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RESUMEN

Una de las funciones principales de la biotecnologia ambiental es ocuparse del estudio de comunidades microbianas
que proveen servicios esenciales para la sociedad. Mas alla de las similitudes que presenta con la microbiologia
industrial y la agricola, la biotecnologia ambiental presenta peculiaridades, tales como los objetivos de proceso, las
caracteristicas de la biomasa y el tipo y modo de alimentacion (sustratos), que la distinguen claramente de las otras
disciplinas relacionadas. En este articulo se resefan recientes avances en la ecologia microbiana, la ecofisiologia,
la gendmica y la ingenieria de procesos, para ilustrar cémo la integracion de los nuevos conocimientos permite su-
perar las limitaciones del andlisis microbiolégico clasico para entender, predecir y optimizar el funcionamiento de los
procesos de tratamiento de efluentes.
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ABSTRACT

Impact of the recent advances in the analysis of microbial communities on the control of the wastewater
treatment process. One of the main functions of environmental biotechnology is to address the study of microbial
communities that provide essential services to society. Beyond the similarities with industrial and agricultural micro-
biology, the unique features exhibited by environmental biotechnology, such as process objectives, biomass charac-
teristics and type and mode of feeding (substrates), allow a clear distinction from the other related disciplines. Recent
advances in microbial ecology, ecophysiology, genomics and process engineering are herein reviewed to illustrate
how the integration of the new knowledge can help overcome the shortcomings of classic microbiological analyses to
understand, predict and optimize the performance of wastewater treatment.
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INTRODUCCION

El tratamiento de efluentes es una actividad de vital
importancia para mantener la calidad y biodiversidad de
los ecosistemas acuaticos, por su funcion en la reduccion
de la demanda de oxigeno y nutrientes en los liquidos
descargados en el ambiente. Por ser los principales
responsables de las transformaciones bioquimicas, los
microorganismos son claves en el éxito del tratamiento,
de alli la necesidad de su control para lograr un adecuado
proceso de depuracion (8).

El sistema mas utilizado para el tratamiento de efluen-
tes es el llamado proceso de lodos activados, donde una
mezcla compleja de microorganismos crece en reactores
aireados oxidando la materia organica biodegradable, que
es transformada en biomasa microbiana y CO,, a la vez
que elimina nutrientes como fésforo y nitrégeno, o los

convierte en formas menos nocivas (33). En su configu-
racién mas basica, el proceso de lodos activados consiste
en: A) un reactor aerdbico, en donde la biomasa crece
oxidando la materia organica biodegradable; B) un tanque
de sedimentacidén, en donde la biomasa es separada
antes de la descarga del liquido tratado, lo que produce
un efluente depurado con bajo contenido de soélidos
suspendidos; C) un sistema de recirculacion mediante el
cual se realimenta el reactor aerébico, para mantener una
alta relacion entre biomasa activa y materia contaminante;
y D) un sistema de eliminacion del lodo excedente, que
permite regular la cantidad de biomasa presente en el
sistema de tratamiento (Figura 1).

Los componentes bioldgicos activos en las plantas de
tratamiento son bacterias, hongos, protozoos y algunos
metazoos (11). Las bacterias comprenden aproximada-
mente el 95 % de la biomasa y son los constituyentes
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Figura 1. Esquema del proceso de lodos activados. A: Reactor
aerobico, B: Tanque de sedimentacion; C: Recirculacién de lodos;
D: Eliminacién de lodos excedentes.

que llevan a cabo la mayoria de las transformaciones
de la materia organica contenida en los efluentes (85).
Es importante destacar que en un sistema de lodos
activados, el éxito del tratamiento no solo consiste en la
biodegradacion de la materia organica, sino que también
depende del desarrollo de una biomasa floculenta capaz
de sedimentar y compactarse adecuadamente (32). Por
su tamafo, las bacterias se comportan como sdélidos
coloidales, que en un sedimentador convencional se
mantienen en suspension. En consecuencia, para que se
produzca su sedimentacion las bacterias deben flocular
formando un agregado de mayor densidad denominado
“floc” (66). El floc de lodos activados se compone de colo-
nias microbianas embebidas en una nube de extracelular
poliméricas (EPS, por sus siglas en inglés), que le provee
resistencia y cohesion (46, 60, 89, 90) (Figura 2). Las EPS
son proteinas, hidratos de carbono, sustancias humicas,
acidos nucleicos y lipidos, que derivan de los propios
microorganismos y son producidos por lisis celular o por
transporte activo (70, 91).

