenzen. 
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Mögliche Anwendungsfälle sind die Bewertung unterschiedlicher Hydrolysate, die 
Abschätzung produktionswirksamer, verzögert verfügbarer und inerter Substratanteile, die 
Untersuchung von C/N/P-Verhältnissen, die Bewertung von Sauerstoff- und Nährstoffbedarf 
sowie die Analyse von pH- und Milieurisiken. 
 
Gegenüber der alleinigen Betrachtung von Summenparametern wie CSB, FAN oder 
Biomassekonzentration bietet der Ansatz einen wesentlichen Vorteil für die 
Prozessbewertung. Es werden Substratverfügbarkeit, Nährstofflimitierung, Proteinbildung, 
respiratorische Verluste, Biomassezusammensetzung und Prozessstabilität bewertbar. Dies ist 
insbesondere für komplexe Hydrolysate relevant, deren Wirkung auf Galdieria sulphuraria 
sich nicht aus einzelnen analytischen Messgrößen ableiten lässt. 
 
Die Ergebnisse können direkt für die Weiterentwicklung von SIMBA# genutzt werden. Der 
Modellkern kann als Grundlage für weitere Modellvarianten, Szenarioanalysen und spätere 
Anlagenmodelle dienen. Die Anschlussfähigkeit an Reaktormodule, Mehrphasenmodelle und 
KI-basierte Zusatzbausteine schafft zudem einen flexiblen Rahmen für wissenschaftliche und 
anwendungsorientierte Fragestellungen. Dazu gehören unter anderem Reaktorauslegung, 
Sauerstoffversorgung, pH-Stabilisierung, Biomasserückhalt, Prozessmonitoring und 
perspektivisch modellgestützte Betriebsführung. 
 
Ein weiterer Nutzen liegt in der Vorbereitung von Monitoring- und MSR-Konzepten. Das 
Modell zeigt, welche Prozesszustände relevant sind und welche Messgrößen benötigt werden, 
um diese Zustände direkt oder modellgestützt zu erfassen. Hierzu zählen beispielsweise der 
pH-Wert, der Sauerstoffgehalt, der CSB-Wert, der FAN-Wert, der Ammoniumgehalt, der 
Phosphatgehalt, die Konzentration organischer Säuren, die Biomassekonzentration und die 
Proteinqualität. Daraus lassen sich Überwachungsstrategien, Softsensoren, 
Beobachterstrukturen und modellgestützte Betriebsentscheidungen ableiten. 
 
Die KI-basierten Zusatzuntersuchungen erweitern die Verwertbarkeit der Ergebnisse. Das 
Galdieria sulphuraria-Modell kann als synthetische Prozessumgebung für plausible Trainings- 
und Testdaten dienen. Damit lassen sich Softsensorik, Residualkorrektur, Kompensation 
verzögerter Messdaten und Surrogatmodelle methodisch vorbereiten. Diese Ansätze sind 
nicht auf Galdieria sulphuraria beschränkt, sondern auch auf weitere biobasierte 
Reststoffprozesse übertragbar, bei denen komplexe Substrate, unvollständige Messdaten und 
gekoppelte biologische, chemische und verfahrenstechnische Effekte eine Rolle spielen. 
 
Die wissenschaftliche Anschlussfähigkeit ergibt sich aus der Funktion des Modells als 
Diskussions-, Parametrierungs- und Validierungsgrundlage. Es zeigt, welche Parameter und 
Messgrößen für eine belastbare Modellvalidierung erforderlich sind. Von besonderer 
Relevanz sind dabei Substratfraktionierung, Aminosäureprofile, Nährstoffbedarf, 
Biomassezusammensetzung, Sauerstoffbedarf, pH-Stabilität und mögliche Inhibitionen. 
 
Die Ergebnisse schließen eine Lücke zwischen biologischen Laborbefunden und 
ingenieurtechnischer Prozessentwicklung. Sie stellen keine abschließend validierte 
großtechnische Prozessführung bereit, schaffen jedoch eine belastbare Grundlage für die 
weitere Entwicklung, Bewertung und spätere Umsetzung von GS-basierten 
Reststoffprozessen. Die Fortschreibung der wirtschaftlichen und wissenschaftlich-technischen 
Verwertung erfolgt im Erfolgskontrollbericht. 
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6 Fortschritt bei anderen Stellen 
Während der Projektlaufzeit wurden in mehreren Bereichen relevante Fortschritte erzielt: bei 
der Kultivierung von Galdieria sulphuraria, der Nutzung organischer Reststoffsubstrate, der 
Überwachung von Mikroalgen-Prozessen sowie bei hybriden Modellierungsansätzen. Diese 
Arbeiten bestätigen die Relevanz des im Projekt verfolgten Ansatzes und ergänzen die 
entwickelten Modellierungsarbeiten. 
 
Aktuelle Arbeiten zur technischen bzw. pilotmaßstäblichen Kultivierung, zur heterotrophen 
Langzeitkultivierung und zur Nutzung alternativer Substrate zeigen, dass Galdieria sulphuraria 
unter sauren und thermophilen Bedingungen eine robuste Biomassebildung auf komplexen 
Substraten ermöglicht [Moñino Fernández et al. 2025; Pleissner et al. 2025]. Gleichzeitig wird 
bestätigt, dass Nährstoffbalance, Substratqualität, organische Nebenprodukte und 
Prozessführung wesentliche Einflussgrößen sind. Damit stützen sie die im Projekt getroffene 
Entscheidung, Hydrolysate nicht nur über Summenparameter wie CSB zu bewerten, sondern 
auch gelöste, partikuläre, biologisch abbaubare und inerte Anteile sowie weitergehende 
stoffliche Eigenschaften, mögliche Inhibitionen, Biomassequalität und Milieuwirkungen 
differenziert zu betrachten. 
 
Weitere Arbeiten an verwandten Galdieria sulphuraria-Systemen zeigen, dass die technische 
Kultivierung, das Smart Monitoring und die modellgestützte Prozessinterpretation 
zunehmend gemeinsam betrachtet werden [Di Cicco et al. 2025]. Neue Untersuchungen zur 
Nutzung organischer Säuren verdeutlichen außerdem, dass das Substratspektrum, der 
Stoffwechselzustand und die Produktbildung weiterhin aktive Forschungsfelder sind [Proietti 
Tocca et al. 2025]. Diese Entwicklungen bestätigen die Bedeutung eines Modellansatzes, der 
unterschiedliche organische Substratklassen, pH- und Milieueffekte sowie variable 
Biomassequalität gemeinsam beschreibt. 
 
