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RESUMEN

Este trabajo investiga el potencial de la digestion anaerdbica para el tratamiento de aguas
residuales de la industria lactea, un sector con un alto volumen de residuos ricos en materia organica.
Se realiza un analisis integral del proceso, explorando la composicion de las aguas residuales, los
métodos convencionales de tratamiento y las ventajas de la digestion anaerobica. Se profundiza
en las etapas de la digestion anaerdbica: hidrdlisis, acidogénesis, acetogénesis y metanogénesis,
describiendo los grupos microbianos y los factores que afectan su eficiencia (temperatura, pH,
relacion C/N, carga organica, tiempo de retencion).

Se comparan diferentes tipos de biodigestores: AFBR, UASB, ASBR y CSTR, evaluando
sus caracteristicas y aplicabilidad al tratamiento de residuos lacteos. Se implementa un modelo
matematico basado en el modelo ADM1 para simular la dindmica del proceso y predecir la produc-
cion de metano. Se identifican factores clave que afectan la eficiencia del proceso, incluyendo la
inhibicién por amoniaco, pH y concentracion de AGV.

Los resultados confirman el alto potencial de la digestion anaerdbica para el tratamiento
de aguas residuales de la industria lactea, ofreciendo una alternativa sostenible para la gestion
de residuos y la produccion de biogas, un biocombustible renovable. Se destaca la importancia
del modelado matematico para comprender la dindmica del proceso, optimizar las condiciones de
operacion y minimizar riesgos de inhibicion, contribuyendo al desarrollo de tecnologias sostenibles
para el tratamiento de aguas residuales.

Palabras clave: Aguas residuales, industria lactea, digestion anaerdbica, metano, biogés,
biocombustibles, tratamiento de aguas residuales, CSTR, modelo ADM1, inhibicién, amoniaco,

acidos grasos volatiles, carga organica, tiempo de retencion.
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INTRODUCCION

Desde el surgimiento de la Revolucion Industrial, muchas economias a nivel global se han
estructurado sobre una base de procesos lineales que resultan ser eco-légicamente insostenibles.
Estos procesos se caracterizan por su dependencia de la extraccion, produccion y eliminacion de
recursos, lo que ha conducido a una planificacion inadecuada en la reutilizacién de los desechos
[1].Sin embargo, este paradigma esta en transformacion gracias a la implementacion de conceptos
como la economia circular y la sostenibilidad, que buscan lograr un equilibrio entre la productividad
de los procesos y su impacto ambiental. Dentro de estos conceptos, se encuentra el de biorrefineria,
que tiene como objetivo el desarrollo de procesos multifuncionales para transformar desechos en
productos de alto valor agregado [2].

La industria lactea se identifica como una de las principales generadoras de aguas residuales,
contribuyendo significativamente a la carga ambiental [3]. En Colombia, se produjo aproximada-
mente 7.414 millones de litros de leche cruda durante 2022, generando entre 0.2 y 10 litros de
agua residual por cada litro de leche procesada [4] y [5]. Estas aguas residuales se caracterizan
por tener altos valores de demanda quimica de oxigeno (DQO) y demanda bioldgica de oxigeno
(DBO), derivados de las proteinas, carbohidratos y lipidos presentes en la leche, lo que dificulta su
tratamiento mediante métodos convencionales. Esto se debe a que la leche es un fluido biolégico
complejo que contiene particulas lo suficientemente pequefias para pasar a través de los filtros de
los tratamientos primarios de aguas residuales, causando problemas de eutrofizacion. Por ello, se
prefieren tratamientos bioldgicos, como la digestion anaerobia, que ofrecen un alto porcentaje de
remocion de materia organica (entre el 71 % y el 97 %) y a su vez cuentan con menores requeri-
mientos energeéticos [6], [7], [8] . La tasa de generacion y la composicion de estas aguas residuales
varian considerablemente debido a su generacién intermitente y a las grandes diferencias en las
propiedades fisicoquimicas de los productos derivados de la leche (como quesos, mantequilla, etc.),
lo que dificulta su tratamiento [9].

En la digestion anaerobia, los carbohidratos, lipidos y proteinas se convierten inicialmente
en azucares y aminoacidos durante el proceso de hidrdlisis. A continuacion, en la acidogénesis,
estos compuestos se transforman en acidos grasos volatiles (AGV), que en la acetogénesis son

degradados a acetato, CO2 y H2. Finalmente, en la metanogénesis, estos compuestos se convierten en
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metano [6]. El proceso de digestion anaerobia es un equilibrio complejo entre diferentes consorcios
de microorganismos, donde cada etapa presenta condiciones optimas y velocidades de reaccion
distintas. Esto genera dificultades en el tratamiento de las aguas residuales de la industria lactea,
relacionadas con la limitada adaptabilidad de los grupos microbianos a los cambios. Sin embargo,
estas dificultades pueden mitigarse mediante el uso de condiciones de operacion que satisfagan, al
menos parcialmente, todas las etapas del proceso [7], [10].

En este contexto, el modelamiento del proceso de digestion anaerobia se configura como
una herramienta valiosa para evaluar la produccion de biogas a partir de sustratos con caracteristicas
fisicoquimicas variables. Este enfoque permite analizar el comportamiento del consorcio microbiano

y determinar las condiciones de operacion mas favorables para el tratamiento [11].
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1. OBJETIVOS

1.1. Objetivo General

Evaluar el potencial de produccion de metano proveniente de la digestion anaerobia de las
aguas residuales de limpieza de la industria lactea.
1.2.  Objetivos Especificos

= Determinar los pardmetros y variables que gobiernan el proceso de digestién anaerobia de las

aguas residuales de la industria lactea.

= Plantear un modelo matematico que describa el comportamiento del proceso de digestion anaero-
bia.

= Verificar la produccion de metano a través de los resultados obtenidos del modelo matematico.
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2. AGUA RESIDUAL DE LA INDUSTRIA LACTEA Y SUS METODOS DE
TRATAMIENTOS

2.1. Agua residual de la industria lactea

Segun la Organizacion de las Naciones Unidas para la Alimentacion y la Agricultura (FAO-
UN), se espera que el sector lacteo sea el de mas rapida expansion en el ambito alimenticio durante
la proxima década, donde se prevé un aumento del 22 % en la produccion mundial de leche [12].
Esto esta relacionado con el crecimiento poblacional y el aumento de la demanda que este conlleva
en la leche y en todos los productos derivados de ella.

En el sector de alimentos, la industria lactea es conocida por ser una de las que mayor
produccién de efluentes genera por unidad de produccion, con un rango de entre 3,739 y 11,217
millones de m® al afio [13]. La mayor parte del volumen de estos efluentes se genera durante los
procesos de limpieza de las lineas de transporte y equipos entre ciclos de produccion, la limpieza
de los tanques de transporte, asi como en los procesos de calentamiento y enfriamiento, errores

operacionales o mal funcionamiento de los equipos [6, 14].

2.1.1. Procesamiento de la leche

En términos generales, el procesamiento de la leche comienza con su recoleccion, ya sea
directamente de granjas o de algin centro de acopio. Esta leche se almacena en grandes tanques
0 contenedores, donde se analizan sus propiedades (cantidad de proteinas, lipidos y agua, acidez,
etc.) para verificar su estado antes de ser procesada. Luego, se guarda en silos durante varios dias,
manteniendo una temperatura entre 4 °C y 6 °C antes de ser filtrada y clarificada, removiendo asi la
arena, el polvo, la tierra y cualquier coagulo de proteina presente, con el fin de evitar obstrucciones
en los equipos aguas abajo. Cabe resaltar que en todos los procesos de llenado y vaciado de tanques
existen pérdidas considerables de leche, que contribuyen a los efluentes de esta industria [14].

Seguido de esto, se realiza un desnatado a través de centrifugacion, con el objetivo de separar
la crema de la leche y homogeneizar la solucion. Luego, se lleva a cabo una estandarizacion en la
que se mezcla la crema previamente separada en diferentes proporciones, segun el tipo de leche que
se desea obtener (entera, descremada o baja en grasa), fijando asi el contenido de grasa presente

en la leche. Una vez completado este proceso, la leche se somete a pasteurizacion, en la cual se
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incrementa su temperatura durante cortos periodos de tiempo con el objetivo de destruir cualquier
agente patogeno, antes de proceder a su envasado y distribucién. Las etapas anteriormente descritas
pueden variar dependiendo de la industria lactea especifica y de los productos que esta genere;
sin embargo, en la figura 1 se muestra un esquema general del procesamiento de la leche para la

produccion de diferentes productos y su relacion con la generacion de efluentes [14].

Figura 1.
Diagrama de flujo del procesamiento de leche en una lecheria

Leche recogida de puntos de

recolecion
........... ; Recepcion |
Efluente 4 i P A ot o
: : Agua de limpieza
oA : | :
: ! : JAlmacenamiento .

: Homogeneizacion de
b leche.

i JProcesamiento de Queso,
Agua de i | Batido de Mantequilla
enfriamiento i [Secado de leche en polvo)
Otros productos

Agua de
enfriamiento

Products

Almacenamiento

Leche
| Queso

Transpone ——— ManteQUilla
Leche en polvo

Leche condensada

Nota. Diagrama de los procesos involucrados en la generacion de aguas residuales dentro de
la industria lactea. Tomado de: K. Bella and P. V. Rao, “Anaerobic digestion of dairy waste-
water: effect of different parameters and co-digestion options—a review,” Biomass Conver-
sion and Biorefinery 2021 13:4, vol. 13, pp. 2527-2552, 1 2021. [Online]. Available: https:
/Mink.springer.com/article/10.1007/s13399-020-01247-2
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2.1.2. Caracteristicas de las aguas residuales de la industria lactea.

Los efluentes generados en la industria lactea son normalmente producidos de manera
intermitente y pueden involucrar procesos simultaneos de produccion de diversos productos. Por lo
tanto, estos efluentes pueden variar significativamente tanto en volumen como en composicion, segin
la planta de procesamiento [6, 15]. Sin embargo, se pueden clasificar en tres categorias principales:
aguas de procesamiento, aguas residuales de limpieza y aguas residuales de saneamiento, segun su

origen y composicion
= Aguas de procesamiento

Las aguas de procesamiento estan compuestas por los efluentes generados en las etapas
preliminares del procesamiento de la leche, como la recoleccion, el almacenamiento y las etapas de
procesamiento tales como la pasteurizacion, homogeneizacion y separacion. Estas aguas residuales
presentan una baja concentracion de contaminantes, ya que se originan principalmente al final de
los ciclos de limpieza (procesos donde solo se utiliza agua sin ningan detergente) y en los procesos
de calentamiento y enfriamiento de la leche. Por ello, su tratamiento es relativamente sencillo, lo

que permite su reutilizacion dentro del proceso productivo [3].
= Aguas residuales de limpieza

Las aguas residuales de limpieza se refieren al agua utilizada para la limpieza de tanques,
equipos, reactores y otras herramientas de la planta. Estas aguas pueden contener detergentes,
agentes desinfectantes y esterilizantes, lo que dificulta su tratamiento bioldgico. Ademas, son los
efluentes con el mayor nivel de contaminacidn, con cerca del 90 % de su carga organica proviene de
residuos de leche y de sus productos derivados [15, 14]. Este estudio se enfocaré en esta categoria,
ya que se trata del tipo de agua residual con mayor dificultad de tratamiento. Se caracteriza por
presentar valores de carga organica muy altos, provenientes de la lactosa, las grasas y las proteinas
(principalmente caseina) de la leche y sus productos, asi como por altos niveles de nitrégeno y
fésforo [3]. En la tabla 1 se muestran algunas caracteristicas quimicas de las aguas residuales de
limpieza generadas por diferentes plantas lecheras, en esta se evidencia la alta variabilidad que

presentan las caracteristicas de los efluentes entre plantas del mismo proceso productivo.
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Tabla 1.

Caracteristicas fisicoquimicas de los efluentes de diferentes plantas lecheras

Nota. *DBO: Demanda biolégica de oxigeno, DQO: Demanda quimico de oxigeno, TS: Sélidos Totales, SST: Sélidos Suspendidos Totales y TKN: Nitrégeno Kjeldahl Total.

Industria

Queso

Queso/Planta de suero
Fabrica de queso
Queso/Planta de suero
Queso/Planta de suero
Procesamiento de queso
Leche

Embotellamiento de leche y
crema

Planta de procesamiento de le-
che

Planta de procesamiento de le-
che

Agua residual cruda
Procesamiento de leche (Mez-
cla)

Mantequilla/leche en polvo
Planta de mantequilla / leche
en polvo

Planta de mantequilla / queso
Suero

Aguas residuales de suero

Suero de queso crudo

DBOs(mg/L)

377-2214

8000

1200-4000

3000-5000

1500

1250

35000

DQO (mg/L) pH

189-6219

2830

5380

63300

2000-6000

713-1410

5000-10000

18000
1150-9200

2520

68814

5.2 -
4.99 -
6.5 0.32
456 0.4
3.38 2.6
8-11 3-5
7.1-81 -
4.0-7.0 -

- 4.89
6-11 -
10-11 0.4

5-7 -
46 0.8
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Grasas (mg/L)

ST (mg/L)

900-1470

3000-7000

2705-3715

3190

SST (mg/L) P total (mg/L)

188-2330

12500

350-1000

360-920

7180
340-1730

1300

0.2-48
45
85
100

29-181

50-70

637

8-68

35

50

640
379

TKN (mg/L)
13-172
102
140
200

14-140

50-60

20-150

329

14-272

70

66

1400
1462

Referencia

[16]

[17]

[17]

(18]

[19]

[20]

[21]

[22]

(23]

(6]

(18]

[24]

(18]
[25]



= Aguas de saneamiento

Por altimo, las aguas de saneamiento estan compuestas por las aguas provenientes de los
bafios de la planta, las cuales tienen caracteristicas similares a las aguas residuales domésticas.
Por esta razon, son enviadas directamente al alcantarillado para ser tratadas junto con las aguas

residuales municipales [15, 14].

2.2. Tratamiento del agua residual de la industria lactea

Como se menciond anteriormente las aguas residuales tienen altas cargas de material
organico y son altamente variables en términos de flujos de generacion y en sus caracteristicas
fisicoquimicas (pH, contenido de solidos suspendidos (SS), composicién de carbohidratos, proteinas
y lipidos, etc.) por lo que se debe estructurar un plan de tratamiento acorde a sus caracteristicas [3].
Las plantas de tratamiento se disefian de tal manera que las condiciones del agua a tratar

cumplan con unos requerimientos de calidad deseados de la manera més rentable, por lo que es
normal encontrar el uso secuencial de diferentes de varias técnicas de tratamiento [26]. Estas se se-
paran en tratamientos preliminares, tratamientos primarios, tratamientos secundarios y tratamientos

terciarios.

2.2.1. Tratamientos preliminares

Los tratamientos preliminares buscan remover las particulas finas y gruesas del efluente
con el fin de evitar el taponamiento y/o dafio de tuberias y equipos que se encuentren en todo el
procesamiento del agua residual [26, 27]. Dentro de la industria lactea este proceso debe ocurrir
lo mas pronto posible para evitar el aumento de DQO ocasionado por la solubilizacién de los
compuestos solidos [3].

En los tratamientos preliminares se realiza un ajuste de pH cuando el método de tratamiento
es bioldgico, debido a su alta influencia en el comportamiento de los cultivos microbiolégicos,
acercando el pH del agua residual a los rangos 6ptimos del tratamiento a usar [3]. Los quimicos
comunmente usados son H2SO4, HNO3 0 NaOH vy se afiaden en el tanque de homogenizacion. El
cual debe se empleado debido a la alta variabilidad en temperatura, volumen, pH y nivel de

nutrientes siendo necesario para cualquier proceso bioldgico subsecuente. Este se obtiene con
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tanques de mezcla lo suficientemente grandes para poder contener el flujo maximo de generacion

de agua residual [3, 26].

2.2.2. Tratamientos primarios

Los tratamientos primarios se enfocan en la sedimentacion, y buscan reducir la cantidad
de solidos suspendidos del agua residual [26]. Para el tratamiento del agua residual de la industria
lactea se destaca la remocion de grasas y aceites, donde se utilizan métodos de remocion mecanicos
(como las trampas de gravedad, flotacion de aire o flotacion de aire disuelto), y bioldgicos (como la
hidrolisis enzimatica) con el fin de evitar la disminucion de los métodos de tratamiento biol6gicos
usados tradicionalmente [3].

A su vez se encuentran tratamientos fisicoquimicos a traves de técnicas de coagulacio-
n/floculacion los cuales logran altos porcentajes de remocién de turbiedad y solidos disueltos,
y remociones moderadas de demanda quimica organica [27]. En este proceso se utilizan tanto
coagulantes inorganicos (Alumbre, Sulfato ferroso y Cloruro férrico) como coagulantes organicos
(Taninos, quitosano y polvo de Moringa), siendo estos los encargados de la generacién del lodo
[27]. . Este debe de ser procesado o dispuesto de la manera correcta ya que en el caso del uso de

coagulantes inorganicos contiene metales como el aluminio [27].

2.2.3. Tratamientos secundarios

Consiste en el uso de métodos bioldgicos anaerobios (en ausencia de oxigeno) y/o aerobios
(con presencia de oxigeno) para la reduccion de la carga organica, el nitrogeno, y el fosforo
del agua residual través de reacciones bioquimicas como el crecimiento microbiano[27]. Estos
métodos son de mucho interés ya que gran parte de las aguas residuales de la industria lactea son
biodegradables y permiten la transformacion de compuestos organicos complejos y la absorcion de
metales pesados por grupos microbianos especificos, ademas de tener costos de implementacion
mas bajos comparados a aquellos que utilizan compuestos quimicos y energia para la disminucion

de contaminantes en el agua residual [27, 3].

1.1.1.a. Tratamiento aerobio Es un método de tratamiento robusto que utiliza las altas velo-

ciudades de los microorganismos aerobios para la oxidacion del material organico en dioxido d
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carbono, agua y material celular.[3] Normalmente se requieren periodos iniciales de aclimatacion y
presentan altas tasas de generacion de lodos, sin embargo en este proceso no se generan productos

de valor agregado [27]. Algunos de los tratamientos encontrados se enumeran a continuacion

= Lodos activados

En este se usa un medio de cultivo suspendido dentro de un tanque de aireacion en el que parte
de la carga organica es oxidada completamente en el proceso de obtencién de energia de los
microorganismos [3]. El oxigeno disuelto dentro del tanque debe de estar entre 1-2 mg/L para

mantener el cultivo de manera aerdbica [3].

Después esta mezcla es llevada a un tanque de sedimentacion donde los floculos de biomasa
se agrupan en particulas mas grandes y precipitan. Parte de este lodo se recircula al tanque de

aireacion y el resto debe ser procesado y dispuesto de manera correcta.

El método aerdbico es altamente eficiente en términos de recuperacion de energia, sin embargo
presenta altas tasas de generacion de lodos (0.6 kg de lodo seco por kq de DBO removido) y altos

costos operativos relacionados por la necesaria aireacion [3].

= Filtro Aerobio

Es uno de los procesos mas antiguos para producir efluentes de alta calidad en donde existe un
medio con particulas de didmetro entre 20-100 mm (rocas, plastico o grava) en el que se adhieren
los grupos microbianos [3]. El agua residual es después dosificada a través del medio, donde la
masa microbiana absorbe los compuestos organicos, descomponiéndolos de manera aerobica. Se

recomienda que la carga orgéanica no supere 0.3 kg DBO/m? [3].

Las aguas residuales de la industria lactea tienen altas cantidades de grasas y aceites que dificultan
el uso de este método sin un tratamiento preliminar, debido a la perdida de biomasa y baja

eficiencia de remocion del proceso [28].

