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PRÓLOGO 

 

Apreciable docente: 

 

Esta guía contiene una selecta compilación de herramientas que le permitirá 

preparar cada clase. Es importante recalcar que no es un libro de texto, son 

materiales elegidos minuciosamente para facilitar la preparación de clase, 

ahorrando tiempo en los conceptos básicos para poder ahondar más en el tema.  

 

Se eligió la asignatura de metabolismo microbiano debido a su impacto en el 

desarrollo de las biotecnologías. Comprender el intercambio energético y de 

metabolitos en las comunidades microbiológicas sumado al conocimiento en 

bioquímica, microbiología, termodinámica, fisiología permite generar nuevos 

productos y procesos biotecnológicos o la optimización de los actuales.  

 

La elección de cada material fue hecha a partir del programa de estudios vigente 

para la Ingeniería en Biotecnología, carrera ofertada en la Facultad de Química de 

la Universidad Autónoma de Querétaro, así mismo se revisaron programas de 

estudios de otras universidades del mundo, con el objetivo de estar a la vanguardia 

en conocimientos. 

 

Se agrega al menos un material por cada parte del temario, el cual puede ser una 

figura, un artículo, una ecuación o imagen que facilite el aprendizaje. El contenido 

se presenta de manera concisa y simple, dando oportunidad a que se pueda 

profundizar tanto como el grupo y el docente lo necesiten. 

 

Para el desarrollo de las sesiones se puede recurrir a la exposición y explicación de 

los temas, fortalecer el aprendizaje con artículos que demuestren la aplicación de 

conceptos y el intercambio de ideas innovadoras sobre posibles aplicaciones 

biotecnológicas. 
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Invito a todos los lectores a retar su creatividad y la de sus estudiantes, en la 

aplicación del conocimiento para solucionar problemas actuales y realizar proyectos 

de gran impacto social. 

 

“Un maestro es una brújula que activa los imanes de la curiosidad, conocimiento y 

sabiduría en sus pupilos”. 
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1. ANTECEDENTES 

 

La vida en la Tierra es posible gracias a la gran diversidad microbiana (Capello, 

2000). Esta diversidad microbiana se puede traducir en diversidad metabólica. Los 

microorganismos procariontes y eucariontes realizan el mismo metabolismo básico, 

sin embargo, la diversidad recae en las formas de generar energía y en los 

metabolitos secundarios que estos secretan (Kenneth,2008).  

 

Cuando hablamos de metabolismo nos referimos a la suma de reacciones 

bioquímicas necesarias para generar energía y al uso de esa energía para sintetizar 

el material celular a partir de pequeñas moléculas en el ambiente. El metabolismo 

contiene un componente generador de energía llamado catabolismo y un 

componente biosintético consumidor de energía llamado anabolismo. Las vías o 

reacciones catabólicas producen energía como ATP la cual es utilizada en las 

reacciones catabólicas para la síntesis de material celular a partir de nutrientes en el 

ambiente (Kenneth,2008). 

 

El conocimiento de esta diversidad microbiana y sus metabolitos derivan en 

aplicaciones biotecnológicas. Los microorganismos como herramientas 

biotecnológicas tienen una gama infinita de posibilidades industriales, agrícolas, 

alimentarias, ambientales y para la salud, ya sea que utilicemos la entidad celular 

completa o los metabolitos producidos por estas. 

 

En los probióticos podemos ver el uso de los organismos completos, y en el caso de 

los metabolitos tenemos la producción de aminoácidos aditivos alimentarios. La 

producción de nuevos antibióticos, vacunas, interferones y otros agentes 

terapéuticos, son producto de la tecnología aplicada de estos microorganismos. En 

el caso de la agricultura también vemos el impacto en el desarrollo de bioinsecticidas, 

biofungicidas, para control biológico. La biorremediación del suelo o el tratamiento 

de aguas residuales por consorcios microbianos son un claro ejemplo de 

aplicaciones ambientales. 
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La proyección de las biotecnologías en todas las facetas de la vida humana, 

dependerá del ingenio de cada biotecnólogo, no teniendo limite en cuanto a 

posibilidades, por lo que el comprender el metabolismo microbiano es fundamental 

para la aplicación de nuevas alternativas tecnológicas. 
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2. OBJETIVOS 

 

2.1 General 

 

Tener una compilación selecta de herramientas sobre el curso de metabolismo 

microbiano que le permita al profesor facilitar la preparación de las clases. 

 

2.2 Específicos. 

 

 Permitir al docente contar con una guía específica de contenido para cada 

clase que deba impartir. 

 Tener un recurso gráfico que facilite al alumnado la comprensión e 

internalización de la información que se revisa durante la clase. 

 Formar un precedente para futuros textos de referencia, ya sea para esta 

materia o para otras. 

 Integrar el contenido de otras materias de manera concreta y guiada, a través 

de los artículos que se anexan. 

 Proporcionar herramientas virtuales que apoyen el aprendizaje en línea y a 

distancia. 
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3. INTRODUCCIÓN AL METABOLISMO 

 

3.1 Taxonomía microbiana 

 

Para estudiar la diversidad de organismos existentes es preciso agruparlos y 

organizar los grupos generales en una estructura jerárquica sin superposiciones. De 

eso se encarga la TAXONOMÍA, que es la ciencia de la clasificación biológica. La 

taxonomía en su sentido más amplio se descompone en tres partes independientes 

pero interrelacionadas: clasificación, nomenclatura e identificación. 

 

La clasificación es la estructuración de los organismos en taxones o grupos en 

función de semejanzas o del parentesco evolutivo. La nomenclatura es la rama de la 

taxonomía que se ocupa de la asignación de nombres a grupos taxonómicos de 

conformidad con normas publicadas. La identificación constituye el lado práctico de 

la taxonomía que consiste en establecer que un organismo determinado pertenece a 

un taxón reconocido (Madigan,1998). 

 

Durante la primera mitad del siglo XIX sólo se conocían dos reinos, animal y vegetal. 

Luego de comenzar a conocerse la existencia de microorganismos, en 1866, Ernst 

Haeckel creó un tercer reino que llamó los Protistas. 