El control del proceso de barros activados se puede
conseguir actuando sobre una o mas de las tres prin-
cipales variables operativas: la cantidad de aireacion
suministrada, la cantidad de lodo reciclado al tanque ae-
rébico de lodos activados y la cantidad de lodo eliminado
del sistema. Para obtener una indicacion del estado del
proceso, en la mayoria de las plantas de lodos activados
se realiza con una frecuencia determinada (por ejemplo,
en forma diaria) una medicion de las caracteristicas de
sedimentacion del floc bioldgico. Este ensayo proporciona
una medida cualitativa de la capacidad de separacion de
fases solido-liquido y al mismo tiempo permite, en con-
junto con la medida de sdlidos suspendidos (volatiles),
obtener una apreciacion semicuantitativa del volumen de
lodos en el proceso (38).

Por otra parte, como la capacidad de degradacion
de materia organica y la estabilidad estructural del floc
dependen en gran medida de la estructura de la comuni-
dad microbiana, el conocimiento de la microbiologia del
ecosistema de tratamiento ocupa un lugar central en el
control del proceso (92). En este sentido, el monitoreo y
diagndstico microbioldgico de los procesos se concentra
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Figura 2. Microfotografia de un floc de lodos activados. Magni-
ficacién original: 200X.

en la cuantificacion de las bacterias totales y heterétro-
fas (54) y en el analisis microscopico de la sucesion de
comunidades eucariotas desarrolladas durante la ma-
duracion de la biomasa activa. Los sistemas biologicos
de tratamiento de efluentes son ecosistemas en los que
ocurren multiples interacciones, que pueden explicarse
con modelos ecoldgicos clasicos (23). Cada proceso de
tratamiento posee su microbiota caracteristica, producto
de una cadena alimenticia influenciada por la disponibili-
dad de recursos y la depredacion entre distintos niveles
troficos. Algunas observaciones empiricas sugieren que
los tiempos de retencidn de solidos (TRS) en los sistemas
de tratamiento deben superar un cierto umbral para que
ocurra la biofloculacién. En lodos activados, se postula
que esta observacién permite vincular la sucesion de
microorganismos eucariotas como protozoos (flagelados,
ciliados) y metazoos (rotiferos, nematodos) con las condi-
ciones de carga organica, el estado nutricional del sistema
y la produccion de EPS por las bacterias (88). En general,
los protozoos tienen una tasa de crecimiento maxima
menor que las bacterias, y el TRS por debajo del cual no
hay biofloculacién corresponde al minimo TRS requerido
para el crecimiento de los protozoos. Sin embargo, las
poblaciones de microorganismos en las plantas de trata-
miento de efluentes también se ven afectadas por muchos
otros factores, tanto fisicos como quimicos. Se citan entre
los primeros la temperatura (55) y el tiempo de retencion
hidraulica (64), y entre los segundos el pH (42), el oxigeno
disuelto (51), la salinidad (98), la presencia de téxicos
(12, 77) y la concentracion de nutrientes organicos (61) e
inorganicos (44) (Figura 3). Por ello, en la mayoria de los
casos la simple observacion microscépica no provee la
informacion suficiente para ayudar a la toma de decision
respecto de medidas efectivas de control de proceso.