= Contactores biolégicos Rotativos

Este sistema en vez de tener un medio fijo como el del filtro aerobio el medio lo conforma
discos rotativos de materiales livianos como el plastico de alta densidad configurados en un eje

horizontal. Los cuales se cubren entre un 40% Yy 60% por el agua a tratar, para que gracias a tener
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una velocidad angular entre 1 y 3 RPM el biofilm que se genera en sus paredes este en contacto

con el aire del ambiente [3].

1.1.1.b. Tratamiento anaerobio. Estos sistemas presentan un mejor comportamiento en el
tratamiento de aguas residuales con altas cargas organicas que los tratamientos aerobios, siendo
econdmicamente mas viables [28]. A su vez presentan una tasa mucho menor de generacién de
lodos y permiten la valorizacidn del agua residual a través de la generacion de biogas [27].

Es por estas caracteristicas que el presente estudio se enfoca en el modelamiento de la

digestion anaerobia de las aguas residuales de la industria lactea.

1.1.2. Tratamiento terciario

El tratamiento terciario es una etapa avanzada opcional en el proceso de tratamiento de
aguas residuales, que se centra en la eliminacion de las impurezas restantes que no se trataron

adecuadamente en las etapas de tratamiento primario y secundario.
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2. GENERALIDADES DE LA DIGESTION ANAEROBIA DEL AGUA RESIDUAL DE LA
INDUSTRIA LACTEA

2.1. Fundamentos de la digestién anaerobia

La digestion anaerdbica es un proceso bioguimico degradativo que ocurre en ausencia
de oxigeno e involucra la interaccion de diversos grupos microbianos. Este proceso permite el
tratamiento de una amplia variedad de residuos orgénicos, al mismo tiempo que genera energia
renovable a través de la produccion de biogas [29]. Este gas estd compuesto principalmente por
metano (40-70 %), didxido de carbono y otros componentes en menores cantidades (agua, nitro-
geno, sulfuro de hidrégeno, etc.). Sus principales aplicaciones incluyen la produccién de calor y
electricidad, utilizdndose en motores de combustion interna, turbinas de gas y celdas de combustible
[29], [30].

El proceso de digestion anaerdbica se desarrolla en cuatro etapas consecutivas como lo
muestra la figura 2: una etapa extracelular llamada hidrdlisis, seguida de tres etapas intracelulares:
acidogénesis, acetogénesis y metanogenesis, cada una llevada a cabo por diferentes consorcios
microbianos. Por ello, se requiere un equilibrio entre cada etapa para lograr una operacion estable
[31].

2.1.1. Hidroélisis

Acorde con Gavala et al [32] la hidrolisis es la solubilizacion de material particulado
insoluble y la descomposicion bioldgica de polimeros organicos (carbohidratos, proteinas y lipidos)
a mondmeros o dimeros (como azucares solubles, aminoacidos y acidos grasos de cadena larga
(AGCL)) que puedan atravesar la membrana celular con el fin de que estos puedan procesarse. La
velocidad con la que ocurre esta etapa afecta directamente la inicializacion de la digestion anaerobia,
ya que afecta la fase de latencia de los microorganismos involucrados y la posible formacion de
subproductos toxicos no deseados [33]. Es por esto por lo que se puede considerar como la etapa
limitante en la velocidad de degradacion del material organico cuando se tratan corrientes con alta
cantidad de solidos particulados [34].

Esta etapa es llevada a cabo por enzimas extracelulares llamadas hidrolasas, las cuales son

producidas por un consorcio de bacterias acidogénicas e hidroliticas que pueden ser anaerobias
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Figura 2.

Proceso de digestion anaerdbica
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Nota. Esquema del proceso de digestion anaerobia de un sustrato complejo simplificado en
carbohidratos, proteinas y lipidos, junto con los grupos microbianos que realizan cada etapa.
Tomado de: I. Angelidaki, D. Karakashev, D. J. Batstone, C. M. Plugge, and A. J. Stams,
“Biomethanation and its potential,” Methods in Enzymology, vol. 494, pp. 327-351, 1 2011

facultativas y/o anaerobias estrictas [35], [15]. Segun lo explica Vavilin et al [36], existen dos

caminos para llevar a cabo la hidrolisis. En el primero las bacterias liberan las enzimas en el medio

de cultivo, donde estas se absorben en una particula, o reaccionan directamente con algun sustrato

soluble presente. En el segundo son las bacterias las que se adhieren al material particulado para
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posteriormente producir enzimas y utilizar los productos solubilizados de la reaccion enzimatica.
Como lo explica Nadais et al [15], la produccion de estas enzimas extracelulares puede
ser influenciada por diferentes factores que deben ser considerados. Por ejemplo, la presencia de
sustratos facilmente degradables en el medio de cultivo puede inhibir la produccion de proteasas,
las cuales son las enzimas encargadas de la hidrdlisis de proteinas. También se ha evidenciado
que la presencia de algunas proteinas puede afectar la tension superficial del medio inhibiendo la

adsorcién de las lipasas con los lipidos evitando la hidroélisis de estos.

2.1.2. Acidogénesis

La comunidad microbiana dentro de esta etapa estd compuesta por bacterias acidogénicas
fermentativas, las cuales degradan los monosacaridos, aminoécidos y los acidos grasos de cadena
larga (AGCL) obtenidos en la etapa anterior en una mezcla de AGV (acetato, propionato, butirato y

valerato), hidrdgeno y dioxido de carbono [32], [37]. Esta etapa es altamente influenciada por la
transferencia de hidrogeno entre especies microbianas, el pH, la tasa de dilucion, la temperatura y
el tiempo de aclimatacion que tenga la comunidad microbiana con el sustrato alimentado al reactor.

Ramsay y Pullammanappallil [38] explican que para la degradacion de los aminoacidos
existen dos caminos; la degradacion de un par de aminoacidos acoplados a través de la reaccion
de Stickland que se muestra en la figura 3, y la oxidacién de un s6lo aminoacido con iones de
hidrégeno o didxido de carbono como aceptor de electrones externo. Siendo las reacciones de
Stickland més rapidas que la degradacién desacoplada [39].

La reaccion de Stickland normalmente involucra un aminoécido que acttia como donante de
electrones y uno que acttia como receptor de electrones. Como resultado al amino&cido donante de
electrones se le retira un &tomo de carbono para formar CO2 y se forma un acido carboxilico con el
nuevo atomo de carbono final, mientras que el aminoacido aceptor de electrones forma un acido

carboxilico con el mismo nimero de atomos de carbono.

2.1.3.  Acetogénesis

En esta etapa se da la sintesis del acetato degradando los productos obtenidos en la aci-
dogénesis, siendo uno de los intermediarios mas importantes al contribuir entre el 60 y el 70 %

en la generacién de metano [31]. Existen 2 vias para su generacién (como lo muestra la figura 4
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Figura 3.

Reaccion de Stickland.
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Nota. Muestra la reaccion de Stickland acoplada de alaninay glicina. Tomado de: D.
J. Batstone, J. Keller, I. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi,
W. T. M. Sanders, H. Siegrist, and V. A. Vavilin, “The iwa anaerobic digestion
model no 1 (adm1),” pp. 1-72, 2002.

relacionadas con los 2 grupos microbianos que la llevan a cabo. La primera es por la reduccion de
CO- utilizando H» donde estan involucrados los microorganismos homoacetdgenos, estos microor-
ganismos son anaerobios estrictos y compiten con los microorganismos metandgenos por sustrato
(hidrégeno, formiato y etanol). La segunda es a partir de la oxidacion de los acidos organicos
generados en la acidogénesis donde estan involucrados microorganismos producto res de hidrégeno
[40].

Las bacterias acetogénicas son limitadas por la pequefia cantidad de energia obtenida en el
proceso de conversion, haciendo necesario que se presenten concentraciones bajas de hidrégeno
para que puedan disponer de energia para su crecimiento. Esto se hace evidente al ver la reaccion
de acetogénesis donde por principio de Le chatelier una baja concentracion de hidrdgeno ase que la

reaccion se desplace a la formacion de acido acético. En estas condiciones la generacion de acetato
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es preferida por los grupos microbianos sobre productos reducidos como lo son el propionato o
el butirato. Una acumulacion de hidrogeno excesiva hace que se aumente la cantidad de AGV de

cadena larga, resultando en la reduccion del pH inhibiendo la etapa de acetogénesis [35].

Figura 4.
Acetato en la digestion anaerobia.
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Nota. Muestra el rol del acetato en la digestion anaerobia. AM: metanogénesis
acetoclastica, HM: metanogénesis hidrogenotréfica. Tomado de: X. Pan, L. Zhao,
C. Li, I. Angelidaki, N. Lv, J. Ning, G. Cai, and G. Zhu, “Deep insights into
the network of acetate metabolism in anaerobic digestion: focusing on syntrophic

acetate oxidation and homoacetogenesis,” Water Research, vol. 190, p. 116774, 2

2021

2.1.4. Metanogénesis

Como se ha mencionado anteriormente en esta etapa ocurre la produccién de metano, siendo
el compuesto mas importante en el proceso de digestién anaerobia al brindar la capacidad calorifica

presente en el biogas. Los responsables de esta etapa son las arqueas metanogénicas las cuales son
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el unico grupo metabolico que pueden obtener energia de compuestos carbonados de bajo peso
molecular e hidrégeno, y son las que presentan las velocidades de crecimiento mas bajas dentro de
todo el consorcio microbiano presente en la digestion anaerobia [7]. Estas se dividen en arqueas
metanogénicas acetoclasticas las cuales producen el metano usando el acetato producido en la etapa
anterior, en arqueas metanogénicas hidrogenotroficas las cuales producen metano usando dioxido
de carbono e hidrégeno, formiato, alcoholes y compuestos metilados, y en arqueas metanogeénicas
metilotropicas las cuales usan compuestos metilados como el metanol como donantes o receptores
de electrones en el proceso de formacion de metano [7], [41]. La metanogénesis acetoclastica junto
con la metanogénesis hidrogenotrofica son las rutas metabélicas que presentan mayor contribucion

al contenido de metano en el biogés, siendo la metanogénesis metilotropica despreciable [33].

2.2. Digestion anaerobia de otros tipos de residuos

La digestion anaerobia es ampliamente vista como un método de tratamiento efectivo tanto
como para residuos solidos como residuos liquidos. Donde su eficacia depende en gran medida de la
composicion quimica del sustrato. Los carbohidratos, son los més féciles de degradar, abundan en los
residuos de alimentos y de papel, e inicialmente promueven una rapida acidogénesis. Sin embargo,
un exceso de carbohidratos de carbono puede provocar un rapido descenso del pH, inhibiendo a
los metandgenos y provocando la acumulacion de acidos grasos volatiles (AGV). Optimizar el
contenido de carbohidratos es crucial para evitar estos problemas [42].

Las proteinas, aunque ofrecen un alto potencial de metano, presentan una serie de retos
diferentes. Las altas concentraciones de proteinas aumentan la produccién de amoniaco, lo que
inhibe la metanogénesis. La toxicidad del amoniaco depende en gran medida del pH y puede
comprometer gravemente el proceso. Las estrategias para mitigar la inhibicion del amoniaco
incluyen el control de la relacion C/N, la regulacién del pH y el uso de técnicas de bioaumentacion.
La codigestion con sustratos ricos en carbohidratos puede ayudar a equilibrar la relacién C/N y
evitar la acumulacion de amoniaco [42].

Los lipidos, aunque poseen el mayor rendimiento tedrico de metano, son los mas dificiles
de digerir debido a la lenta hidrolisis de los acidos grasos de cadena larga (AGCL). Los AGCL
se acumulan e inhiben a los metandgenos, prolongando el proceso de digestion y reduciendo la

produccién de metano. Varios metodos pueden ayudar a superar los problemas relacionados con
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los lipidos, incluido el pretratamiento (como métodos mecanicos o quimicos para descomponer los
lipidos) y la codigestion con otros sustratos que promuevan una comunidad microbiana equilibrada
[42].

A continuacion, en la tabla 2 se muestra parte de su aplicabilidad y su comportamiento en

distintas industrias.
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Tabla2.

Comportamiento de la digestion Anaerobia en diferentes sustratos.

Periodode Rendimiento
Tipo de Desecho  In6culo Componentes organicos presentes Temp °C  Digestion ~ CHy Resultados Referencias
(Dias) (ml/g VS)
LPD (% VS) CH (%VS) PTN (% VS)

SYW ANS 17 17 66 37 100 El rango 6ptimo de proteina se encuentra entre 17.0 y 31.6% VS. [43]

CFwW ANS 386 173 441 37 684.1 La concentracién 6ptima de proteina se encontré en 22.6% VS. [44]

Proteina de suero  SM 18 93 889 37 49 795.83 Se estudiaron factores como F/M y AGV/Alcalinidad para reducir la fase de

Albimina SM 06 82 91.2 37 47 750.68 retraso. [45]

Gelatina M 05 01 995 a7 3 80111 ALBV/AILAINIUAU <U.4 Y F/IVI BIIUE U.4 Y U.0 TUETOT OPLUINUS.

VW ANS 357 99 544 55 25 496 Los desechos ricos en proteinas 50-70% VS dieron un mayor rendimiento

Huevo ANS 335 66.6 55 25 650 de metano que los sustratos ricos en carbohidratos. el
El alto contenido de proteina conduce a inhibiciones de amoniaco. la acumulacién

Residuo Fishery ~ ANS 6.7 13 922 20 459 de amoniaco >2 g/L hace que el proceso de AD falle. [47]
El contenido de metano fue mas bajo debido al muy bajo contenido de carbono y alto
contenido de nitrégeno.
Se realizo la codigestion de carbohidratos (almidén) y proteina (BSA).

SYW ANS 20 80 37 21 273 El contenido de proteina del 20% como cosustrato mejord la hidrolisis en comparacion [48]
con un sustrato rico en carbohidratos

WAS+ Codigestion de WAS con proteina

SYw ANS 56.7 37 30 1636 Incremento del 200% en el rendimiento de metano con un aumento adicional del 6% en el [49]
contenido de proteina del 2 al 8%.
Contenido de metano del 56-63% en biogés con exceso de lipidos en el sustrato

SSw GS 472 511 37 80 707 Se determina el potencial bioquimico de metano del agua de mar.

GS 453 547 37 80 756 700-760 mL.CH_{4} /g-VS para un contenido de proteina del 45-47% [=0]

Nota.Se muestra el comportamiento de la digestion anaerobia para SYW (Desecho Sintetico), CFW (Desechos de comida),VW (Desecho vegetal) usando como inoculo

ANS (Lodo Anerobico). Tomado de: K. Parvez and M. M. Ahammed, “Effect of composition on anaerobic digestion of organic fraction of municipal solid wastes: A

review,” Bioresource Technology Reports, vol. 25, p.101777, 2 2024.
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2.2.1. Digestion anaerobia de las aguas residuales de la industria lactea.

= Degradacion de carbohidratos

Se tomo a la lactosa como representante de los carbohidratos al ser uno de los principales
contribuidores a la carga orgénica de las aguas residuales de limpieza de la industria lactea [51].

Asumiendo que como producto de su hidrdlisis se obtiene glucosa (Ec. 1) [14].

4C12H2011 + 4H20 — 8CeH1206 1)

La cual en la acidogénesis es degradada a etanol y &cido propiénico (Ec. 2 y Ec. 3 respectiva-
mente) [14]. Aungue no se tiene en cuenta la formacion de etanol ya que su formacion es apreciable
cuando el pH es menor a 4.5, pH en el cual el proceso de digestion anaerobia en una sola fase ya se

encontraria inhibido [52].

2CsH1206 — 4C2HsOH(etanol) + 4CO- ¥

2CsH1206 + 4H, — 4C>HsCOOH(a"cido Propinico) + 4H,0 ®

Teniendo esto en cuenta, las rutas de formacion disponibles del &cido acético dentro de
la acetogénesis son por la combinacién de glucosa y agua (Ec. 4), por la combinacion del acido
propionico y agua (Ec. 5) o por la combinacién de una parte del diéxido de carbono con agua (Ec.
6) [14].

4CgH1206 + 8H20 — CH3COOHa cido ace’tico + 2H, + 8CO2 + 16H; 4)
4C,HsCOOH + 12H,0 — CH3COOH + 12H; + 4H,CO3 )
16H; + 8C0O2 — 4CH3COOH + 4H,0 (6)

La formacion de metano en la etapa de metanogénesis se puede deber a la disociacion del

acido acético o a la combinacion de CO> e hidrogeno (Ec. 7 y Ec. 8 respectivamente)[14].
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CH3COOH — CHg4 + CO» (7

16H; + 8CO, — 4CH3COOH + 4H,0 ®)
= Degradacion de proteinas

Las aguas residuales de la industria lactea presentan altas concentraciones de proteinas
fermentables, por lo que es fundamental describir adecuadamente sus rutas de degradacion en el
contexto de la digestion anaerdbica. Por esta razén, se utilizé la caseina como modelo para su
degradacion, dado que constituye cerca del 80 % de las proteinas totales presentes en las aguas
residuales de la industria lactea [51]. De manera general, las proteinas se degradan primero en sus
aminoacidos constituyentes durante la etapa de hidrdélisis. Luego, en la etapa de acidogénesis, se
reducen aln mas a acidos grasos volatiles (AGV), junto con la generacion de amoniaco e hidrégeno.
Por altimo, en las etapas de acetogénesis y metanogénesis, se forman acido acético y metano,
respectivamente [14].

Debido a la complejidad que implicaria simular la generacion de aminoécidos individuales
durante la hidrdlisis, y dado que esto aportaria poca informacion, se decidié tratarlos como una

mezcla. Ademas, se asume que en esta etapa ocurre la solubilizacion de la caseina [37].
= Degradacion de lipidos

Como lo explica Sung & Alastair [53], ILos lipidos son una parte importante de la carga
organica presente en las aguas residuales de la industria lactea, principalmente los ésteres triglicéri-
dos. Por esta razon, se selecciond el triglicérido palmitico como modelo lipidico, ya que es uno de
los principales componentes de las grasas presentes en la leche, y se consideré el palmitato como

acido graso de cadena larga (AGCL) resultante de la hidrdlisis del triglicérido palmitico [14, 37].

2.2.2. Biodigestores usados en el tratamiento de las aguas residuales

Los biodigestores son depdsitos en los que se producen las reacciones bioldgicas que

transforman el sustrato de entrada, llevadas a cabo por los microorganismos o enzimas que contienen
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[54]. Sus requerimientos de disefio basico son permitir una VCO alta, continua y sostenible, y un
TRH corto para minimizar el volumen del reactor y producir el volumen maximo de metano [41]. A
continuacion, se da una explicacién de algunas de las configuraciones de biodigestores anaerobios
mas comunes para el tratamiento de las aguas residuales de la industria lactea y en la tabla 3 se
muestran sus comportamientos a la hora de tratar con aguas residuales de la industria lactea:

Tabla3.
Desempefio de diferentes configuraciones de reactores anaerobios para el tratamiento de diferentes efluentes de

la industria lactea.

) ] Porcentaje
Tipo de Agua Residual __. TRH VCO Temperatura .
Tipo de reactor deRemocién Referencia
0 Industrial (dia) (kg DQO/(m3 dia)) (°C)
de DQO (%)

Suero de queso FA 6.6 8.3 - 76 [55]

Produccion de quesos UASB - 31 - 90 [56]

Agua de limpieza UASB 0.25-0.75 0.8-9.6 30 75-85 [57]

Industria lactea ASBR 40-5 1.6x10-3-12.8x10-3 50 95-68 [58]

Produccidon de helados UASB 5-04 1.04-13 35 99-64.2 [59]

Industria lactea CSTR 1-05 93 35 91-20 [6]

Produccion de helados AFBR 0.3 15.6 35 944 [60]

Se muestras algunos parametros de operacion junto con los porcentajes de remocién de DQO obtenidos para

aguas residuales de la industria lactea usando diferentes configuraciones de biodigestor.

