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RESUMEN 

 

La celulosa bacteriana al ser un biopolímero orgánico, renovable y biodegradable ha 

recibido una atención considerable. Aquí, se estudió producción de celulosa bacteriana 

(CB) por Komagataeibacter xylinus K2G30 (UMCC 2756) en cultivo estático 

utilizando medio Hestrin y Schramm (HS) con sustitución total de glucosa por suero 

lácteo y ácido láctico. Además, se elaboraron árboles filogenéticos a partir de 

secuencias del gen ARN ribosomal 16S de especies K. xylinus, K. europaeus, K. 

hansenii y K. intermedius, los cuales revelaron que carecían del operón lac responsable 

de la hidrólisis de la lactosa. Debido a estas características pueden explicar que la 

producción de CB más alta por la cepa K. xylinus K2G30 se logró con el uso de ácido 

láctico como fuente única de carbono. Los resultados proporcionan información 

importante para posteriores estudios sobre la síntesis de CB a partir de diferentes 

fuentes de carbono, incluidas las materias primas de desechos industriales como el 

suero lácteo, el mismo que debería ser previamente fermentado para una mejor 

asimilación. 

Palabras claves sugeridas: 

Filogenia, biopolímero, suero lácteo, Komagataeibacter xylinus, celulosa bacteriana 
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ABSTRACT 

 

Bacterial cellulose, being an organic, renewable and biodegradable biopolymer has 

received considerable attention. Here, the production of bacterial cellulose by 

Komagataeibacter xylinus K2G30 (UMCC 2756) was studied in static culture using 

Hestrin and Schramm (HS) medium with total replacement of glucose by whey and 

lactic acid. Furthermore, phylogenetic trees were made from sequences of the 16S 

ribosomal RNA gene from the species K. xylinus, K. europaeus, K. hansenii and K. 

intermedius, which revealed that they lacked the lac operon responsible for lactose 

hydrolysis. Due to these characteristics, they can explain that the highest production 

of BC by the K. xylinus K2G30 strain was achieved with the use of lactic acid as the 

sole carbon source. Results provide important information for future studies on the 

synthesis of BC from different carbon sources, including raw materials from industrial 

waste such as whey, which must be previously fermented for better assimilation. 

Keywords:  

Phylogeny, biopolymer, whey, Komagataeibacter xylinus, bacterial cellulose 
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CAPÍTULO I 

MARCO TEÓRICO 

1.1 Antecedentes Investigativos  

1.1.1 Biopolímeros 

Los biopolímeros son macromoléculas que se sintetizan químicamente a partir de 

unidades monoméricas como azúcares, aminoácidos, grasas y aceites o son 

completamente biosintetizados por organismos vivos (Smith, Moxon, & Morris, 

2016). 

A lo largo de los años, la atención se ha centrado en el desarrollo de materiales 

respetuosos con el medio ambiente. Los biopolímeros al ser elaborados con materia 

prima biológica constituyen una contraparte efectiva a los plásticos de origen fósil 

(Nitkiewicz et al., 2020). 

1.1.2 Celulosa Bacteriana 

La celulosa bacteriana (CB) es un biopolímero extracelular sintetizado por bacterias 

pertenecientes a los géneros Acetobacter, Rhizobium, Agrobacterium, Sarcina, etc. A 

diferencia de la celulosa vegetal carece de lignina y hemicelulosa, pero sus 

propiedades estructurales, fisicoquímicas y mecánicas son superiores ya que posee alta 

pureza, mayor capacidad de retención de agua, cristalinidad, resistencia mecánica y 

mejor moldeabilidad (Islam, Ullah, Khan, Shah, & Park, 2017). 

 

1.1.2.1 Biosíntesis 

La biosíntesis de CB consiste en un proceso complejo que involucra enzimas 

individuales, complejos catalíticos y proteínas reguladoras. La conversión de glucosa 

es catalizada por cuatro enzimas bacterianas: la glucoquinasa, responsable de la 

fosforilación del carbono 6 de la glucosa, produciendo glucosa-6-fosfato, la 

fosfoglucomutasa, que cataliza la reacción de isomerización de glucosa-6-fosfato a 

glucosa-1-fosfato, la UDPG-pirofosforilasa responsable de la síntesis de UDP-glucosa 

(UDPG) y la celulosa sintasa (CS), responsable de la polimerización de celulosa a 

partir de UDP-glucosa (Figura 1) (Lustri et al., 2015). Posteriormente, la síntesis de 
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celulosa ocurre cuando la glucosa se polimeriza en una cadena de β-1,4 glucano, ésta 

se combina con otras cadenas para formar la estructura de celulosa en forma de cinta, 

que sobresale de la célula como fibrillas tejidas a sí mismas (Reiniati, Hrymak, & 

Margaritis, 2017)  

 

CELULOSA

UDP-Glucosa

Glucosa-1P Glucosa-6P Gluconato-6P

GLUCOSA GLUCONATO

Ciclo pentosas P

Fructosa-6P

NADPHNADP

NADPH

NADP

Fructosa 1,6 P

Gliceraldehído 3P Piruvato

LACTATO

Acetaldehído

ETANOL

ACETATO
Ciclo ácidos 

tricarboxílicos

CS

FRUCTOSA

 

Figura 1. Biosíntesis de Celulosa Bacteriana.  