A estas limitaciones metodoldgicas se les suma el
significativo déficit de recursos humanos capacitados en
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Figura 3. Factores que influyen sobre la microbiota en una planta de lodos activados. La diversidad y dinamica de las comunidades
bacterianas esta regulada por factores que incluyen las condiciones ambientales, la disponibilidad de recursos y las relaciones de

depredacion.

tareas de saneamiento ambiental en los paises de nues-
tra regién. Es por ello que, en la practica, la aplicacion
de métodos convencionales de control ha resultado de
dudosa eficacia para enfrentar con éxito los desafios de
mantener la operacion de los sistemas de tratamiento en
forma confiable y segura.

Con el objetivo de mejorar el desarrollo de nuevas me-
todologias de control, se han propuesto protocolos para
obtener medidas de eficiencia basadas en simulaciones
numeéricas (1, 14). También se han propuesto estrategias
que contrastan entre los extremos de un enfoque pura-
mente “artesanal’, basado en la experiencia del operador
de planta y de sus propias percepciones visuales y olfati-
vas (67), y de sofisticados analisis multivariados basados
en comparaciones estadisticas con datos histéricos de la
planta de tratamiento (2), o en la evaluacién del ciclo de
vida o LCA (life cycle assessment) (25).

¢ Cual es el lugar que ocupa la microbiologia en este
contexto?

A la luz de los nuevos conocimientos surgidos de la
ecologia microbiana, la ecofisiologia, la gendmica y la
ingenieria de procesos, proponemos que el microbidlogo
debe intervenir activamente en el control del proceso,
superando las limitaciones del andlisis microbiolégico
clasico mediante la aplicacion de un enfoque mas integral,
que le permita entender, predecir y optimizar el funcio-
namiento de los procesos de tratamiento de efluentes. A
tal fin, es importante tener en cuenta algunos aspectos
que caracterizan a las comunidades microbianas de las
plantas de tratamiento:

Las comunidades microbianas en las plantas de tra-
tamiento son diversas. La inmensa diversidad genética y
metabdlica que poseen los microorganismos les permite

catalizar las transformaciones indispensables para la
degradacioén de casi todos los contaminantes organicos
conocidos. La extensa lista de aislamientos obtenidos
a lo largo de décadas de investigacion aplicada y, mas
recientemente, el uso de técnicas de analisis indepen-
dientes del cultivo han posibilitado la identificacion de
numerosos microorganismos potencialmente relevantes
para el tratamiento de efluentes (12, 26-28, 59, 71, 83,
84, 96). Sin embargo, aun no es posible construir de
novo una comunidad artificial que posea la capacidad y
versatilidad para llevar a cabo los pasos necesarios para
depurar efluentes reales a partir de cepas aisladas. Por el
contrario, el disefio de sistemas de tratamiento consiste
en establecer condiciones apropiadas que seleccionen
y mantengan poblaciones funcionalmente activas. La
seleccion ecoldgica se produce como resultado de
presiones abidticas, ejercidas por las condiciones am-
bientales y sus fluctuaciones (temperatura, pH, clase y
concentracion de fuentes de carbono y otros nutrientes,
aceptores de electrones, tiempos de retencion de sélidos,
presencia de compuestos téxicos), y de factores bidticos,
como las interacciones de los microorganismos entre si
y la presencia de bacteriéfagos y depredadores. Como
resultado, las plantas de tratamiento se comportan como
sistemas complejos, donde muchos tipos de diferentes
microorganismos crecen e interactdan de forma dinamica.