Auch die Produktqualität heterotroph kultivierter Galdieria sulphuraria wurde während der 
Projektlaufzeit weiter untersucht. Arbeiten zur Proteinqualität, zu Aminosäureprofilen und zur 
Eignung als Proteinquelle zeigen, dass die Biomasse nicht nur als Summengröße bewertet 
werden sollte (Abiusi et al. 2024; Retta et al. 2024). Dies stützt den im Projekt gewählten 
Ansatz, die Biomassezusammensetzung und die Produktqualität als prozessrelevante 
Zielgrößen in die Modellstruktur aufzunehmen. Ergänzend zeigen ökologische Bewertungen 
von GS-Prozessen auf hydrolysierten Reststoffen, dass die Substrataufbereitung und die 
Hydrolyse einen erheblichen Einfluss auf die Gesamtbewertung des Prozesses besitzen 
(Heidorn et al. 2024). Dies unterstreicht die Notwendigkeit, Hydrolysate als eigenständige und 
variable Substratsysteme zu modellieren. 
 
Im Bereich der Prozessüberwachung von Mikroalgen wurden Softsensoren und 
modellgestützte Monitoringansätze intensiv diskutiert (Porras Reyes et al. 2024). Die Literatur 
zeigt weiterhin, dass für viele biologische und produktbezogene Größen keine robuste Online-
Analytik verfügbar ist. Dies betrifft insbesondere intrazelluläre Komponenten, 
Biomassequalität, Produktbildung und physiologische Zustände. Der externe Fortschritt 
bestätigt somit die im Projekt vertretene Auffassung, dass Monitoring nicht nur als 
Messwerterfassung, sondern als modellgestützte Zustandsbewertung zu verstehen ist. 
 
Während der Projektlaufzeit wurden auch hybride Modellierungsansätze und KI-basierte 
Prozessunterstützung methodisch weiterentwickelt. Dabei werden Process-informed neural 
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networks, physics-informed machine learning, Softsensorik, Surrogate und hybride 
Kombinationen aus mechanistischen und datengetriebenen Modellen zunehmend für 
komplexe, nichtlineare und datenarme Prozesse untersucht [Gargalo et al. 2024; Wesselkamp 
et al. 2024]. Diese Entwicklungen bestätigen die Relevanz der im Projekt betrachteten KI-
Ansätze, insbesondere das physik-informierte Vorlernen und die Kopplung von KNN mit 
mechanistischen Prozessmodellen. 
 
Im recherchierten Zeitraum konnte kein allgemein nutzbares, ingenieurtechnisch 
ausgearbeitetes Prozessmodell identifiziert werden, das die heterotrophe Kultivierung von 
Galdieria sulphuraria auf hydrolysierten organischen Reststoffen mit differenzierten 
Substratfraktionen, dynamischer Biomassezusammensetzung, pH-/Säure-Base-System, 
Nährstoffbilanzierung, Sauerstoffbedarf sowie Monitoring- und Steuerungsbezug 
vergleichbar abbildet. Der Fortschritt an anderen Stellen bestätigt und ergänzt daher die 
Projektergebnisse, ersetzt den im Vorhaben entwickelten Modellansatz jedoch nicht. 

7 Veröffentlichungen und Wissenstransfer 
Während der Projektlaufzeit fand ein kontinuierlicher fachlicher Austausch mit den 
Projektpartnern statt. In regelmäßigen Online-Treffen mit dem ILU wurden Fragen zur 
Gestaltung der Laborversuche, zu den erhobenen Labormesswerten sowie zur Abstimmung 
von Messwerten, Versuchsreihen und modelltechnischen Anforderungen diskutiert. Diese 
Abstimmungen waren wesentlich, um die experimentellen Arbeiten mit der Entwicklung des 
mathematischen Modellansatzes zu verknüpfen und die Anforderungen an die für die 
Modellierung, Parametrierung und Plausibilisierung benötigten Messgrößen 
zurückzuspiegeln. Zusätzlich fanden Online-Treffen mit den vietnamesischen Projektpartnern 
statt. In diesen Treffen wurden Projektergebnisse gegenseitig vorgestellt und diskutiert. Der 
Austausch diente dem gemeinsamen Verständnis der experimentellen, prozesstechnischen 
und modellbasierten Arbeiten sowie der Einordnung möglicher Anwendungen im Kontext der 
aquakulturbezogenen Reststoffverwertung. 
 
Ein weiterer Bestandteil des Wissenstransfers war die Teilnahme an der „International 
Conference on Environmental Sustainability & Green Technology“, die vom 23. bis 24. Oktober 
2025 an der Vietnamese-German University (VGU) in Binh Duong stattfand. Dort wurden 
Projektergebnisse in einem gemeinsamen Beitrag von ILU und ifak vorgestellt. Der Vortrag 
trug den Titel „AutoPro – An Automated Bioprocess for Cultivation of Galdieria sulphuraria for 
Utilization of Organic Residues from Aquaculture” und wurde von Corina Kleps (ILU) und 
Michael Ogurek (ifak) präsentiert. Der Beitrag stellte dem internationalen Publikum das 
Vorhaben, die experimentellen Arbeiten sowie die Arbeiten zur Modellentwicklung vor. 
 
Nach Projektende wurden die Ergebnisse in weitere wissenschaftliche, fachliche und 
softwaretechnische Verwertungswege überführt. So erfolgte beispielsweise ein Beitrag beim 
ersten DWA KI-Tag „KI in der Wasserwirtschaft – Erfahrungen und Trends“, der am 19. Februar 
2026 in Marl stattfand. In dem Vortrag „Nutzung von KI in der Modellierung und Simulation 
von Kläranlagen“ wurden die Projektergebnisse vorgestellt. Der Beitrag bezog sich auf 
modellierte Galdieria sulphuraria-Systeme, die im Projekt entwickelten Modell- und 
Simulationsansätze sowie die daraus ableitbaren Möglichkeiten für KI-gestützte Modellierung, 
Softsensorik und hybride Prozessbewertung. 
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Darüber hinaus werden die projektspezifisch notwendigen Weiterentwicklungen der 
Advanced-Block-Bibliothek seit Anfang 2026 in SIMBA# integriert. Dies betrifft insbesondere 
Modellbausteine, die für die Abbildung gekoppelter biologischer, chemischer und 
reaktorphysikalischer Prozesse erforderlich sind. Die Aufnahme der Galdieria sulphuraria-
Modellgrundlage und entsprechender Beispielmodelle in ein offizielles SIMBA#-Release ist für 
den Verlauf von 2026 vorgesehen. Damit werden die Implementierung und die 
exemplarischen Modellanwendungen für SIMBA#-Anwender zugänglich und können in 
Forschung, Lehre, Modellvergleichen, Labor- und Pilotstudien sowie anwendungsspezifischen 
Simulationsarbeiten genutzt werden. 
 