 

Lynn Margulis en colaboración con Karlene V Schawarz clasificaron a los organismos 

en 5 reinos naturales y 2 dominios de acuerdo a su morfología (Figura 1). Esta 

clasificación trajo aciertos y equivocaciones, aunque la clasificación es compleja, se 

reconoce a los hongos como un reino aparte, muchos organismos son difíciles de 

colocar (Protistas o protoctistas) y supone que las Archea son bacterias (Figura 3). 

Su clasificación se basó en la propuesta de R. H. Whittaker en 1969, con algunas 

diferencias. 
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Figura 1. Clasificación de la vida en la tierra, 5 reinos, 2 dominios.( Margulis & Michael 

J Chapman, 1982-1998-2009), "Kingdoms and Domains: An Illustrated Guide to the 

Phyla of Life on Earth." p53 

  Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ

https://books.google.com.pe/books?id=9IWaqAOGyt4C&pg=PA53&lpg=PA53&dq=margulis+three+domains+system&source=bl&ots=1DyW4dOl1F&sig=Bv9q4OqYrbpCfuR6JXKsLcG9T-g&hl=es-419&sa=X&ei=kcw0UYmhMIqc9gTEjIHABQ#v=onepage&q&f=true
https://books.google.com.pe/books?id=9IWaqAOGyt4C&pg=PA53&lpg=PA53&dq=margulis+three+domains+system&source=bl&ots=1DyW4dOl1F&sig=Bv9q4OqYrbpCfuR6JXKsLcG9T-g&hl=es-419&sa=X&ei=kcw0UYmhMIqc9gTEjIHABQ#v=onepage&q&f=true


6 
 

Las nuevas técnicas de biología molecular (Figura 4) permitieron estudiar la 

composición del ARN ribosómico y descubriendo que hay dos tipos de células 

procariotas (arqueas y bacterias) y un tipo de células eucariotas. En 1978, Carl R. 

Woese propuso elevar los tres tipos de células a un nivel por encima del reino, 

llamado dominio y de ahí surgió el sistema de clasificación de tres dominios que se 

conoce en la actualidad y que comprende (Figura 2, Cuadro 1): 

• Bacteria (procariotas unicelulares cuya pared celular contiene peptidoglicano) 

• Arquea (procariotas unicelulares cuya pared celular no contiene peptidoglicano) 

• Eukarya (todos los eucariotas)  

 

 

Figura 2. Relación filogenética entre formas de vida basada en las secuencias de 

rARN. Woese determinó que las comparaciones moleculares muestran que la vida 

en la tierra, se divide en tres grandes dominios, Bacteria, Archea y Eukarya. 

(Woese,1990).  
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Figura 3. Taxonomía básica de las Eubacterias (Prescott,2002). 

 

Cuadro 1. Comparación de los componentes celulares de cada dominio 

(Prescott,2002). 
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El método molecular de identificación bacteriana mediante secuenciación del ADNr 

16S incluye tres etapas: a) amplificación del gen a partir de la muestra apropiada; 

b) determinación de la secuencia de nucleótidos del amplicón, y c) análisis de la 

secuencia (Figura 5). 

 

Figura 4. Etapas a seguir en el proceso de identificación bacteriana mediante 

secuenciación del ADNr 16S (Rodicio,2004). 
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Figura 5. Números de filos y secuencias genómicas entre Bacteria y Archea 

identificadas desde 1987. Cada árbol filogenético muestra el número de filos 

conocidos, en cada uno comparten una secuencia genómica del ARNr 16S <85% 

con otros grupos, también se indica el año en que estos fueron reconocidos. Cada 

filo es representado por una línea vertical, cuyo color indica si alguno de sus 

miembros ha sido cultivado (azul) o no (verde). Las barras de color horizontales 

abarcan filos para los cuales al menos una secuencia genómica está completa (rojo) 

o en progreso (amarillo). Los números encima de cada línea indican el número de 

filos que abarcan (Liolios, 2007).  

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



10 
 

3.1.1 Sistema de nominación de bacterias  

 

En la actualidad usamos el sistema de nomenclatura del creador de la taxonomía el 

botánico sueco Carl von Linneo, un sistema binomial. Este sistema está formado por 

2 términos. El primero se refiere al género y el segundo a la especie. Se escribe en 

cursiva o se subraya y son palabras que vienen del latín y griego (Figura 6). Ejemplos: 

Bacillus luteus, Bradyrhizobium japonicum, Aspergillus niger, Tricoderma viride. 

 

 

Figura 6. Sistema de nomenclatura binominal para la taxonomía bacteriana. 

Siguiendo la forma de nombrar primero el Género seguido de la especie, ambos 

términos en cursivas, y generalmente son palabras que vienen del latín o del griego. 

 

La regla para pronunciar nombres científicos en español se basa en el uso del latín, 

y al ser una lengua muerta es inmutable. El latín usado es el de la iglesia cristiana 

preservando desde la antigüedad el cual es el latín bajo, cuyas reglas son las 

siguientes: 

C = K J = I Ph = F 

V = U Z = Ds Th = θ 

Ch = K LL = larga  

X =Cs, gS G = suave  

 

Es válido usar el latín culto, pero no es común. Debe tomarse en cuenta el origen de 

la palabra, cuando el origen es obviamente griego debe usarse esta pronunciación si 

se trata de una latinización es correcto primero usar la pronunciación original. 
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3.2 Arquitectura de la célula microbiana 

Las diferentes estructuras bacterianas las podemos dividir, según sean constantes 

en las células o no, en estructuras permanentes o variables (Figura 7). Dentro de las 

primeras se destaca: la pared celular, la membrana celular, los ribosomas y el 

material genético (Figura 8). Las estructuras variables son: los flagelos, las fimbrias 

o pilis, la cápsula y, además, podemos clasificar las estructuras bacterianas en 

citoplasmáticas y externas o de la envoltura celular (Figura 9). Dentro de las 

citoplasmáticas destacamos el material genético, los ribosomas y los cuerpos de 

inclusión. La envoltura celular engloba la membrana plasmática, la pared celular que 

la recubre, la cápsula y los apéndices como fimbrias o pilis y flagelos (Figuras 

10,11,12,13, Cuadros 2 y 3). El microorganismo Gram Negativo Escherichia coli ha 

sido usado como paradigma (Figura 8). 