CS corresponde a la celulosa sintasa 

1.1.2.2 Técnicas de fermentación 

1.1.2.2.1 Cultivo estático 

 

Es el método más utilizado para la producción de celulosa bacteriana. Consiste en 

colocar el medio en frascos o bandejas poco profundas, inocular la bacteria y cultivar 

hasta observar una película gelatinosa que se forma en la interfaz de aire-líquido del 

cultivo en reposo (Lustri et al., 2015). La parte superior de la película tiene un aspecto 

opaco y firme, mientras que la parte inferior es transparente y suave. Además, la 

producción de CB es proporcional a la superficie del recipiente que la contiene 

(Hestrin & Schramm, 1954). El cultivo estático representa una forma costosa de 
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producción debido a que se requiere largos tiempos y una gran área superficial, lo cual 

dificulta su aplicación industrial (Pineda, Caicedo, & Riascos, 2012). 

 

1.1.2.2.2 Cultivo agitado 

En el cultivo agitado se utilizan biorreactores o matraces agitados para mejorar la 

transferencia de oxígeno mientras se mantiene la homogeneidad del cultivo. La 

celulosa bacteriana tiene forma de cuerpos macroscópicos, suspensiones fibrosas, 

pellets, esferas o aglomeraciones amorfas (Hestrin & Schramm, 1954). A pesar de 

ser una técnica con mira a escala industrial la baja productividad hace que no sea 

factible su escalamiento, esto se debe al crecimiento de células no productoras de 

celulosa bacteriana y la capacidad que tienen para convertir la glucosa en ácido 

glucónico y cetoglucónico disminuyendo así los nutrientes del medio (Carreño, 

Caicedo, & Martínez, 2012). 

 

1.1.2.3 Aplicaciones en la industria alimentaria 

Vigentini et al., (2019) mencionan que la “Configuración de la producción de celulosa 

bacteriana del género Komagataeibacter y su uso en un producto de panadería sin 

gluten” donde utilizaron cinco fuentes de carbono y tres de nitrógeno para determinar 

la productividad de la celulosa, la retención de agua y la rehidratación. Además, 

concluyeron que K. rhaeticus LMG 22126T, era la cepa con mayor rendimiento en 

una formulación de pan sin gluten. Los resultados obtenidos de las mediciones de los 

parámetros tecnológicos en los ensayos de levadura y horneado de masas fueron 

prometedores para su implementación en posibles nuevos alimentos. 

 

Toscano et al., (2020) realizaron un estudio sobre “Estimación de vida útil de la mora 

de castilla (Rubus glaucus Benth) a partir del recubrimiento de celulosa bacteriana 

producida por Komagataeibacter xylinus” con el fin de mejorar las características 

fisicoquímicas y microbiológicas. Obteniendo buenos resultados ya que el 

recubrimiento proporcionó protección física y biológica al fruto durante la 

postcosecha. Las moras con recubrimiento de celulosa bacteriana a 4°C extendieron 

su vida útil a 9 días y conservaron sus características iniciales. 
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Oliveira- Alcântara et al., (2020) realizaron un estudio donde se usó una mezcla de 

celulosa bacteriana/goma de anacardo como matriz polimérica para películas 

comestibles con probiótico Bacillus coagulans. Las películas mostraron buenas 

propiedades de tracción, barrera y estabilidad de almacenamiento probablemente 

favorecida por la capacidad de formación de esporas de B. coagulans y el papel 

protector de CB. No produjeron ningún efecto citotóxico y se las puede aplicar como 

recubrimientos o envoltorios a una variedad de alimentos, proporcionando beneficios 

potenciales para la salud de los consumidores, además de ser capaces de inhibir el 

crecimiento de microorganismos de deterioro en la superficie de los alimentos, 

aumentando así la vida útil. 

1.1.3 Komagataeibacter xylinus 

También conocida anteriormente como Gluconacetobacter xylinus o Acetobacter 

xylinum es una bacteria Gran negativa aerobia, perteneciente a la familia de las 

acetobacterias. Produce niveles relativamente altos de CB a partir de una amplia gama 

de fuentes de carbono y nitrógeno lo que la ha convertido en un modelo para estudios 

de producción de celulosa (Chawla, Bajaj, Survase, & Singhal, 2009). 

