
UNIVERSIDAD NACIONAL AUTÓNOMA DE MÉXICO 

FACULTAD DE CIENCIAS 

REVISIÓN Y ANÁLISIS COMPARATIVO DE LA ESTRUCTURA 

ECOLÓGICA DE CONSORCIOS PROCARIONTES ASOCIADOS A 

BIORREACTORES PRODUCTORES DE HIDRÓGENO Y DE 

DIGESTIÓN ANAEROBIA. 

TESIS 

QUE PARA OBTENER EL TÍTULO DE: 

BIÓLOGO 

PRESENTA: 

MARCELO NAVARRO DÍAZ 

DIRECTORA DE TESIS: 

DRA. ANA ELENA ESCALANTE HERNÁNDEZ 

2015 

Lourdes
Texto escrito a máquina
Ciudad Universitaria, C. U.



 

UNAM – Dirección General de Bibliotecas 

Tesis Digitales 

Restricciones de uso 
  

DERECHOS RESERVADOS © 

PROHIBIDA SU REPRODUCCIÓN TOTAL O PARCIAL 
  

Todo el material contenido en esta tesis esta protegido por la Ley Federal 
del Derecho de Autor (LFDA) de los Estados Unidos Mexicanos (México). 

El uso de imágenes, fragmentos de videos, y demás material que sea 
objeto de protección de los derechos de autor, será exclusivamente para 
fines educativos e informativos y deberá citar la fuente donde la obtuvo 
mencionando el autor o autores. Cualquier uso distinto como el lucro, 
reproducción, edición o modificación, será perseguido y sancionado por el 
respectivo titular de los Derechos de Autor. 

 

  

 





 









 





 

1 
 



 

2 
 



 

3 
 



 

4 
 



 

5 
 

      

      

      

      

      



 

6 
 

biogás. La digestión anaerobia para la producción de biogás tiene varias ventajas además de 

producir combustible (Figura 1): el digestato resultante es un buen fertilizante; es posible 

disminuir la contaminación del agua y reducir el contenido de patógenos; es posible tratar residuos 

orgánicos sólidos; pueden llevarse a cabo independiente y domésticamente; y tiene un 

requerimiento de energía mínimo (Chandra et al., 2012; Show et al., 2012). 

Digestión Anaerobia 
Biorreaclor 

Biogás 

Figura 1. Ciclo de la producción de biogás (Modificada de Holm-Nielsen ct al., 2009). 

El proceso de digestión anaerobia comprende cuatro etapas: hidrólisis, acidogénesis, 

acetogénesis y metanogénesis (Figura 2). La hidrólisis hace metabólicamente disponibles los 

polímeros al transformarlos en monómeros por medio de la liberación de enzimas extracelulares 

(e.g. celulasas, celobiasas, xilanasas, lipasas y proteasas; Weiland, 2010) y es por lo tanto 

considerado un paso limitante en la digestión anaerobia (Vavilin et al., 2008). 

Durante la acidogénesis los monómeros son fermentados para producir ácidos grasos 

volátiles de distintas longitudes, alcoholes, ca, y H, (Chandra et al., 2012). Los ácidos grasos y el 
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hidrógeno son intermediarios y precursores del metano (Figura 2), por lo que este paso es esencial 

en la producción de substratos para el último paso de la digestión anaerobia. 

Polímeros complejos 
(pol isacáridos, 

proteínas, líp idos) 

Hidrólisis ~ 

Monómeros y ol igómeros 
(azucares, aminoácidos, 
acidos grasos de cadena 

larga) 

Acidogénesis ~ 

Acetogénesis Ácidos grasos 
- vo látiles f---

(C>2) 

Acetato H
2 
+ CO

2 

Metanogénes is 

Biogás 
(CH, + Ca,) 

Figura 2. Pasos de la digestión anaerobia. (Modificada de Chandra et al., 2012). 

La acetogénesis comprende la formación de acetato a partir de varios substratos y rutas, 

por ejemplo: los ácidos grasos más grandes son convertidos en acetato e hidrógeno (Weiland, 

2010), las azúcares son transformadas sólo en acetato (homoacetogénesis; Müller, 2003) y el ca, es 

reducido por hidrógeno (Chandra el al., 2012). En la digestión anaerobia, la acetogénesis también 

es un paso limitante pues el acetato es el principal substrato para la producción de metano 

(Chandra el al., 2012). 

La metanogénesis es la producción de metano por parte de arqueas metanógenas. Este 

proceso puede ser de tres tipos (Chandra el al., 2012): acetoclástica (acetato como substrato), 

hidrogenotrófica (Ca, y H, como substrato) y metilotrófica (metan al como substrato). La 

metanogénesis tiene un papel muy importante en la digestión anaerobia pues consume el H, que 

inhibe el metabolismo de las bacterias productoras de hidrógeno y de las acetógenas (Weiland, 
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múltiples muestreos estadística y visualmente, ayudando a encontrar patrones que es imposible 

dilucidar estudiando los experimentos por separado. Sin embargo, a pesar de sus ventajas, estos 

análisis han sido poco usados para el análisis de la ecología microbiana de biorreactores. 