La vision clasica sobre la regulacion de la estructura de
la comunidad bacteriana se remonta a la famosa declara-
cion de que “todo esta en todas partes, el medio ambiente
selecciona” (20). Una visién alternativa no presupone una
correspondencia entre las condiciones ambientales y la
estructura de la comunidad, sino que postula que la com-
posicion de las comunidades bacterianas es producto de
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eventos estocasticos, relacionados con el reclutamiento
de especies funcionalmente equivalentes tomadas de la
comunidad regional o “metacomunidad” (75). Algunos
estudios recientes realizados en nuestro laboratorio y en
otros indican que ambos modos de ensamblado operan
en forma simultanea (58), y que el balance entre ambos
puede depender de la composicion del efluente (81) y del
numero de especies (riqueza) de la metacomunidad (3, 4).
Al igual que la mayoria de los sistemas microbianos
complejos, las plantas de tratamiento de efluentes presen-
tan un alto numero de especies de baja abundancia (16).
La eficiencia de los sistemas de tratamiento no depende
de la presencia de especies individuales, sino que se man-
tiene en las condiciones fluctuantes del proceso gracias a
la redundancia funcional de especies equivalentes (15).
Esta diversidad es producto de procesos continuos de
inmigracion y diversificacion (45). Por otra parte, no se ha
demostrado fehacientemente que la introduccién de cepas
exogenas pueda aportar funciones que no se encuentran
presentes en los sistemas autéctonos. El corolario es que
en la practica, la intervencion del operador del proceso
de tratamiento deberia orientarse a la maximizacion de la
diversidad, mas que a la introduccion de cepas individua-
les o grupos de cepas que posean funciones particulares.
Establecer la incidencia de la diversidad microbiana en el
mantenimiento de la estabilidad funcional de un sistema
de tratamiento de efluentes es esencial para determinar
cémo se pueden manipular los regimenes operativos ha-
cia el objetivo de asegurar la estabilidad de los procesos.
Las comunidades microbianas en las plantas de tra-
tamiento son dinamicas. Al igual que la mayoria de los
ecosistemas, las plantas de tratamiento de efluentes no
estan en equilibrio. Los procesos de tratamiento estan
sujetos a cambios continuos en las variables claves de
operacion, debido a las variaciones constantes en el
caudal y la concentracion de los efluentes que tratan. En
forma concomitante, las poblaciones microbianas y la
actividad bioldgica se ajustan continuamente a las nuevas
condiciones ambientales. No obstante, una observacion
frecuente en sistemas de tratamiento de efluentes es
que pueden funcionar eficientemente en forma estable,
aun cuando se produzcan al mismo tiempo cambios
permanentes en la composicion de sus comunidades
microbianas (5, 6). Por otra parte, es posible que las
fluctuaciones en la composicién de las comunidades
microbianas presentes en las plantas de tratamiento de
efluentes se deban a su comportamiento caético (40). El
caos es un comportamiento dinamico irregular que, en
apariencia, es ocasionado por causas aleatorias externas
al sistema pero que, en realidad, es la consecuencia de
factores internos de caracter deterministico, es decir, que
obedecen a reglas determinadas, propias del sistema. Di-
chos factores pueden estar relacionados con la interaccion
de las poblaciones con los recursos disponibles, con sus
competidores y con sus depredadores (56).
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La falta de prediccion inherente al comportamiento
caotico no debe confundirse con inestabilidad funcional
(15). Por el contrario, se ha sugerido que sistemas al borde
del caos son capaces de exhibir un grado de organizacion
que promueve un funcionamiento exitoso en presencia de
leves perturbaciones (76). De hecho, se ha demostrado
que la ocurrencia de caos es clave en la estabilidad de la
nitrificacion, debido a la fragil relacion mutualista entre las
bacterias oxidantes de amonio y las bacterias oxidantes
de nitrito (conocidas como AOB y NOB, respectivamente,
por sus siglas en inglés) (34). El fendmeno de caos deter-
ministico es muy dificil de probar experimentalmente. Sin
embargo, entender que ciertas fluctuaciones poblaciona-
les pueden deberse a un comportamiento cadtico, o sea,
que no son necesariamente producto de perturbaciones
externas, tiene importantes consecuencias operativas.
En la practica, el operador debe analizar qué relacion
existe entre dichas fluctuaciones y la estabilidad global
del proceso, y a partir de alli, decidir si en algunos casos
seréa conveniente dejar desarrollar el proceso sin interve-
nir, en lugar de aplicar medidas correctivas que puedan
desestabilizarlo.