 

 

 

 Figura 7. Diagrama de la pared bacteriana. Gram positiva a la derecha y Gram 

negativa a la izquierda (Prescott,2002). 
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Figura 8. Diagrama de una célula bacteriana “típica” (Escherichia coli). Las porciones 

de la célula se amplían para mostrar más detalles (Moat,2002). 

 

 

Figura 9. Composición macromolecular del interior de una bacteria. Esta figura se 

basa en los datos del cuadro 2 (White,2007).  
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Cuadro 2. Composición macromolecular del interior de una bacteria (White,2007). 
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Figura 10. Estructura celular de la superficie de procariontes. a) Archeas b) Bacteria 

Gram-Positiva, c) Bacteria Gram-Negativa. S- Superficie, CM-Membrana 

Citoplasmática, CW-Pared Celular, OM-Membrana Externa, PG-Peptidoglicanos 

(Kim, 2008). 

 

 

Proteína o Glicoproteínas 

Proteína de membrana 

Mureína (otros polímeros)  

Lipoproteínas  

Lipopolisacáridos 

Fosfolípidos 

Porinas 
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Cuadro 3. Componentes de la membrana exterior y sus funciones en Escherichiacoli 

(Kim,2008). 

.  
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Figura 11.  Estructura celular de microorganismos. A. Características químicas, 

síntesis y metabolismo de una célula bacteriana. B. Pared celular de bacterias Gram 

(+). C. Pared celular de bacterias Gram (-) (Osorio, 2017). 

 

Figura 12. La estructura de envoltura de un microorganismo Gram positivo (izquierda) 

y un microorganismo Gram negativo (derecha). No se muestran las cápsulas y los 

Superficie Celular Gram Negativa Superficie Celular Gram Positiva 
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apéndices ni las proteínas de superficie, como la proteína M de los estreptococos 

(Osorio, 2017). 

 

 

Figura 13. Vista esquemática de los peptidoglicanos bacterianos. (a)Monocapa de 

peptidoglicanos. Los hexágonos sombreados claramente representan la N-acetil 

glucosamina, los hexágonos sombreados en oscuro representan el ácido N-

acetilmuramico; las esferas puestas verticalmente representan los péptidos de las 

cadenas laterales, los óvalos horizontales representan los aminoácidos que cruzan 

entre las cadenas de péptidos. (b) Representación esquemática de las multicapas de 

peptidoglicanos en la pared celular de Gram Positivos. Las barras largas horizontales 

representan las cadenas de N-acetilglucosamida y ácido N-acetilmurámico. Las 

barras cortas horizontales representan los enlaces peptídicos y las barras verticales 

representan el ácido teicoico (Moat,2008). 
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3.3 Principios generales de metabolismo microbiano. 

El término metabolismo se refiere a la suma de todas las reacciones bioquímicas 

necesarias para la generación de energía y el uso de energía para sintetizar material 

célula a partir de pequeñas moléculas en el ambiente (Figura 14). 

Por lo tanto, el metabolismo tiene un componente que produce energía llamado 

catabolismo y un componente biosintético que consume energía llamado 

anabolismo. Las vías catabólicas que producen energía como ATP se pueden utilizar 

en reacciones anabólicas para consumir material celular a partir de los nutrientes en 

el ambiente (Figura 15). 

 

 

Figura 14. Papel del ATP acoplando el catabolismo y la fotosíntesis a la biosíntesis. 

La energía en los enlaces fosfato del ATP interviene en diversas etapas del proceso 

biosintético. Participa de la entrada de nutrientes a la célula, se utiliza para convertir 

estos nutrientes en metabolitos intermedios de bajo peso molecular (aminoácidos, 

nucleótidos, ácidos grasos, etc.) y además se utiliza en la polimerización de estos 

intermediarios en biopolímeros que constituyen los componentes principales del 

material celular (proteínas, ácidos nucleicos, lípidos, etc.) (Doelle, 2010). 
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Figura 15. La relación entre catabolismo y anabolismo en la célula. Durante el 

catabolismo, la energía cambia de una forma a otra, y siguiendo las leyes de la 

termodinámica, tales transformaciones de energía nunca son completamente 

eficientes, es decir, se pierde algo de energía en forma de calor. La eficiencia de una 

secuencia catabólica de reacciones es la cantidad de energía disponible para la 

célula (para el anabolismo) dividida por la cantidad total de energía liberada durante 

las reacciones (Kenneth, 2008). 

 

El metabolismo tiene tres funciones específicas: 

 

 Obtener energía química del entorno, almacenarla, para utilizar luego en 

diferentes funciones celulares, 

 Convertir los nutrientes exógenos en unidades precursoras de los 

componentes macromoleculares de la célula bacteriana, 

 Formar y degradar moléculas necesarias para funciones celulares específicas, 

por ejemplo, movilidad y captación de nutrientes (Figura 16 y 17) Dire
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Figura 16. El catabolismo y anabolismo. La energía liberada en las reacciones 

catabólicas se usa para fosforilar ADP, generando ATP. La energía almacenada en 

el ATP se utiliza en la mayoría de los trabajos celulares. Por lo tanto, el ATP acopla 

los procesos productores de energía de la célula a los consumidores de energía 

(Kenneth, 2008). 

 

 

Figura 17. Metabolismo y biosíntesis. La biosíntesis es el proceso por el cual la célula 

bacteriana sintetiza sus propios componentes, la energía requerida se obtiene del 

medio que la rodea. (Kenneth, 2008). 
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3.4 Clasificación de los microorganismos por su metabolismo. 

 

Aunque los organismos eucariontes, principalmente los protistas, presentan una gran 

diversidad en su morfología, los procariontes no tienen esa distinción. Sin embargo, 

en función de su metabolismo, los procariotas son mucho más diversos que todos 

los eucariotas y esta gran diversidad se debe a la diversidad en las vías metabólicas 

para producir energía y sintetizar metabolitos secundarios. 

 

 

Figura 18. Clasificación de los microorganismos de acuerdo a su fuente de energía 

(Kenneth, 2008). 