Zusätzlich sind zwei wissenschaftliche Veröffentlichungen geplant. Ein erstes Paper soll die 
Modellgrundlage beschreiben, insbesondere das Fraktionssystem, die Prozesskinetik, das pH-
/Säure-Base-System, die dynamische Biomassezusammensetzung und die stöchiometrische 
Bilanzierung. Ein zweites Paper soll die aus dem Modell ableitbaren MSR- und 
Monitoringkonzepte behandeln. Dazu gehören modellgestützte Zustandsbewertung, 
Sensorik- und Analytikanforderungen, Softsensorik, hybride Modellierungsansätze sowie die 
Nutzung des Modells für Prozessbewertung und spätere Pilotierungsarbeiten. 

8 Zusammenfassung und Ausblick 
Im Projekt wurde ein mathematischer Modellansatz für die heterotrophe Kultivierung von 
Galdieria sulphuraria auf hydrolysierten organischen Reststoffen entwickelt. Dieser 
beschreibt differenzierte Substrat- und Biomassefraktionen, biologische Umsetzungen, 
stöchiometrische Zusammenhänge, den Nährstoff- und Sauerstoffbedarf sowie die pH-, 
Säure-Base- und Milieuwirkungen. Damit liegt eine konsistente Grundlage vor, um GS-basierte 
Systeme prozessnah in Bezug auf Substratqualität, Biomassebildung, 
Biomassezusammensetzung und Prozessstabilität zu analysieren. 
 
Das Offline-Modell wurde als Werkzeug für die Prozessbewertung, die 
Anlagendimensionierung und die Betriebsstrategie eingeordnet. Aufgrund des breiten 
Substratspektrums, der variablen Hydrolysatzusammensetzung sowie der engen Kopplung 
von Substratverwertung, Nährstoffversorgung, Sauerstoffbedarf, pH-System und 
Biomassequalität lässt sich jedoch kein einfacher Bemessungsansatz klassischer Art ableiten. 
Erforderlich ist vielmehr eine simulationsgestützte Bewertung. Das entwickelte Modell liefert 
hierfür eine methodische Grundlage und kann nachfolgende Labor- und Pilotversuche 
gezielter vorbereiten. 
 
Für Monitoring und MSR wurden zentrale Voraussetzungen abgeleitet. Dazu gehören 
relevante Mess- und Diagnosegrößen, unterschiedliche Zeitkonstanten des Systems sowie 
mögliche Betriebszustände und Zustandstransitionen. Über das Modell können Messgrößen 
wie pH-Wert, Sauerstoff, CSB, FAN, Ammonium oder Phosphat mit nicht direkt messbaren 
Prozesszuständen wie Substratverfügbarkeit, Nährstofflimitierung, Proteinlimitierung, 
Sauerstoffbedarf oder Milieustabilität verknüpft werden. 
 
Ein wesentliches Ergebnis ist die Bedeutung der integrierten Betrachtung von Biologie, 
Chemie und Reaktorphysik. Die Qualität der Prozessbewertung hängt nicht allein vom 
biochemischen Modellkern ab. Für technische Anwendungen sind auch Sauerstoffeintrag, 
CO₂-Abgabe bzw. -Strippung, Stofftransport, Phasenkopplung, Feststoffrückhalt und 
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Reaktorkonfiguration entscheidend. Die Kombination des biochemischen Modellansatzes mit 
Mehrphasenreaktoren bietet hierfür einen geeigneten Rahmen und zeigt, dass 
Reaktormodelle die Aussagequalität von Simulationen maßgeblich beeinflussen. 
 
Ergänzend wurden KI-basierte Zusatzuntersuchungen durchgeführt. Dabei wurden 
Kopplungen künstlicher neuronaler Netze mit mechanistischen Prozessmodellen betrachtet, 
insbesondere physik-informiertes Vorlernen, synthetische Prozessumgebungen, Softsensorik, 
Residualkorrektur, Kompensation von Messverzögerungen sowie Perspektiven für adaptive 
Steuerung und Surrogatmodelle. Die Ergebnisse zeigen, dass sich das Galdieria sulphuraria-
Modell auch als Trainings-, Test- und Integrationsumgebung für hybride Modellierungs- und 
Überwachungsansätze eignet. 
 