= Reactor anaerobio de cama fluidizada (AFBR)

En este tipo de reactor, el medio en el que se adhieren y crecen las bacterias se mantiene
fluidizado por las fuerzas de arrastre ejercidas por el agua residual ascendente y el biogas generado.
Es necesaria una recirculacion parcial del efluente que permita la mezcla lateral de las particulas
y evite la canalizacion [41]. EI material de soporte esta compuesto por pequefias particulas (entre
0.2-0.8 mm) inertes como la arena, el carbon activado o la alumina [9, 61]. Con la fluidizacién del
material de soporte, se aumenta el area superficial, lo que permite el crecimiento de una delgada
biopelicula y resulta en una transferencia de masa eficiente entre las bacterias y el sustrato. Esta
caracteristica permite que esta configuracion de reactor funcione con altas velocidades de carga

organica (VCO) y presente una mayor resistencia a los inhibidores [41]. Este tipo de reactor es
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mas eficaz para el tratamiento de sustratos que contienen altas cantidades de material organico

suspendido o soluble de alta biodegradabilidad, como el suero de leche [9].
= Reactor anaerobio de manto de lodos de flujo ascendente (UASB)

Es la configuracion mas comun para el tratamiento de aguas residuales en la industria
alimentaria, debido a su capacidad de tratar grandes volimenes de agua residual en un tiempo
relativamente corto, presentando altas eficiencias en la remocién de material organico, asi como su
sencilla construccion y bajo costo operativo [6, 5]. Este reactor se divide en tres secciones. Primero,
el agua residual fluye hacia arriba a través de un lecho de lodos granular, ubicado en la parte baja del
reactor, donde se encuentran los microorganismos que degradan la materia organica, garantizando
un buen contacto entre ellos. A continuacion, hay una zona de liquido sobrenadante con un manto de
lodos, y finalmente, una zona de clarificacion que promueve la separacion gas-solido, con el objetivo
de mantener los granulos dentro del reactor, como se muestra en la figura 5 [41, 62]. Este manto de
lodos se forma por la acumulacién de sélidos suspendidos entrantes y de grupos bacterianos. Se
utilizan granulados bacterianos densos que actian como filtro para prevenir la eliminacion de las
bacterias, al mismo tiempo que proporcionan una gran area superficial donde pueden desarrollarse
rapidamente [9, 54] .

Las desventajas operacionales que estos presentan para el tratamiento de las aguas residuales
de la industria lactea estan relacionadas con la cantidad de lipidos que estas tienen y su posible
acumulacion dentro del reactor, puesto que genera la flotacion de lodos, eliminacion de las bacterias,
reduccion en la transferencia de masa, deterioro de la capacidad de sedimentacion de lodos y menor

actividad de los lodos presentes [63].
= Reactor por lotes de secuenciacion anaerobia (ASBR)

Es una variacion por lotes del UASB, en el que se utiliza un unico reactor para llevar a cabo
la reaccion, la sedimentacion y la decantacion, y ya que no se tiene un clarificador es necesaria la
recirculacion externa del efluente [41]. Pueden ser operados con biomasa granular o inmovilizada,
la cual serd expuesta a una concentracion de sustrato variable en el tiempo al ser un proceso por
lotes, resultando en altas tasas de conversion de sustrato y en una floculacién y sedimentacion de

la biomasa eficiente [41, 63]. Son capaces de alcanzar tratamientos eficientes de aguas residuales
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Figurab.

Reactor anaerobio de manto de lodos de flujo ascendente (UASB)
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Nota. Se muestran los diferentes flujos dentro de un reactor UASB.
Tomado de: R. Borja and B. Rincon, “Biogas production,” Re-
ference  Module in Life Sciences, 1 2017. [Online]. Available:

https://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/B9780128096338091056

relativamente diluidas siendo exitosamente empleados en el tratamiento de las aguas residuales de

la industria lactea [63].
= Filtro Anaerobio (FA)

En esta configuracién las bacterias son inmovilizadas en un medio de soporte (rocas o
gravillas) el cual debe proporcionar una amplia area superficial para la fijacion y crecimiento de los
microorganismos, y en el que su distribucion debe realizarse de tal manera que prevenga blogueos y
canalizaciones, y a su vez permita un contacto directo entre el afluente y la biomasa [9, 41]. Estos
posibles bloqueos son la caracteristica critica a la que se le debe prestar mayor atencién puesto
que resultan en la reduccion del TRH reduciendo el rendimiento del reactor [41]. En la figura 6

se muestra un esquema del reactor.
= Biodigestor CSTR

Acorde con Mao et al [9] el reactor de mezcla completa es el primer reactor anaerobio
de alta carga. Es conocido por su fiabilidad y se usa en el tratamiento de aguas residuales que

contienen altas cargas de solidos suspendidos como lo son las aguas industriales organicas o el
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Figura 6.

Reactor de filtro anaerobio.

R

Efluente

Nota. Reactor de filtro Anaerobio: a) flujo de alimento ascendente y b) flujo de alimento descendente. Tomado de:
R. Borja and B. Rincén, “Biogas production,” Reference Module in Life Sciences, 1 2017. [Online]. Available:
https://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/B9780128096338091056

estiércol animal. En este sistema los microorganismos estan suspendidos dentro del reactor usando
una mezcla continua, con la que se determina las condiciones del contacto entre estos y el sustrato
de alimentacion, siendo parte vital de la degradacién del material organico. Es por esto por lo que
la eleccion de la velocidad de mezcla debe tener en cuenta las fuerzas de cizallamiento a las que
estaran expuestos los microorganismos, con el fin de asegurar su correcto crecimiento [54].

Por estas condiciones y también por la facilidad que se tiene al momento de realizar su

modelamiento se decide utilizar las ecuaciones del reactor CSTR para el modelamiento propuesto.

2.3. Factores que afectan la digestion anaerobia

Como ocurre con cualquier proceso bioquimico, la eficiencia de la digestién anaerdbica
depende en gran medida de diversos factores, como el pH, el tiempo de retencion hidraulico (TRH),
el tiempo de retencion de solidos (TRS) y la temperatura de operacion, entre otros. Estos factores

deben considerarse para el disefio y la operacién 6ptima de un biodigestor [14].

2.3.1. Temperatura

La temperatura determina la velocidad con la que se llevan a cabo las reacciones dentro de la
digestion anaerobia, a mayor temperatura las velocidades de reaccion son mas altas, resultando en la

disminucion en los tiempos de retencion requeridos reduciendo el volumen necesario del biodigestor
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[34]. Existen tres rangos de temperatura en los que existen especies de bacterias metanogénicas,
el rango termofilico (entre 50 °C y 70 ° C), el rango mesofilico (entre 20° C y 42° C) y el rango
psicréfilo (<20° C). La figura 7 muestra cOmo varia la tasa de crecimiento de microorganismos

metanogénicos dentro de los diferentes rangos de temperatura [61].

Figura7.

Efecto de la temperatura para diferentes clase de microorganismos.

Tasa de crecimiento de
metanogénicos (%)

20 40 60 80
Temperatura «C

Nota. Muestra el comportamiento de latasade crecimiento relativo de microorganismos psicrofilicos
(curva izquierda), mesofilicos (curva del medio) y termofilicos (curva derecha) segun la temperatura.
M. T. V. Moreno, Manual de Biogas, O. de las Naciones Unidas para la Alimentacion y la Agricultura

(FAO), Ed., 2011. [Online]. Available: https://www.fao.org/docrep/019/as400s/as400s.pdf

En el rango termofilico aumenta la capacidad de soportar cargas organicas, y consecuente-
mente su productividad, disminuyendo el tiempo de digestion. Sus principales desventajas estan
asociadas a posibles procesos de acidificacion provenientes de las altas velocidades de reaccion
presentes en la etapa de acidogénesis, lo que puede inhibir la produccion de biogés generando una
disminucién en la estabilidad del proceso, en la calidad del efluente, y un aumento en la generacién
de toxinas, ademas de representar mayores costos de implementacion y operacion [9], [30]. Dentro
de las etapas de la digestion anaerobia la acetogénesis y la metanogénesis son las méas afectadas por

la variacion de la temperatura [61].
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2.32. pH

Es uno de los factores mas importantes en la digestion anaerdbica, ya que influye directa-
mente en la produccién de biogas y en su composicion final [34]. Las velocidades de crecimiento
de los distintos microorganismos presentes en la digestion anaerdbica dependen en gran medida
del pH, siendo los microorganismos metanogénicos los méas afectados por sus variaciones. Por
este motivo, los biodigestores de una Unica etapa suelen operar a valores de pH entre 6.8y 7.2, un
intervalo que permite niveles éptimos de actividad para los diferentes grupos microbianos, evitando
asi el predominio de un solo grupo sobre los demas [9], [61].

Los valores de pH inferiores a 6.6 reducen significativamente la velocidad de crecimiento
de los microorganismos metanogénicos, lo que provoca la acumulaciéon de &cido acético y H»
[34]. Cuando aumenta la presion parcial de H2, las bacterias que degradan el acido propionico se
ven severamente inhibidas, lo que provoca una acumulacion excesiva de acidos grasos volatiles
(AGV) de alto peso molecular y una disminucion en la produccion de cido acético. Esto genera
una reduccién del pH, y si no se corrige, el proceso puede fallar debido a la inhibicion de las
comunidades microbianas, lo que dificulta la generacion de metano [34]. También es importante
tener en cuenta que el pH influye en los equilibrios quimicos presentes en el medio, desplazando
la reaccion hacia la formacién de componentes que impactan la digestion anaerébica, como es
el caso de los equilibrios acido-base del amoniaco y del acido acético [34]. Por ello, es esencial
que el contenido del biodigestor tenga una capacidad buffer suficiente para neutralizar cualquier
acumulacién eventual de &cidos grasos volatiles (AGV) y prevenir la formacién de zonas acidas

localizadas [61].

2.3.3.  Relacion Carbono/Nitrégeno

Tedricamente, toda materia organica tiene el potencial de generar biogas a través del proceso
de digestion anaerobia. Sin embargo, la cantidad y calidad del biogas producido varian significa-
tivamente en funcion de la composicion y naturaleza del sustrato utilizado. Esta variabilidad es
indicativa de los niveles de nutrientes presentes en el sustrato a procesar, siendo el carbono y el ni-
trogeno los nutrientes fundamentales que promueven el crecimiento 6ptimo de los microorganismos

implicados en este proceso anaerobio.

37



Una relacién elevada C/N en el sustrato puede ocasionar una reduccion en la velocidad
de solubilizacion de las proteinas, lo que resulta en una concentracion insuficiente de nitrogeno
amoniacal total y amoniaco libre. Esta deficiencia de nitrégeno limita el mantenimiento de la
biomasa celular, lo que, a su vez, conduce a una disminucién en la produccion de biogas. Por el
contrario, una relacion baja de C/N puede incrementar la concentracion de nitrogeno a niveles
que podrian inhibir el crecimiento de ciertos grupos bacterianos dentro del consorcio microbiano,
impactando negativamente la eficiencia del proceso de digestion anaerobia. Estos factores destacan
la importancia de mantener un equilibrio adecuado en la relacion C/N para optimizar la produccién
de biogés en sistemas anaerobios [9], [34]. Se considera que una relacion C/N dptima se encuentra

entre 20 y 30 unidades de carbono por unidad de nitrogeno [34].

2.3.4. Velocidad de carga organica (VCO)

La velocidad de carga organica determina la cantidad de solidos volatiles que entran en
el biodigestor por dia en condiciones de operacion continua, y depende de la concentracion de
sustrato y del tiempo de retencién hidraulico establecido [34]. Normalmente, con el aumento de
la velocidad de carga organica, la produccion de biogas también incrementa hasta cierto punto,
tras el cual comienza a disminuir hasta llegar a su inhibicion. Este decaimiento se debe a cambios
en el equilibrio entre especies y/o a la presencia o generacion de agentes toxicos. A medida que
se incrementa la actividad de los microorganismos que llevan a cabo las etapas de hidrdlisis y
acidogenesis, se producen mas acidos grasos volatiles (AGV) dentro del biodigestor, lo que provoca

una acidificacion que puede inhibir la produccion de metano [9].

2.3.5. Tiempo de retencion

El tiempo de retencion se define como el periodo necesario para que ocurra la degradacion de
la materia orgénica dentro del biodigestor. Este tiempo esté4 asociado a la velocidad de crecimiento
de los microorganismos y depende de la temperatura, la velocidad de carga organica (VCO) y
la composicion del sustrato. Los tipos de tiempo de retencion méas importantes son el tiempo de

retencion hidraulica y el tiempo de retencidn de sélidos, que estan estrechamente relacionados [9].
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= Tiempo de retencion hidraulica (TRH)

Se define como el tiempo en que el sustrato soluble reside dentro del biodigestor junto con

la biomasa y se encuentra usando la siguiente ecuacion (Ec. 9) [9], [14]:

TRH = ! )

Q

Donde V es el volumen del biodigestor y Q es la velocidad de flujo de entrada. El tiempo
de retencion hidraulica junto con la velocidad de carga organica son los principales pardmetros de
disefio de un biodigestor, ya que definen el volumen del reactor, ademés de impactar directamente en
la eficiencia de degradacion del sustrato, la produccion de metano y la distribucién de la comunidad
microbiana dentro del biodigestor.

Un aumento en el tiempo de retencion hidraulica (TRH) incrementa el grado de degradacion
de la materia organica presente, asi como la produccion de biogés, hasta alcanzar un punto maximo,
tras el cual comienza a disminuir. Por otro lado, un TRH muy bajo puede llevar a la eliminacion

total de los microorganismos, lo que detiene completamente la generacion de biogas [14], [34].
= Tiempo de retencién de sélidos bioldgicos (TRSB)

Es el tiempo de permanencia promedio de los microorganismos dentro del biodigestor y
se determina como la relacién entre la cantidad de solidos volatiles que entra al biodigestor y la
cantidad de solidos volatiles que salen del mismo [34]. En los biodigestores de mezcla completa
(CSTR), el tiempo de retencion hidraulica (TRH) es igual al tiempo de retencion de sélidos (TRSB).
Sin embargo, en biodigestores mas avanzados, como los reactores anaerobicos de membrana, se

puede llevar a cabo un control independiente de estos parametros, lo que permite retener la biomasa.

2.3.6. Sustancias inhibidoras

= Amonio - Amoniaco

Como se menciond anteriormente, el amoniaco es un nutriente esencial para el crecimiento
optimo de los microorganismos. Sin embargo, su acumulacion en el medio de cultivo puede inhibir

el proceso de digestion anaerdbica, afectando principalmente a los microorganismos metanogénicos
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[9]. Esta acumulacion esta relacionada con el amoniaco y el amonio presentes en el caudal de
entrada del biodigestor, asi como con el proceso de degradacion de proteinas, donde se liberan estos
compuestos [64]. Se ha encontrado que una concentracion de nitrégeno amoniacal total entre 1700
mg/L y 1800 mg/L es suficiente para causar la inhibicion de un consorcio microbiano que no ha
sido aclimatado. Sin embargo, si se opta por un aumento gradual de la concentracion mediante un

proceso de aclimatacion, se podrian alcanzar valores de hasta 5000 mg/L [65].
= Presion parcial de hidrégeno

La presion parcial de hidrégeno esta directamente relacionada con el control del proceso
de digestion anaerdbica, ya que las reacciones de la acetogénesis sintrofica (degradacion de acidos
grasos volatiles, como el propionato y el butirato en acetato) y la metanogénesis hidrogenotréfica son
termodinamicamente posibles solo dentro de un pequefio rango de concentraciones de hidrégeno, el

cual se muestra como un area sombreada en la figura 8 [37], [65], [66].
= Acidos grasos de larga cadena (AGLC)

La acumulacion de &cidos grasos es un factor critico responsable de la inhibicidn del proceso
de digestion anaerdbica, ya que afecta las rutas metabolicas de la metanogénesis, la degradacion del
propionato y la g oxidacion. Su efecto se vuelve irreversible después de alcanzar cierto umbral de

concentracion [67].

2.4. Cinética Microbiana

En el contexto de la digestion anaerobia, la corriente de alimentacion del biodigestor se
transforma predominantemente en productos metabdlicos y biomasa. Por esta razon, el anélisis de
las dindmicas de crecimiento y muerte de los grupos microbianos presentes se vuelve fundamental
para representar adecuadamente el proceso en un modelo matematico. A continuacion, se procedera

a detallar el enfoque utilizado para modelar estos procesos.

2.4.1. Crecimiento microbiano

Como lo explica Gavala et al [32] El crecimiento celular esta generalmente relacionado con
la conversion de sustratos en productos (catabolismo), donde se libera la energia suficiente para la

sintesis de nuevas células y su mantenimiento (anabolismo).
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Figura8.
Energia libre de Gibbs para las reacciones de oxidacion de diferentes acidos grasos (propionato,

butirato y palmitato).
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Variacion de la energia libre de Gibbs para las reacciones de oxidacion de diferentes acidos
grasos (propionato, butirato y palmitato) y la metanogénesis hidrégeno tréfica respecto a la
variacion de la presion parcial de hidrégeno. Tomado de: D. J. Batstone, J. Keller, 1. Angelidaki,
S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi, W. T. M. Sanders, H. Siegrist, and V. A. Vavilin,
“The iwa anaerobic digestion model no 1 (adml),” pp. 1-72, 2002.
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Catabolismo: Sustrato — Productos metabolicos + Energia (10)

Anabolismo: Sustrato + Energia — Microorganismos (12)

Metabolismo: Sustrato — Productos metabolicos + Microorganismos (12)

Teniendo en cuenta esto, se puede utilizar un factor de rendimiento que relaciona la biomasa
generada con el sustrato consumido, con el fin de describir el crecimiento de los grupos microbianos
de la siguiente forma (Ec. 13):
AX

Yi= s (13)

Donde AX es la variacion de la concentracion de la biomasa resultante del crecimiento
microbiano y AS es la variacion de la concentracion de sustrato resultante del consumo del sustrato

dentro del biodigestor. En la seccion la tabla 10 usados para cada grupo microbiano involucrado en
la digestion anaerobia del agua residual de la industria lactea.

2.4.1.a. Modelos de crecimiento microbiano. Como lo explica Wu et al [68], el inicio del
modelamiento de las cinéticas de crecimiento de los grupos bacterianos proviene del trabajo
realizado por Michaelis Menten, en donde se describe la actividad enzimatica dependiendo de la
concentracion de sustrato en el medio. Un comportamiento similar se le puede asignar al crecimiento
bacteriano al ser auto catalitico, donde Monod descubre este paralelismo e inicia este proceso de
modelado del complejo proceso de crecimiento celular.

A continuacién, se muestran parte de los modelos cinéticos aplicables a la digestion anaero-

bia.
= Crecimiento por cinética de Monod y decrecimiento por ecuacion de primer orden

El modelo de Monod [69] determina que la velocidad crecimiento de un grupo microbiano

puede describirse de la siguiente manera (Ec. 14):
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S.
_ -
Fj = HmaxX] (14)

Donde r [kgDQO.m™3.d—1] es la velocidad de crecimiento microbiano dentro de cada
proceso a evaluar, Xj [kg DQO. m %] es a la concentracion de biomasa, pmax [d™1] es la tasa de
velocidad maxima de crecimiento microbiano alcanzable inicamente cuando Sj es mucho mayor
que Ks, siendo Ks [kg DQO. m™3] la constante de saturacion de Monod, y Sj [kg DQO. m™3] la
concentracion de sustrato limitante. Este tiene una buena relacion con el crecimiento de cultivos
puros dentro de medios de cultivo sencillos, ademas de no ser capaz de describir la disminucion de
la concentracion de bacterias relacionada a la lisis celular y la respiracién enddgena[68].

