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Introduccion. La trehalosa es un dimero de glucosa
sintetizado en el citoplasma de Saccharomyeces cerevisiae a
partir de la glucosa-6-fosfato (G-6-P) y de la uridin-difosfo-
glucosa (UDPG). Su acumulacion depende de la actividad de
dos enzimas: la trehalosa fosfato sintetasa (TPS) y la
trehalasa (TH). La actividad catalitica de estas enzimas esta
controlada tanto por mecanismos de induccion/represion
como de inhibicion/activacion que se pueden describir a
través de un modelo de tipo estructurado [1,2].

En el presente trabajo se propone un model o estructurado
del crecimiento celular para estimar € contenido intracelular
de trehalosa. También se contrastan los resultados del
modelo con |os datos experimental es.

Metodologia. En €l modelo propuesto, la biomasa se
descompone en tres compartimentos, el enzimético que
contiene a las enzimas TPS y TH, & compartimento
trehalosa que indica la variacion del dimero en lacélulay el
compartimento celular que contiene a resto de los materiales
celulares.
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Fig. 1 Estructura de la biomasa
L as ecuaciones basicas del modelo son:

S 0 ., .
d_X = gm L;X Concentracion de biomasa en €
dt Lg
biorreactor.
Ve _ Volumen del liuido.

da Y

dx y
d_tT =Qgr - Uy7 - MKy Concentracion de trehal osa.
dXg .

pm = 0gs - Ups - Mg Concentracion de TPS.
dXqy .

pm =0gy - Upy - MK,  Concentracion de TH.
dx, y
o =(q, - MK, Concentracion de AMPc.

Resultados y Discusion. En lafigura 2 se muestra la que €l
model o estructurado de crecimiento se g usta aceptablemente
bien a los datos experimentales para un cultivo de
Saccharomyces cerevisiae por |lote alimentado.
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Fig. 2 Comparacion deresultados experimental es (simbolos) y del
model o estructurado (lineas). X biomasa, T trehalosa, V| volumen.

Sin embargo, se requiere mejorar la formulacion de varias
ecuaciones cinéticas (no mostradas) del modelo.

Conclusiones. La modelacion estructurada permite la
estimacion aproximada del contenido intracelular de
trehalosaen lalevadura
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