Ecofisiologia en la era gendmica. La aplicacion de téc-
nicas proteogendmicas esté abriendo nuevas perspecti-
vas sobre la fisiologia y evolucion de los microorganismos
que cumplen funciones esenciales en los procesos de
tratamiento de efluentes (18, 73).

La cepa CB2 de Acidovorax temperans es una bacteria
que se ha encontrado en baja abundancia en sistemas
de tratamiento de efluentes, creciendo en microcolonias
0 como células individuales. Estas modalidades de creci-
miento corresponden a dos formas distintas, que poseen
diferentes propiedades en términos de formacion de flocy
biofilm. La relevancia de esta cepa para el tratamiento de
efluentes se origina en el hecho de que las propiedades
de agregacion determinan a su vez las caracteristicas de
sedimentacion. Por ello, Acidovorax temperans CB2 se
ha tomado como un organismo modelo para la formacion
de floc (36). La secuenciacién completa de su genoma,
de 4,2 Mb, reveld que las interacciones célula-célula
en la formacién de biofilm se encuentran mediadas por
numerosos factores. Entre ellos se citan sefales nutricio-
nales, ADN extracelular, exopolisacaridos y estructuras
como los pili (80).

Durante las ultimas dos décadas, ha cobrado gran
interés el problema de la cultivabilidad de las bacterias
ambientales. Inicialmente muchos autores se refirieron a
las bacterias cuya presencia era detectada con métodos
moleculares (principalmente basados en las secuencias
del gen codificante para la subunidad 16S del ARN ribo-
somal), pero que no podian ser crecidas en cultivos sin-
téticos, como bacterias “no cultivables”. Evidentemente,
con este término no se describe con precision a un grupo
determinado de microorganismos, ya que muchas de
estas bacterias fueron posteriormente aisladas en cultivo
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aplicando métodos y medios de cultivo novedosos (7, 10,
19, 22, 31, 57, 78, 82).

Sin embargo, la mayoria de los microorganismos exis-
tentes aun no han podido ser cultivados, incluso aquellos
activos en sistemas de tratamiento de efluentes (30).
Ademas de la dificultad de encontrar en medios sintéticos
las condiciones abidticas que simulen totalmente aquellas
que el microorganismo encuentra en su ambiente natural,
el aislamiento también interrumpe la interaccién que ocu-
rre a distintos niveles entre el microorganismo de interés y
otros miembros de la comunidad microbiana (62). Por ello,
el subgrupo de microorganismos cultivables presentes en
un ambiente no refleja adecuadamente las propiedades
integrales de las comunidades de las que provienen (97).

Un caso paradigmatico es el de las bacterias claves
en la remocion de nutrientes de los efluentes. Durante
mucho tiempo se considerd que los pasos de oxidacion de
amonio y de oxidacién de nitrito se debian a la actividad
exclusiva de bacterias pertenecientes a los géneros Nitro-
somonasy Nitrobacter, respectivamente. Esta informacién
proviene de experimentos realizados en la década de los
sesenta sobre cultivos puros, y aun se incluye en numero-
sos libros de texto y cursos de la especialidad (8, 35, 86).
Sin embargo, los datos obtenidos en los ultimos 15 afios
utilizando técnicas independientes del cultivo permitieron
demostrar que la diversidad de bacterias oxidantes de
amonio es mucho mayor que lo que se creia (29, 53).
Esto motivd que un gran numero de investigaciones se
orientara, en los Ultimos afnos, a comprender la ecofisio-
logia de la oxidacion de amonio y de nitrito en plantas de
tratamiento de efluentes. Aunque se ha confirmado que
Nitrosomonas europaea es abundante en algunos reac-
tores que tratan efluentes industriales con alto contenido
de nitrégeno amoniacal (24), en muchos otros casos las
bacterias oxidantes de amonio mayoritarias son especies
del género Nitrosococcus, como Nitrosococcus mobilis,
especialmente en plantas de tratamiento de efluentes
municipales (39). En lo que respecta a la oxidaciéon de
nitrito, los métodos independientes del cultivo demostra-
ron que las bacterias del género Nitrospira (y no las del
género Nitrobacter) son los principales microorganismos
responsables de la oxidacion de nitrito en la mayoria de
los sistemas de tratamiento de efluentes (68). Esta infor-
macion es muy relevante, ya que se probd que existen
significativas diferencias entre las respuestas de Nitro-
bactery Nitrospira a las diferentes condiciones de creci-
miento que se encuentran en las plantas de tratamiento.
La diversidad de bacterias nitrificantes es, asimismo,
mayor que la previamente conocida: se ha observado que
distintas cepas del género Nitrospira, con preferencia por
diferentes concentraciones de nitrito, coexisten en biofilms
nitrificantes, en donde habitan micronichos a lo largo de
gradientes de concentracion de nitrito (17).