Con el fin de solventar parte de las deficiencias anteriormente presentadas se puede imple-
mentar un modelo de primer orden frente a la disminucion de concentracion de biomasa siguiendo

la siguiente ecuacion 15 [37]:

Phyd,i = kdecay, iXi (15)

Donde Kdecay,i [d™1] es la constante de primer orden de la velocidad de decaimiento y cuyo

valor se muestra en el la tabla 15, y X; es la concentracion del grupo bacteriano i [kg DQO. m ~9].
= Contois

Es un modelo cinético basado en la concentracion de sustrato y biomasa desarrollado por
Contois en 1959 (Ec 16) [70]. Donde se muestra un mejor ajuste a los sustratos de altas cargas
organicas dentro de la etapa de hidrolisis [71].

S
i = Hmax (16)

KX + Sj
También presenta un buen ajuste a datos experimentales de crecimiento en la fase exponen-

cial de 5 comunidades bacterianas de lacto-bacilos al momento de degradar lactosa [72].
= Modelo de Chen y Hashimoto

Es un modelo creado en 1980, que se ha usado satisfactoriamente tanto para procesos de
digestion anaerobio continuos como en lotes. Los medios de cultivo utilizados pueden contener

altos contenidos de solidos [68]. EI modelo se describe en la siguiente ecuacion (Ec 17)
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5= —N 17)
Mmaxc + K —1

Donde S es la concentracidn de sustrato en el efluente para un reactor en estado estacionario,
So es la concentracion inicial de sustrato, K es la constante de Chen y Hashimoto y ¢ es el tiempo
de retencion de solidos.

Para la correcta eleccion del modelo cinético a implementar se deben realizar pruebas con
datos experimentales que permitan corroborar su ajuste al comportamiento de los microorganismos
en el sustrato especifico [72]. Teniendo en cuenta que dentro del trabajo realizado por el grupo
IWA [37] se utiliza el modelo de crecimiento de Monod, y que dentro del mismo trabajo se
recopilan las constantes cinéticas encontradas a la temperatura de interés (35°C) para la
degradacion de los componentes principales del agua residual de la industria lactea se decide usar

el modelo cinético de monod acoplado a una velocidad de decaimiento de primer orden.
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3. MODELAMIENTO MATEMATICO DE LA DIGESTION ANAEROBIA

Los modelos matematicos permiten representar las principales caracteristicas de la conver-
sion bioquimica y fisicoquimica que ocurren en un sistema bioldgico, facilitando la comprensién,
formulacion y validacion de hipotesis, asi como la realizacion de predicciones sobre el compor-
tamiento del sistema bajo diferentes condiciones. Estas herramientas no solo reducen el costo
experimental en el proceso al que se aplican, sino que también permiten mejorar y optimizar estos
procesos [73].

En la literatura encontramos modelos simples como el realizado por Andrews y Graef [74]
donde se estima una unica poblacion bacteriana encargada de llevar a cabo la digestion anaerobia
y se simplifican los efectos inhibitorios, modelos intermedios como el presentado por Bernard
et al [75] en el que se toman en cuenta un mayor nimero de procesos (tanto biolégicos como
fisicoquimicos) y poblaciones bacterianas. Sin embargo, es aceptado que el modelo que permite
evidenciar la degradacion de diferentes sustratos, el seguimiento de 32 sustancias, junto con sus
efectos inhibitorios, y el comportamiento de diferentes comunidades bacterianas es el modelo
ADM1 [11].

Este modelo fue desarrollado por el grupo de trabajo sobre modelizacién matematica IWA
[37] al cual se le implemento a la ruta de degradacién de lactosa como ruta dentro de la hidrdlisis
de carbohidratos junto con algunas de las simplificaciones desarrolladas por Weinrich y Nelles
[76] que seran explicadas en este capitulo.

Estas modificaciones fueron implementadas con el fin de describir mejor la degradacién
de las aguas residuales de la industria lactea dentro de la digestion anaerobia. En este se tienen
en cuenta los procesos de conversion bioldgicos y fisicoquimicos que se presentan en la digestion

anaerobia los cuales son mostrados en la figura 9.

3.1. Nomenclatura

En las tablas 4 y en la tabla 5 se muestran los subindices y simbolos utilizados respecti-
vamente para escribir y hacer referencia a los diferentes compuestos encontrado en la digestion

anaerobia del agua residual de la industria lactea.
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Bioquimicos

Figura9.

Procesos de conversion de la digestién anaerobia segun el modelo ADM1.
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Nota. Las reacciones bioquimicas son implementadas como irreversibles, mientras que las
reacciones fisicoquimicas son implementadas como reversibles. MS (monosacaridos); AA
(aminoécidos); LCFA (acidos grasos de cadena larga); HVa (acido valérico); Va- (valerato);
HBu (&cido butirico); Bu-(butirato); HPr-(acido propionico); Pr-(Propionato); HAc (acido
acético); Ac-(acetato). Tomado de: D. J. Batstone, J. Keller, I. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S.
G. Pavlostathis, A. Rozzi, W. T. M. Sanders, H. Siegrist, and V. A. Vavilin, “The iwa anaerobic
digestion model no 1 (adml),” pp. 1-72, 2002.

46




Tabla 4.

Subindices utilizados dentro del modelo matematico.

aa Amino &cidos | acido- y acetogenesis h2  Hidrégeno

ac Acido acetico hyd Hidrolisis

an Aniones I Inertes

atm  Atmosfera IC  Carbon inorgénico

bac  Microorganismos IN  Nitrégeno inorganico

bu  Acido Butirico li  Lipidos

¢4 Acido Valérico y butirico pr  Proteinas

cat+ Cationes pro  Acido propidnico

ch Carbohidratos sl Inertes Solubles

ch4  Metano su  Azucares

co2 Didxido de Carbono va  Acido Valérico

dec  Decaimiento X Microorganismos

dis  Desintegracion xc  Compuestos particulados
fa AGVL xlI  Compuestos particulados inertes

Nota. Tabla que muestra los diferentes subindices utilizados dentro del modelo para llamar los diferentes

compuestos.

3.2. Balance de masa

La representacion de la variacion en la concentracion de los diferentes compuestos en el
tiempo dentro del biodigestor, asi como su conexién con el crecimiento microbiano en el proceso
de digestion anaerobia, es fundamental para desarrollar un modelo matematico exitoso. Para ello,
es importante definir un volumen de reaccion junto con sus corrientes de entrada y salida. En este
caso, se asume que el biodigestor tiene un comportamiento de reactor de tanque agitado continuo
(CSTR), el cual se representa en la figura 10. Se decidi6 utilizar un reactor CSTR para simplificar el
modelo matematico, ignorando la variacion de la concentracion de los diferentes compuestos en el

espacio, lo que permite evitar el analisis de los flujos internos dentro del biodigestor.
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Tablab.

Simbolos usados dentro del modelo matematico.

Simbolos

alb|c Constantes y parametros universales

C Contenido de carbono [mol C/g DQQ]
DQO Demanda quimicade oxigeno

D Velocidad de Dilucién [d*{-1}]

f Coeficiente de rendimiento [9/9][g DQO/ g DQQO]
TRH Tiempo de retencion hidraulico [d]

I Funcion de inhibicién [-]

k Constante cinética de reaccion de primer orden [d"-1]

Ka Constante de disociacion (&cido) [mol/L]

kB Tasa de disociacion cinética (acido/base) [L/ mol d]

Ky Constante de la ley de Henry [mol/L bar]

K, Constante de inhibicion [g/L][g DQO/L][mol/L]
Kia Coeficiente de transferencia de masa volumétrica [dM{-1}]

Km Tasa de absorcion maxima (Monod) [g DQO/g DQO d]
Ks Constante de saturacion media (Monod) [9/L][g DQO/L][mol/L]
Kw Producto iénico (agua) [mol/L]

N Contenido de nitrégeno [mol N/g DQO]

P Presion [bar]

pK_a Constante de disociacion logaritmica negativa [-1

pHL |pHuL Limite inferior y superior del pH [-]

q Flujo volumétrico a condiciones estandar [L/d]

R Constante de gas Ideal [bar L]

S Componentes soluble 0 gaseoso [9/L][g DQO/L][mol/L]
T Temperatura [K]

\Y Volumen [L]

v Biogas estequiométrico o potencial de metano [L/kg]

X Componente Particulado [9/L][g DQO/L][mol/L]
Y Coeficiente de rendimiento de biomasa [9/9] [ DQO/g DQQO]
Hm Tasa maxima de crecimiento [d{-1}]

v Coeficiente estequiométrico [0 DQO /L]

p Velocidad del proceso [g/Ld]

o Tasa de transferencia [o/L d]

Nota. Se muestran los simbolos usados para representar cada uno de los procesos dentro del modelo matematico
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Figura 10.

Corrientes de entrada y salida dentro un reactor CSTR.

Fase Gaseosa
vV
'i\ p;m_T gas
Fase Liquida \L vhq
Gin s e
g > lig.1 > o
5...4 S 51u|.|
Sv lig.2 S
~in2 Procesos de conversién . ~lig.
bioquimicos y fisicoquimicos
lig.24
vazi X lig.24

Nota. Se muestran las dos fases que interactian dentro de la digestion
anaerobia para la generacion de metano. Tomado de D. J. Batstone, J.
Keller, I. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi,
W. T. M. Sanders, H. Siegrist, and V. A. Vavilin, “The iwa anaerobic
digestion model no 1 (adm1),” pp. 1-72, 2002.

El balance de materia global de cada sustancia se encuentra teniendo en cuenta la siguiente

ecuacion:

Velocidad de Velocidad de Velocidad de Velocidad neta de
entrada del entrada del salida del €onsumo o generacion
componentei = componentei -  componentei % del componente i
del volumen de del volumen de del volumen de dentro del volumen

reaccion reaccion reaccion de reaccion

3.2.1. Balance de materia en la fase liquida

Teniendo en cuenta la anterior ecuacion el balance de materia en la fase liquida presente en

el biodigestor CSTR puede expresarse como (Ec.18) [37].

0S

0Si
sp — QentSenti — QsalSsal,i + Vg 3 p jvij (18)
i

Donde % es la variacién de la concentracion del componente i en el tiempo, Qent €s el flujo

volumeétrico de entrada al biodigestor, Qsal s el flujo volumétrico de salida del biodigestor, Sent,i €S
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la concentracion de entrada del componente i, Ssa,i €S la concentracion de salida del componente i,
Viiq €s el volumen de la fase liquida dentro del biodigestor y 5 ; pjvi, j es la suma de las velocidades
especificas de reaccion para el proceso j multiplicado por el coeficiente estequiométrico del
componente i en el proceso j.

Teniendo en cuenta que se asume que el volumen de la fraccion liquida dentro del reactor
como constante (Qent = Qsal) Se obtiene la siguiente expresion (Ec. 19)

oSi Q

St :T/ (Sent,i _Ssal,i) + jzpjl)i,j (19)

3.2.2. Balance de materia en la fase gaseosa

El balance de materia de la fase gaseosa es similar al de la fase liquida con la diferencia que
no hay una corriente de entrada gaseosa y que se debe tener en cuenta la transferencia de masa de
los gases generados en la fase liquida a la fase gaseosa. esto se puede mostrar mediante la siguiente
ecuacién (Ec. 20) [37].

o0Si QgasSgas,i Viig
or Vgas +pT,ngas @0)

Donde Sgas,i €s la concentracion de salida del componente i en la corriente gaseosa del
reactor CSTR, Qgas €s el caudal volumétrico del gas, Vgas es el volumen de la zona gaseosa dentro

del reactor y pr,i es la velocidad de transferencia del componente i a la fase gaseosa.

3.2.3. Procesos de conversion bioldgicos

Los procesos bioldgicos son aquellos en los que estan involucradas enzimas extracelulares
o intracelulares [37]. Entre estas estan las diferentes etapas de la digestién anaerobia (hidrolisis,
acidogénesis, acetogénesis y metanogénesis), junto con los procesos de crecimiento y decaimiento
celular relacionados con la digestion del material soluble. Las rutas de degradacion implementadas

dentro del modelo se muestran en la tabla 6
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Tabla 6.

Estequiometria de las rutas metabdlicas implementadas en el modelo ADM1?

Hidrdlisis

Carbohidratos® C12H22011 + H20 = 2C6H1206

Proteinas ° CsHe.101.2N — C4Hs.101.2N

Lipidos Cs51Hg806 + 0.538C0O2 + 2.538H20 — 2.9946Ci16H3202 + 0.6042CsH1206

Acidogénesis
CeH1206 + (0, 7526 — 3, 627 1asu)H20 + asuNH3 = asuCsH7O2N + (0.156 — 0.130su)C4HgO2+
(0.4629 — 0.38570asu)C3HeO2 + (1.23 — 1.02505u)C2H402 + (2.28 - 1.9asu)H2 + (1.5279 — 1.272905,)CO2

Monosacaridos

C4He.1012N + (2.407 — 2.73890taa)H20 — 0taaCsH702N + (0.1477 — 0.17690aa)CsH1002+
Aminoécidos (0.2171 — 0.260aa)CaHgO2 + (0.0596 — 0.07140aa)CaHsO2 + (0.835 - 0taa)C2H402 + (0.501 - 0. 6ctaa)H2+
(0.54470.8611 0aa)CO2 + (1 — caa)NHs

o C16H3202 + (0,1 — 1, 50a)CO2 + (13.9 - 4.5a1a)H20 + araNH3z = afaCsH7O2N+
Acidos Grasos

(8.0571.75 afa)C2H402 + (13.8 — 3caa)H2

Acetogénesis
CsH1002 + (0, 0236 — 1, 1357ava)CO2 + (1.973673.3643ava)H20 + aNHz — avaCsH7O2N+
(1.002970.7714 ava)C3HeO2+ (1.0075 — 0.775ava)C2H402 + (1.95 — 1.50va)Hz2

Acido valérico

C4HgO2 + avuCO2 + (2 — 4avu)H20 + avuNH3 = apuCsH702N + (2 — 2a0u)C2H4O2+
(2 - 20mu)H2

Acido butirico

C3Hs02 + (2.005 - 5.15apro)H20 + aproNH3 = aproCsH702N + (0.9975 - 1.425apr0)C2HaO2+
(3.01u4.3(1pr0)H2 +(1.005 — 2.15(Zpro)coz

Acido propidnico

Metanogénesis
Acido acético C2H402 + aacNH3z = 0acCsH702N + (1 - 2.50ac)CH4 + (1 - 2.5a0ac)CO2 + 3aacH20
Hidrégeno H2 + (0.25 + 2.5an2)CO2 + an2NH3 = an2CsH702N + (0.25 - 2.5an2)CHa + (0.5 — 3an2)H20

Nota: 2 Las reacciones mostradas son provenientes de la matriz Petersen del modelo ADM1 y la DQO tedrica individual
de los componentes para rutas de degradacion fijas durante la hidrélisis de lipidos y acidogénesis de monosacéridos y
aminoécidos [77, 37]. ® Se muestra la ruta de degradacion de la lactosa mostrada en la seccion 3.2.1.° Las proteinas
y aminodcidos son caracterizados por la formula empirica CsHe.101.oN [78]. Basado en: S. Weinrich and M. Nelles,
“Systematic simplification of the anaerobic digestion model no. 1 (adm1)— model development and stoichiometric

analysis,” Bioresource Technology, vol. 333, p. 125124, 8 2021.

Para la obtencion de estas rutas metabdlicas se dividen todos los elementos mostrados en la

matriz de Petersen estandar del modelo ADM1 por el DQO teorico de cada componente acorde a lo

o1



explicado por Huete et al [77]. La demanda quimica tedrica de oxigeno se calcula de la siguiente

manera (Ec.21).

DQO = 7.997 - (4a + B— 2c— 3d) (21)

Donde a, b, ¢y d representan la cantidad de atomos para una molécula de lo forma CaHyOcNg.
Este calculo representa la cantidad de oxigeno en gramos necesaria para hacer una oxidacion total
de 1 mol del compuesto. En la tabla 7 se muestran los DQO tedricos de los compuestos encontrados
en el modelo.

En el capitulo 6 se encuentran tablas 14 y 15 las cuales muestran la matriz estequiométrica
estandar de la descripcion de los procesos de conversion bioldgica acorde al modelo ADM1 basado
en DQO, donde la tabla 14 se relaciona con los compuestos solubles mientras que la tabla 15 se
relacionan los componentes particulados, los 7 grupos microbianos y los inertes presentes en el
agua residual de la industria lactea [37] .

Sin embargo acorde a Rosen et al [79] y seguin lo implementado por Weinrich y Nelles [76],
es necesario incluir términos relacionados al nitrogeno inorgénico y al carbono inorganico dentro
de las ecuaciones diferenciales con el fin de mantener de hacer un correcto balance de materia.

Con el fin de permitir el balance estequiométrico la estructura del modelo ADM1 basada en
DQO se tuvo que transformar a un modelo basado en unidades mésicas, también los componentes
sin especificar como el material particulado y inertes solubles (Xc, XiYS) fueron removidos de
la estructura del modelo por lo que el proceso de desintegracién es acoplado a las reacciones de
hidrolisis de carbohidratos, lipidos y proteinas [76].

Para esto se multiplico cada una de los componentes presentes en las reacciones listadas en
la tabla 6 por su peso molecular, seguido de su normalizacion basandose en los grupos microbianos
de cada proceso. Con esto se obtiene la matriz estequiometrica que modelara el proceso de digestion
anaerobia de las aguas residuales de la industria lactea. Este proceso se muestra en el la seccion 6 de
anexos. En las tablas 8 y 9 se muestra el resultado de este proceso, donde la tabla 8 hace referencia
a los procesos que involucran los compuestos solubles mientras que la tabla 9 hace referencia a los

procesos que involucran los compuestos particulados.
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Tabla7.

Formula molecular, peso molecular y demanda quimica tedrica de oxigeno.

Componente formula M2 CcoDPb
molecular

Lactosa Xeh  C1oH20011 342296 383.985
Proteinas Xpr  C4Hp,1012N 87.4 133.59
Lipidos Xi  CsiHegOg  807.32 2319.91
Biomasa Xpae  CsH7O2N  113.11  159.99
Monosacéridos Ssu CgH1206 180.16  191.99
Amino acidos Saa  C4Hg.101.0N 87.4 133.59
Acidos Grasos Sta C16H3205 256.42  735.97
Acido Valérico Sva CsH100- 102.13  207.99
Valerato Sva- CsHqO2 101.12  199.99
Acido butirico Sbu C4Hs0; 88.10  159.99
Butirato Shu- C4H-C> 87.10  151.99
Acido propidnico Spro CsHsO2 74.08 112.00
Propionato Spro- C2Hs50; 73.07 104.00
Acido acético Sac C2H40; 60.05  64.00
Acetato Sac- C2H30; 59.04 56.00
Hidrogeno Sho H. 2.02 16.00
Metano Scha CHy 16.04 64.00
Diéxido de carbono Seo2 CO; 44.01 -
Carbonato de hidrégeno  Scha CHO3 61.02 -
Amoniaco Snh3 NHs3 17.03 -
Amonio Snha+ NH4 18.04 -
Agua Sh2o H.0 18.02 -

Nota. Muestra los valores de peso y DQO teorico. Basado en S. Weinrich and M.
Nelles, “Systematic simplification of the anaerobic digestion model no. 1 (adm1)-
model development and stoichiometric analysis,” Bioresource Technology, vol. 333,
p. 125124, 8 2021.
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Tabla8.