 

1.1.4 Matrices tratadas en el estudio 

1.1.4.1 Suero lácteo 

El suero lácteo se define como el líquido que se libera durante la elaboración del queso 

después de separar y coagular las caseínas (Yadav et al., 2015). Su alto valor biológico 

se atribuye al contenido de proteínas (principalmente albúminas y globulinas), 

aminoácidos, vitaminas (B6 y B12), ácidos láctico y cítrico, y minerales como calcio, 

magnesio, fósforo, así como otros compuestos biológicamente activos menores 

(Revin, Liyaskina, Nazarkina, Bogatyreva, & Shchankin, 2018). 

 

A pesar de ser considerado el contaminante más importante de la industria láctea 

debido a sus altas concentraciones de DBO (>30 kg 𝑚−3) y DQO (>60 kg 𝑚−3) 

(Sampaio, de Faria, da Silva, de Souza Oliveira, & Converti, 2019). El suero lácteo 

ha sido utilizado tradicionalmente en la alimentación de los cerdos, esparcido en tierras 

agrícolas como fertilizante o incluso vertido directamente a los ríos o al mar sin un 

tratamiento previo (Božanić, Barukčić, Lisak Jakopović, & Tratnik, 2014). Existen 
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varios enfoques modernos para su valorización, uno de ellos es la conversión 

bacteriana en un medio de fermentación barato para la producción de diversos 

polímeros, reduciendo así los problemas ambientales relacionados con su eliminación 

(Zotta, Solieri, Iacumin, Picozzi, & Gullo, 2020). 

1.1.4.2 Ácido láctico 

El ácido láctico (2-hidroxi-propanoico) es un compuesto químico que se produce 

mediante fermentación microbiana o síntesis química. El primer proceso es el más 

empleado y da como resultado isómeros ópticos; L (+) láctico o D (-) láctico. El ácido 

láctico L (+) es utilizado como aditivo alimentario mientras que el ácido láctico D (-) 

puede a veces resultar dañino para el organismo humano (Rojas, Montaño, & 

Bastidas, 2015).  

 

Uno de los principales intereses de la industria es reducir costos en materias primas. 

Así, para la producción de ácido láctico se ha planteado utilizar recursos renovables y 

residuos agroindustriales entre los que se identifica al lactosuero, que por su 

significativo contenido de lactosa se ha convertido en un sustrato ideal para la 

fermentación bacteriana (Atiat, Nasr, Eman, & Olfat, 2019). 

 

1.2 Objetivos  

1.2.1 Objetivo General 

− Analizar la filogenia de Komagataeibacter xylinus K2G30=UMCC2756 para 

la producción de biofilms a partir de suero lácteo. 

 

1.2.2 Objetivos Específicos 

− Identificar la presencia del operón lacZ en la cepa productora de celulosa 

Komagataeibacter xylinus K2G30=UMCC2756. 

− Comparar las diferentes especies de Komagataeibacter según la secuencia del 

operón lacZ y 16S. 

− Determinar la efectividad de la producción de biofilms a partir de suero lácteo.  
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CAPÍTULO II 

METODOLOGÍA 

2.1 Materiales, reactivos y equipos 

2.1.1 Materiales  

• Matraz Erlenmeyer 250, 1000 mL 

• Probetas 10, 100 mL 

• Papel filtro 

• Papel aluminio 

• Papel film 

• Tubos Falcon de 50 mL 

• Pipetas 

• Micropipetas de volumen variable 

• Balones de aforo 

• Buretas  

• Fundas ziploc 

• Papel absorbente 

• Papel industrial 

• Puntas para pipetas de 200 𝜇L,1 mL, 10 mL 

• Hisopos 

• Cajas Petri de vidrio 

• Mechero 

• Espátulas estériles 

• Gradillas 

• Frascos de tapa azul 

• Guantes de nitrilo 

• Mascarillas 

• Rotuladores 
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2.1.2 Reactivos  

• Extracto de levadura 

• Peptona 

• Fosfato disódico (Na2HPO4) 

• Ácido cítrico (C6H8O7) 

• Ácido Láctico (C3H6O3) 

• Agar nutritivo 

• Glicerol (C3H8O3) 

• D-glucosa (C6H12O6) 

• Hidróxido de sodio (NaOH) 

 

2.1.3 Equipos 

• Autoclave (HIRAYAMA/HV-110) 

• Agitador incubador orbital (Shaker mini-Benchmarle). 