Recientemente se ha descubierto que un grupo de
bacterias quimiolitoautotréficas pertenecientes al filo
Planctomycetes son capaces de catalizar la combinacion
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directa de amonio y nitrito, convirtiéndolos en nitrégeno
gaseoso (74). Estas bacterias, aun no cultivadas, son
abundantes y activas en nichos anoxicos en algunos
sistemas de tratamiento de efluentes, con lo cual la
oxidacion anaerdbica de amonio (anammox) debe ser
considerada como un tercer proceso, que se agrega a
los conocidos pasos de nitrificacion y desnitrificacion en
el ciclado de nitrdgeno de efluentes. La identificacion de
los genes codificantes de las enzimas involucradas en la
oxidacion anaerdbica de amonio, obtenidos a partir de
los genomas de las bacterias Brocadia anammoxidans
y Candidatus Kuenenia stuttgartiensis (79), aportara en
breve una plataforma efectiva para comprender mejor la
ecofisiologia del proceso anammox.

El conocimiento relativo a la eliminacion bioldgica de
fésforo de los efluentes ha seguido un recorrido similar al
de la remocidn de nitrégeno. El exceso de fosforo puede
ser eliminado de los efluentes utilizando la capacidad
de ciertas bacterias heterétrofas de acumular polifosfato
en sus células. Las bacterias pertenecientes al género
Acinetobacter spp. son capaces de acumular fésforo
intracelular en cultivo, y se creyd durante mucho tiempo
que eran los organismos responsables de la eliminacion
de fosforo en el efluente en el proceso de tratamiento (13).
Actualmente se sabe que aunque Acinetobacter es un
género bacteriano presente en las plantas de tratamiento,
no cumple ningun papel de relevancia en la reduccion de
fésforo en sistemas reales (9). La eliminacion bioldgica
de fosfato de los efluentes se consigue a través de ciclos
alternados de fases aerdbicas-anaerdbicas, en un proceso
conocido como eliminacion bioldgica de fésforo aumen-
tada o EBPR (por su sigla en inglés). Estas condiciones
imponen una ventaja selectiva a favor de un grupo de
bacterias para acceder a los sustratos necesarios para
el crecimiento. En forma genérica, estos organismos son
conocidos como acumuladores de fosfato o PAO. Se han
postulado varios candidatos como principales PAO en
plantas de tratamiento de efluentes disefiadas para EBPR,
pertenecientes a grupos taxonémicos diversos dentro
de las clases Betaproteobacteria (género Rhodocyclus),
Actinobacteria y Alfaproteobacteria. Las condiciones de
ciclado aerodbico-anaerdbico presentes en los sistemas
EBPR son frecuentemente selectivas para otro grupo
de bacterias, que son capaces de acumular glucégeno
(GAQ), como por ejemplo las Gammaproteobacterias no
cultivadas ‘Candidatus Competibacter phosphatis’. Estas
compiten con los PAO por las fuentes de carbono, aunque
no son capaces de reducir los niveles de ortofosfato de
los efluentes (69).