 

Los distintos tipos de metabolismo microbiano se pueden clasificar según tres 

criterios distintos: 

 

I. Según la fuente de carbono que utilizan 

El carbono es el mayor constituyente de la célula bacteriana, por lo tanto, no llama la 

atención que requiera más carbono que cualquier otro nutriente. Las bacterias se 

pueden dividir de acuerdo a la forma en la que el organismo obtiene o utiliza el 

carbono para la construcción de la masa celular: 
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• Autótrofo. crecen sintetizando sus materiales a partir de sustancias 

inorgánicas sencillas. El carbono se obtiene del dióxido de carbono (CO2). 

• Heterótrofo. su fuente de carbono es orgánica. El carbono se obtiene de 

compuestos orgánicos.  

• Mixótrofo. son aquellas bacterias con metabolismo energético litótrofos 

(obtienen energía de compuestos inorgánicos), pero requieren sustancias 

orgánicas como nutrientes para su metabolismo biosintético. El carbono se 

obtiene tanto de compuestos orgánicos como fijando el dióxido de carbono. 

 

II. Según el punto de vista biosintético 

La forma en la que organismo obtiene los equivalentes reductores para la 

conservación de energía o en las reacciones biosintéticas: 

 

• Litotrofo. son aquellas que sólo requieren sustancias inorgánicas sencillas Los 

equivalentes reductores se obtienen de compuestos inorgánicos. (SH2 SO, 

NH3, NO, Fe, etc.) (Cuadro 4). 

• Organotrofo. requieren compuestos orgánicos. Los equivalentes reductores se 

obtienen de compuestos orgánicos. (hidratos de carbono, hidrocarburos, 

lípidos, proteínas, alcoholes) (Cuadro 5). 

 

Cuadro 4. Grupos fisiológicos de litótrofos (Tortora,2013). 
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III. Según la fuente de energía: 

 

Según la forma en la que el organismo obtiene la energía para vivir y crecer: 

• Quimiotrofo. La energía se obtiene de compuestos químicos externos. 

• Fototrofo. La energía se obtiene de la luz (Figura 19). 

 

 

Figura 19. Fuentes de energía para los microorganismos: fototrofía, 

quimiorganototrofia y quimiolitotrofía. 

 

 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



24 
 

Cuadro 5. Requerimientos nutricionales de algunos microorganismos (Corzo, 2020). 

 

 

4. TRANSPORTE Y BIOENERGÉTICA 

 

4.1 Transporte celular 

Las moléculas pueden ser transportadas a través de la membrana citoplasmática por 

tres diferentes mecanismos (Figura 20):  

 

(1) transporte pasivo o difusión pasiva 

(2) transporte facilitado o difusión facilitada  

(3) transporte activo o difusión activa.  
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Figura 20. Esquema general donde se muestran las principales diferencias en los 

tipos de trasporte a través de la célula (Lehninger,2005). 

 

Los dos primeros mecanismos son procesos pasivos que, en principio no requieren 

suministro de energía libre de Gibbs para que ocurra. El transporte facilitado es gratis 

y las moléculas son transportadas por un gradiente de concentración. 

 

La diferencia entre los dos mecanismos es que el transporte facilitado tiene un 

transportador específico o una proteína transmembranal que está involucrada en el 

transporte, mientras que la difusión libre es transporte molecular, impulsado por una 

diferencia de potenciales químicos.  

 

El tercer mecanismo permite que las especies sean transportadas en contra de un 

gradiente de concentración por un proceso activo que requiere la entrada de energía 

libre de Gibbs.  
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El transporte activo se asemeja a la difusión facilitada en que las proteínas 

específicas localizadas en la membrana, o permeasas, regulan el proceso. 

 

                        4.1.1 Transporte pasivo 

 

El transporte de un compuesto por difusión pasiva (Figura 21) a través de una 

membrana lipídica implica tres pasos:  

 

(1) transferencia del compuesto del medio extracelular a la membrana;  

(2) difusión del compuesto a través de la bicapa lipídica y  

(3) transferencia del compuesto de la membrana al citosol. 

 

Figura 21. Difusión simple. Las moléculas que son pequeñas y sin carga pueden 

esparcirse a través de la membrana celular. Simplemente fluyen a través de la 

membrana celular. La difusión simple no requiere energía o necesita de asistencia 

de una proteína de transporte (Kennet,2008). 

 

   4.1.2 Transporte facilitado 

 

Muchos compuestos se transportan a velocidades extremadamente lentas por 

difusión libre, debido a que es muy baja solubilidad en la membrana plasmática. 
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El transporte de tales compuestos puede mejorarse significativamente mediante la 

mediación del portador de moléculas incrustadas en la membrana citoplasmática 

(Figura 22).  

 

Figura 22. Difusión facilitada. Los canales proteicos proveen un canal abierto o 

pasadizo a través de la membrana celular para que las moléculas se muevan. 

Muchos canales proteicos permiten la difusión de iones (Kenneth,2008). 

 

Este transporte ocurre pasivamente, es decir, no requiere gasto de energía, y se 

conoce como difusión facilitada. Se utiliza para el transporte de muchos compuestos 

en eucariotas (Figura 23 y 24), mientras que el transporte de glicerol en Escherichia 

coli y el transporte de glucosa en Zymomonas mobilis y Streptococcus bovis parecen 

ser los únicos ejemplos de la difusión facilitada en procariotas (Moat, 2002).  

 

 

Figura 23. Gramicidina A modelo de un ionófero formador de canales. Dos moléculas 

de este péptido con 15 residuos de aminoácidos forman un poro a través de la 
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membrana por medio de la interacción hidrofóbica entre las cadenas laterales de los 

aminoácidos y el lípido de la membrana. Los solutos pueden moverse a través del 

poro (Kim, 2002). 

 

Figura 24. El acarreador Valinomicina y la formación del canal Gramicidina 

(Lehninger,2005). 

 

La difusión facilitada se asemeja a la difusión libre, ya que el transporte ocurre solo 

en la dirección de un gradiente de concentración. Sin embargo, el compuesto puede 

entrar a través de la membrana solo si hay una molécula transportadora libre y 

disponible, siguiendo una cinética de Michaelis-Menten (Figura 25 y 26). 