Die Arbeiten leisten somit einen Beitrag zur Weiterentwicklung prozesstechnischer Systeme 
auf Basis von Galdieria sulphuraria. Die nächsten Schritte liegen in der Absicherung der 
Parametrierung und der weitergehenden Validierung anhand zusätzlicher Labor- und 
Pilotdaten. Von besonderer Relevanz sind dabei Substratfraktionierung, Aminosäureprofile, 
Nährstoffbedarf, Biomassezusammensetzung, Sauerstoffbedarf, pH-Stabilität und mögliche 
Inhibitionen. Auf dieser Grundlage kann das Modell schrittweise für Pilotierung, 
Prozessauslegung, Monitoring, Betriebsführung und spätere Automatisierung erweitert und 
abgesichert werden. 
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10 Anhang A: Fraktionen 
 ID Description Unit C Content N Content P Content TS content 
1 𝑆𝑆𝑂𝑂2 Dissolved oxygen 𝑔𝑔 𝑂𝑂2 𝑚𝑚3⁄      
2 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼  Dissolved inorganic carbon 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12    
3 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 Dissolved inorganic phosphorus 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄    31  
4 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 Dissolved inorganic nitrogen 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄   14   
5 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 Dissolved inorganic sulphur 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑆𝑆 𝑚𝑚3⁄      
6 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 Dissolved substrate, biologically inert, carbohydrates 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CCH    
7 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 Dissolved substrate, biologically inert, amino acids 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CAA;PR 14 NAA;PR   
8 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐹𝐹𝐹𝐹 Dissolved substrate, biologically inert, LCFA 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CFA,LI    
9 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝑃𝑃 Dissolved substrate, biologically inert, phosphorus 𝑔𝑔 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄    1  
10 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 Dissolved substrate, biodegradable, carbohydrates 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CCH    
11 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 Dissolved substrate, biodegradable, amino acids 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CAA;PR 14 NAA;PR   
12 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 Dissolved substrate, biodegradable, amino acids (Alanin, Glutamat) 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CAA;PR 14 NAA;PR   
13 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹 Dissolved substrate, biodegradable, LCFA 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CFA,LI    
14 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑃𝑃 Dissolved substrate, biodegradable, phosphorus 𝑔𝑔 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄    1  
15 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑂𝑂𝑂𝑂 Dissolved organic acids as acetate equivalents 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  ?    
16 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶  Particulate substrate, biologically inert, sugars 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CCH   MCH 
17 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 Particulate substrate, biologically inert, proteins 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CAA;PR 14 NAA;PR  MAA,PR 
18 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿  Particulate substrate, biologically inert, lipids 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CFA,LI   MFA,LI 
19 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃 Particulate substrate, biologically inert, phosphorus 𝑔𝑔 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄    1 1 
20 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶  Particulate substrate, biodegradable, sugars 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CCH   MCH 
21 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 Particulate substrate, biodegradable, proteins 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CAA;PR 14 NAA;PR  MAA,PR 
22 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿  Particulate substrate, biodegradable, lipids 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CFA,LI   MFA,LI 
23 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃 Particulate substrate, biodegradable, phosphorus 𝑔𝑔 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄    1 1 
24 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶  Galdieria sulphuraria, sugars 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CCH   MCH 
25 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 Galdieria sulphuraria, proteins 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CAA;PR 14 NAA;PR  MAA,PR 
26 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  Galdieria sulphuraria, lipids 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  12 CFA,LI   MFA,LI 
27 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃 Galdieria sulphuraria, phosphorus 𝑔𝑔 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄    1 1 
28 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃 Galdieria sulphuraria, phycocyanin 𝑔𝑔 𝑚𝑚3⁄     1 
29 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 Galdieria sulphuraria, floridosid 𝑔𝑔 𝑚𝑚3⁄     1 
30 𝑋𝑋𝑀𝑀𝑀𝑀  Mineralics 𝑔𝑔 𝑚𝑚3⁄     1 
31 𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 Cat-Ions 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄      
32 𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴 An-Ions 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄      
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11 Anhang B: Parameter 
ID Description Unit Value 

𝑘𝑘H,20 Hydrolysis rate for particulate substrate at 20°C 1 𝑑𝑑⁄  3 
𝑓𝑓GS,CH Carbohydrate content of Galdieria sulphuraria 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.314 
𝑓𝑓GS,PR Protein content of Galdieria sulphuraria 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.475 
𝑓𝑓GS,LI Lipid content of Galdieria sulphuraria 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.211 
𝐶𝐶CH Carbon content of carbohydrates 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.0313 
𝐶𝐶AA,PR Carbon content of amino acids and proteins 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.0306 
𝐶𝐶FA,LI Carbon content of fatty acids and lipids 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.022 
𝐶𝐶OA Carbon content of organic acids 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.03125 
𝑁𝑁AA Mean N content of aminoacids 𝑔𝑔 𝑁𝑁 𝑔𝑔⁄  0.1384 
𝜌𝜌CH Density of carbohydrates 𝑘𝑘𝑘𝑘 𝑚𝑚3⁄  1550 
𝜌𝜌AA,PR Density of amino acids and proteins 𝑘𝑘𝑘𝑘 𝑚𝑚3⁄  1370 
𝜌𝜌FA,LI Density of fatty acids and lipids 𝑘𝑘𝑘𝑘 𝑚𝑚3⁄  920 
𝜌𝜌MI Density of mineralics 𝑘𝑘𝑘𝑘 𝑚𝑚3⁄  2420 
𝑀𝑀CH Mass to COD ratio of carbohydrates (180/192) 𝑔𝑔 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.9375 
𝑀𝑀AA,PR Mass to COD ratio of amino acids and proteins 𝑔𝑔 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.7736 
𝑀𝑀FA,LI Mass to COD ratio of fatty acids and lipids (806/2320) 𝑔𝑔 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.3474 
𝑓𝑓SI,CH Production of inert carbohydrates in hydrolysis 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.05 
𝑓𝑓SI,AA Production of inert amino acids in hydrolysis 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.05 
𝑓𝑓SI,FA Production of inert LCFA in hydrolysis 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.05 
𝑓𝑓XI Particulate inert COD generated by respiration/lysis 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.2 

𝜇𝜇H,GS,20 Maximum heterotrophic growth rate at 20°C 1 𝑑𝑑⁄  0.825 
𝑘𝑘mu,H,G1 Reduction due to AA,GL growth − 0.6 
𝑘𝑘mu,H,G2 Reduction due to AA growth − 0.3 
𝑘𝑘mu,H,G3 Reduction due to IN shortage − 0.3 
𝑘𝑘mu,H,G4 Reduction due to OS growth − 0.3 
𝑏𝑏GS,20 Maximum rate for respiration at 20°C 1 𝑑𝑑⁄  0.01 
𝑚𝑚GS,20 Maximum rate for katabolic maintenance at 20°C 1 𝑑𝑑⁄  0.05 
𝑌𝑌H,CH,GS Yield coefficient for heterotrophic growth 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.75 
𝑌𝑌H,CH,GS,S Yield coefficient for heterotrophic growth, N-starvation 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.75 
𝑌𝑌H,AA,GS Yield coefficient for heterotrophic growth 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.25 
𝑌𝑌H,OA,GS Yield coefficient for heterotrophic growth 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.3 
𝑌𝑌H,PHY,GS Yield for phycocyanin 𝑔𝑔 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.01 
𝑌𝑌H,FLO,GS Yield for floridosid 𝑔𝑔 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.01 
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ID Description Unit Value 
𝐾𝐾H,O2 Limitation coefficient for oxygen, heterotrophic growth 𝑔𝑔 𝑂𝑂2 𝑚𝑚3⁄  0.2 
𝐾𝐾H,CH Limitation coefficient for carbohydrates, heterotrophic growth 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  500 
𝐾𝐾H,NH4 Limitation coefficient for ammonium, heterotrophic growth 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  8 
𝐾𝐾H,I,NH4 Inhibition coefficient for ammonium, heterotrophic growth 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  3 
𝐾𝐾H,PO4 Limitation coefficient for phosphat, heterotrophic growth 𝑔𝑔 𝑃𝑃 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  0.25 
𝐾𝐾H,pH Inhibition constant for pH, heterotrophic growth − 10^(-1.7)*1000 
𝐾𝐾GS,PR Minimum protein content of GS − 0.25 
𝐾𝐾S,AA,GL Limitation/Inhibition coefficient for aminoacids, heterotrophic growth − 600 
𝐾𝐾I,AA Inhibition coefficient for (inert) aminoacids, heterotrophic growth − 250 
𝐾𝐾I,CH Inhibition coefficient by carbohydrates, heterotrophic growth − 3750 
𝐾𝐾GS,PR,L Limitation coefficient for PR content of GS, heterotrophic growth − 0.05 

