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Introducción. Durante el desarrollo de un bioproceso se 
requiere de la comprensión de la futura producción lo 
más pronto y detallada posible. El modelamiento de los 
bioprocesos en desarrollo, así como la estimación de 
equipo y de materia prima ayuda a mejorar este 
conocimiento [1]. El modelamiento de bioprocesos 
aerobios es una herramienta útil y esta puede ser la base 
para una optimización adecuada, así como la evaluación 
del valor comercial del bioproceso. El avance de un 
bioproceso es determinado por el rendimiento y 
productividad de un microorganismo, de su productividad 
en un biorreactor, así como la composición del medio de 
cultivo. El propósito del desarrollo de un software es 
disminuir la complejidad del modelamiento y relacionar 
todas las variables involucradas en un bioproceso y esto 
a su vez tiene un efecto sobre su control y optimización.   
 
El objetivo del presente proyecto es modelar los 
principales tipos de cultivo: batch, cultivo continuo, 
fedbatch, sistemas de inmovilización y caracterización de 
biorreactores.   
 
Metodología. Se desarrolló un software basado en 
Phyton, uno de los lenguajes más usados en el mundo 
de la informática y este a su vez fue basado en las 
ecuaciones y correlaciones empíricas comunes en la 
Tecnología de Bioprocesos. Este software lo llamamos 
“Software Simulator Bioprocess (SSBP)”.  El software 
soluciona automáticamente correlaciones empíricas de 

ingeniería de matraces agitados: P/V, kLa, tm, Re,  y . 
Para fermentadores agitados mecánicamente: P/V, kLa, 
Na, Vs, Tc, Tm,  así como modelamiento de cinéticas tipo 
batch, cultivo continuo, fed batch  y sistemas de 
inmovilización de enzimas. 
 
Resultados. Existen infinidad de ejemplos de cinéticas 
que se pueden simular. En la Figura 1a se muestra la 
producción de Rhamnolipidos, un biosurfactante 
producido por Pseudomonas aeruginosa y reportado por 
[2]. En la Figura 1b se muestra su modelamiento del 
batch en el SSBP, usando las ecuaciones propuestas por 
[3]. Para modelar la cinética, el programa pide los 

siguientes datos cinéticos y estequiométricos: max (h
-1

), 
Po (g/L), So (g/L), Xo (g/L), Ks (g/L), Yx/s (g/g), k1 (-), k2 (-) 
y el tiempo de cultivo. Las mismas constantes pueden ser 
usadas para simular el comportamiento en un cultivo 
continuo de simple etapa (Tabla 1).  
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Fig. 1. a) Datos experimentales reportados por [2], donde se muestra el 
crecimiento de Pseudomonas aeruginosa, consumo de sustrato y 
formación del surfactante. b) Modelamiento en el SSBP del batch.  
 
Tabla 1. Máxima productividad en cultivo continúo simple etapa de la 
producción del biosurfactante por Pseudomonas aeruginosa.  

 

Sustrato 
reservorio 

(g/L) 

Máxima 
productividad 

(g.L/h) 

Dilución de 
máx. prod. 

(h
-1

) 

50 0.34 0.016 

100 0.37 0.016 

150 0.47 0.015 

Conclusiones. El software hasta ahora es capaz de 
simular cultivos batch, cultivo continuo, así como con la 
capacidad de caracterizar matraces y fermentadores 
mecánicamente agitados. 
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