 

 

Figura 25. Difusión pasiva a través de porinas. Los azúcares y alcoholes se difunden 

pasivamente al periplasma a través de las porinas específicas LamB y PhoE, donde 
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pueden secuestrarlos proteínas de unión periplasmicas (el MalE, PiBP), y llevadas al 

citoplasma por los Transportadores ABC (MalFGK, PstABC) o por canales (GlpF). 

Los iones penetran en y hacia fuera la célula por porinas inespecíficas como OmpF 

y por canales iónicos como ClC y por la proteína mecanosensitiva MscL. Sideróforos 

atrapadores de hierro (por ejemplo, ferricromo) son importados por receptores 

externos de la membrana como FhuA, una proteína periplásmica de unión (FhuD) y 

un transportador de ABC(FhuBC). En este caso la energía que se requiere para 

activar el transporte de la membrana externa, proviene de un gradiente de protones 

a través de la membrana citoplasmática, por el complejo TonB-ExbBD. La secreción 

de toxinas como hemolisina y secreción de sustancias tóxicas como antibióticos es 

mediada por transportadores dependientes de energía a nivel de la membrana 

citoplasmática, y por proteínas que forman un poro en el periplasma y la membrana 

externa, como TolC. Los barriles de la membrana externa apoyan en funciones 

diversas incluyendo el anclaje de la membrana externa al peptidoglicano (OmpA), la 

adherencia a células receptoras (OpcA, que une a la heparina sobre la superficie de 

células epiteliales, y OmpX, que puede asociar con proteínas de células hospederas) 

y la actividad enzimática (las lipasas OMPLA y PagP, que conservan la composición 

de lípido externo, y la peptidasa OmpT). (Faraldo-Gómez,2004) 

 

                       4.1.3 Transporte activo 

 

El transporte activo se asemeja al transporte facilitado porque requiere proteínas 

localizadas específicamente en la membrana, llamadas permeasas, que median el 

proceso de difusión (Figura 27). A diferencia del transporte facilitado, el transporte 

activo puede ocurrir en contra de un gradiente de concentración y por lo tanto es un 

proceso que consume energía libre de Gibbs. 
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Figura 26. Esquema del trasporte activo primario y el trasporte activo secundario. La 

generación de energía en el último caso contrarresta el consumo de energía libre, 

para impulsar el proceso de transporte activo. Finalmente, un tipo especial de 

transporte activo llamado Translocación de grupos se caracteriza por que la molécula 

experimenta un cambio en la composición química, puede ser adición o sustitución 

de grupos funcionales (González,2004). 

 

 La energía libre de Gibbs que se requiere para el proceso de transporte puede ser 

proporcionada por un fosfato de alta energía, por ejemplo, un ATP (transporte activo 

primario) (Figura 28). Alternativamente, el proceso de transporte se puede acoplar a 

otro proceso de transporte con un gradiente de concentración cuesta abajo 

(transporte activo secundario) (Figura 29). 

 

 

Figura 27. Transporte activo dependiente del gradiente electroquímico Algunos 

solutos se mueven a través de la membrana junto con los protones, ambos en la 

(a)Trasporte activo 

primario 

(b)Trasporte activo 

secundario 
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misma dirección a) Simporte, mientras que otros se mueven en dirección opuesta b) 

Antiporte, algunos iones cruzan la membrana a lo largo del gradiente electroquímico 

c) Uniporte. El transporte que involucra el potencial de membrana es llamado 

transporte electrogénico. Cuando los aniones con una carga total negativa de n son 

simportados con m protones el transporte se convierte en electroneutral, en el caso 

de n=m y electrogénico en el caso de n#m. En antiporte cuando los cationes de una 

carga total positiva de n son expulsados con m protones se convierte en 

electroneutral en el caso de n=m y electrogénica en el caso de n#m (Dawes,1986). 

 

 

Figura 28. Trasporte primario. Es producido por un evento metabólico productor de 

energía: ATP, energía luminosa o reacciones de oxidación-reducción (Lehninger, 

2005). 
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Figura 29. Trasporte secundario. Es guiado por gradientes electroquímicos y está 

acoplado al transporte primario (Lehninger, 2005). 

 

Se consideran como transporte secundario a: Uniporte, Simporte y Antiporte (Figura 

30, 31 y 32). 

 

 

Figura 30. Transporte activo secundario: Antiporte. Dos moléculas fluyen 

simultáneamente por el mismo trasportador, pero en direcciones opuestas, formando 

un gradiente de concentración (Doelle, 2010). 
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Figura 31. Transporte activo secundario: Uniporte. Es el flujo de iones en una misma 

dirección por un gradiente electrostático (Doelle, 2010). 

 

 

Figura 32. Precursores/productos del sistema antiporte de bacterias ácido lácticas. 

Algunas bacterias anaerobias fermentativas, incluyendo las bacterias ácido lácticas, 
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utilizan la energía potencial de una alta concentración de los productos de la 

fermentación dentro de la célula para importar el precursor. (a)Antiporte 

malato/lactato 1, Fermentación maloláctica. (b) Antiporte Arginina/ ornitina 1, 

argininadeiminasa; 2, ornitina carbamoiltransferasa; 3, carbamato cinasa. (c) 

Antiporte Lactosa/galactosa .1, -galactosidasa (Poolman,1990). 

 

 

Figura 33. Transporte de maltosa a través de los transportadores dependientes de 

ATP o transportadores ABC. (A) Proteína de unión a maltosa (MBP) se une a la 

maltosa, experimentando un cambio de conformación abierta a cerrada, generando 

alta afinidad en el sitio de unión azúcar. En la conformación cerrada, MBP se une al 

casete de unión a ATP de maltosa (ABC) para iniciar el transporte y la hidrólisis de 

ATP. (B) En el estado de transición para la hidrólisis de ATP, el MBP se une 

fuertemente a la maltosa ABC para transferir el azúcar. (C) La maltosa es 

transportada y liberada (Moat, 2008). 
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Figura 34. Transportadores ABC o ATPasas de tráfico. Se trata de un sistema de 

varios componentes, en el que existen proteínas periplasmicas que captan el sustrato 

con gran afinidad, y lo llevan hasta unas proteínas de membrana, las cuales acoplan 

el paso de dicho sustrato hasta el citoplasma con la hidrólisis de ATP (González, 

2004). 

