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Au cours des dernières années on a vu apparaître plusieurs modèles mathématiques qui prévoient
la réponse dynamique de systèmes de traitement d’eau usée. Les modèles ASM (Henze et coll.,
2000) sont largement utilisés dans ce domaine. À la base, le concept des modèles ASM assume
que la biomasse active (XH) est homogène, et ne subissant pas de changement métabolique dans
le temps. On peut donc assumer que la représentation de la biomasse est comme une image
statique de son état métabolique. Ainsi, selon le système d’équation proposé, la réponse cinétique
de la biomasse active est du point de vue mathématique, invariable (Ramkrishna, 1983).

La représentation simplifiée de l’activité métabolique des modèles ASM entraîne certaines
variations dans l’évaluation de plusieurs paramètres (Grady et coll., 1996; Lavallée et coll.,
2001; Vanrolleghem et coll., 1998). Vanrolleghem et coll. (1998) suggèrent qu’une
représentation mathématique plus réaliste, améliorerait la qualité de l’information obtenue lors
de l’évaluation des paramètres cinétiques. Selon eux, une information de meilleur qualité serait
requise pour modéliser adéquatement certains systèmes, comme les sélecteurs, RBS et autres
systèmes à charge variable.

L’objet de la recherche envisagée, consistera donc à modifier le modèle ASM1 pour inclure la
régulation enzymatique proposée par d’autres auteurs (Ramkrishna, 1983). L’objectif des
modifications proposées, vise à obtenir une représentation plus réaliste de la biomasse, qui soit
représentative de l’activité spécifique des micro-organismes, et ainsi obtenir une information de
meilleur qualité lors de l’évaluation des paramètres cinétiques. Éventuellement, à l’aide d’une
telle représentation, l’évaluation des paramètres cinétique deviendrait une procédure
indépendante de l’âge de la biomasse. Ceci nous permettrait, de mieux modéliser certains
systèmes à charge variable, comme les sélecteurs, les réacteurs à écoulement en piston, RBS etc.

Tel que proposé par plusieurs auteurs (Daigger et Grady, 1982; Ramkrishna, 1983), la biomasse
(XH) peut être structurée avec deux composantes principales, soit le bagage protéique (eG) et
l’ARN (R). La représentation cybernétique proposée par Ramkrishna (1983) inclue des fonctions
de régulation du type « feedfoward »  et « feedback  control », tel que représenté à la figure 1. Le
bagage eG représente l’activité spécifique de la biomasse (eG/XH), c’est à dire son aptitude à
dégrader un substrat, et R représente l’état « métabolique », c’est à dire l’aptitude de la biomasse
à modifier son activité spécifique.

Le modèle peut inclure la description de chaînes enzymatique particulières, selon la méthode
expérimentale utilisée pour identifier les paramètres (Baloo et Ramkrishna, 1991). Les
constantes cybernétiques peuvent être identifiées lors du calage du modèle sur des données tirées
de cultures en chemostat à charge variable tel que proposé par Baloo et Ramkrishna (1991).



Figure 1.   Représentation des composantes de la biomasse et des fonctions de régulation.

Un modèle mathématique a donc été construit sur la base du modèle ASM1 et des modèles
cybernétiques, et une méthode expérimentale est proposée pour identifier les nouveaux
paramètres du modèle. Quelques aspects de la méthode expérimentale demeurent à préciser.

Le modèle mathématique proposé permettra éventuellement d’inclure la variation de l’activité
spécifique et de l’âge de boue dans les modèles dynamiques, ainsi que d’introduire certains
processus de maintenance afin de mieux prévoir la production de biomasse.
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