Ecologia microbiana en la era metagenomica. Los
avances de la gendmica de organismos de interés am-
biental (72), extendidos inicialmente a la transcriptomica,
la protedmica y la metaboldmica, contintian actualmente
expandiéndose hacia las respectivas “meta —6micas”, es
decir, a las “—6micas” de comunidades. A pesar de los
enormes desafios tecnoldgicos dados por la complejidad
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de las comunidades compuestas por cientos o miles de
microorganismos, los estudios metagendémicos, meta-
transcriptomicos y metaprotedmicos estan comenzando a
proveer informacion sin precedentes para la comprensién
de las relaciones entre estructura, funcion y dinamica de
las comunidades microbianas. Las técnicas de secuencia-
cion paralela masiva (por ejemplo, la pirosecuenciacion)
son herramientas de ultima generacion que han permitido
obtener inventarios de microorganismos con un nivel
de profundidad que supera en mas de dos 6rdenes de
magnitud a los realizados hasta el presente, lo que reduce
drasticamente los costos. La pirosecuenciacion, técnica
basada en la deteccién del pirofosfato liberado durante
la incorporacion de nucleétidos (49), ya ha sido aplicada
en el contexto de la ecologia microbiana para el andlisis
de la diversidad microbiana en varios ecosistemas, tales
como suelos (43), minas (21), océanos (37), cavidades
humanas (41) y alimentos fermentados (63). La técnica
permite analizar aspectos relevantes de la estructura de
la comunidad y se alcanzan niveles de resolucién que
no se logran con otras técnicas moleculares de analisis,
especialmente por la deteccidn de especies raras y poco
abundantes.

Aplicada al estudio del tratamiento de efluentes, la piro-
secuenciacion ha revelado un altisimo nivel de diversidad
genética en la comunidad microbiana de dichos sistemas.
Los datos de alta resolucién han permitido inferir como
la estructura microbiana que interviene en los procesos
de tratamiento es el resultado de fuertes mecanismos de
seleccién ambiental. Se ha comprobado que las comuni-
dades microbianas en los sistemas cloacales representan
una combinacién de microorganismos de origen fecal y
de microorganismos enriquecidos en las condiciones de
los desagties, lo que origina una estructura unica (52).
En el primer caso informado en la literatura cientifica, se
describié que las secuencias de ARN ribosomal obteni-
das del genoma de la comunidad (metagenoma) de una
planta de tratamiento de efluentes del estado de North
Carolina (EE.UU.), que trata 28 400 m® de efluente por dia,
pertenecian casi exclusivamente a bacterias provenientes
de suelos y aguas dulces. Sorprendentemente, solo se
encontré un numero relativamente escaso de secuencias
pertenecientes a microorganismos de origen intestinal,
a pesar del inmenso volumen de efluente cloacal que
ingresaba al sistema cada dia (65). Estos resultados
sugieren la existencia de una fuerte presion de seleccion,
dada por las caracteristicas ambientales del sistema de
tratamiento, en contra de los microorganismos presentes
en las heces humanas.

Por el contrario, la estabilidad de la estructura de la
comunidad microbiana en los sistemas de tratamiento
se encuentra al menos parcialmente determinada por la
composicion quimica del liquido que ingresa al sistema
(47, 48, 81). Esto explica la existencia de un nucleo co-
mun de filos bacterianos con casi idéntica composicién

Revista Argentina de Microbiologia (2011) 43: 127-135

en cinco plantas de tratamiento localizadas en diferentes
regiones geograficas, segun lo indica un reciente estudio
genomico basado en microarreglos de alta densidad (95).

Naturalmente, la diversidad genética excede la di-
versidad taxondmica y cumple un papel esencial en el
mantenimiento de la estabilidad funcional de los ecosis-
temas de plantas de tratamiento. Esto ha sido verificado
en estudios metaprotedmicos, en los que se identificaron
los caminos metabdlicos claves en la eliminacion biolo-
gica de fésforo mediada por ‘Candidatus Accumulibacter
phosphatis’ (93, 94).