 

Figura 35. Translocación de grupo. Principalmente ocurre en bacterias anaerobias y 

facultativas. Funciona como una cadena de transportadores del grupo fosfato de alta 

energía del fosfoenolpirúvico (PEP) hasta el azúcar a transportar (Tortora, 2013). 
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4.1.4 Cinéticas de transporte. 

 

Potencial eléctrico de membrana es resultado de la diferencia de carga a ambos 

lados de una membrana: 

ΔΨ = Ψin – Ψout 

 

Por convención se considera que el potencial es negativo cuando la carga interna es 

negativa. El trabajo realizado por el campo eléctrico cuando una carga atraviesa la 

membrana es igual a la carga total transportada multiplicada por el potencial de la 

membrana si un solo electrón o protón se mueve a través de la una membrana el 

trabajo realizado es igual a ΔΨ electrón-volts y se calcula con la siguiente ecuación. 

 

Si tomamos en cuenta que coulomb x volts = Joules. Sabemos que V = J/F 

podemos dividir ambos lados de la ecuación entre la constante de Faraday. 

 

La energía electroquímica del potencial de membrana (ΔμH+) puede calcularse como 

una función de su concentración. 

 

Go = Energía libre estándar 

El cambio de energía libre cuando un mol de protones se mueve a través de un 

gradiente de concentración es igual a la diferencia de energía libre de las dos 

concentraciones. 

 

Constante de Faraday (carga que transporta un mol de e-) = 1.6022x10-19 mol-1 x 

6.022x1023 mol-1 = 96485 ºC x mol-1 
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Donde: 

 

Y se puede resumir como: 

 

Esta ecuación normalmente se expresa en unidades eléctricas y para convertirla se 

divide entre la constante de Faraday. 

 

 

La suma de la energía eléctrica y química resulta en la fuerza electroquímica del 

protón y a partir de esto podemos calcular la fuerza protón motriz.  

 

Fuerza electro química (ΔμH+) 
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Potencial químico del hidrógeno μH+ 

 

Donde Z es la carga del ion. 

Para un ion con una sola carga. 

 

Cuando los protones pasan a través de la membrana, el trabajo es: 

 

 

Si establecemos que ΔpH = 0.5 a Ψ 0.154 y T = 303 K cual es el valor de ΔG 

 

 

 

Si para la síntesis de ATP pasan 4 H+ el 

ΔG asociado = (4) (17369.903) = 69479.612J. 

ΔG para ATP = 31.4 KJ /mol. 
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4.2 Introducción a la bioenergética                 

                                          

Las células son máquinas termodinámicas rodeadas por una membrana 

semipermeable que extraen energía del ambiente para compensar su entropía 

interna (Figura 36).  

 

 

Figura 36. La célula como sistema semiaislado. Durante las reacciones del 

anabolismo la célula consume energía y durante el catabolismo la célula produce 

energía (Madigan, 2015). 

 

Los materiales del ambiente son convertidos en componentes celulares y esta 

transformación depende de la obtención de energía del ambiente y su conversión en 

energía biológica (transducción) (Figura 37). 
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Figura 37. Transducción energética celular (Doelle, 2010). 

 

La energía ambiental se presenta en forma de luz y la energía de los enlaces 

químicos y se basa en reacciones de óxido-reducción (Figura 39). 

 

El proceso completo requiere de 4 componentes (Figura 38). 

Fuente de energía. 

Donador de e-. 

Aceptor final de e-. 

Fuente de carbono. 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



41 
 

 

Figura 38. Esquema generalizado de la formación de energía metabólica y su uso 

(Doelle, 2010). 

 

 

Figura 39. Los procesos energéticos en las reacciones (Prescott, 2002). 
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              4.2.1Termodinámica de los seres vivos 

 

La trasferencia de energía se da siguiendo las leyes de la termodinámica donde: 

La energía total involucrada en una reacción química se expresa en términos de 

ganancia o pérdida de energía durante la reacción. La primera Ley de la 

termodinámica es la Ley de la conservación de la energía, el total de la energía es 

constante. 

q = ΔE + w´ 

ΔE = q – w´ 

Q = ΔE + PΔV 

= q – w´ 

ΔH = ΔE + nRT 

 

El signo negativo indica una reacción exergónica. 

La segunda Ley de la termodinámica, establece que la entropía del universo aumenta 

constantemente. 

ΔG: Mide la espontaneidad de una reacción 

ΔG = ΔH – T(ΔS) 

Entalpia: Energía del sistema (H) 

Entropía: Orden de sistema (S) 

ΔGo ~ Energía libre de formación o reacción asumiendo un estado inicial standard 

G = 0 

Equilibrio: ΔH = T(ΔS) 

ΔG= -RTlnK 

Los cambios son aditivos la ΔG debe ser negativa para que la reacción sea 

espontánea. 
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   4.2.2 Fuerza protón motriz 

 

La energía libre generada del catabolismo es conservada en forma de ATP y de 

fuerza protón motriz la cual provee la energía necesaria para el anabolismo (Kim, 

2008) (Figuras 40-46). 

 

 

Figura 40. Transducción de la energía, (Kim, 2008). 
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Figura 41. Diagrama general de la fuerza protón motriz en la membrana celular 

bacteriana (Doelle, 2010). 

 

 

Figura 42. Formación de una membrana celular energizada: fuerza protón motriz 

(Doelle, 2010). 
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Figura 43. Formación de la membrana celular energizada por la Hidrólisis de ATP: 

Fuerza protón motriz (Doelle, 2010). 