Estructura del modelo ADM1 en base masica propuesto (i=1-12, j=1-19).

Componente = i 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 Velocidad
jProceso | Ssu Sea Sta Sva Shu Spro Sac Sz Schu Sic SIN S pj (F53P)
1 Hidrdlisis de
1.053 -0.053  Knyd,chXch
carbohidratos
2 Hidrélisisde
) 1 Khyd, prXpr
proteinas
3 Hidrélisisde
0.135 0.951 -0.0293 -0.056  Knyd, i Xii
lipidos
4 Consumo de 5
-16.591 1.164 2906 6.258 0.39 5697 -015 -0.672 pmsupigXault
azlcar
5 Consumo de S
-9.199 1.430 1.809 0.418 4.807 0.096 2183 1641 -4127 Unaagre Xaali
aminoacidos
6 Consumo de s
-42.126 78.486 4.525 -0.139 -0.155 -40.432 um,faKerfisafaXfalz
AGLC
7 Consumo de 15.787 10.979 8.9415 0.582 0.282 0.15 4.961 Sy L
-15. . . . -0. -0. -4, Hmyva 7 o Aca
valerato Ks+Sva ' 1+Sby/Sva
8 Consumo de Sou_ X 1
-11.289 14.327 0.482 0389 -0.151 -3.981  Hmpup_,s, C4l+5va/5bu
butirato e
9 Consumo de S.ro
-1.114 0.812 0.014 0.1715 -0.151 -0.277  Mmprcis- Xprol2
propionato SR
10 Consumo de Sa¢ x|
-9.688 2136 6128 -015 0478 mackg  ac3
acetato s
11 Consumo de S12
-0.525 0.688 -1.88 -0.15 1.865 Km'hZKerh—Sthhzll

hidrégeno

Nota. Mtriz estequiometrica. Tomado de: D. J. Batstone, J. Keller, 1. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi, W. T. M. Sanders, H.
Siegrist, and V. A. Vavilin, “The iwa anaerobic digestion model no 1 (adm1),” pp. 1-72, 2002.



Tabla9.
Estructura del modelo ADML1 en base masica propuesto.(i= 13 —23, j=1-19).

Componente = i 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 Velocidad

j Proceso | Xo  Xor Xi Xau Xaa Xra Xa Xou Xpro Xac Xn2 i,

1 Hidrélisis de carbohidratos -1 Khyd, chXeh

2 Hidrélisis de proteinas -1 Khyd, prXor

3 Hidrélisis de lipidos -1 Ky, 1iXii

4 Consumo de azticar 1 Hm, su Kjfgsu Xsul1
5 Consumo de aminodacidos 1 Hm,aaﬁ Xaal1
6 Consumo de AGLC 1 Hm, fa Kfff in al2
7 Consumo de valerato 1 M, c4 Kjgva Xea 1+Sblu/sva '
8 Consumo de butirato 1 M, ca Kffgbu A ST
9 Consumo de propionato 1 um’pr%xpmlz
10 Consumo de acetato 1 My ac e Xacl3
11 Consumo de hidrdgeno 1 Hm,hzﬁxhzh
12 Muerte de Xsu 018 077 005 -1 g, xsuXsu

13 Muerte de Xza 018 0.77 0.05 1 Kaeo,xaaXea

14 Muerte de Xra 0.18 077 0.05 -1 Kdec,x taXfa

15 Muerte de Xva 018 077 0.05 1 Kaec,xca Xt

16 Muerte de Xou 0.18 0.77 0.5 -1 Kdec, X proXpro

17 Muerte de Xpro 0.18 077 0.05 -1 Kdec, xacXac

18 Muerte de Xac 018 0.77 0.05 1 Kgeo, xh2Xh2

19 Muerte de Xac 018 077 005 -1 Kyec, xnoXh2

Nota. Mtriz estequiometrica. Tomado de: D. J. Batstone, J. Keller, I. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi, W. T. M.
Sanders, H. Siegrist, and V. A. Vavilin, “The iwa anaerobic digestion model no 1 (adm1),” pp. 1-72, 2002.
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= Parametros del modelo

En la tabla 10 se encuentran los pardmetros cinéticos usados en el modelo, junto con los
rendimientos de biomasa de cada uno de los grupos bacterianos, las constantes de inhibicion
y los valores limites de pH, las constantes y tasas de disociacion, y los parametros fisicoquimicos

necesarios. Su uso sera explicado a continuacion:
= Hidrolisis

La hidrdlisis es una etapa de alta complejidad en la que, ademas de la actividad de las
hidrolasas, estan involucradas reacciones fisicoquimicas. Estas reacciones dificultan el uso de
ecuaciones cinéticas especificas para su modelado, ya que dependen de diversos factores, como el
tamarfio de particula, el pH, la tasa de produccién de enzimas y fendmenos de difusion, adsorcion
y desorcion de las enzimas en el material particulado, asi como del tiempo de aclimatacion de la
comunidad microbiana, entre otros [40, 82]. Por esta razon, es comdn simplificar la descripcién
de su comportamiento en un modelo matematico asumiendo que puede ser representado por una
reaccion cinética de primer orden, lo que refleja el efecto acumulativo de las diferentes etapas de
la hidrdlisis [38]. Esta simplificacion se lleva a cabo debido a la necesidad de disefiar y optimizar
los reactores involucrados en el tratamiento de sustancias complejas, como el agua residual de la
industria lactea. Esto permite dejar de lado la optimizacion de esta etapa y centrarse en la interaccion
de las diferentes comunidades microbianas en las distintas etapas presentes [83]. Por ende, se
obtiene la siguiente ecuacion (Ec.22) que determina la velocidad de hidrélisis para la sustancia i:

;(ti = Phyd,i = —Knyd,i Si (22)

Donde pny,i es la velocidad de hidrdlisis de la sustancia i [kgDQOmM™3d™Y], knya,i €s la
constante hidrolitica de la sustancia i a una temperatura dada [d™] y S es la concentracion de la
sustancia i [kgDQOm™3]. El signo negativo en la ecuacion especifica que la sustancia i esta siendo

consumida.
= Acidogénesis, Acetogénesis y Metanogénesis

Teniendo en cuenta que Hmax Se puede definir en razon al rendimiento de biomasa segun el

consumo de sustrato y la velocidad méxima de absorcion especifica de Monod (km [kgDQOskgDQOX d™]
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) (Ec.23), se puede obtener la velocidad de consumo de sustrato j [kgDQO.m™3.d 1] (Ec.24) de la

siguiente manera:

Mmax = Km, iYi (23)
S

pi = km jYj (24)
4 Ks + S]

Esta ecuacion se usa para el modelamiento de todas las etapas de conversion microbiana que
se hacen de manera intracelular, determinando la velocidad de consumo de sustratos y de generacion

de productos metabdlicos de manera simultanea.
= Inhibicién

El modelo planteado por el grupo IWA [37] considera la inhibicién por pH de todos los
procesos intracelulares, la inhibicion por concentracion de hidrégeno de las bacterias acetogénicas
y la inhibicion de las bacterias metanogénicas acetoclasticas por amoniaco libre como factores de

inhibicién acoplados a las cinéticas de Monod de absorcién de sustrato (Ec.25).

P = K Xlila... In (25)

Ks+S
Donde la primera parte de la ecuacion es la absorcion desinhibida de sustrato de Monod, y

I1...n son las funciones de Michaelis normalizada (Ec. 26) cuando se produce inhibicién de pH alto
y bajo [84].

0.5(phyi—pHuL)
| _ 1+2x%10 26)
1 + 10(PH=pHUL) + 10®HI—pH)

Donde pHi y pHuL denotan los valores limites de pH inferior y superior respectivamente en

donde las tasas de crecimiento se reducen aproximadamente en un 50 %. Este factor de inhibicion es
utilizado en los procesos de absorcion de azucares, aminoacidos, AGCL, AGV (valerato, butirato,
propionato y acetato) e hidrogeno.

Cuando la inhibicion por pH ocurre Gnicamente por el limite inferior se usan las siguientes

ecuaciones (Ec. 27y Ec. 28).
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pH — pHuL
pHuL — pHLL)?)

| = exp(—3( |pH < pHuL 27)

| = 1|pH > pHuL (28)

Los calculo de estos factores de inhibicion seran Tomado dentro del modelo matematico

como las muestra la tabla 11.

3.2.4. Procesos de conversion fisicoquimico

Son procesos que no son mediados biolégicamente, pero que afectan directamente el
comportamiento de los procesos bioldgicos debido a posibles factores de inhibicién, como el pH, la
concentracion de acidos y bases libres, y las concentraciones de gases solubles en la fase liquida
[37]. En el presente modelo, se analiza Gnicamente la asociacion y disociacion de iones en la fase
liquida, asi como la transferencia entre las fases gas-liquido.

La importancia de su modelado radica en que permite describir el movimiento entre las fases
liquida y gaseosa de las sustancias implicadas en los diferentes métodos de inhibicion mencionados
anteriormente. Es fundamental considerar que variables importantes, como la generacion de metano

dentro del reactor, dependen de una correcta aproximacion a los procesos fisicoquimicos.
= Asociacion y disociacion de iones en la fase liquida.

Dentro de los compuestos encontrados dentro de un biodigestor hay algunos que tienen
constantes de disociacion (pKa) cercanos al pH de operacién [37]. Teniendo en cuenta que las
reacciones ocurren a alta velocidad se pueden tomar como reacciones de equilibrio [85], Donde
para su implementacion dentro del modelo los pares acido/base se agrupan como una variable de
estado dinamica combinada, y la concentracion de &cido o base individual se calcula a partir de la

siguiente ecuacion de equilibrio acido-base (Ec. 29) [86]:

__KaS
Ka+Sh+

Donde Ka es la la constante de equilibrio &cido - base, y Sw+ es la concentracion soluble de

Si- (29)

iones hidrégeno. La transferencia acido-base sera descrita mediante la siguiente ecuacion (Ec. 30):
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passHi = Ka/a(Siig,HSIig,i —Ka,HiSiig, Hi) (30)

Donde ka/s es el coeficiente de velocidad para la reaccion acido-base, SiqH €S la concen-
tracion del ion hidrégeno, Siig,i €s la concentracion del i6n , SiigHi €S la concentracion de acido
respectivamente y K, ni €S la constante de asociacion y disociacion. Dentro del modelo se modela el
equilibrio de los acidos grasos volatiles presentes dentro del proceso de digestion anaerobia (acido
valérico, acido butirico, acido propiodnico y acido acético), el equilibrio entre el didéxido de carbono

disuelto y el anion carbdnico, y el equilibrio entre el amoniaco y el i6n amonio, siendo que estos
equilibrios afectan directamente el balance del pH. Estas ecuaciones implementadas dentro del

modelo se ven también dentro de la tabla 11.
= Transferencia Liquido - Gas

El hidrogeno, el metano y el dioxido de carbono tienen una alta importancia dentro de
los procesos bioldgicos, al ser afectados tanto por las rutas metabdlicas usadas por los grupos
bacterianos como por los fendmenos de transferencia entre la fase liquida y gaseosa [37]. Con el fin

de expresar la relacién de equilibrio entre las dos fases se usaran las siguientes ecuaciones:

prH, = Kia(Siigi —Kn, Hz * Pgas,i) (31)
pr,cH, = kia(Siig,i —Kn,CHa * Pgas,i) (32)
PT,CO, = kLa(S"q/i —Kn,CO2 - pgas,i) (33)

Donde pr,i es la velocidad de transferencia del compuesto i hacia la fase gaseosa, k.a es
el coeficiente de transferencia masica global multiplicado por el area de transferencia, Ku, i es el
coeficiente de la ley de Henry. Su implementacion dentro del modelo se puede evidenciar en la tabla
11
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Tabla 10.

Parametros bioldgicos y fisico-quimicos usados en el modelo.?

Rendimientos de biomasa

Ysu 0.08 [g/4] Yva 0.044 [9/0] Yac 0.137 [9/0]
Yaa 0.101 [g/0] You 0.069 [9/0] Yha 0.34 [9/4]
Yia 0.0117 [9/9] Ypro 0.084 [9/0]

Parametros cinéticos

Hm, su 3[d7Y] Ks,su  0.47 [9/L] Khyg,cn  0.13[d71]
Hmaa  2.361[d7Y] Ks,aa 0.671[g/L] Knyg,pr ~ 0-24[d7Y]
Wmfa  0.344[d71] Ksfa  0.143[g/L] Knyg i 0-01[d7!]
Hmva  0.808[d7Y] Ksva 0.031[g/L] Kdec 0.02 [d™1]
Mmbu ~ 1.844[d7Y] Ksbu  0.046 [g/L]

Umpo 1403 [d77] Kspro  0.039 [g/L]

Umac  0.403[d7Y] Ks,ac  0.09 [g/L]

Wmpe  21[d71] Kshe  0.47 [g/L]

Constantes de inhibicion

K1, I 0.0017[g/L] pHLL,aa 4 PHuLaa 55

Kih2, fa 6.3-1077 [g/L] PHLL,ac 6 pHuL,ac 7

Ki,h2, c4 1.3-107% [g/L] PHLLhe 5 pHuLh2 6

Ki,h2,pro 4.4-107" [g/L]

Ki,nh3 0.0306 [g/L]

Constantes y tasas de disociacién

Ka,va 1-107*8[mol/L] Kagva 1-10%[L/mol d] Kw 1-107%37 [mol/L]
Ka,bu 1-107%82[mol/L] Kagbu 1-10%° [L/mold]

Ka,pro 1-107*88[mol/L] K ABpro  1-10% [L/mol d]

Ka,ac 1-107*"6[mol/L] Kag,ac  1-10% [L/mol d]

Ka, c02 1-107%2[mol/L] K AB,coz  1-10% [L/mol d]

Ka,IN 1-10788 mol/L] Kag,in 1-10% [L/mol d]

Parametros fisicoquimicos

Kia 200 [d~Y Khcha  0.0011 [mol/L bar] Ph20 0.0657 [bar]
ko 5-10* [Wbar d] KH,co2  0.025 [mol/L bar] Patm 1.0133 [bar]
R 0.08315 [bar L/mol K] KH,h2 0.00072 [mol/L bar]

Nota. # Los parametros mostrados fueron tomados Bastone et al [37], siendo escogidos aquellos que usaban como
sustrato a la caseina y al acido palmitico [80, 81], siendo convertidos en unidades mésicas acorde a lo realizado
por S. Weinrich and M. Nelles, “Systematic simplification of the anaerobic digestion model no. 1 (adm1) — model

development and stoichiometric analysis,” Bioresource Technology, vol. 333, p. 125124, 8 2021.
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Tabla11.

Estructura del modelo ADM1 en base mésica propuesto.(i= 24 — 34, j= 20 — 28), Procesos de Inhibicion y ecuaciones algebraicas.

19

Componente - i 8 9 10 24 25 26 27 28 29 3 31 32 33 34 Velocidad

jProceso | S Scha Sic ++ San~ Scatr Sva- St Spro- Sac Shcs~  Sphs Sgash2 Sgas,cha Sgas,co2 pi

20 Disociacion de Sva -1 Kag,va(Sva~ (Kava + Su+) —Kj vaSva

21 Disociacion de St -1 Ka, bu(Sou- (Ka,bu + Sp+) —Ka, buSku

22 Disociacién de Spro -1 Kag, pro(Spro- (Ka,pro + Sp+) —Ka, proSpro
23 Disociacion de Sac -1 kAB,aC(Sac’ (Ka,ac + Sy+) —Kj acSac

24 Disociacion de Sic -1 kAB,coZ(Shcosf(Ka,coz + Sy+) —Ka co2Sic
25 Disociacion de Sin -1 Kag, in (Snna- (Ka,in + Siy+) —Ka, inSin
26 Transicion de Sp, -1 \\//f'a; kLa(Sh2 — 2K, n2 Pn2

27 Transicién de Sy -1 \\,/f;;; KLa(Scha — 16K, cha Peha

28 Transicion de Sz 1 P KialSeor — 44Kn,con Porp

Inhibicion Ecuaciones Algebraicas

Isy = laa = Ion,aalin, lim lta = lpH,aalin limlh2, fa lva = oy = lon,aalin.limlh2,ca Snhat = SIN TSmh3 o s g2 % Sic ~Sheos

loro = lpH,aalin.1imIh2, pro lac = IoH, aclin, limInha Ih2 = lon,h2liN, lim 9 =St 17 ~ o t 14— % — 102 ~San-

_ Sm
SiN +Ks,IN

lin, lim =

| Ko
h2,pro = Ky,na,pro+Sna

I _ _Kinzta
h2,fa = K

1,h2, fatSh2

I — Ki,nhs
nh3 = K| nn3+Snns

| _ ’ KJ h2 c4
h2,c4 —
Ki,h2,c4+Sh2

naa
K ph,aa
aa n
Ko aahSh+

p'kph,acn
Ph@ﬁ,ﬁg HT

| _ ph,h2
ph ,h2 Kn,hz JrSn,hz
ph, h2 Ht

|ph,aa =

Iph,ac =

— 3

pHuL,aa—PHLL, 22
=_ 3
pPHuL, ac—PHLL, ac

— 3
Nh2 = PHUL, 2= PHLL h2

naa

nac

KoH,aa = 107 pHui,aaspHiien

KpH,ac = 10~ PHuLac*PHLL,ac

— pH +pH
K =10 uLh2 o LLh2

pH,h2

SH+

= —p/2 + 1/2p(p2 F 4RKw

pH = —log(Sh+)

RT

RT RT
Pcha = Sgascha * = Ph2 = Sgash2 "~ Pco2 = Sgas,co2 *

Pgas = Pcha + peo2 + ph2 + ph20

’ 16

2

44
Qgas = kp(p —gas— pam)(pgas/patm)

Nota. Mtriz estequiometrica. Tomado de: D. J. Batstone, J. Keller, I. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi, W. T. M. Sanders, H. Siegrist, and V. A. Vavilin,

“The iwa anaerobic digestion model no 1 (adml),” pp. 1-72, 2002.



3.2.5. Fraccionamiento del agua residual de la industria lactea

Para el modelado de la digestion anaerobia de aguas residuales complejas, es necesaria la
simplificacion de su composicion debido a la alta complejidad que implicaria tratar cada una de
las sustancias especificas que la componen. Normalmente, esta simplificacion se realiza separando
la composicion del agua residual en proteinas, lipidos, carbohidratos e inertes, considerando las
diferentes rutas metabdlicas relacionadas con su descomposicion y las distintas velocidades de
reaccion asociadas a cada tipo de componente [32, 87, 88]. Estos componentes pueden presentarse
en el agua residual como material soluble o particulado, y su fraccidén puede determinarse mediante
la relacién entre los sélidos suspendidos totales y los sélidos totales [54]. La simplificacidn del agua
residual debe llevarse a cabo de manera que refleje sus caracteristicas especificas, ya que esto define
el nivel de biodegradabilidad del afluente a tratar. Es importante considerar que parte de la demanda

quimica de entrada en el afluente puede no ser degradable de manera anaerobia
= Composicién de carbohidratos, proteinas y lipidos del agua residual.

Como se menciond anteriormente, la composicion del agua residual de la industria lactea es
altamente variable, dependiendo de los productos que se produzcan en la planta de procesamiento.
Esto se puede comprobar al observar la caracterizacion del agua residual en la tabla 1. Ademas
que para realizar un correcto modelamiento del tratamiento de estas aguas se necesita contar con
datos experimentales mas especificos que permitan conocer los cambios en algunos compuestos
intermedios como el acido acético y demaés &cidos grasos volatiles, como también la variacion en
los porcentajes de proteinas, carbohidratos y lipidos del afluente.

