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vias metabdlicas, incluida la biosintesis de
aminoacidos y antibioticos, se encontraron mediante la

Introduccién. Debido a las elevadas concentraciones
de contaminantes que posee el agua residual

porcicola, ésta debe ser tratada previo a su disposicion
[1]. Un solo tratamiento biolégico convencional suele
ser insuficiente por lo que la combinacion de tecnologia
anaerobia y aerobia en un solo sistema hibrido hace
posible obtener agua tratada de mejor calidad [2]. Dado
gue el desempefio y el éxito del sistema hibrido
dependen de la comunidad microbiana presente [3]. El
objetivo de este trabajo fue evaluar la comunidad
microbiana total y metabdlicamente activa de un
sistema hibrido para el tratamiento de agua residual
porcicola.

Metodologia. Se utilizé un sistema hibrido a escala
laboratorio de 2.5L que combinaba en la primera etapa
la tecnologia de un reactor UASB y en la segunda
etapa un reactor aerébico de lecho empacado. La
secuenciacion de genes ARNr 16S parcial se realizé
utilizando lllumina a partir de ADN y ADNc extraidos de
muestras de las etapas anaerobia y aerobia del
sistema hibrido, asi como de un biorreactor UASB
operado en paralelo, ambos alimentados con el mismo
afluente de aguas residuales porcinas, y del influente.
Se evaluaron la a y R diversidad de las comunidades
microbianas y las funciones metagendémicas
principales mediante la prediccion del perfil taxonémico
funcional por PICRUST.

Resultados. Las poblaciones predominantes
encontradas en todas las muestras correspondieron a
los filos Proteobacteria y Firmicutes, y al género
arqueal Methanosaeta. Se encontraron diferencias
entre la abundancia relativa de algunos géneros entre
las muestras de ADN y ADNc, lo que indicé un aumento
de la diversidad en la comunidad metabdlicamente
activa. El analisis de la beta diversidad revel6 que la
estructura de la comunidad microbiana fue
significativamente diferente entre las muestras
(p<0,05); ademas, las bacterias nitrificantes fueron
mas abundantes en el biorreactor hibrido. Finalmente,
las funciones metagenémicas, como las principales
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prediccién del perfil taxonémico. El biorreactor hibrido
anaeroéhico-aerébico presentd una mejor tasa de
remocibn de amoniaco, que fue del 99% en
comparacion con el sistema UASB convencional; sin
embargo, la eliminacion total de nitrégeno no fue
posible alcanzarla.
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Fig 1. Abundancia relativa de los 20 principales géneros
encontrados en la microbiota asociada al estudio

Conclusiones. Las estructuras de las cuatro
comunidades microbianas caracterizadas en el estudio
fueron estadisticamente diferentes entre si dado los
diferentes in6culos y el entorno anaerobio-aerobio en
el que se desarrollaron. La presencia de bacterias
nitrificantes en el biorreactor hibrido indic6 que al
acoplar la seccion aerdbica empacada a un sistema
UASB mejora la remocién de especies nitrogenadas,
reportando procesos simultaneos de nitrificacion-
desnitrificacion.
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