 

12 Anhang C: Variablen (Instrumental) 
ID Description Unit Formula 

𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 Phosphorus content of Galdieria sulphuraria 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄  0.014/31 
𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 Galdieria sulphuraria COD based biomass 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺.𝐿𝐿𝐿𝐿  
𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑀𝑀 Galdieria sulphuraria COD based biomass 𝑔𝑔 𝑚𝑚3⁄  𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 · 𝑀𝑀𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 𝑀𝑀𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺_𝐿𝐿𝐿𝐿 · 𝑀𝑀𝐹𝐹𝐹𝐹_𝐿𝐿𝐿𝐿 
𝑆𝑆𝐼𝐼 Dissolved substrate, biologically inert 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐹𝐹𝐹𝐹 
𝑆𝑆𝑆𝑆 Dissolved substrate, biologically degradable 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹 
𝑋𝑋𝐼𝐼 Particulate substrate, biologically inert 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿 
𝑋𝑋𝑆𝑆 Particulate substrate, biologically degradable 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑋𝑋𝑆𝑆_𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝑆𝑆_𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆_𝐿𝐿𝐿𝐿  
𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆 Soluble inert COD generated by hydrolysis 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 · 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶/𝑋𝑋𝑆𝑆 + 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 · 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃/𝑋𝑋𝑆𝑆 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿/𝑋𝑋𝑆𝑆 · 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  

𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 Carbohydrate content of Galdieria sulphuraria 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶/𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 
𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 Protein content of Galdieria sulphuraria 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃/𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 
𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 Lipid content of Galdieria sulphuraria 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑔𝑔 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶⁄  𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿/𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 
𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 Nitrogen content of amino acids and proteins 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  𝑀𝑀𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴/14 
𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺 Carbon content of Galdieria Sulphuraria 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 · 0.0313 + 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 0.0306 + 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿 · 0.022 

𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 Carbon content of Galdieria Sulphuraria 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · 0.0313 + 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · 0.0306 + 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · 0.022 
𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑆𝑆 Carbon content of Galdieria Sulphuraria (N starvation) 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  (𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃) · 0.0313 + 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿 · 0.022 
𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑂𝑂𝑂𝑂 Carbon content of Galdieria Sulphuraria (OS growth) 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  1 · 0.0313 
𝑁𝑁𝐺𝐺𝐺𝐺 Nitrogen content of Galdieria Sulphuraria 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 𝑀𝑀𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴/14 

𝑁𝑁𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 Nitrogen content of Galdieria Sulphuraria 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · 𝑀𝑀𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴/14 
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𝑓𝑓𝑓𝑓04 Temperature term for hydrolysis (ASM3) − exp(−0.04 · (20 − 𝑇𝑇)) 
𝑓𝑓𝑓𝑓07 Temperature term for galdieria sulphuraria (ASM3) − exp(−0.06952 · (20 − 𝑇𝑇)) 
𝑘𝑘𝐻𝐻 Hydrolysis rate for particulate substrate (ASM3) 1 𝑑𝑑⁄  𝑘𝑘𝐻𝐻,20 · 𝑓𝑓𝑓𝑓04 
𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 Heterotrohic growth rate for Galdieria Sulphuraria 1 𝑑𝑑⁄  𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺,20 · 𝑓𝑓𝑓𝑓07 
𝑏𝑏𝐺𝐺𝐺𝐺 Respiration rate for Galdieria Sulphuraria 1 𝑑𝑑⁄  𝑏𝑏𝐺𝐺𝐺𝐺,20 · 𝑓𝑓𝑓𝑓07 
𝑚𝑚𝐺𝐺𝐺𝐺 Katabolic meintenance rate for Galdieria Sulphuraria 1 𝑑𝑑⁄  𝑚𝑚𝐺𝐺𝐺𝐺,20 · 𝑓𝑓𝑓𝑓07 
𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈 Ratio of current and default protein content − 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑/𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃  

 

13 Anhang D: Variablen (pH) 
ID Description Unit Formula 

𝑝𝑝𝑝𝑝 Limitation of algebraic calculated pH value − max(min(𝑝𝑝𝑝𝑝𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎 , 13), 1) 
𝐼𝐼𝐼𝐼 Limitation of algebraic calculated ionic strength 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑙𝑙⁄  max(min(𝐼𝐼𝐼𝐼𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎/1000, 1), 1𝐸𝐸 − 6) 
𝜃𝜃 Temperature °𝐶𝐶 𝑇𝑇 
𝑇𝑇𝐾𝐾 Process temperature 𝐾𝐾 𝜃𝜃 + 273.15 
𝜌𝜌 Solution density − max(0, 1 − (𝜃𝜃 − 3.9863)^2 · (𝜃𝜃 + 288.9414)/(508929.2 · (𝜃𝜃 + 68.12963))

+ 0.011445 · exp(−374.3/𝜃𝜃)) 
𝜀𝜀 Dielectric constant − 2727.586 + 0.6224107 · 𝑇𝑇𝐾𝐾 − 466.9151 · ln(𝑇𝑇𝐾𝐾)  − (52000.87/𝑇𝑇𝐾𝐾) 
𝐴𝐴𝐷𝐷𝐷𝐷  Debye-Hückel parameter with temperature correction �𝑙𝑙 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚⁄  1.82483 · 106 · �𝜌𝜌 · �(𝜀𝜀 · 𝑇𝑇𝐾𝐾)3 
𝑓𝑓𝑚𝑚 Davis equation for monovalent activity − 10^(−𝐴𝐴𝐷𝐷𝐷𝐷 · 12 · (√𝐼𝐼𝐼𝐼/(1 + 1.5 · √𝐼𝐼𝐼𝐼) − 0.3 · 𝐼𝐼𝐼𝐼)) 
𝑓𝑓𝑑𝑑  Davis equation for divalent activity − 10^(−𝐴𝐴𝐷𝐷𝐷𝐷 · 22 · (√𝐼𝐼𝐼𝐼/(1 + 1.5 · √𝐼𝐼𝐼𝐼) − 0.3 · 𝐼𝐼𝐼𝐼)) 
𝑓𝑓𝑡𝑡 Davis equation for trivalent activity − 10^(−𝐴𝐴𝐷𝐷𝐷𝐷 · 32 · (√𝐼𝐼𝐼𝐼/(1 + 1.5 · √𝐼𝐼𝐼𝐼) − 0.3 · 𝐼𝐼𝐼𝐼)) 

𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝐶𝐶1 pKs value for  − 3404.7/𝑇𝑇𝐾𝐾 − 14.8435 + 0.03279 · 𝑇𝑇𝐾𝐾 
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝐶𝐶2 pKs value for  − 2902.4/𝑇𝑇𝐾𝐾 − 6.498 + 0.02379 · 𝑇𝑇𝐾𝐾  
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑁𝑁 pKs value for  − 2835.8/𝑇𝑇𝐾𝐾 − 0.6322 + 0.00123 · 𝑇𝑇𝐾𝐾 
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑃𝑃1 pKs value for dissociation of H3PO4 − 799.3/𝑇𝑇𝐾𝐾 − 4.5535 + 0.01349 · 𝑇𝑇𝐾𝐾  
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑃𝑃2 pKs value for dissociation of H2PO4 − 1979.5/𝑇𝑇𝐾𝐾 − 5.3541 + 0.01984 · 𝑇𝑇𝐾𝐾 
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑃𝑃3 pKs value for  dissociation of HPO4 − 12.023 
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑆𝑆1 pKs value for dissociation of H2SO4 − −3 
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑆𝑆2 pKs value for dissociation of HSO4 − 1.99 
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑂𝑂𝑂𝑂 pKs value for dissociation of HOA − 4.76 
𝑝𝑝𝑝𝑝𝑤𝑤 pK value for water − 14 
𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1 Ks value for  − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝐶𝐶1) · 1/(𝑓𝑓𝑚𝑚 · 𝑓𝑓𝑚𝑚) · 1000 
𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶2 Ks value for − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝐶𝐶2) · 𝑓𝑓𝑚𝑚/(𝑓𝑓𝑑𝑑 · 𝑓𝑓𝑚𝑚) · 1000 
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𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 Ks value for − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑃𝑃1) · 1/(𝑓𝑓𝑚𝑚 · 𝑓𝑓𝑚𝑚) · 1000 
𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 Ks value for − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑃𝑃2) · 1/𝑓𝑓𝑑𝑑 · 1000 
𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃3 Ks value for − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑃𝑃3) · 𝑓𝑓𝑑𝑑/(𝑓𝑓𝑡𝑡 · 𝑓𝑓𝑚𝑚) · 1000 
𝐾𝐾𝐾𝐾𝑁𝑁 Ks value for − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑁𝑁) · 𝑓𝑓𝑚𝑚/(𝑓𝑓𝑚𝑚) · 1000 
𝐾𝐾𝐾𝐾𝑆𝑆2 Ks value for − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑆𝑆2) · 𝑓𝑓𝑚𝑚/(𝑓𝑓𝑑𝑑 · 𝑓𝑓𝑚𝑚) · 1000 
𝐾𝐾𝐾𝐾𝑂𝑂𝑂𝑂 Ks value for organic acids (acetate equvalent) − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑝𝑂𝑂𝑂𝑂) · 𝑓𝑓𝑚𝑚/𝑓𝑓𝑚𝑚 · 1000 
𝐾𝐾𝑤𝑤 Kw value for water − 10^(−1 · 𝑝𝑝𝑝𝑝𝑤𝑤) · 1/(𝑓𝑓𝑚𝑚 · 𝑓𝑓𝑚𝑚) · 1000 · 1000 
𝑆𝑆𝐻𝐻 Hydrogen ions mol/m^3 10−𝑝𝑝𝑝𝑝 · 1000 
𝑆𝑆𝑂𝑂𝑂𝑂 Hydroxide ions mol/m^3 𝐾𝐾𝑤𝑤/𝑆𝑆𝐻𝐻 
𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶2 Carbone dioxide/carbonic acid 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝐻𝐻2/(𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶2) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼  
𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻3 Hydrogen carbonat 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  (𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1)/(𝑆𝑆𝐻𝐻2^2 + 𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶2) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼  
𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶3 Carbonate 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝐶𝐶 𝑚𝑚3⁄  (𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1)/(𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝐶𝐶2) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼  
𝑆𝑆𝐻𝐻3𝑃𝑃𝑃𝑃4 Phosphoric acid 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝐻𝐻3/(𝑆𝑆𝐻𝐻3 + 𝑆𝑆𝐻𝐻2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 + 𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃3) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 Dihydrogen phosphate 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄  (𝑆𝑆𝐻𝐻2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1)/(𝑆𝑆𝐻𝐻3 + 𝑆𝑆𝐻𝐻2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 + 𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃3) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 Hydrogen phosphate 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄  (𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1)/(𝑆𝑆𝐻𝐻3 + 𝑆𝑆𝐻𝐻2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 + 𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃3) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 Phosphate 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑃𝑃 𝑚𝑚3⁄  (𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃3 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1)/(𝑆𝑆𝐻𝐻3 + 𝑆𝑆𝐻𝐻2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 + 𝑆𝑆𝐻𝐻 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃1 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃2 · 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑃𝑃3) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4 Ammonium 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝐻𝐻/(𝑆𝑆𝐻𝐻 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑁𝑁) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁3 Ammonia 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑁𝑁 𝑚𝑚3⁄  𝐾𝐾𝐾𝐾𝑁𝑁/(𝑆𝑆𝐻𝐻 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑁𝑁) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑆𝑆𝑆𝑆4 Sulfuric acid 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑆𝑆 𝑚𝑚3⁄  0 
𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 Hydrogen sulfate 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑆𝑆 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝐻𝐻/(𝑆𝑆𝐻𝐻 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑆𝑆2) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆4 Sulfate 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑆𝑆 𝑚𝑚3⁄  𝐾𝐾𝐾𝐾𝑆𝑆2/(𝑆𝑆𝐻𝐻 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑆𝑆2) · 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 
𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻 Protonated acid (eq. acetic acid) 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝐻𝐻/(𝑆𝑆𝐻𝐻 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑂𝑂𝑂𝑂) · 𝑆𝑆𝑆𝑆_𝑂𝑂𝑂𝑂/64 
𝑆𝑆𝑂𝑂𝑂𝑂 Deprotonated acid (eq. acetate) 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄  𝐾𝐾𝐾𝐾𝑂𝑂𝑂𝑂/(𝑆𝑆𝐻𝐻 + 𝐾𝐾𝐾𝐾𝑂𝑂𝑂𝑂) · 𝑆𝑆𝑆𝑆_𝑂𝑂𝑂𝑂/64 
𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴𝐴 Alkalinity 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄  𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻3 + 2 𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶3 + 𝑆𝑆𝑂𝑂𝑂𝑂 − 𝑆𝑆𝐻𝐻 