Es por esto que las caracteristicas del afluente a utilizar dentro del modelo seran las recopi-
ladas por Chua et al [89], mostrada en la tabla 12, haciendo algunos cambios necesarios para su

implementacion en un modelo con base masica.
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Tabla12.

Caracterizacion del agua residual en una planta de procesamiento de lacteos

Dia de Operacion (d) 0-24 25-70 71-86

Composicién del agua residual 18% CW:82% DW 18% CW:82% DW 90%CW :10% Leche

DQO por componente

DQO Total 14790 (£2009) 18523 (£1079) 52850 (+£8934)

Carbohidratos totales 5464 (+£156) 7779 (£1287) 22108 (£2043)
LMY/ YU

Proteinas Totales 1328 (£69) 2001(£737) 13134 (£2350)

Acidos organicos totales 1231 (£295) 1832 (£435) 5324 (£1550)
% C2 78 (£20) 28 (£18) 71 (£34)

Composicion de % Cs 11 (£10) 14 (£2) 7 (£3)

acidos grasos % Ca 4 (£1) 32 (£10) 14 (£6)

volétiles % Cs 0 14 (£2) 5 (£3)

Nota. CW: Suero de queso, DW: Agua residual lactea, C,: Ac Acético, Cs: Ac Propiodnico, C4: Ac Butirico, Cs
Ac. Valérico. Tomado de L. C. Tan, R. Peschard, Z. Deng, A. L. M. Ferreira, P. N. Lens, and S. Pacheco Ruiz,
“Anaerobic digestion of dairy wastewater by side-stream membrane reactors: Comparison of feeding regime and

its impact on sludge filterability,” Environmental Technology Innovation, vol. 22, p. 101482, 5 2021.
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4. IMPLEMENTACION

Como se menciono en al seccion 4.2.3 EI modelo planteado se basa en una formulacién
masica, lo que hace necesario utilizar los valores presentados en la tabla 12 sean convertidos a
valores de concentracion (g/l) con ayuda del DQO teorico y el peso molecular de cada compuesto

utilizando la siguiente ecuacion (Ec. 34).

' DQOT;

Donde S; es la concentracion del componente i en g/L DQO; es el valor de la demanda

(34)

quimica de oxigeno para el compuesto i, DQOT; es el valor de la demanda quimica de oxigeno
tedrica para el compuesto i y M; es el peso molecular del compuesto. También se utilizaron las
férmulas mostradas en la tabla 7 con el fin de determinar la relacidn carbono nitrégeno del agua en
las 3 etapas del proceso.

Teniendo en cuenta la formula quimica de los compuestos encontrados en el agua residual
se calculo la relacion carbono/nitrogeno de las diferentes etapas, junto con la velocidad de carga
organica asociadas a cada una. Estos valores junto con las concentraciones de entrada de los
diferentes compuestos del agua residual son mostrados en la tabla 13

Con estos datos se podran notar las consecuencias de las altas variaciones de concentracion
de los diferentes compuestos en el tiempo en el comportamiento de la digestién anaerobia del agua
residual de la industria lactea, asi como las posibles condiciones inhibitorias que se puedan presentar
y como se pueden evitar variando las constantes operativas de la digestion.

La concentracion de los iones relacionados a los equilibrios &cido-base (Ac Valérico, Ac
Butirico, Ac propionico, Ac acético, Didxido de carbono y Amoniaco) fueron calculados utilizando
la constante de equilibrio mostrada en la tabla 10 asumiendo que se encontraban en equilibrio, y
que las concentraciones iniciales son los que muestra la tabla 13 para el dia 0.

Tomando como ejemplo el equilibrio entre el acido acético y el i6n acetato mostrada en la
ecuacién 35, cuando este se encuentra en agua podemos ver en la ecuacidén 36 como se calcula la

constante de disociacion [90].

CHsCOOH + H20 —> CHsCOO™ + Hs0+ (35)
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Tabla 13.

Caracterizacion del agua residual en una planta de procesamiento de lacteos

Dia de Operacién (d) 0-24 25-70 71-86
Composicion del agua residual 18% CW:82% DW 18% CW:82% DW 90%CW :10% Leche
Composicion
Carbohidratos totales 4.879 6.947 19.743
Proteinas Totales [g/L] 0.869 1.309 8.592
Acidos organicos totales 0.42 0.69 1.85
o C [o/L] 0.901 0.481 3.647

Composicion de

Cs [0/L] 0.089 0.169 0.246
acidos grasos

Cs [0/L] 0.027 0.323 0.410
volatiles

Cs [g/L] 0 0.126 0
Relacion C/N 34.105 32.053 16.202
VCO [kg DQO/ m3d] 0.5916 0.74092 2.114

Nota: CW: Suero de queso, DW: Agua residual lactea, C,: Ac Acético, Cs: Ac Propidnico, C4: Ac Butirico, Cs Ac.
Valérico. Modificado basandose en L. C. Tan, R. Peschard, Z. Deng, A. L. M. Ferreira, P. N. Lens, and S. Pacheco
Ruiz, “Anaerobic digestion of dairy wastewater by side-stream membrane reactors: Comparison of feeding regime

and its impact on sludge filterability,” Environmental Technology Innovation, vol. 22, p. 101482, 5 2021

[H30+] - [CH3COO™]
Kaac = 36
aac [CH3COOH] ( )

Donde [H30+] es la concentracion del ién hidronio, [CH3COO ] es la concentracion del ion

acetato y [CH3COOH] es la concentracion de acido acético. Ahora si se supone que en un tiempo 0
se tiene Unicamente acido acético y que después de un tiempo t se llega al equilibrio, en el que se
consuma una cantidad X de &cido acético, por la estereometria de la ecuacion podemos ver que esa
misma cantidad molar se genera del i6n acetato y del i6n hidronio, por lo que la ecuacion 36 se
modifica de la siguiente manera (Ec. 37).Con lo que se permite el calculo de la concentracion del

ion acetato e hidronio en el equilibrio [90].

[x] - [x]

[CH3COOH —x]
El sistema a analizar cuenta con un volumen liquido de 100L en el que se haran todas las

37)

a,ac

transformaciones bioldgicas, un volumen gaseoso de 10L el cual de manera inicial estara compuesto
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por completo por CO> el cual sera alimentado por la transferencia de fase de los productos de la
digestion anaerobia (CO2, Hz y CHj4) teniendo una presion interna de 1 atm, También se asume que
la presion atmosférica es de 1 atm y que la temperatura a la que se desarrollara el modelamiento es
de 308.15 K (35°C).

En la seccion 6.0.0.11 se da un paso a paso detallado de como se debe correr el programa

con el fin que se puedan replicar los resultados encontrados dentro de este documento.
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4.1. Resultados y analisis de resultados

Dentro del documento se mantiene constante el caudal de entrada al reactor en 4 L/d,
variando la concentracion de los diferentes compuestos de acuerdo a la tabla 13, con el fin de
evidenciar el cambio del comportamiento de los diferentes grupos microbianos y su afectacion en la
generacion de productos y subproductos.

Los dias de operacion en los que se produce un cambio en la concentracion se sefialan con
una linea vertical, con el objetivo de facilitar el analisis del comportamiento dentro del reactor. Con
esta distincion se obtuvieron las concentraciones de carbohidratos, proteinas y lipidos al finalizar

cada etapa, calculando el% de remocion de DQO de la siguiente manera (Ec. 38).

Sj—S
%DQO = IS : (38)
i

En donde Si es el DQO al inicio de cada etapa, y St es el DQO al final de cada etapa.

Con esto encontramos un porcentaje de remocion del 74,179 % en la primera etapa, 71,595 % en
la segunda etapa y de 76,938 % en la tercera etapa. Estos valores se encuentran entre los rangos
presentados para aguas residuales de limpieza en la tabla 3, al igual que los valores de carga organica
encontrados en el agua residual de la industria lactea, siendo la temperatura reportada por Ganesh.
et al [57] de 30°C. Este pequefio aumento en el porcentaje de remocion de DQO en la ultima etapa

se debe al acercamiento del pH del biodigestor a la neutralidad.

4.1.1. pH

El perfil del pH dentro del biodigestor se presenta en la figura 11, donde se puede observar
un comportamiento diferente para cada composicion de agua residual de entrada. Esto refleja como
cada tipo de composicion de agua residual contribuye a la produccion de algunos de los compuestos
intermedios.

Para comprender la variacion del pH dentro del sistema, es necesario analizar la evolucion
de la composicion del agua residual de entrada al reactor. Segun la tabla 13, la concentracion de
carbohidratos, proteinas y lipidos en el caudal de entrada del reactor experimentd un crecimiento
exponencial. Se observo un aumento del 42.39 %, 50.63 % y 64.29 %, respectivamente, entre la

primera y la segunda etapa de la simulacion, y un incremento del 184.34 %, 556.38% y 168.12%
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Figura 11.
Perfil de pH dentro del biodigestor.
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Nota. Muestra la variacion del pH en el transcurso de la operacion del biodiogestor.

entre la segunda y la tercera etapa. Considerando la tabla 12, en la etapa 1, los carbohidratos
representan el 68.53 % del DQO de material particulado, las proteinas el 25.32 % y los lipidos
el 6.15 %. En la segunda etapa, los carbohidratos representan el 65.45 % del DQO de material
particulado, las proteinas el 27.48 % vy los lipidos el 7.07 %. Por Gltimo, en la etapa final, los
carbohidratos representan el 59.99 % del DQO de material particulado, las proteinas el 25.10 % y
los lipidos el 14.91 %.

Esto explica la acidificaron registrada en la tercera etapa, pues el aumento de la carga
organica implica una mayor generacion de &cidos grasos volatiles como lo muestra la figura 12a.
Este comportamiento tambiéen es visto por Liu et al. [91] al momento de aumentar la VCO. Para
prevenir esta disminucion de pH el biodigestor debe tener una suficiente cantidad de alcalinidad
[63].

En el trabajo reportado por Casallas et al [92] se muestra que la principal fuente de acumula-
cioén de AGV fue el &cido butirico, mientras que en la la figura 12a este ocupa el segundo puesto
en representacion. Esta diferencia se debe a la variacion de concentracion inicial de comunidades

microbianas.
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Figura 12.

Variacion de los &cidos grasos volatiles y el carbén inorganico soluble dentro del biodigestor.
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Nota. Muestra la variacion de las concentraciones de los AGV y el carb6n inorganico soluble para tres

condiciones diferentes de velocidad de carga organica. Las concentraciones son mostradas en [g/L].

El aumento del pH en la primera etapa esta relacionado con la disminucién de la concentra-
cion de CO: soluble como se muestra en la figura 12b, teniendo en cuenta que este se encuentra

en equilibrio con el &cido carbdnico (H2COs3) el cual es un acido relativamente fuerte al tener un

pKa = 3.5 [37].

4.1.2. Comunidades bacterianas

La figura 13 muestra la variacion en la concentracion de las diferentes comunidades bacteria-
nas dentro del reactor. En ella se evidencia la compleja interrelacion de equilibrio que ocurre en un
proceso de digestidn anaerobia, ya que los valores de inoculacion inicial de cada comunidad afectan
directamente el comportamiento de los compuestos, y a su vez, la concentracion de estos compuestos
influye en el comportamiento de las bacterias. Se observa que las comunidades relacionadas con
la acetogénesis (Xva, Xou Y Xpro) disminuyen su concentracion de manera inmediata, dado que las
concentraciones de sus sustratos, los acidos grasos, son inexistentes en los primeros momentos de
la simulacion, como se muestra en la figura 12a. Por lo tanto, dentro del reactor, la produccion de
acetato esta ligada exclusivamente a la acidogénesis de los lipidos solubles, lo que explica las bajas

concentraciones del acetato en este contexto.
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Figura 13.

Variacién en la concentracién de las comunidades bacterianas
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bacterianas presentes dentro del reactor.

4.1.3. Carbohidratos, proteinas y lipidos

Las concentraciones de carbohidratos, proteinas y lipidos dentro del reactor alcanzaran un
punto de equilibrio en el que se consumiran a la misma velocidad con la que ingresan, siempre y
cuando esta tasa de ingreso se mantenga constante durante un tiempo adecuado. Esto se evidencia
en la figura 14, donde en cada etapa de la simulacion los valores de estos compuestos tienden a

estabilizarse en un punto de equilibrio.
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Figura 14.

Variacion en la concentracion del material particulado
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Nota. Muestra la variacion de la concentracion del material particulado dentro del biodio-

gestor.

4.1.4. Fase gaseosa

Como era de esperarse, el dioxido de carbono es el compuesto de mayor proporcion en la
fase gaseosa al inicio de la simulacién, y su porcentaje disminuye a medida que se produce metano
e hidrogeno, comportamiento que se ilustra en la figura 15a. Se observa también un pico en la
generacion de metano, que esta relacionado con un aumento en el crecimiento de las bacterias
acetoclasticas, seguido de su posterior decaimiento. En las gréaficas 15b y 15c, se presenta un
comportamiento similar a lo visto en la seccion anterior en el comportamiento de carbohidratos,
proteinas y lipidos, donde se puede ver que la generacién de biogés tiende a estabilizarse siempre
que las caracteristicas del efluente se mantengan constantes.

Ademas, se muestra que a mayor cantidad de proteinas, carbohidratos y lipidos, mayor sera
la produccion de biogas, lo que sugiere que la velocidad de carga del sistema puede incrementarse
aun mas.

Tomando en cuenta las tres etapas dentro de la simulacion, se muestra que en la primera
etapa del proceso el caudal de biogas para el dia 25 se estabiliza en un valor aproximado de 12
L/d, siendo constituido casi en un 50 % por Hz, un 20 % en CO2 y un 30 % en CH4. En la segunda

etapa el caudal de biogés se estabiliza en el dia 70 a 16 L/d, compuesto en un 46 % de Hz, un 21%
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Figura 15.

Comportamiento de la fraccion gaseosa resultado de la digestion anaerobia.
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(c) Caudal del gas resultado del biodigestor.

Muestra las principales caracteristicas de la fase gaseosa dentro de biodigestor. Las presiones estan medidas en [bar],

mientras que los caudales en [L/d].

de CO2 y un 28 % de CHa. Y finalmente en la tercera etapa el caudal de biogas se estabiliza en
un valor de 78 L/d, constituido en un 30 % de Hz, un 40 % de CO> y un 25 % de CHa. Siendo las

concentraciones de metano muy bajas comparadas con las encontradas por Ince [20]
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5. CONCLUSIONES

Los parametros y variables mas importantes dentro del proceso de digestion anaerobia
son aquellos que pueden incidir en la inhibicién de algun grupo bacteriano, ya sea de manera
directa o indirecta. En el caso especifico de las aguas residuales de la industria lactea, se destaca su
composicion (contenido de carbohidratos, proteinas y lipidos) y su variacion en el tiempo. Esto se
debe a su estrecha relacion con el comportamiento del pH dentro del biodigestor y con la relacion
Carbono/Nitrogeno.

Para el modelado del proceso de digestion anaerobia de las aguas residuales de la industria
lactea, es indispensable modificar las rutas metabolicas estandar para que se apliquen a la lactosa
como fuente de carbohidratos. Ademas, los parametros cinéticos relacionados con la degradacion de
carbohidratos, proteinas y lipidos deben obtenerse de la bibliografia o experimentalmente, utilizando
lactosa, caseina y acido palmitico como sustratos, respectivamente, para que los resultados de la
simulacion sean mas precisos. Esto debe ir acompafiado de las ecuaciones de disefio del reactor que
se quiera modelar, ya que cada tipo de reactor tiene consideraciones distintas.

Si se desea utilizar este modelo matematico para el disefio y optimizacién de bioreactores,
es necesario acoplar ecuaciones de mezcla que permitan evaluar la homogeneidad de los diferentes
compuestos dentro del reactor, asegurando asi que no existan puntos muertos.

Este modelo se aplicd en un caso de estudio encontrado en la literatura, del cual se obtuvieron
las concentraciones de los principales compuestos necesarios para un adecuado modelado del
proceso de digestion anaerobia a través del modelo ADML1. Los resultados obtenidos del modelo
matematico son tedricamente coherentes con lo descrito en la bibliografia, permitiendo mostrar la
variacion en el caudal de salida de biogés, asi como la variacion en su composicion. No obstante, es

necesaria la validacion experimental del modelo.
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GLOSARIO

Acetogénesis: Etapa de la digestion anaerdbica donde las bacterias acetogénicas convierten los
AGV en acido acético (CH3COOH), dioxido de carbono (CO2) e hidrégeno (H2). El acido

acetico es el sustrato principal para la produccion de metano [9].

Acidogénesis: Etapa donde los productos de la hidrélisis (aminoécidos, azlcares, &cidos grasos)
son transformados por bacterias acidogénicas en acidos grasos volatiles (AGV), como acido
acético (CH3COOH), acido propidnico (CH3CH2COOH) y &cido butirico (CH3CH2CH2COOH).

Estos AGV son sustratos importantes para la siguiente etapa de la digestion anaerobia [9].

Acidos grasos volatiles (AGV): Compuestos organicos acidos que se producen durante la digestion
anaerobica. Si se acumulan en altas concentraciones, pueden inhibir el crecimiento microbiano y

afectar la produccién de metano.

Biocombustible: Combustible derivado de la biomasa, incluyendo plantas, residuos agricolas
o residuos animales. Se utiliza como alternativa a los combustibles fosiles y contribuye a la

reduccidn de las emisiones de gases de efecto invernadero.

Biodigestor: Reactor bioldgico disefiado para la digestion anaerébica, donde los microorganis-
mos descomponen la materia organica. Existen distintos tipos de biodigestores, cada uno con

caracteristicas y aplicaciones especificas.

Biogas: Mezcla gaseosa producida durante la digestion anaerdbica, compuesta principalmente
por metano y diéxido de carbono. Es un biocombustible renovable que puede ser utilizado para

la generacion de energia o como fuente de calor.

Carga organica: Cantidad de materia organica presente en un volumen determinado de agua,
expresada en unidades como la Demanda Quimica de Oxigeno (DQO) o la Demanda Biol6gica

de Oxigeno (DBO). Indica el potencial de contaminacion del agua.

CSTR: Reactor de mezcla completa, un tipo de biodigestor donde el contenido se mezcla
continuamente para asegurar una buena homogeneizacién y un contacto efectivo entre los

microorganismos y la materia organica.
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Demanda Biol6gica de Oxigeno (DBO): Cantidad de oxigeno necesario para oxidar biologi-
camente la materia organica presente en un volumen de agua. Es una medida del potencial de

contaminacion del agua por microorganismos aerobios.

Demanda Quimica de Oxigeno (DQO): Cantidad de oxigeno necesario para oxidar quimicamente

toda la materia organica presente en un volumen de agua

FA: Filtro anaerobio, un tipo de reactor bioldgico disefiado para la eliminacion de contaminantes

organicos del agua mediante la accién de microorganismos [31].

Grasas: Lipidos presentes en la leche y residuos lacteos, con potencial para la produccion de

biogas.

Hidrdlisis: Proceso de degradacion de moléculas complejas (proteinas, polisacaridos, lipidos)
en moléculas mas simples (aminoacidos, azUcares, acidos grasos) por accion de enzimas. Es
la primera etapa de la digestion anaerobica, fundamental para la descomposicion de la materia

organica [84].
Lactosa: Azucar presente en la leche, fuente de energia para la digestion anaerobia [6].