• Balanza analítica (Mettler Toledo XSE205 DualRange) 

• Incubadora (Isotherm). 

• Refrigerador (LG) 

• Potenciómetro (Thermo Scientific). 

• Ultra congelador (Binder) 

• Cámara de flujo laminar (OptiMAIRR). 

• Estufa (Precisión-Thermo Scientific) 

• Micropipeta manual (Thermo Scientific, Dinamarca) 

• Centrífuga (Rotina 380-Hettich Zentrifugen) 

• Software MEGA X 

 

2.1.4 Material biológico 

Para la producción de biofilm se utilizó Komagataeibacter xylinus 

K2G30=UMCC2756, adquirida de la colección DSMZ (Braunschweig, Alemania) y 

conservada en el Laboratorio de Canje de Deuda de la Facultad de Ciencia e Ingeniería 

en Alimentos y Biotecnología en un cultivo líquido con 20% de glicerol a -80°C. 
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2.2 Métodos 

2.2.1 Comparación del genoma de especies Komagataeibacter 

Se utilizaron genomas completos de diferentes especies de Komagataeibacter, que se 

encuentran ensamblados y anotados en la base de datos NCBI. En estos genomas se 

buscó la presencia del operón lac y sus respectivos genes estructurales: lacZ, lacY y 

lacA, para demostrar si las especies eran capaces de hidrolizar lactosa. 

2.2.2 Construcción del árbol filogenético 

Las secuencias de ARN ribosomal 16S de 68 cepas del género Komagataeibacter 

incluidas K. xylinus, K. europaeus, K. hansenii y K. intermedius se recuperaron de la 

base de datos de nucleótidos NCBI y se alinearon con ClustalW. A partir de la 

alineación se construyeron árboles filogenéticos en MEGA X (Kumar, Stecher, Li, 

Knyaz, & Tamura, 2018) con los métodos Neighbor-Joining y Máxima 

Verosimilitud utilizando el modelo Jukes-Cantor (Jukes & Cantor, 1969) con 1000 

réplicas, configurando la opción de distribución gamma. 

2.2.3 Reproducción de la cepa en medio líquido 

Los inóculos de Komagataeibacter xylinus K2G30 se obtuvieron a partir de re-

suspensiones. Se incubó a 30°C por 48 horas en medio H-S líquido. Posteriormente se 

llevó al vórtex durante dos minutos para soltar las bacterias del biofilm. 

2.2.4 Medio empleado para la obtención de biofilm 

Se utilizó la metodología H-S, propuesta por (Hestrin & Schramm, 1954). En la 

Tabla 1 se detallan los componentes del medio de cultivo H-S estándar en la 

producción de celulosa bacteriana, mientras que en la Tabla 2 se observa la sustitución 

total de glucosa por suero lácteo y ácido láctico. 
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Tabla 1. Componentes del medio de cultivo H-S 

Componentes  g/L pH 

Glucosa 20 

6 

Peptona 5 

Extracto de levadura 5 

Fosfato disódico 2.7 

Ácido cítrico 1.15 

Fuente:(Hestrin & Schramm, 1954) 

Tabla 2. Componentes del medio con sustitución total de glucosa 

Componentes sustitutivos g/L pH 

Suero lácteo Ácido láctico/Suero 

lácteo 

20 

6 
Peptona Peptona 5 

Extracto de levadura Extracto de levadura 5 

Fosfato disódico Fosfato disódico 2.7 

Ácido cítrico Ácido cítrico 1.15 

 

2.2.5 Obtención de biofilm 

Se realizaron ensayos por triplicado en matraces erlenmeyer estériles de 250mL, que 

contenían 1 mL de inóculo y 50 mL de medio H-S líquido estándar y medio 

modificado. Los cultivos se incubaron a 30°C durante 15 días en condiciones estáticas 

(Gullo et al., 2017).  
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CAPÍTULO III 

 RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

3.1 Análisis comparativo de especies de Komagataeibacter 

Los genomas completos de cuatro especies de Komagataeibacter que se identificaron 

mediante una búsqueda en las bases de datos NCBI y GenBank (Tabla 3), demostraron 

la ausencia del operón lac y sus genes estructurales lacZ, lacY y lacA. El gen lacZ es 

el responsable de que la enzima β-galactosidasa hidrolice la lactosa en monómeros de 

glucosa y galactosa (Kolesovs & Semjonovs, 2020). 