 
Zusätzlich 
 

𝑝𝑝𝑝𝑝𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎 pH Value − 𝑆𝑆𝐻𝐻 − 𝑆𝑆𝑂𝑂𝑂𝑂 − 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻3 − 2 · 𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶3 − 𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 − 2 · 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 − 3 · 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4 − 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 − 2
· 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆4 − 𝑆𝑆𝑂𝑂𝑂𝑂 + 𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴 

𝐼𝐼𝐼𝐼𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎𝑎 Ionic strenght 𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚𝑚 𝑚𝑚3⁄  -0.5 · (𝑆𝑆𝐻𝐻+𝑆𝑆𝑂𝑂𝑂𝑂+𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻3+4 · 𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶3+𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4+4 · 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4+9 · 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4+𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4+𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4+4
· 𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆𝑆4+𝑆𝑆𝑂𝑂𝑂𝑂+𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶+𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴) 
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14 Anhang E: Kinetik 
 
Hydrolyse 
ℎ = 𝑘𝑘𝐻𝐻 · 𝑋𝑋𝑆𝑆 
 
Heterotrophes Wachstum auf gelösten kohlenhydratassoziierten Substraten und anorganischem Stickstoff 

g0 = 𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶
 · 

𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4
𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4

 · 
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4
 · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2  · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿 

 
Heterotrophes Wachstum auf gut verwertbaren Aminosäuren 

g1 = 𝑘𝑘𝜇𝜇,𝐻𝐻,𝐺𝐺1 · �𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 - 
g0
𝑋𝑋𝐺𝐺𝑆𝑆

�  · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 + 𝐾𝐾𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺
 · 

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4

 · 
𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶

2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶2
 · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2  · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿 

 
Heterotrophes Wachstum auf weiteren Aminosäuren  

g2 = 𝑘𝑘𝜇𝜇,𝐻𝐻,𝐺𝐺2 · �𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 - 
g0+g1
𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺

�  · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 2 · 𝐾𝐾𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺
 · 

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4

 · 
𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶2
 · 

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2  · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿  

 
Heterotrophes Wachstum unter Stickstoffmangel 

g3 = 𝑘𝑘𝜇𝜇,𝐻𝐻,𝐺𝐺3 · �𝜇𝜇𝐻𝐻,𝐺𝐺𝐺𝐺 - 
g0+g1+g2

𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺
�  · 

𝑆𝑆𝑂𝑂2
𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2

 · 
𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶
 · 

𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4
𝑆𝑆𝐻𝐻2𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝑆𝑆𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻𝐻4 + 𝑆𝑆𝑃𝑃𝑃𝑃4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃4

 · 
𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐼𝐼,𝑁𝑁𝑁𝑁4

𝑆𝑆𝑁𝑁𝑁𝑁4 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐼𝐼,𝑁𝑁𝑁𝑁4
 ·  

𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2

 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴2 + 𝐾𝐾𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴
2  · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑋𝑋𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿𝐿

𝑓𝑓𝐿𝐿 

 
Kataboler Erhaltungsstoffwechsel 

𝑚𝑚𝐺𝐺𝐺𝐺 · 
𝑆𝑆𝑂𝑂2

𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2
 · 

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶

𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶
 · 

𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2

𝑆𝑆𝐻𝐻2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑝𝑝𝑝𝑝
2  · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 

 
Respiration 
𝑏𝑏𝐺𝐺𝐺𝐺 · 

𝑆𝑆𝑂𝑂2
𝑆𝑆𝑂𝑂2 + 𝐾𝐾𝐻𝐻,𝑂𝑂2

 · 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺 
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15 Anhang F: Stöchiometrie 
Rate 𝑆𝑆𝑂𝑂2 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼 𝑆𝑆𝐼𝐼𝐼𝐼  

ℎ       
𝑔𝑔0 

−1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺  · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈� 1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈� · 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶
− 𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺 −𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 −𝑁𝑁𝐺𝐺𝐺𝐺   

𝑔𝑔1 
−1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈� 1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈� · 𝐶𝐶𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃

− 𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺 
−𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 

−𝑁𝑁𝐺𝐺𝐺𝐺+𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃    

𝑔𝑔2 
−1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈� 1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈� · 𝐶𝐶𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃

− 𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺 
−𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 

−𝑁𝑁𝐺𝐺𝐺𝐺+𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃    

𝑔𝑔3 −1/𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑆𝑆 1/𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑆𝑆 · 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 − 𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑆𝑆 −𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺    
𝑔𝑔4 −1/𝑌𝑌𝐻𝐻,𝑂𝑂𝑂𝑂,𝐺𝐺𝐺𝐺 1/𝑌𝑌𝐻𝐻,𝑂𝑂𝑂𝑂,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝐶𝐶𝑂𝑂𝑂𝑂 − 𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑂𝑂𝑂𝑂     
𝑘𝑘 −1 𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶      
𝑏𝑏 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋 − 1 𝐶𝐶𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · (1 − 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋) 𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 · (1 − 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋) 𝑁𝑁𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · (1 − 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋)   
𝑑𝑑     1  
𝑟𝑟    1   

 
Rate 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑃𝑃 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑂𝑂𝑂𝑂 