 

 

 

Figura 44. Fuerza protón motriz. La fuerza protón motriz (Δp) es una forma biológica 

de energía que facilitando la síntesis de ATP, el trasporte y motilidad. Δp consiste en 

un interior alcalino y un exterior de gradiente de protones ácido, de membrana interno 

negativo y e externo positivo. El trasporte de electrones por fosforilación (ETP) 

durante la respiración y la fotosíntesis forman Δp (parte baja). Δp se consume para 

sintetizar ATP. En las células fermentativas la ATPasa unida a membrana hidroliza 

ATP para exportar H+ la cual forma Δp (parte alta) (Kim, 2008). 
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Figura 45. Fuerza protón motriz en acidófilos y alcalófilos. Los acidófilos mantienen 

un pH interno neutro cuando el pH externo es ácido con un ΔpH. Tienen un potencial 

positivo bajo de membrana o interno para proporcionar una adecuada Δp 

compensando el gran ΔpH (Kim, 2008). 

 

 

Figura 46. Formación de fuerza protón motriz y síntesis de ATP por medio de ETP. 

(Dawes E.A.1986 Microbial Energetics, Figure 7.3 Blackie & Son, Glasgow) Desde 

que los electrones trasportados son acomodados en la membrana interna y en los 

procariontes en la membrana citoplasmática de tal manera que los electrones se 

mueven de la cara interna de la membrana a la cara externa de la membrana con 

H+, y en dirección inversa sin H+, H+ es exportado durante el trasporte de electrones. 
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a) La membrana unida a la ATPasa sintetiza ATP, consumiendo la fuerza protón 

motriz con H+ fluyendo al lado de menor concentración de H+ (b) (Kim,2008). 

 

4.3 Sistemas de producción de ATP 

 

El ATP es una molécula de cambio energético que conecta el anabolismo y el 

catabolismo) (Figura 47). 

 

 

Figura 47. Ciclo energético del ATP. (González, 2004) 

 

Para el complejo Mg-ATP tenemos una G0 = -30.5 kJ*mol-1 a pH = 7 y T = 310 K:  

 

 

Pero se representa más comúnmente como:  

 

 

Al enlace del tercer fosfato se le llama enlace de alta energía y es resultado de la 

suma de la repulsión eléctrica y la estabilización de la resonancia. 
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A pH = 7 el ATP tiene 4 cargas negativas (Figura 48 y 49): 

 

 

Figura 48. Estructuras ATP, ADP, AMP y Adenosin. La formación de ATP, involucra 

un ΔG =30. 5 kJ/mol f. Separación de cargas negativas, incremento de entropía y 2 

fosfatos libres que se estabilizan por resonancia (Wiley, 2008.) 

 

 

Figura 49. Formación de ATP (Moat,2002). 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



49 
 

 

            4.4 Fosforilación a nivel de sustrato 

 

Los 4 substratos para fosforilación a nivel de substrato son: 

 

1,3 BPGA + ADP → 3-PGA + ATP 

PEP + ADP → PYR + ATP 

Acetil-P + ADP → Acetato + ATP – C.K 

Succinil-CoA + Pi + ADP → Succinato + ATP + CoA 

 

Las reacciones de formación de compuestos de alta energía son (Figura 50, cuadro 

6): 

 Deshidrogenación: 1,3 BPGA (Figura 51) 

 Deshidratación: PEP 

 Transacetilación: Acetil PO4 

 

La estequiometría de la formación de ATP por PPM es de alrededor de: 2.5 – 3 

H+/ATP. 
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Figura 50. Reacciones involucradas a nivel sustrato en la formación de enlaces de 

fosfato de alta energía (White, 2007). 

 

 

 

Figura 51. Formación de compuestos de alta energía por deshidrogenación (White, 

2007). 
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Figura 52. Hidrólisis de ATP (White, 2007). 
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Figura 53. ΔG total de la hidrólisis de ATP (Wiley, 2008.) 
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Cuadro 6. Promedio de la energía libre de la hidrólisis de fosfato en algunos 

compuestos de interés biológico ATP (Wiley, 2008). 

 

 

            4.5 Fosforilación oxidativa 

 

Proceso de síntesis de ATP a partir de ADP y Pi acoplado a la oxidación de los 

componentes de la cadena respiratoria (Figuras 55-56). 

 

 

Figura 54. Cadena respiratoria.  
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A lo largo de esta serie de transportadores de electrones, los electrones de alta 

energía transportados por el NADH de la glucólisis y por el NADH y el FADH2 del 

ciclo de Krebs van "cuesta abajo" hasta el oxígeno (González, 2004). 

 

 

Figura 55. Cadena transportadora de electrones. Localizada entre la membrana 

mitocondrial interna y membrana plasmática (Prescott, 2002).  
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Figura 56. Generación de ATP en la cadena respiratoria. La tendencia de las cargas 

es moverse de la zona de alto potencial a la zona de bajo potencial (Prescott, 2002). 

 

 

 

Figura 57. Fosforilación oxidativa (Prescott, 2002). 
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La fosforilación oxidativa consiste en convertir el ADP en ATP, a lo cual contribuye 

una gran molécula proteica que sobresale por toda la membrana mitocondrial interna. 

Se trata de una ATPasa llamada ATP sintetasa (Figura 57-60).  

 

 

Figura 58. Fosforilación oxidativa y la ATPasa. El ATP sintetasa convierte el ADP 

en ATP (Prescott, 2002). 
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Figura 59. Esquema de la ATP sintetasa, anclada a la membrana celular. La elevada 

concentración de hidrogeniones con carga positiva creado entre las dos membranas 

mitocondriales y la gran diferencia de potencial a través de la membrana interna 

provoca que los hidrogeniones fluyan al interior de la matriz mitocondrial a través de 

la ATPasa. La energía liberada por este flujo de hidrogeniones es utilizada por la 

sintetasa para fosforilar el ADP en ATP que es transferido al citoplasma. Por cada 2 

electrones que se introducen en la cadena transportadora, provenientes de la 

ionización de 2 átomos de H, se sintetizan 3 moléculas de ATP (Madigan, 2015). 
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Figura 60. Gradiente de protones y fosforilación oxidativa (González, 2004). 

 

Cuando los protones descienden a lo largo del gradiente de energía, dicha energía 

se utiliza para sintetizar ATP. De esta manera, el gradiente protónico que existe a 

través de la membrana mitocondrial interna acopla la fosforilación con la oxidación 

(Figura 61 y 62, cuadro 7). 
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Figura 61: Esquema del gradiente de electrones en la membrana celular y formación 

de ATP (Prescott, 2002). 