Tabla 3. Microorganismos utilizados en la detección del operón lac 

Microorganismo Número de acceso 

NCBI 

Komagataeibacter xylinus strain CGMCC 2955 CP024644.1 

Komagataeibacter xylinus strain CGMCC 17276 CP041348.1 

Komagataeibacter europaeus strain SRCM101446 CP021467.1 

Komagataeibacter hansenii strain C110 CP062147.1 

 

Las especies de Komagataeibacter son conocidas por ser grandes productoras de 

celulosa bacteriana. Se ha descubierto que las cepas de K. hansenii son productoras 

eficientes de celulosa de forma pura sintetizada mediante un proceso de 

autoensamblaje jerárquico dirigido por células (Pfeffer, Santos, Ebels, Bordbar, & 

Brown, 2017). Mientras que, K. europaeus posee una fuerte capacidad para oxidar 

etanol en comparación con otras especies de bacterias del ácido acético (BAA) y está 

asociada a la producción de vinagre en sistema sumergido (Valera et al., 2015). 

La producción de celulosa no solo depende de la cepa, sino también de los ingredientes 

del medio y de las condiciones de cultivo para lograr la máxima producción 

(Rangaswamy, K P, & Hungund, 2015). Según la literatura, no se espera que los 

disacáridos como la lactosa produzcan un alto rendimiento de celulosa, pero los 

monosacáridos como la fructosa son muy buenas fuentes de carbono 

(Mohammadkazemi, Doosthoseini, & Azin, 2015). Una de las formas en las que las 



11 

 

BAA pueden utilizar sacarosa y lactosa para producir CB es la presencia de enzimas 

como las invertasas y la lactasa (Hungund et al., 2013). 

3.2 Análisis filogenético 

El análisis filogenético de ARN ribosomal 16S mostró que las cepas K. xylinus, K. 

europaeus, K. hansenii y K. intermedius son mucho más similares entre sí. Sin 

embargo, existe una divergencia con la secuencia de K. xylinus k.x1. Si bien una 

secuencia del genoma solo brinda información sobre el contenido genético de una 

célula, los estudios que involucran la investigación de patrones de expresión génica 

brindan una idea y profundizan la comprensión de las funciones de los genes (M. 

Ryngajłło, Jędrzejczak-Krzepkowska, Kubiak, Ludwicka, & Bielecki, 2020).  

El ARNr 16S al proceder de subunidades pequeñas de los ribosomas, las cuales se 

encuentran altamente conservadas, presenta regiones comunes a todos los organismos, 

pero contienen además variaciones que se concentran en zonas específicas. El empleo 

de la secuenciación de ARNr 16S fue particularmente útil para obtener información 

filogenética y taxonómica de las cepas involucradas (Valenzuela, Casillas, 

Villalpando, & Vargas, 2015). 

El árbol filogenético Neighbor-Joining (NJ) basado en el gen de ARN ribosomal 16S 

de la Figura 2, muestra la diversificación de las cepas de Komagataeibacter en dos 

grandes grupos. Debido al principio de evolución mínima del método no se examinan 

todas las topologías posibles, minimizando así la suma de las longitudes de las ramas 

en cada etapa del agrupamiento (Saitou & Nei, 1987).  

La especie K. xylinus K2G30 se encontró en el primer subgrupo y está estrechamente 

relacionada con K. xylinus NBRC 15237 y K. xylinus ZUSTBC001. Esto concuerda 

con estudios anteriores de Gullo et al. (2019) donde se representaron genomas 

secuenciados de Komagataeibacter en los que se agrupa K2G30 con la cepa de tipo 

K.xylinus NBRC 15237 indicando que puede atribuirse con seguridad a esta especie.  

El árbol filogenético de Máxima Verosimilitud (Figura 3) dio resultados similares en 

cuanto a la posición de la cepa K2G30, este método estadístico es más exacto ya que 

da la varianza más pequeña de estimación de parámetro cuando el tamaño de la 

población de la muestra es grande (Nei & Kumar, 2000). 
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Figura 2. Árbol filogenético Neighbor-Joining (NJ) basado en secuencias del gen de ARNr 

16S que muestra la comparación de K. xylinus K2G30 y otras cepas. 
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Figura 3. Árbol filogenético de Máxima Verosimilitud basado en secuencias ARNr 16S que 

muestra la comparación de K. xylinus K2G30 y otras cepas. 
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Para confirmar la ausencia del operón lac se realizó una comparación de las secuencias 

de ARN ribosomal 16S, entre las especies de Komagataeibacter y E. coli. Se utilizó 

E.coli como modelo debido a que contiene el operón lac y los genes involucrados en 

el metabolismo de la lactosa (Nepal et al., 2019). 