Uno de los análisis multivariados más usado en ecología es el análisis de componentes 

principales (peA). Este análisis calcula variables sintéticas (componentes principales) a partir de 

combinaciones lineales entre las variables originales y que permiten explicar la mayor proporción 

de varianza de los datos originales (Ramette, 2007). Su objetivo es representar las variables 

sintéticas (en forma de vectores) y las muestras en un nuevo sistema de coordenadas donde la 

mayor parte de la varianza esté representada. Este método puede ayudar a establecer relaciones 

intramuestras que ayuden a establecer patrones entre las variables estudiadas (dado por el ángulo 

entre los vectores de las variables; Ramette, 2007). Por ejemplo, en un estudio (Novak et al., 2010) 

acerca del nicho de especies de insectos del orden Hymenoptera se realizó un análisis de 

componentes principales usando las variables ambientales de las cuevas donde habitan estos 

organismos. El resultado se muestra en la figura 3 donde podemos observar una relación (dada el 

ángulo entre los ejes de esas variables) entre la temperatura del suelo y el aire así como entre la 

humedad del substrato y del aire. 
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Figura 3. Ejemplo de un análisis de componentes principales que modela la relación entre las variables 

ambientales del hábitat de varias especies del orden Hymenoptera. Tomada de (Novak et al., 2010) 
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Las redes complejas muestran características distintivas en cuanto a su estructura, por 

ejemplo, en cuanto a su distribución de grado y la forma en la que se conectan los miembros de 

estas redes. Debido a estas propiedades estas redes han sido llamadas redes libres de escala y de 

mundo pequeño. Las redes libres de escala tienen una distribución de grado donde se observan 

pocos nodos con un grado alto y una gran cantidad de nodos con un grado bajo; además, esta 

distribución se puede ajustar bien a una ley de potencias (Newman, 2003). Algunas de las redes 

complejas como el internet y algunas redes tróficas presentan esta característica (Bascompte y 

Jordano, 2007). Por otro lado, las redes de mundo pequeño son redes en las que la mayoría de los 

nodos no son vecinos unos de los otros pero en las que existe un camino entre nodos relativamente 

pequeño (Newman, 2003). Estas redes (Figura 5) se caracterizan por tener un coeficiente de 

agrupamiento alto (parecido a una red regular, es decir, una red cuyos nodos están conectados de 

acuerdo a un patrón) pero una longitud de camino promedio bajo (parecido a una red aleatoria, 

cuyos nodos se conectan totalmente al azar; Watts y Strogatz, 1998). Ejemplos de redes de mundo 

pequeño son la red neural de Caenorhabditis elegans (Watts y Strogatz, 1998), algunas redes 

tróficas (Deng et al., 2012) Y redes ecológicas de microrganismos (Faust y Raes, 2012) . 

Regular 

p=o 

Alto largo de 
ca mino promedio 
Alto coeficiente de 

agrupamiento 

Mundo Peq ueño Aleatoria 

----~~~~--~------~I p=l 
Aleatoriedad creciente 

Bajo largo de 
camino promedio 
Alto coeficiente de 

agrupamiento 

Bajo largo de 
camino promedio 
Bajo coeficiente de 

agrupamiento 

Figura S.Características de las redes de mundo pequeño (Modificada de Watts y Strogatz, 1998). 

Justificación 

Tanto la digestión anaerobia, como la producción de biohidrógeno, son procesos con potencial de 

biorremediación y producción de combustibles como resultado de procesos sostenibles (Aiyuk el 
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Figura 8. Gráfica del análisis de correspondencias canónico modelando la relación entre las variables 

ambientales y los OTUs (nivel de familia). Los puntos representan las distintas familias y los vectores las 

variables ambientales. El primer eje (CCA!) explica el 5.07% de la varianza, involucrando principalmente 

rendimiento de hidrógeno y temperatura. El segundo eje (CCA2) explica el 3.74% de la varianza 

involucrando principalmente riqueza y pH. Datos de 48 experimentos. Significancia de las variables 

independientes (p-values): 0.005; Rendimiento de hidrógeno: 0.04; temperatura: 0.01. 
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Figura 9. Gráfica del análisis de correspondencias canónico modelando la relación entre el origen del 

inóculo, el rendimiento de hidrógeno, temperatura, riqueza y los OTUs (nivel de familia). Los puntos 

representan las distintas familias de procariontes, los centroides los factores del origen de inóculo y los 

vectores las variables ambientales. El primer eje (CCA!) explica el 6.3% de la varianza, involucrando 

principalmente temperatura. El segundo eje (CCA2) explica el 4.02% de la varianza involucrando 

principalmente rendimiento de hidrógeno y riqueza. Datos de 48 experimentos. La relación entre las 

variables explicativas y los datos no fue significativa (p-value: 0.34). 

Los resultados del análisis de especies indicadoras se mnestran en la Tabla 6. Este análisis 

asocia significativamente el bajo rendimiento de hidrógeno en los biorreactores con las familias 

Bacillaceae, Lactobacillaceae y Sporolactobacillaceae (p-value < 0.05). 
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Figura 10. Red de co-ocurrencias de las comunidades hidrogenogénicas (red de fermentación obscura). El 

color de los nodos representa su intermediación; de menor (verde) a mayor valor (rojo). Datos de 103 

experimentos. 

Figura 11. Red de co-ocurrencias de las comunidades metanogénicas (red de digestión anaerobia). El color 

de los nodos representa su intermediación; de menor (verde) a mayor valor (rojo). Datos de 122 

experimentos. 
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Figura 12. Análisis de modularidad de la red de ca-ocurrencias de consorcios productores de hidrógeno. 

Datos de 103 experimentos. El color de los nodos indica su pertenencia a un módulo. 
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Todos los anexos pueden consultarse en la siguiente dirección electrónica: 

https://www.dropbox.com/sh/ftdfnx6bagghdt5/AAChZPNn9yLfekeX7Lv2aznia?dl=0 

https://www.dropbox.com/sh/ftdfnx6bagghdt5/AAChZPNn9yLfekeX7Lv2aznia?dl=0
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