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Introduccién. Se han reportado modelos para cinéticos es fundamental para el disefio de reactores

describir el crecimiento microbiano, el consumo de
sustrato y la formacién de productos [1, 2, 3]. Se acoplo
e integré el modelo logistico con los modelos de Pirt
(consumo de sustrato) y de Luedeking-Piret (formacién
de producto). El modelo logistico presenta simetria en
el punto de inflexion, aplicable a bioprocesos simétricos
en este sentido. Por otra parte el modelo de Gompertz,
no es simétrico en el punto de inflexiéon, esto podria
ayudar a simular bioprocesos cuya fase de aceleracion
de crecimiento es muy rapida mientras que la de
desaceleracion es lenta. En este trabajo se desarrollo
y validé el acoplamiento del modelo de Gompertz, con
los modelos de Pirt y de Luedeking y Piret.

Desarrollo del modelo matematico y metodologia.
En este trabajo se usa el modelo de Gompertz para

describir el crecimiento microbiano (1y 2):
Z—f =kXIn [X";(ax] y X = Xmaxexp(—bexp(—kt))

El modelo de Pirt describe el consumo de sustrato
asociado al crecimiento y al mantenimiento:
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Luedeking y Piret describe la formacién de producto

asociado y no asociado al crecimiento
apr ax
I a T +LX (4)

‘;—f+ m X (3), mientras que el modelo de

La ecuacion 3 se expresa: — . W [i] X mx (5)
dt Yiss) dt
De la ecuacién 1 se despeja X'y se sustituye en 5
dax
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Se elimina dt, se integra entre limites y rearreglando
resulta:

S=S0- [L](X—Xo)— [ i (22) - ()] @)

Yx/s Xmax. Xmax.
Para la formacion de producto y siguiendo una
metodologia similar se llega a:

P=Po+a(X—Xo)+ [ﬁ X;cnax] l” (an(:zx) -l (Xril(ax)J ®

Los modelos se validaron con datos de una
fermentacion lactica.

Resultados. En las figuras 1 y 2 se aprecia que el
modelo describe muy de cerca el comportamiento de
los datos experimentales. El contar con modelo
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biolégicos. En el modelo aparece una funcion
denominada logaritmo integral (/i) que se define como

li (x) = f(j‘md;t)y es evaluada numéricamente con el

software Maxima (https://maxima.sourceforge.io) con
la mayor precision posible. La funcion del logaritmo
integral es aplicada en fisica y teoria de numeros [4].
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Fig. 1. Simulaciéon del crecimiento microbiano para una
fermentacion lactica con el modelo propuesto.
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Fig. 2. Simulacién del consumo de sustrato y formacién de acido
lactico en una fermentacion lactica con el modelo propuesto.

Conclusiones. Hasta donde sabemos es la primera
vez que se reporta el acoplamiento del modelo de
Gompertz, con el de Pirt y Luedeking-Piret para
modelar bioprocesos, con muy buenos resultados
predictivos. La funcién del logaritmo integral (/) tiene
un potencial de aplicacion en bioprocesos.
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