La filogenia mostró que la mayor parte de bacterias se encontraban agrupadas en 

clados de su misma especie con algunas excepciones como se observa en la Figura 5 

que corresponde al árbol de Máxima Verosimilitud el cual está respaldado por una 

topología similar del árbol de Neighbor-Joining (Figura 4). La confiabilidad de las 

agrupaciones obtenidas se evaluó mediante la prueba de bootstrap con 1,000 

replicaciones y se aplicó el modelo de corrección Jukes-Cantor, donde se asume que 

las cuatro bases nucleótidas tienen la misma frecuencia y todas las sustituciones son 

igualmente probables (Jukes & Cantor, 1969).  

En general, algunas especies de K. xylinus tienen una relación más cercana con K. 

europaeus y K. intermedius que con K. hansenii.  

Škraban et al. (2018) informaron el aislamiento de dos cepas de Komagataeibacter 

T5K1 y AV446 de vinagres de sidra de manzana durante la producción de vinagre 

sumergido industrial, en este estudio se observan árboles filogenéticos en los que K. 

europaeus LMG 18890 y K. xylinus LMG 1515 se encuentran agrupadas en un mismo 

cluster.  

Ryngajłło et al. (2019) realizaron un estudio comparativo de diecinueve genomas de 

Komagataeibacter donde encontraron rasgos genómicos que probablemente 

contribuyan a la diversidad fenotípica entre las cepas. También proporcionando 

evidencia genética para la distinción entre los dos clados principales, K. xylinus y K. 

hansenii.  

Jang et al. (2019) realizaron en su estudio un análisis filogenético de K. xylinus DSM 

2325 y otras especies relacionadas dentro de la familia Acetobacteraceae utilizando el 

gen de secuencias de ARNr 16S, revelando así que la cepa DSM 2325 pertenecía 

efectivamente al género Komagataeibacter y mantenía la mayor distancia genética con 

K. hansenii ATCC 23769. 
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Figura 4. Árbol filogenético Neighbor-Joining (NJ) basado en secuencias ARNr 16S que 

muestra la comparación entre las cepas de Komagataeibacter y E. coli U 5/41.  
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Figura 5. Árbol filogenético de Máxima Verosimilitud basado en secuencias ARNr 16S que 

muestra la comparación entre las cepas de Komagataeibacter y E. coli U 5/41 
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La topología del árbol filogenético de Máxima Verosimilitud (Figura 6), construido 

con seis especies de Komagataeibacter y en el que se aplicó el método Tamura-Nei 

(Tamura & Nei, 1993), reveló que K.xylinus k.x1 es la cepa que más se relaciona con 

E.coli U 5/41. 

Lavasani et al. (2017) en la investigación genómica de K. xylinus k.x1 aislada de 

vinagre tradicional iraní, describen una diversidad notable en subunidades de 

operones, secuencias de genes e incluso productos. Esta bacteria puede producir 

celulosa bacteriana y dio un resultado positivo a catalasa. Sin embargo, no existen 

estudios suficientes para determinar su estrecha relación con E. coli. 

 

Figura 6. Árbol filogenético de Máxima Verosimilitud basado en secuencias ARNr 16S que 

muestra la similitud entre K. xylinus k.x1 y E. coli U 5/41 
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3.3 Efectividad en la producción de biofilm  

En la producción de celulosa bacteriana por Komagataeibacter xylinus K2G30 se 

utilizó suero lácteo y ácido láctico, como fuentes de carbono alternativas a la glucosa, 

mediante un sistema de cultivo estático a 30°C durante 15 días. Las películas de CB 

fueron visibles a partir del día 4. El medio que contenía suero lácteo mostró una 

película frágil debido a que la fuente principal del suero es lactosa, disacárido incapaz 

de ser hidrolizado por la cepa K2G30. 

Los sustratos alternativos en la producción de CB pueden causar cambios en su 

microestructura, afectando las propiedades físicas y mecánicas (índice de cristalinidad, 

grado de polimerización, peso molecular, capacidad de retención de agua, tasa de 

transmisión de oxígeno y agua) (Singhsa, Narain, & Manuspiya, 2018). El uso de 

suero lácteo como medio alternativo disminuyó la cristalinidad de la CB del 80 al 50% 

(Revin et al., 2018). 

Otro problema que puede atribuirse es la hidrólisis débil de las proteínas del suero. Es 

decir, que la actividad de la proteasa no es suficiente para permitir que las 

acetobacterias (BAA) obtengan todas las sustancias de crecimiento requeridas del 

suero. Lo que restringe la producción de CB (Kolesovs & Semjonovs, 2020). Las 

BAA normalmente utilizan glucosa para un mayor metabolismo, dejando la galactosa 

sin asimilar (Mamlouk & Gullo, 2013). 

 

Se han publicado pocos estudios que han tenido como objetivo evaluar el suero como 

sustrato en la producción de CB.  