Metanogénesis: Etapa final de la digestioén anaer6bica, donde el metano (CH4) es producido por
arqueas metanogeénicas a partir del acido acético, dioxido de carbono e hidrogeno. Las arqueas
metanogénicas son microorganismos anaerobios estrictos, altamente sensibles a las condiciones
del ambiente [35].

Modelo ADM1: Modelo matematico desarrollado para simular el proceso de digestion anaerdbica.
Considera la dinamica de los grupos microbianos, las rutas metabolicas, la transferencia de
materia y los factores de inhibicion. Es una herramienta Gtil para comprender el comportamiento

del proceso, optimizar las condiciones de operacion y predecir la produccion de biogas[37].

Residuos de procesamiento de leche: Residuos sélidos o liquidos generados durante la elaboracion

de productos lacteos, con potencial para la digestion anaerdbica.

Tiempo de retencion hidraulica (TRH): Tiempo que un volumen determinado de agua permanece

dentro de un reactor biologico. Es un parametro importante para determinar la eficiencia de la
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digestién anaerobica, ya que influye en el tiempo de contacto entre los microorganismos y la

materia organica [12].

Tratamiento de aguas residuales: Proceso que elimina o reduce contaminantes presentes en las
aguas residuales, con el objetivo de convertirlas en un efluente adecuado para la descarga al
medio ambiente o la reutilizacion. Incluye diversas etapas como el pretratamiento, el tratamiento

primario, el tratamiento secundario y el tratamiento terciario.
UASB: Reactor anaerobio de manto de lodos de flujo ascendente [31].
AFBR: Reactor anaerobio de cama fluidizada [31].

ASBR: Reactor por lotes de secuenciacion anaerobia [31].
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ANEXO1

Generacion de matriz estequieometrica
= Hidrolisis

Hidrolisis de Carbohidratos:
342.296X 5 + 18.02H,0 — 360.32Ss,
Xlac + 0.0526H20 — 1.0527Ssu

Hidrolisis de Proteinas

Xpr - SSaa

Hidrolisis de Lipidos
807.32Xji +23.677Sco, + 45.735H,0 — 767.875Sta + 108.853Ssy
Xiji +0.0293Sco, + 0.0566SH,0 — 0.951S¢a + 0.1348Ss,

= Acidogeénesis

Monosacaridos, asy = 1.2 - Ys, donde Ysy = 0.08.
180.16Ss, +7.28725H,0 +1.635SnH, — 10.858Xs, +12.644Sp, +31.549Spr0 +67.952S4¢ +4.19524, +
61.865sCO2
16.592Ssy +0.671SH,0 +0.151SnH, — Xsu +1.164Sh, +2.905Spr0 +6.258S4¢ +0.3825H2 +5.6985Sco,

AmInoacidos, aaa = 0.835 - Yaa donde Yaa = 0.101.
87.4Saa +39.213SH,0 +1.436SNH; — 15.194Xaa +13.561Sva +17.195Spy +3.969Spro +45.077Sac +
0.909SH, + 20.745Sco, + 15.594S\H,
6.752Saa +2.581SH,0 +0.094SNH; — Xaa +0.892Sva +1.1325Spy +0.261Spro +2.967Sac +0.06SH, +
1.365Sco, + 1.026SnHs,

Acidos Grasos, afa = 4.6 Yia donde Yra = 0.0117.
256.425¢a + 0.8481Sco, + 246.114SH,0 + 0.916SnH; — 6.087Xta + 477.747Sac + 27.555k,
42.126S¢a + 0.137Sco, +40.433SH,0 + 0. 15SNH; —> Xta + 78.486Sac + 4.526SH,
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= Acetogénesis

Acido Valérico, ava = 1.3 - Yva donde Yva = 0.044.
102.135va +7.5275c0, +32.096SH,0 +0. 974SnH, — 6.47Xua +71.026Spr0 +57.838Sac +3. 7665,
15.785S. + 1.163Sc0, + 4.961SH,0 + 0. 155N+, — Xua + 10.978Spr0 + 8.939Sac + 0.5825k,

Acido Butirico, a,0.0609.
88.10Spu + 3.037Sco, + 31.066SH,0 + 1. 1755\, — 7.804Xpy + 111.813Sac + 3.761SH,
11.289Sh, +0.389Sco, + 3.9815SH,0 + 0.15SNH; — Xou + 14.328S4c + 8.939S,c + 0.4825h,

Acido Propionico, apro = 0.7 - Ypro donde Ypro = 0.084.
74.08Spr0 + 30.673S1,0 + 1.001SwH, —> 5. 14Xpro + 54.86854c + 5.569SH, + 38.666Sc0,
14.4128pro + 5. 967SC02 + 0. 1958NH3 — Xpro + 10. 6758ac + 1. 0838H2 + 7.528C02

= Metanogénesis

Metanogénesis acetoclastica, alphaac = 0.4 - Yac donde Yac = 0.137.
60.05S4c + 0.933SnH, — 4.789Xac + 13.842ScH, + 37.98Sco, + 2.9625H,0
12.539Sac + 0.194SNH; — Xac +2.89SchH, + 7.93Sco, + 0.618Sh,0

Metanogenesis hidrogenotrofica, alphan, = 0.1 -Yn, donde Yn, = 0.34.

2.025h, + 14.743Sco, + 0.579SNH, —> 2.972Xw, + 2.64Sch, + 7.17251,0
0.68Sk, + 4.96Sco, + 0. 195SNH; — X, + 0.888ScH, + 2.413Sk,0
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10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

ANEXO 2
Cddigo de matlab

El codigo utilizado dentro del proyecto esta dividido en 4 archivos de matlab, los cuales son

Ilamados secuencial mente para la ejecucién del modelo matematico.

ADM1_run_model

%

%
%
%
%
%
%
%
%
%
%
%
%
%
%
%
%
%

%
%
%
%
%
%
%

Implementation in Matlab

R2019b (The MathWorks, Inc.)

Matlab ODE function

Version 1.0

https:// github.com /soerenweinrich /ADM1

Copyright (c) 2021 S ren Weinrich

E- Mail: soeren.weinrich@ dbfz.de

Additional information (citation example):

Weinrich, S.; Nelles, M. (2021).
Systematic simplification of the Anaerobic Digestion Model No. 1 (ADM1)

Model development and stoichiometric analysis. Bioresource Technology.

In press. https://doi.org/10.1016/j.biortech.2021.125124.

Modified by Juan Esteban Gonzalez Tovar for the implementation of dairy
wastewater in the thesis "EVALUACI N DEL POTENCIAL DE LA PRODUCCIoN DE
METANO APARTIR DE AGUAS RESIDUALES PROVENIENTES DE LA INDUSTRIA

LaCTEA."
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26

27

28

29

30

3

s

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

43

L4

a5

46

47

48

49

50

51

52

53

54

55

56

clear all

clc

%%

%

Initialise model

Load standard model parameters

load (" variables_y_param_tesis.mat’)

% Load experimental data

% Select model type: ADM1, ADM1_R1, ADM1_R2, ADM1_R3 or ADM1_R4
model = '"ADM1;

% Set time range in days

time_range = [0 100];

%%

Run selected model

switch model

end

case 'ADM1’

% Solve ODE of mass-based ADMI1

ode = odel5s(@(t,x) ADM1_nass(t,x,system.Variables,input.ADM1.
Variables ,parameters. ADM1.Variables), time_range ,initial. ADM1.Variables)

% Calculate model ouput

num_t = size (ode.x,2);

for i = 1l:num_t

[t(i),y(i,:)] = ADM1_mass_output(ode.x(1,i),ode.y(:,i),system.

Variables ,parameters.ADM1 .Variables);

end

otherwise
% Stop script if specific model name does not match available

model structures

" 1

warning (["Model name incorrect. The selected model name "’,model,
" does not match available model structures.’])

return
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57

58

59

60

61

62

63

64

66

67

68

69

70

71

72

74

75

76

7

78

%% Set model output
output=output .( model);
output{l:num_t,:} = [t’ y];

% % Plot model output

plot(output{:,1}, output{:,2:end});

plotbrowser('ON");

% Set legend

l = legend (output. Properties. Variable Names (2:end));
set(l,”’Interpreter’,”none ”,” visible ”,”on’);

% Set title

t = title (['Resultados de la simulaci n del modelo ”, model ]);

»

set(t,’ Interpreter ”,” none ’);

% Set axis labels
xlabel(’ Tiempo [d]’);
ylabel(’Resultado del modelo’);

%ylim ([-100 900]); % Reemplaza ymin y ymax con los valores deseados para
el eje y
%% Clear variables

clearvars i num_t t y 1 time_range

6.0.0.1. Inicializacion La lineas 28 y 29 se eliminan todas las variables del espacio de trabajo
y se limpia la ventana de comandos. Seguido de esto se cargan los parametros del modelo y los
datos experimentales desde un archivo .mat que debe estar vizible en la carpeta directorio dentro de
Matlab.

6.0.0.2. Ejecucion del modelo Se selecciona el modelo a usar y el tiempo de observacion, para

resolver las ecuaciones diferenciales.

= 0del5s: Es un solver de Matlab para resolver ecuaciones diferenciales ordinarias (EDO) rigidas.

Es adecuado para problemas donde las soluciones pueden cambiar rapidamente.
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@(t,x) ADM1 _mass(t,x,...): Esta es una funcion andénima que llama a la funcion ADM1_mass
con los parametros necesarios. La funcion ADM1_mass define las ecuaciones diferenciales del
modelo ADM1.

= system.Variables, input ADML1.Variables, parameters. ADM1.Variables: Estos son los parametros

y variables necesarios para la funcion ADM1_mass.
= time_range: Es el rango de tiempo para la simulacion, en este caso de 0 a 100 dias.

= initia ADM1.Variables: Son las condiciones iniciales para las variables del modelo.

6.0.0.3. Salida del modelo Esta seccion del codigo resuelve las ecuaciones diferenciales del

modelo ADM1y luego calcula la salida del modelo en cada punto de tiempo.

= num_t = size(ode.x,2) : ode.x contiene los puntos de tiempo en los que se evalu6 la solucion.

num_t es el numero de estos puntos de tiempo.
= Bucle for: Itera sobre cada punto de tiempo.

= La linea 49 llama a la funcion ADM1_mass_output para calcular la salida del modelo en cada
punto de tiempo. Donde ode.x(1,i) es el tiempo actual, ode.y(:,i) son as variables del modelo en
el tiempo actual y system.Variables, parameters. ADM1.Variables son los ardmetros necesarios

para calcular la salida.

6.0.0.4. Graficar la salida del modelo Desde la linea 62 hasta la linea 76 se grafica los
resultados de la simulacion, configurando la leyenda, el titulo y las etiquetas de los ejes.
ADM1_mass

En esta funcion se definen las ecuaciones diferenciales utilizadas para modelar el comporta-

miento del biodigestor.

1 function dx = ADM1_mass(t,x,s,input,parameter)

3 % Original (mass-based)

4 % Anaerobic Digestion Model No. 1 (ADM1)
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10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

31

32

%

% ADM1

%

%

% Weinrich, S.; Nelles, M. (2021).

% Systematic simplification of the Anaerobic Digestion Model No. 1 (ADM1)
% Model development and stoichiometric analysis. Bioresource Technology.
% In press. https://doi.org/10.1016/j.biortech.2021.125124.

%

% Modified by Juan Esteban Gonzalez Tovar for the implementation of dairy
% wastewater in the thesis "EVALUACI N DEL POTENCIAL DE LA PRODUCCIoN DE
% METANO APARTIR DE AGUAS RESIDUALES PROVENIENTES DE LA INDUSTRIA

% LaCTEA."

%

% Interpolate input parameters

[x_in,q_in]= ADM1_interp_input (input,t);

% System parameters

V_liq = s(1);
V_gas = s(2);
p_atm = s(3);

% Model parameters

% Model parameters

K_H_ch4 = parameter (1);
K_H_co2 = parameter (2);

K_H_h2 = parameter (3);
K_I_IN = parameter (4);
K_I_c4 = parameter (5);
K_I_fa = parameter (6);
K_I_nh3 = parameter (7);
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K_I_pro = parameter (8);

21 K_a_IN = parameter (9);

22 K_a_ac = parameter (10);
413 K_a_bu = parameter (11);
4 K_a_co2 = parameter (12);
s K_a_pro = parameter (13);
4% K_a_va = parameter (14);
27 K_.aa = parameter (15);

s K_ac = parameter (16);

29 K_bu = parameter (17);

so K fa = parameter (18);

51 K_.h2 = parameter (19);

52 K_pro = parameter (20);

53 K.su = parameter (21);

s« K_va = parameter (22);

s5s K. w = parameter (23);

ss R = parameter (24);

57 T = parameter (25);

ss K_AB_IN = parameter (26);
ss k_AB_ac = parameter (27);
60 K_AB_bu = parameter (28);
61 Kk_AB_co2 = parameter (29);
2 K_AB_pro = parameter (30);
s K_AB_va = parameter (31);
64 k_La = parameter (32);

s k_ch = parameter (33);

6 k_dec = parameter (34);
67 k_li = parameter (35);

s K_m_aa = parameter (36);
6o k_m_ac = parameter (37);
70 K_m_bu = parameter (38);
71 k_m_fa = parameter (39);
72Kk_m_h2 = parameter (40);

3 k_m_pro
72 K_m_su

75 K_m_va

parameter (41);

parameter (42);

parameter (43);
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6 k_p = parameter (44);

77 k_pr = parameter (45);

s pK_l_aa = parameter (46);
79 pK_l_ac = parameter (47);
so pK_I_h2 = parameter (48);
ss pK_u_aa = parameter (49);
22 pK_u_ac = parameter (50);
s pK_u_h2 = parameter (51);
s« p_h20 = parameter (52);

ss % Define algebraic equations

s S_.nh4_i = x(11) - x(31);

g9 S_co2 = x(10) - x(30);

oo phi = x(24) + S_.nh4_i/17 - x(30)/44 - x(29)/60 - x(28)/74 - x(27)/88 - x
(26) /102 - x(25);

91 S_H = -phi*0.5 + 0.5*sqrt(phi*phi+4*K_w);

92 pH = -log10 (S_H);

03 p_h2 = x(32)*R*T/2;

x(33)*R*T/16;

x(34)*R*T /44;

94 p_ch4

95 p_Cco2

6 p_gas = p_h2 + p_ch4 + p_co2 + p_h20 ;

97 q_gas = k p * ( p_gas - p_atm) *p_gas/p_atm;

%

99 % Define inhibtion functions

100

101 inhibition (1) = x(11) / (x(11) + K_I_IN);

102 inhibition (2) = K_I_fa / (K_I_fa + x(8));

103 inhibition (3) = K_.I_c4 / (K_I_c4 + x(8));

104 inhibition (4) = K_I_pro / (K_I_pro + x(8));

105 inhibition (5) = 10*(-(3/(pK_u_aa - pK_l_aa))*(pK_l_aa+pK_u_aa)/2) / (S_H
A(3/(pK_u_aa - pK_l_aa)) + 10*(-(3/(pK_u_aa - pK_l_aa))*(pK_l_aa+
pK_u_aa)/2));

106 inhibition (6) = 107(-(3/(pK_u_ac - pK_l_ac))*(pK_l_ac+pK_u_ac)/2) / (S_H
"(3/(pK_u_ac - pK_1l_ac)) + 10*(-(3/(pK_u_ac - pK_l_ac))*(pK_l_ac+
pK_u_ac)/2));
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107

108

109

110

111

112

113

114

115

116

117

118

119

120

121

122

12

w

124

12

gl

126

127

128

inhibition (7) = 107(-(3/(pK_u_h2 - pK 1 h2))*(pK_1_h2+pK u_h2)/2) / (S_H
"3/(pK_u_h2 - pK_1_.h2)) + 10*(-(3/(pK_u_h2 - pK_I_h2))*(pK_1_h2+

pK_u_h2)/2));
inhibition (8) = K_I_.nh3 / (K_I_.nh3 + x(31));

% Define rate equations

rate (1) k_ch * x(13);

rate (2) k_pr * x(14);

rate(3) = k_li * x(15);

rate(4) = k_.m_su * x(1) / (K_su + x(1))*x(16) * inhibition (1) * inhibition
(5);

rate (5)
(5);

rate(6) = k_m_fa * x(3) / (K_fa + x(3))*x(18) * inhibition (1) * inhibition
(2) * inhibition (5);

rate(7) = k_m_va * x(4) / (K_va + x(4))*x(19)*x(4)/(x(5) + x(4) + 1e-8) *
inhibition (1) * inhibition (3) * inhibition (5);

rate(8) = k_m_bu * x(5) / (K_bu + x(5))*x(20)*x(5)/(x(4) + x(5) + 1le-8) *
inhibition (1) * inhibition (3) * inhibition (5);

rate(9) = k_m_pro * x(6) / (K_pro + x(6))*x(21) * inhibition (1) *
inhibition (4) * inhibition (5);

rate(10) = k.m_ac * x(7) / (K_,ac r x(7))*x(22) * inhibition (1) *
inhibition (6) * inhibition (8);

rate(11) = k.m_h2 * x(8) / (K_h2 + x(8))*x(23) * inhibition (1) *
inhibition (7);

rate (12) = k_dec * x(16);

rate (13) = k_dec * x(17);

rate (14) = k_dec * x(18);

rate (15) = k_dec * x(19);

rate (16) = k_dec * x(20);

rate (17) = k_dec * x(21);

rate (18) = k_dec * x(22);

rate (19) = k_dec * x(23);

rate (20) = k_AB_va*(x(26) * (K_a_va + S_H) - K_a_va*x(4));

rate (21) = k_AB_bu*(x(27) * (K_,a_bu + S_H) - K_a_bu * x(5));

k_m_aa * x(2) / (K_aa + x(2))*x(17) * inhibition (1) * inhibition
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rate (22) = k_AB_pro *(x(28) * (K_a_pro + S_H) - K_a_pro * x(6));
rate(23) = k_AB_ac*(x(29) * (K_a_ac + S_H) - K_a_ac * x(7));

s rate (24) = k_AB_co2*(x(30) * (K_a_co2 + S_H) - K_a_co2 * x(10));
rate (25) = k_AB_IN*(x(31) * (K_a_IN + S_H) - K_.a_IN * x(11));
rate (26) = k_La*(x(8) -2*(K_H_h2*p_h2));

rate (27) = k_La*(x(9) -16*(K_H_ch4*p_ch4));

rate (28) = k_La*(S_co2 - 44*(K_H_co2*p_co2));

% Define process equations

process (1) = 1.053 * rate(1) + 0.13482 * rate(3) -16.591 * rate(4);

process (2) = rate(2) -9.199 * rate (5);

process(3) = 0.95115 * rate(3) -42.126 * rate(6);

process (4) = 1.43 * rate(5) -15.787 * rate(7);

process(5) = 1.164 * rate(4) + 1.809 * rate(5) -11.289 * rate(8);

process (6) = 2.906 * rate(4) + 0.418 * rate(5) + 10.979 * rate(7)
-1.114 * rate (9);

process (7) = 6.258 * rate(4) + 4.807 * rate(5) + 78.486 * rate(6) +
8.9415 * rate(7) + 14.327 * rate(8) + 0.812 * rate(9) -9.688 * rate

(10);

process (8) = 0.39* rate(4) + 0.096 * rate(5) + 4.525 * rate(6) + 0.582
* rate(7) + 0.482 * rate(8) + 0.014 * rate(9) -0.525 * rate(11) -
rate (26);

process(9) = 2.136 * rate(10) + 0.688 * rate(1l1l) - rate(27);

process(10) = -0.02933 * rate(3) + 5.697 * rate(4) + 2.183 * rate (5)

