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Introducción. La digestión anaerobia en dos fases es 
eficaz cuando se tratan residuos con alta carga orgánica 
[1]. La separación en dos fases de la digestión anaerobia 
de la fracción orgánica de residuos sólidos urbanos 
(FORSU) se compone de dos reactores separados, uno 
para las etapas hidrólisis/acidogénesis y otro para la 
metanogénesis. Esta separación física hace posible 
operar cada uno de los reactores bajo las mejores 
condiciones para cada uno de los grupos microbianos 
involucrados [2]. Lu y col. (2009) [3] encontraron 
divergencia en la comunidad microbiana y metabolitos en 
reactores discontinuos anaeróbicos debido al efecto de 
pH. El objetivo de este trabajo es determinar las 
poblaciones microbianas en cada uno de los reactores 
utilizados. 
 
Metodología. La FORSU se alimenta al reactor continuo 
anaerobio cama de lixiviación hidrólisis (RHALE) en Wo 
(g VS d

-1
) y los sólidos digeridos se retirada en W1. La 

masa en fermentación A se rocía con el efluente de un 
reactor de tratamiento de lixiviados UASB (FL, SL) con 
agua residual municipal (FW, SW) a una velocidad de flujo 
(FL) dado por una tasa de dilución de 0.025 L / L A d. La 
mezcla de MWW y lixiviados se alimenta al reactor (FU0, 
SU0) que se convierte en metano (QCH4) y un efluente 
(FU, SU). En algunos corridas experimentales parte del 
lixiviado se recicló (R * FL) a la RHALE (figura 1).Se tomo 
una muestra de W0, W1, FL y Fm y se realizó la extracción 
de ADN utilizando un kit comercial para la extracción de 
ADN. Las reacciones de PCR se realizaron en un 
termociclador usando HotStar Taq Master Mix (QIAGEN) 
kit comercial. Las Bacterias (V6-V8) obtenidos 
anteriormente se analizaron mediante geles de DGGE 
utilizando 6% en una cámara de electroforesis de 
poliacrilamida para la detección de mutaciones. Las 
bandas de gel representativas fueron reamplificadas y 
secuenciadas. 

Resultados. La figura 2 muestra la distribución de las 
comunidades bacterianas en donde se observa que las 
bacterias que predominan son principalmente 
Lactobacillus acidophilus, esto debido a los bajos valores 

de pH, resultados similares a los reportados por Xu y col. 
2011 [4]. Lü y col. (2009) reportaron que las bacterias del 
ácido láctico dominan bajo pH ácidos (5.0). 

 
Distribución de las comunidades bacterianas y relación 

filogénetica
Conclusiones. Debido a los pH bajos durante 

la fermentación de la FORSU y lixiviado predominan 
Lactobacillus y debido al amortiguamiento en el UASB las 
bacterias que predominan son Acinetobacter junii.  
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