Tsouko et al. (2015) demostraron que Komagataeibacter sucrofermentans DSM 

15973 no metabolizaba eficazmente la lactosa. Las bacterias podían producir solo 1,6 

g/L de CB al crecer en lactosa, esto puede ser atribuido a que los miembros de la 

familia Acetobacteraceae, a la que pertenece K. xylinus, no poseen el gen que codifica 

la β-galactosidasa.  

Jozala et al. (2015) demostraron que Gluconacetobacter xylinus ATCC 53582 en 

medio que contenía suero dio como resultado un rendimiento de CB menor (25 

mg/mL) en comparación con el medio estándar HS (30,8 mg/mL). Lo que indica que 

la bacteria preferiblemente metaboliza monosacáridos tales como fructosa y glucosa.  
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Carreira et al. (2011) demostraron bajos niveles de producción de CB por 

Gluconacetobacter sacchari aislado de té de Kombucha en medio H-S modificado por 

reemplazo de glucosa con lactosa (0,31 g/L) y medio de suero lácteo sin ningún 

suplemento adicional (0,08 g/L).  

 

Los resultados obtenidos al sustituir la glucosa en el medio H-S por ácido láctico 

mostraron que la cepa K2G3O es capaz de producir una membrana gelatinosa 

compacta en la interfaz aire-líquido. La mayor parte de la producción de ácido láctico 

se realiza a partir de la fermentación de suero, debido a su alto contenido de lactosa 

(5-6 g/100 g) se considera una excelente materia prima para la obtención de celulosa 

bacteriana (Božanić et al., 2014; Parashar, Jin, Mason, Chae, & Bressler, 2016). 

 

 

 

 

 

  



20 

 

CAPÍTULO IV 

CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES 

4.1. Conclusiones 

• El análisis comparativo reveló que las especies de Komagataeibacter carecen 

del operón lac y sus genes estructurales, es decir, que no pueden hidrolizar 

lactosa. Esto justifica la baja producción de celulosa bacteriana por K. xylinus 

K2G30 en medio de suero lácteo. 

 

• Se determinó que la especie Komagataeibacter está compuesta por cepas 

estrechamente relacionadas, la cepa K2G30 tiene un contenido genómico 

semejante a K. xylinus NBRC 15237 lo que presume un mismo rendimiento en 

cuanto a producción de CB. 

 

• El análisis filogenético exhibió una divergencia entre las secuencias 16S con 

la especie K. xylinus k.x1, ya que posee alta similitud con E. coli U 5/41, 

infiriendo en que tiene o puede llegar a desarrollar el gen lacZ. 

 

• La celulosa bacteriana producida por K. xylinus K2G30 (UMCC2756) para la 

obtención de biofilm se sintetizó con éxito utilizando ácido láctico como fuente 

de carbono alternativa en lugar de glucosa.  

 

4.2. Recomendaciones 

• Aplicar técnicas moleculares como la amplificación por PCR, para que los 

aislamientos de las cepas bacterianas se identifiquen con precisión. 

 

• Fermentar el suero lácteo para poder utilizarlo como fuente de carbono en la 

producción de biofilm. 

 

• Utilizar fuentes de carbono combinadas para una mayor producción de celulosa 

bacteriana. 
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ANEXOS 

Anexo 1. Lista de las especies de Komagataeibacter utilizadas en el estudio 

Microorganismo 
Tipo de 

Secuencia 

Longitud de la 

secuencia (bp) 

Número de 

acceso NCBI 

Komagataeibacter xylinus 

strain K2G30 
16S 

Obtenida gracias a los autores del 

artículo Exploring K2G30 Genome: 

A High Bacterial Cellulose 

Producing Strain in Glucose and 

Mannitol Based Media 

Komagataeibacter xylinus 

strain NBRC 15237 
16S 1414 AB680815.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain NCIB 11664 
16S 1481 NR_036787.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain ZUSTBC001 
16S 1329 MK386709.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain OTG001 
16S 1454 MT730006.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain SGP8 
16S 1269 MT250918.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain SB3.1 
16S 1257 MN588308.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain B2-1 
16S 1391 MK714036.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain ATCC 5352 
16S 1173 MN103854.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain 4.2 
16S 1182 MN103852.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain LMG 1515 
16S 1352 NR_118191.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain MARGA58 
16S 1333 MF777039.1 
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Komagataeibacter xylinus 

strain XJL-02-1 
16S 1357 MH511551.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain ZHCJ618 
16S 1390 MG451840.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain C18 
16S 1211 KY315818.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain BCMZ 1 
16S 1345 KY487064.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain k.x1 
16S 1388 KY711526.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain KTH 5655 
16S 1368 KX216694.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain NBCR 13693 
16S 1387 KX216693.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain ATCC 10245 
16S 1386 KX216690.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain ATCC 53524 
16S 1372 KX216689.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain C3 
16S 1314 KU598766.1 

