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Introducción. Los biorreactores anaerobios de 

membrana (BRAM) ofrecen una buena alternativa para el 
tratamiento del agua residual. Un fenómeno inevitable y 
difícil de controlar en el proceso es el taponamiento de 
membranas o biofouling, que se explica como la 
acumulación de material orgánico, inorgánico y la 
adhesión de sustancias poliméricas extracelulares (SPE) 
(1). Este fenómeno es el causante de problemas técnicos 
considerables en los sistemas y pérdidas económicas (2). 
Una de las prioridades actuales en la investigación de 
este campo es comprender el fenómeno para lograr 
controlarlo (3). En ese sentido, el objetivo de este trabajo 
es analizar la microbiota involucrada en la digestión 
anaerobia asociada al material taponante mediante 
técnicas moleculares. 
Metodología. Se estudiaron 4 lotes de membranas de 

UF que trataron influentes distintos. I y II son membranas 
nuevas alimentadas durante 8 h de operación con 
efluente UASB y agua residual cruda respectivamente. III 
corresponde a membranas alimentadas con efluente 
UASB durante 2400 h de operación y IV fue el mismo tipo 
de membrana extemporáneamente sometido a proceso 
de lavado con HClO 300 ppm. A las muestras se les 
realizó extracción de ADN y amplificación de 16S rRNA 
por PCR-TGGE-análisis filogenético para Bacteria y para 
Archaea por PCR en tiempo real (QPCR) (4).  
Resultados y discusión. En los resultados obtenidos del 

análisis filogenético de la región hipervariable V3 del 16 S 
rRNA de Bacteria se observó que el 41% de la población 
corresponde a ε- Proteobacteria seguido de Firmicutes, 
β, α y γ-Proteobacteria. La mayoría de la microbiota 
identificada se refiere a microorganismos con gran 
capacidad para secretar SPE. El análisis informático de 
QPCR del dominio Archaea (Fig. 1) mostró que el 
tratamiento IV no fue posible cuantificarlo, posiblemente 
por efecto del lavado. Para los otros tres tratamientos se 
observó que la población dominante es 
Methanosaetaceae (MSt), la cual afectaría directamente 
en el taponamiento y se incrementa con el tratamiento 
anaerobio como puede observarse en la muestra I vs II. 
El tratamiento III corresponde a dos fragmentos de la 

misma membrana (inicio III y medio III´) observándose 
diferencias en la microbiota analizada. 
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Fig. 1 Balance de los resultados obtenidos mediante PCR en 

tiempo real. 

En la muestra III´ se observó que el grupo de 
Methanomicrobiales (MMB) contribuyó notablemente en 
el taponamiento a diferencia de los demás tratamientos. 
Conclusiones. La mayoría de las bacterias taponantes 

corresponden al grupo ε- Proteobacteria con gran 
capacidad de secretar SPE y degradación de 
compuestos recalcitrantes. El taponamiento es causado 
primordialmente por el grupo Methanosaetaceae 
proveniente de la cama de lodos del biorreactor UASB. 
La distribución de los microorganismos taponantes varía 
a lo largo de la membrana.  
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