Ingenieria de bioprocesos. Posiblemente, 1o mas im-
portante para recordar cuando se evalua un proceso de
tratamiento de efluentes es que su eficiencia depende
de una combinacién de factores y que cada uno de los
procesos unitarios (etapa anodxica, etapa aerdbica, se-
dimentacion, recirculacién) es parte de un sistema. Por
lo tanto, no solamente se debe considerar el factor de
escala, sino que los conceptos de ingenieria de procesos
deben sertambién incorporados para alcanzar el éxito de
los servicios asociados.

La eficiente agregacion y adecuada sedimentacion es
esencial para la generacién de efluentes de buena calidad.
Muy frecuentemente, la separacion de los flocs por sedi-
mentacion resulta el paso limitante en el procesamiento
de los efluentes. Uno de los problemas mas comunes de
separacion de sdlidos esté relacionado con la proliferacion
excesiva de bacterias filamentosas. Para intentar explicar
las causas de este fendmeno se han postulado una serie
de hipdtesis, pero hasta el momento, no existen pruebas
que validen ningun mecanismo general (50).

Los métodos especificos para el control de bacterias
filamentosas tienen el propdsito de favorecer el cre-
cimiento de bacterias formadoras de floc a expensas
de estructuras filamentosas. El desafio es adecuar las
condiciones ambientales en los reactores de tratamiento
para que resulten apropiadas en términos de este objetivo.
Existen suficientes indicios que sugieren que la presen-
cia de gradientes de concentracion de nutrientes en los
flocs evitaria la ventaja ecoldgica y morfoldgica de las
bacterias filamentosas. En este contexto, la configuracion
del proceso es clave, ya que estos gradientes pueden
ser logrados utilizando concentraciones suficientemente
altas de aceptores y dadores de electrones, por ejemplo,
mediante la adaptacion de los reactores a condiciones
hidraulicas de flujo piston. En este tipo de configuracién
se crea un perfil con una concentracion de sustrato de-
creciente a lo largo del reactor. El gradiente de sustrato
selecciona las bacterias formadoras de floc en la primera
zona del reactor, cerca del ingreso, en la cual los sustra-
tos se encuentran en alta concentracion. Como la mayor
parte de los sustratos organicos son eliminados cuando
su concentracion es alta, el resultado es una seleccion
cinética que favorece a las bacterias formadoras de floc
por sobre las bacterias filamentosas (38).
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Si bien la composicién microbiana del floc y la actividad
de las especies que lo integran determinan su estructura,
es importante entender que no en todos los casos los
problemas de separacion de sélidos tienen origen biol6-
gico. A veces existen problemas hidrodindmicos en los
sedimentadores, que son el resultado de flujos no ideales
causados por la geometria del ingreso y egreso del liquido
al sedimentador, el efecto de turbulencias, la presencia
de zonas muertas y las corrientes de densidad originadas
por las diferencias de sélidos suspendidos y temperatura
dentro del tanque sedimentador (87).

Conclusiones. Los sistemas de tratamiento son ecosis-
temas complejos caracterizados por redundancia funcio-
nal, alta diversidad y dinamismo, aspectos no capturados
por los monitoreos clasicos. La mayoria de los resultados
resefiados en este articulo han sido obtenidos utilizando
herramientas de analisis que no son de rutina en un
laboratorio de microbiologia. No obstante, los conceptos
que aportan son, en principio, generalizables a otros sis-
temas con similares objetivos de proceso. Por lo tanto,
mediante la comprension de los factores que determinan
la estructura, dinamica y fisiologia de los ecosistemas
de tratamiento de efluentes, el microbiélogo dispone de
conocimientos fundamentales para ayudar en la adopcion
de medidas correctivas y en la toma de decisiones que
conduzcan a dptimas condiciones operativas.
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