Komagataeibacter xylinus 

strain XJL-06-4 
16S 1355 MH447173.1 

Komagataeibacter europaeus 

Komagataeibacter europaeus 

strain DES11 
16S 1482 NR_026513.1 

Komagataeibacter europaeus 

strain AP36.7 
16S 1014 MT791392.1 

Komagataeibacter europaeus 

strain LMG 18890 
16S 1354 NR_118176.1 

Komagataeibacter europaeus 

strain DHBV3701 
16S 1547 MH845623.1 
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Komagataeibacter europaeus 

strain DHBR3702 
16S 1419 MH845618.1 

Komagataeibacter europaeus 

strain HWW133 
16S 1392 MH424888.1 

Komagataeibacter europaeus 

strain HWW92 
16S 1390 MH424847.1 

Komagataeibacter europaeus 

strain SGP37 
16S 1493 KJ101597.1 

Komagataeibacter europaeus 

strain SGP 
16S 1507 KJ025079.1 

Komagataeibacter hansenii 

Komagataeibacter hansenii 

strain NCIB 8746 
16S 1481 NR_026133.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain SA3.1 
16S 959 MN588309.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain DSM 5602 
16S 1352 NR_118178.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain LMG 1527 
16S 1352 NR_118177.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain NBRC 14820 
16S 1414 NR_113674.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain AS.5 
16S 906 MH109871.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain PG1 
16S 1467 MH484172.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain DF18 
16S 1315 MH484163.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain DF10 
16S 1460 MH484052.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain ATCC 23769 
16S 1374 KX216691.1 
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Komagataeibacter hansenii 

strain RG3 
16S 1442 NR_043112.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain Man5 
16S 1460 MH482946.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain HWW61 
16S 1402 MH424816.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain HWW60 
16S 1399 MH424815.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain HWW59 
16S 1404 MH424814.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain HWW58 
16S 1402 MH424813.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain HWW15 
16S 1399 MH424770.1 

Komagataeibacter hansenii 

strain HWW4 
16S 1388 MH424759.1 

Komagataeibacter intermedius 

Komagataeibacter 

intermedius strain JF2 
16S 1376 MH553300.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain GZ 
16S 1330 MW031771.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain MO 
16S 1330 MW031770.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain OTG001 
16S 1421 MT730007.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain KB17 
16S 1102 MK099873.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain KG5 
16S 1130 MK099871.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain KG2 
16S 1128 MK099870.1 
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Komagataeibacter 

intermedius strain KR9 
16S 1247 MK099861.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain FB12 
16S 1221 MK099859.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain KB16 
16S 1104 MK099858.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain ENS 15a 
16S 1431 MT094082.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain DSM 

11804 

16S 1352 NR_118180.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain LMG 

18909 

16S 1351 NR_118179.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain HWW88 
16S 1392 MH424843.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain JM_08 
16S 1367 KU686737.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain IM_07 
16S 1407 KU686736.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain OTC1 
16S 1297 KT894754.1 

Komagataeibacter 

intermedius strain OTC4 
16S 1363 KT894755.1 
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Anexo 2. Árbol filogenético Neighbor-Joining (NJ) Bootstrap basado en secuencias del gen 

de ARNr 16S que muestra la comparación de K. xylinus K2G30 y otras cepas. 
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Anexo 3. Árbol filogenético de Máxima Verosimilitud Bootstrap basado en secuencias del 

gen de ARNr 16S que muestra la comparación de K. xylinus K2G30 y otras cepas 
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Anexo 4. Árbol filogenético Neighbor-Joining (NJ) Bootstrap basado en secuencias ARNr 

16S que muestra la comparación entre las cepas de Komagataeibacter y E. coli U 5/41 
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Anexo 5. Árbol filogenético de Máxima Verosimilitud Bootstrap basado en secuencias del 

gen de ARNr 16S que muestra la comparación entre las cepas de Komagataeibacter y E. coli 

U 5/41 
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Anexo 6. Árbol filogenético de Máxima Verosimilitud Bootstrap basado en secuencias 

ARNr 16S que muestra la similitud entre K. xylinus k.x1 y E. coli U 5/41 

 

  

Anexo 7. Medios H-S con sustitución 

total de glucosa 

 

 

 

 

 

 

Anexo 8. Biofilms en medio H-S con 

sustitución de total de glucosa por ácido 

láctico 
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