ℎ 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶/𝑋𝑋𝑆𝑆 · �1 − 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶� 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃/𝑋𝑋𝑆𝑆 · �1 − 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴�  𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃/𝑋𝑋𝑆𝑆 · �1 − 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹� 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃/𝑋𝑋𝑆𝑆 · (1 − 𝑓𝑓𝑆𝑆𝑆𝑆)  
𝑔𝑔0 −1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈�      
𝑔𝑔1   −1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈�    
𝑔𝑔2  −1/�𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑝𝑝𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑈𝑈�     
𝑔𝑔3 −1/𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑆𝑆      
𝑔𝑔4      −1/𝑌𝑌𝐻𝐻,𝑂𝑂𝑂𝑂,𝐺𝐺𝐺𝐺 
𝑘𝑘 −1      
𝑏𝑏       
𝑑𝑑       
𝑟𝑟       

 



      – 8 – 

Rate 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶  𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿  𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃   
ℎ       
𝑔𝑔0       
𝑔𝑔1       
𝑔𝑔2       
𝑔𝑔3       
𝑔𝑔4       
𝑘𝑘       
𝑏𝑏 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 · 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋 31 · 𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 · 𝑓𝑓𝑋𝑋𝑋𝑋    
𝑑𝑑       
𝑟𝑟       

 
Rate 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶  𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿  𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃   

ℎ −𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶/𝑋𝑋𝑆𝑆 −𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃/𝑋𝑋𝑆𝑆 −𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿/𝑋𝑋𝑆𝑆 −𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃/𝑋𝑋𝑆𝑆   
𝑔𝑔0       
𝑔𝑔1       
𝑔𝑔2       
𝑔𝑔3       
𝑔𝑔4       
𝑘𝑘       
𝑏𝑏       
𝑑𝑑       
𝑟𝑟       

 
 
 
 
 



      – 9 – 

Rate 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶  𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 
ℎ       
𝑔𝑔0 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  31*𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐺𝐺𝐺𝐺 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹,𝐺𝐺𝐺𝐺 
𝑔𝑔1 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  31*𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐺𝐺𝐺𝐺 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹,𝐺𝐺𝐺𝐺 
𝑔𝑔2 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶  𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  31*𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃𝑃,𝐺𝐺𝐺𝐺 𝑌𝑌𝐻𝐻,𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹,𝐺𝐺𝐺𝐺 
𝑔𝑔3 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶+𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 1 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 · 0 𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  31*𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺   
𝑔𝑔4 1      
𝑘𝑘       
𝑏𝑏 -𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 −𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 −𝑓𝑓𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿,𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑𝑑 −31 · 𝑃𝑃𝐺𝐺𝐺𝐺   
𝑑𝑑       
𝑟𝑟       

 
Rate 𝑋𝑋𝑀𝑀𝑀𝑀  𝑆𝑆𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶  𝑆𝑆𝐴𝐴𝐴𝐴    

ℎ       
𝑔𝑔0       
𝑔𝑔1       
𝑔𝑔2       
𝑔𝑔3       
𝑔𝑔4       
𝑘𝑘       
𝑏𝑏       
𝑑𝑑       
𝑟𝑟       

 
  



      – 10 – 

16 Anhang G: Ableitbare Größen 
 
Chemischer Sauerstoffbedarf, gesamt 
𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 = 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐹𝐹𝐹𝐹 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑂𝑂𝑂𝑂 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿  
 
Chemischer Sauerstoffbedarf, gelöster Anteil 
𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 = 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐹𝐹𝐹𝐹 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑂𝑂𝑂𝑂 
 
Chemischer Sauerstoffbedarf, partikulärer Anteil 
𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶𝐶 = 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿 
 
Feststoffe, gesamt 
𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇 = 𝑀𝑀𝐶𝐶𝐶𝐶 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶� + 𝑀𝑀AA,PR · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃� + 𝑀𝑀𝐹𝐹𝐹𝐹,𝐿𝐿𝐿𝐿 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿� + 𝑋𝑋𝑀𝑀𝑀𝑀  
 
Feststoffe, partikulärer Anteil 
𝑇𝑇𝑇𝑇 = 𝑀𝑀𝐶𝐶𝐶𝐶 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶� + 𝑀𝑀AA,PR · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺� + 𝑀𝑀𝐹𝐹𝐹𝐹,𝐿𝐿𝐿𝐿 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐹𝐹𝐹𝐹 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹� + 𝑋𝑋𝑀𝑀𝑀𝑀  
 
Organische Feststoffe, gesamt 
𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉 = 𝑀𝑀𝐶𝐶𝐶𝐶 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶� + 𝑀𝑀AA,PR · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃� + 𝑀𝑀𝐹𝐹𝐹𝐹,𝐿𝐿𝐿𝐿 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿� 
 
Organische Feststoffe, partikulärer Anteil 
𝑉𝑉𝑉𝑉 = 𝑀𝑀𝐶𝐶𝐶𝐶 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐶𝐶𝐶𝐶 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐶𝐶𝐶𝐶� + 𝑀𝑀AA,PR · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺� + 𝑀𝑀𝐹𝐹𝐹𝐹,𝐿𝐿𝐿𝐿 · �𝑋𝑋𝐼𝐼,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝐿𝐿𝐿𝐿 + 𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐹𝐹𝐹𝐹 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐹𝐹𝐹𝐹� 
 
Anorganische Feststoffe, gesamt 
𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼 = 𝑋𝑋𝑀𝑀𝑀𝑀  
 
Glühverlust 
𝐺𝐺𝐺𝐺 = 𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉 𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇⁄  
 
Glührückstand 
𝐺𝐺𝐺𝐺 = 𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼𝐼 𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇 = 1 − 𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉𝑉 𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇⁄⁄  
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Stickstoff, gesamt 
𝑇𝑇𝑇𝑇 = 14 · 𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 ·  �𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃� + 14 · 𝐼𝐼𝐼𝐼 
 
Kjeldahl-Stickstoff 
𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇𝑇 = 14 · 𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 ·  �𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃𝑃𝑃� + 14 · 𝐼𝐼𝐼𝐼 
 
Freier Aminostickstoff; Freie Aminosäuren und kurze Stickstoffverbindungen 
𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹𝐹 = 14 · 𝑁𝑁𝐴𝐴𝐴𝐴,𝑃𝑃𝑃𝑃 ·  �𝑆𝑆𝐼𝐼,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝐴𝐴𝐴𝐴,𝐺𝐺𝐺𝐺� 
 
Phosphor gesamt 
𝑇𝑇𝑇𝑇 =  �𝑆𝑆𝐼𝐼,𝑃𝑃 + 𝑆𝑆𝑆𝑆,𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐼𝐼,𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝑆𝑆,𝑃𝑃 + 𝑋𝑋𝐺𝐺𝐺𝐺,𝑃𝑃� + 31 · 𝐼𝐼𝐼𝐼 
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