-0.139 * rate(6) -0.282 * rate(7) -0.38907 * rate(8) + 0.1715 * rate
(9) + 6.128 * rate(10) -1.88 * rate(11) - rate(28);

process(11) = -0.15056 * rate(4) + 1.641 * rate(5) -0.155 * rate(6)
-0.15 * rate(7) -0.151 * rate(8) -0.151* rate(9) -0.151 * rate(10)
-0.15056 * rate(11);

process(12) = -0.053 * rate(1l) -0.05664 * rate(3) -0.672 * rate(4) -4.127
* rate(5) -40.432 * rate(6) -4.961 * rate(7) -3.981 * rate(8) -0.277 *
rate (9) + 0.478 * rate(10) + 1.865 * rate(11);

process (13) = - rate (1) + 0.18 * rate (12) + 0.18 * rate (13) + 0.18 *
rate (14) + 0.18 * rate (15) + 0.18 * rate (16) + 0.18 * rate (17) +
0.18 * rate(18) + 0.18 * rate(19);
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156 process (14) =
rate (14) +
0.77 * rate(18) +
157 process (15) =
rate (14) +
0.05 * rate(18) +
158 process (16) =
159 process (17) =
160 process (18) =
161 process (19) =
162 process (20) =
163 process (21) =
164 process (22) =

165 process (23) =

rate (4) -
rate (5) -
rate (6) -
rate (7) -
rate (8) -
rate (9) -

166 process (24) = 0;

167 process (25) = 0;

168 process (26) = -
169 process (27) = -
170 process (28) = -
171 process (29) = -
172 process (30) = -
173 process (31) = -
174 process (32) =
175 process (33) =

176 process (34) =

- rate (2) +
0.77 * rate (15) +
0.77 * rate(19);
0.05 * rate (12) +
0.05 * rate (16) +

- rate (3) +
0.05 * rate (15) +
0.05 * rate(19);
rate (12);
rate (13);
rate (14);
rate (15);
rate (16);
rate (17);
rate (10) - rate(18);
rate(11) - rate(19);

rate (20);
rate (21);
rate (22);
rate (23);
rate (24);
rate (25);
(V_liq/V_gas)
(V_liq /V_gas)
(V_liq /V_gas)

178 % Define differential equations

10 dx (1,1)
11 dx (2,1)
12 dx (3,1)
13 dx (4,1)
150 dx (5,1)
155 dx (6,1)
156 dx (7,1)
157 dx (8,1)

q_in*(x_in (1)
q_in*(x_in (2)
q_in*(x_in (3)
q_in*(x_in (4)
q_in*(x_in (5)
q_in*(x_in (6)
q_in*(x_in (7)
q_in*(x_in (8)

x(1))/V_liq +
x(2))/V_liq +
x(3))/V_liq +
x(4))/V_liq +
x(5))/V_liq +
x(6))/V_liq +
x(7))/V_liq +
x(8))/V_liq +

100

0.77 * rate (12) +
0.77 * rate (16) +

* rate(26);
* rate(27);
* rate(28);

process (1);
process (2);
process (3);
process (4);
process (5);
process (6);
process (7);
process (8);

0.77 * rate (13) +

0.05 * rate (13) +

0.77 *
0.77 * rate (17) +

0.05 *
0.05 * rate (17) +



188

189

190

191

192

193

194

195

196

19

~

198

199

200

201

202

203

204

205

206

207

208

209

210

211

212

213

214

N

dx(9,1) = q_in*(x_in (9)

dx (10,1)
dx (11,1)
dx (12,1)
dx (13,1)
dx (14,1)
dx (15,1)
dx (16,1)
dx (17,1)
dx (18,1)
dx (19,1)
dx (20,1)
dx (21,1)
dx (22,1)
dx (23,1)
dx (24 ,1)
dx (25,1)
dx (26 ,1)
dx (27,1)
dx (28,1)
dx (29,1)
dx (30,1)
dx (31,1)
dx (32,1)
dx (33,1)
dx (34,1)

end

q_in *(x_in (10)
q_in*(x_in (11)
g_in*(x_in (12)
g_in*(x_in (13)
q_in*(x_in (14)
q_in*(x_in (15)
q_in*(x_in (16)
q_in*(x_in (17)
q_in*(x_in (18)
q_in*(x_in (19)
g_in*(x_in (20)
g_in*(x_in (21)
q_in*(x_in (22)
q_in *(x_in (23)
q_in*(x_in (24)
g_in*(x_in (25)
process (26);

process (27);

process (28);

process (29);

process (30);

process(31);

x(10))/V_liq +
x(11))/ V_liq +
x(12))/ V_liq +
x(13))/ V_liq +
x(14))/ V_liq +
x(15))/ V_liq +
x(16))/ V_liq +
x(17))/ V_liq +
x(18))/ V_liq +
x(19))/ V_liq +
x(20))/ V_liq +
x(21))/ V_liq +
x(22))/ V_liq +
x(23))/ V_liq +
x(24))/ V_liq +
x(25))/V_liq +

- x(9))/V_liq + process(9);

process (10);
process (11);
process (12);
process (13);
process (14);
process (15);
process (16);
process (17);
process (18);
process (19);
process (20);
process (21);
process (22);
process (23);
process (24);
process (25);

-x(32) * q_gas / V_gas + process(32);

-x(33) * q_gas / V_gas + process(33);

-x(34) * q_gas / V_gas + process(34);

ADM1_mass_output

Esta funcion calcula las salidas del modelo ADM1 basadas en las variables de estado y los

parametros del sistema.

function [t,y] =
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ADM1_mass_output (t,x,system,parameter)



5 %

6 % Original (mass-based)

7% Anaerobic Digestion Model No. 1 (ADM1)

s %

9 % ADM1

10 %

1 % Implementation in Matlab

12 % R2019b (The MathWorks, Inc.)

13 %

u % Matlab ODE function

15 %

16 % Version 1.1

17 %

18 % https://github.com /soerenweinrich /ADM1

19 %

20 % Copyright (c) 2021 S ren Weinrich

21 % E-Mail: soeren.weinrich@ dbfz.de

2 %

23 % Additional information (citation example):

u %

25 % Weinrich, S.; Nelles, M. (2021).

26 % Systematic simplification of the Anaerobic Digestion Model No. 1 (ADM1)
27 % Model development and stoichiometric analysis. Bioresource Technology.
28 % In press. https://doi.org/10.1016/j.biortech.2021.125124.
2 %

0 %

31
322 % System parameters
33

34 V_liq = system (1);
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35 V_gas = system (2);

36 p_atm = system (3);

38 % Model parameters

20 K_H_ch4 = parameter (1);
21 K_H_co2 = parameter (2);
2 K_H_h2 = parameter (3);

23 K_I_IN = parameter (4);

44 K_1_c4 = parameter (5);

45 K_I_fa = parameter (6);

4% K_I1_nh3 = parameter (7);
27 K_1_pro = parameter (8);
¢ K_a_IN = parameter (9);

29 K_a_ac = parameter (10);
so K_.a_bu = parameter (11);
51 K_La_co2 = parameter (12);
52 K_a_pro = parameter (13);
53 K_.a_va = parameter (14);
s« K_.aa = parameter (15);

s K_.ac = parameter (16);

ss K_bu = parameter (17);

s7 K_fa = parameter (18);

ss K_h2 = parameter (19);

s9 K_pro = parameter (20);

60 K.su = parameter (21);

60 K_va = parameter (22);

2 K.w = parameter (23);

63 R = parameter (24);

¢4 T = parameter (25);

s K_ AB_IN = parameter (26);
6 Kk_AB_ac = parameter (27);
7 K_AB_bu = parameter (28);
s K_AB_co2 = parameter (29);
6o K_AB_pro = parameter (30);
70 k_AB_va = parameter (31);
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n k_La parameter (32);

72 k_ch = parameter (33);

3 k_dec = parameter (34);
74 k_1li = parameter (35);

s k_m_aa = parameter (36);
6 k_m_ac = parameter (37);
77 k_m_bu = parameter (38);
s k_m_fa = parameter (39);
9k_m_h2 = parameter (40);

so k_m_pro parameter (41);

st k_m_su = parameter (42);
2 k_m_va = parameter (43);
83 k_p = parameter (44);

ss k_pr = parameter (45);

s pK_l_aa = parameter (46);
ss pK_l_ac = parameter (47);
g7 pK_I_h2 = parameter (48);
sgs pK_u_aa = parameter (49);
ss pK_u_ac = parameter (50);
0o pK_u_h2 = parameter (51);
o1 p_h20 = parameter (52);

93 % Define algebraic equations

95 S_nh4_i = x(11) - x(31);

96 S_co2 = x(10) - x(30);

97 phi = x(24) + S_.nh4_i/17 - x(30)/44 - x(29)/60 - x(28)/74 - x(27)/88 - x
(26) /102 - x(25);

9¢ S_H = -phi*0.5 + 0.5*sqrt(phi*phi+4*K_w);

99 pH = -logl10 (S_H);

w0 p_h2 = x(32)*R*T/2;

x(33)*R*T /16;

x(34)*R*T /44;

101 p_ch4

102 p_Cco2
03 p_gas = p_h2 + p_ch4 + p_co2 + p_h20 ;
w4 q_gas = k_p * ( p_gas - p_atm) *p_gas/p_atm;
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123

% Define output (states)
for 1 = 1:34

y(i) = x(i);
end

% Define output (algebraic components)

y(35) = S_.nh4_i;
y(36) = S_co2;

y(37) = phi;
y(38) = S_H;
y(39) = pH;

y(40) = p_hZ;
y(41) = p_ch4;
y(42) = p_co2;
y(43) = p_gas;
y(44) = q_gas;

6.0.0.5. Parametros Se proporcionan los parametros del sistema volumen liquido (Viiq), volu-

men de gas (Vgas) y presion atmosférica (patm). Junto con los parametros cinéticos del modelo.

6.0.0.6. Ecuaciones algebraicas Estas ecuaciones calculan varias variables intermedias nece-
sarias para el modelo, como la concentracion de amonio (Snh4i), dioxido de carbono (Sc02), el
potencial (phi), el pH, y las presiones parciales de hidrogeno (pn2), metano (pch4), y didxido de

carbono (pc02). También se calcula la presion total del gas (pgas) y el flujo de gas (qgas).

6.0.0.7. Definicion de las Salidas del Modelo (Estados) Este bucle copia las primeras 34

variables de estado (x) a la salida (y).

6.0.0.8. Definicidn de las Salidas del Modelo (Componentes Algebraicos) Estas lineas afiaden

las variables calculadas algebraicamente a la salida (y).
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11

12

13

14

15

16

17

18

20

21

22

24

25

26

27

ADML1 _interp_input

La funcion ADML1 _interp_input se utiliza para interpolar los valores de entrada en funcion

del tiempo.

function [x_in,q_in]= ADMI1_interp_input (input,t)

%

%

% Interpolate input values

%

% Function corresponds to:

% gq_in = interp1(input(:,1),input(:,2),t,”previous’,’extrap ’);

% x_in = interp1(input(:,1),input(:,3:end),t,”previous’,’ extrap’);
%

%

% Get number of input sample points
num_t = size (input,1);
% Get number model components
num_input = size (input,2)-2;
% Find the last (previous) input value at t
for i=num_t:-1:1
if t>=double(input(i,1))
gq_in =input(i,2);
x_in (1: num_input) = input(i,3: num_input +2);
break ;
elseif i==
q_in =0;
x_in (1: num_input) =0;
end

end
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6.0.0.9. Definicion de la funcién La funcién toma dos argumentos:
input que es una matriz donde la primera columna es el tiempo, la segunda columna es el
flujo de entrada (gin), y las columnas restantes son las concentraciones de los componentes del

modelo (xin) y t que es el tiempo en el que se desea interpolar los valores de entrada.

6.0.0.10. Obtener el Numero de Puntos de Muestra de Entrada num_t es el nimero de
puntos de muestra de entrada. num_input es el nimero de componentes del modelo (excluyendo el

tiempo vy el flujo de entrada).

6.0.0.11. Encontrar el Ultimo Valor de Entrada en t Este bucle busca el tltimo valor de
entrada antes o en el tiempo t:

Itera desde el Gltimo punto de muestra hacia el primero. Si t es mayor o igual al tiempo en la
fila actual (input(i,1)), se asignan los valores de flujo de entrada (q_in) y las concentraciones de los
componentes (x_in) de esa fila. Si no se encuentra ningun valor (es decir, t es menor que el primer

tiempo de entrada), se asignan valores de entrada cero.
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ANEXO 3

Ejecucion del codigo de Matlab

1. Debe tener descargado Matlab (mejor si es una version 2022b o posterior).

2. Descargue de carpeta comprimida "PROGRAMACION"(puede ser descargada en la ruta del

escritorio del equipo).

3. Extraiga la carpeta dentro de una ruta conocida, dando clic derecho en el archivo y seleccio-

nando extraer en:(ruta donde quiere que este la carpeta).

4. Después de que este la carpeta extraida debe obtener una estructura de archivos similar a la
mostrada en la figura 16.

Figura 16.

Estructura de archivos del modelamiento

B PROGRAMACION

> Desktop > PROGRAMACION > PROGRAMACION

Nota. Estructura en la que se ve la ruta de los archivos necesarios para

ejecutar este modelamiento.

5. Se debe dar click derecho en el archivo ’ADMI1_run_model.m’ y elegir abrir con Matlab.
Con lo que se deberia asegurar que la carpeta actual sea en donde se descomprimieron los

archivos.

6. Yacon el archivo abierto se puede seleccionar la opcion de ejecutar el archivo ’ADM1_run_model.m’

como lo muestra la figura 17

7. Se debe mostrar como se cargan diferentes variables dentro del espacio de trabajo, aparte de
la aparicién de la ventana emergente de la grafica donde se muestra el comportamiento de las

diferentes variables dentro del modelo como se muestra en la figura 18. En esta ventana se
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Figura 17.

Boto6n de ejecucion dentro de Matlab

Nota. Se muestra el botén de ejecucién y el scrpit raiz para la ejecucion del codigo

pueden seleccionar las variable que se quieren analizar utilizando los checkbox ubicados en

la derecha.

Para obtener las mismas graficas mostradas en el documento se puede utilizar el comando
ylim([y_infy_sup]). que permitird cambiar el limite del eje y, siendo y_inf el limite inferior

y_sup el limite superior

Nota: Si llegase a parecer una ventana emergente seleccione cambiar la carpeta, esto
permitird que el directorio raiz de Matlab sea donde se encuentren los archivos, y que al
momento de cargar las variables y parametros dentro del modelo el sistema encuentre

el archivo variables_y param_tesis.mat

109



Figura 18.

Grafica del comportamiento de todas las variables dentro del modelo.

Resultados de la simulacion del modelo ADM1
——Y - T T

Resultado del modelo
B
g
o

®
Tiempo [d]

Nota. Se muestra la visualizacion de las graficas generadas dentro del ambiente de Matlab
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Tabla 14.

Coeficientes bioquimicos de velocidad (v, j) y ecuaciones cinéticas de velocidad (p;) para componentes solubles (i= 1 - 12, j= 1 — 19).

Componente > i 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 Velocidad
jProceso | Sw  Saa  Sta Sa Sou Spro Sac Shz Scru Sic SIN St i (kg,i?—dD)
1 Desintegracion faxe  KaisXe
2 Hidrélisis de
carbohidratos
3 Hidrdlisis de
) 1 Khyd,prXpr
proteinas
4 Hidrdlisis de 1-fra 1-f k X
. i fali hyd, i li
lipidos
5 Consumo de s
, -1 (1‘Ysu) fbu,su (l'Ysu) fpro,su (l'Ysu) fa;t:,su (1'Ysu) fh2,su ‘Zi:9,11—24 CiUi,6 'YsuNbac Km,suKs—f:J;;Xsull
azlicar
6 Consumo de -1 (l‘Yaa) fva,aa (l‘Yaa) fbu,aa (1‘Yaa) fpro,ae\ (1'Yaa) fac,ala (l‘Yaa) th,aa 3 Co Naa —YsuNbac Km,aa = Xaal1
L i=9,11-24 i i6 Ks+Saa
aminoécidos
7 Consumo de .
-1 (1-Y+2)0.7 (1-Y¢20.3 —(Yta)Npac Km’fa‘K—-FSv—ss 4 . Xtalz
AGLC
8 Consumo de 1 (1-Y4)0.54 1-Y4)0.31 (1-Y)0.15 (YN K, sva ¥ L |
- =Y c4)U. -Yca4)U. =Y c4)U. —\ Tc4/Nbac m,c4 c4
valerato oo
9 Consumo de 1 (1-Yes)0.8  (1-Yes)0.2 (YeIN Ko, su x 1o
- - Yca)U. =T ca)U. c4)Nbac m’CA'K'S:FSF C41?3W‘5h_
butirato g g
10 Consumo de S
_ -1 1-Ypo)0.57  (1-Ypro)0.43 Siegii-as C ~(YproNac Kin prics 25, Xprol2
propionato
11 Consumo de SaC
-1 (1'Yac) 'Zi:9,11—24ci1)i,11 ‘(YaJNbac Km,acKs—fsgxacll%
acetato
12 Consumo de 52
-1 (1-Yn2)  -3icg11-24Civj12 —(Yn2)Npac K, ety Xneht

hidrégeno
Nota. Tomado de: [38] D. J. Batstone, J. Keller, I. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi, W. T. M. Sanders, H. Siegrist, and V. A.
Vavilin, “The iwa anaerobic digestion model no 1 (adm1),” pp. 1-72, 2002.
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Tabla 15.

Coeficientes bioquimicos de velocidad (v;, j) y ecuaciones cinéticas de velocidad (p;) para componentes solubles (i= 13 — 24, j= 1 - 19).

Componente = i 13 14 15 6 17 18 19 20 21 22 23 Velocidad

j Proceso | X Xeh  Xor Xi X Xaa Xra Xt Xpro Xac  Xn2 pi (9P

1 Desintegracion 1 foxe  forxe  fiixe KaisXc

2 Hidrdlisis de carbohidratos -1 Knyd,chXch

3 Hidrolisis de proteinas -1 Khyd,prXpr

4 Hidrolisis de lipidos -1 Khyd, 1iXIi

5 Consumo de aziicar Ysu Kim, st Xsult

6 Consumo de aminoacidos Yaa Km,aag ™ Xaal1
s+Saa

7 Consumo de AGLC Yta Km,faKSS%ZfaXfalz

8 Consumo de valerato Y Km,c4ﬁxc4m|

9 Consumo de butirato \C Km/°4§s+m,%ix°“ml

10 Consumo de propionato Ypro Kmprk™™ Xprol2
s+Spro

11 Consumo de acetato Yac Kin, ac i Xacls

12 Consumo de hidrégeno Yh2 Km,hzﬁhghjxhzll

13 Muerte de X, 1 -1 Kdec, xsuXsu

14 Muerte de Xaa 1 -1 Kdec, xaaXaa

15 Muerte de X, 1 -1 Kdec, x faXfa

16 Muerte de X4 1 -1 Kdec, xcaXc4

17 Muerte de Xpro 1 -1 Kdec, X proXpro

18 Muerte de Xy 1 -1 Kdec, XacXac

19 Muerte de Xp 1 Kdec, xh2Xn2

Nota. Tomado de: [38] D. J. Batstone, J. Keller, I. Angelidaki, S. V. Kalyuzhnyi, S. G. Pavlostathis, A. Rozzi, W. T. M. Sanders, H. Siegrist, and

V. A. Vavilin, “The iwa anaerobic digestion model no 1 (adm1),” pp. 1-72, 2002.