 

Cuadro 7. Resumen del rendimiento energético máximo obtenido por la oxidación 

completa de glucosa (González, 2004). 
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Figura 62. Balance energético en la cadena respiratoria y glucólisis (González, 2004).  

 

5. METABOLISMO ENERGÉTICO (CATABOLISMO) 

 

 5.1 Metabolismo quimiorganotrofo 

 

La mayoría de los microorganismos obtienen su energía de fuentes de carbono, 

llevando a cabo diversas reacciones catabólicas (Figura 63), para suministrar 

esqueletos de carbono y el ATP y NADPH requerido para las reacciones anabólicas 

(Figura 64 y 65). 
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Figura 63. Catabolismo de los carbohidratos, vías de degradación (González, 2004). 

 

 

Figura 64. Esquema de las diversas vías que puede tomar la glucosa (Prescott, 

2002). 
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Figura 65. Catabolismo y anabolismo. Los monómeros son sintetizados a partir de 

esqueletos de carbono y sustancias inorgánicas como el amonio, sulfato y fosfato, 

que se obtiene del medio de crecimiento o del ambiente celular. Los monómeros son 

polimerizados en proteínas, ácidos nucleicos, polisacáridos, fosfolípidos y otras 

macromoléculas (Kim, 2008). 
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                  5.1.1Glucólisis (EMP) 

 

La glucólisis es el primer paso en la degradación de la glucosa para extraer energía 

para el metabolismo celular (Figura 63).  

 

 

Figura 66. Glucolisis. Es una vía metabólica en ausencia de oxigeno que se realiza 

en Eucariontes y Procariontes (Doelle, 2010). 

 

La glucólisis se compone de una fase que requiere energía (Figura 69), seguida de 

una fase que la libera (Figura 69), teniendo 10 reacciones. Ocurre en el citosol, es 

un proceso anaerobio, la glucosa se rompe en 2 piruvatos. 
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       Glucosa + 2 ADP + 2 Pi + 2 NAD+ - 2 piruvato + 2 ATP + 2 NADH + 2 H+ 

 

       C6H12O6 + 2 ADP + 2 Pi + 2 NAD+ - 2 C3H3O3
- + 2 ATP + 2 NADH + 2 H+ 

 

 

 

ΔGo
ATP – ΔGo

G6P = -16.5 kJ mol-1 

 

La glucosa 6 fosfato es termodinámicamente estable, el grupo fosforil puede 

transferirse espontáneamente del ATP a la glucosa. 
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Figura 67. Intermediarios en la glucólisis. La ΔG de la hidrólisis permite apreciar los 

fosfatos de baja energía y fosfatos de alta energía (Lehninger, 2005). 

 

Cuadro 8. Promedio de la energía libre de la hidrólisis de fosfato en algunos 

compuestos de interés biológico ATP (Wiley, 2008). 
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También: 

y-O-P + R-OH → y-OH + R-O-P 

Si R-OH es agua, la reacción es hidrólisis. 

 

El potencial de transferencia del enlace éster en y-O-P es de -29.0 kJ*mol-1. A 

cualquier enlace que tenga una energía libre mayor a -29 kJ*mol-1 se le denomina 

de alta energía. 

 

Ácido fosfoenolpirúvico: La alta energía del PEP se debe a la dificultad para resonar 

en la molécula y que la formación de piruvato da una molécula más estable. 

 

 

Figura 68. Glucólisis y las enzimas catalizadoras. Las siguientes enzimas sirven 

como catalizadoras: 1, Hexoquinasa; 2, Isomerasa; 3, Fosfofructoquinasa; 4, 

Fructosa-1,6-bifosfatoaldolasa; 5,Triosafosfato isomerasa; 6,Triosafosfato 

deshidrogenasa; 7,Fosfoglicerato quinasa; 8,Mutasa; 9,Enolasa; 10, Piruvato 

quinasa (White, 2007). 
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Figura 69. Parte 1 de la vía de la glucólisis. Adición de fosfato usando 2 ATP's 

(Lehninger, 2005). 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



68 
 

 

Figura 70. Parte 2 de la vía de la glucólisis. Transporte de electrones y remoción de 

fosfato, se forman 4 ATP'S y 2 NADH (Lehninger, 2005). 
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Cada una de las 10 reacciones de la glucólisis tiene una enzima propia y específica 

para catalizar (Figuras 71-80).  

 

1.Reacción hexoquinasa  

 

 

Figura 71. Reacción de hexocinasa. Es una reacción irreversible, donde la 

hexocinasa trasfiere el fosfato. -16.7kJ (Kim, 2008). 

 

2.Reacción hexosa fosfato isomerasa. 

Figura 72. Reacción hexosa fosfato isomerasa. Se realiza una cetoaldol 

isomerización para convertir la glucosa en fructosa. 1.7kJ.ceto-aldol isomerización 

(Kim, 2008). 
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3.Reacción de la fosfofructocinasa 

 

Figura 73. Reacción de la fosfofructocinasa. Un grupo fosfato se transfiere del ATP 

a la fructosa-6-fosfato y se produce fructosa-1,6-bifosfato. Este paso lo cataliza la 

enzima fosfofructocinasa, que puede ser regulada para acelerar o frenar la vía de la 

glucólisis. Estimulado por ADP y AMP, Inhibido por ATP y ácidos grasos (Kim, 2008). 

 

4.Reacción de la aldolasa 

 

Figura 74. Reacción de aldolasa. La fructosa-1,6-bifosfato se rompe para generar 

dos azúcares de tres carbonos: la dihidroxiacetona fosfato DHAP y el gliceraldehído-

3-fosfato. Estas moléculas son isómeros el uno del otro, pero solo el gliceraldehído-

3-fosfato puede continuar directamente con los siguientes pasos de la glucólisis. 
23.8kJ, (Kim, 2008).  
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5. Reacción triosa fosfato isomerasa. 

Figura 75. Reacción triosa fosfato isomerasa. La DHAP se convierte en 

gliceraldehído-3-fosfato. Ambas moléculas existen en equilibrio, pero dicho equilibrio 

"empuja" fuertemente hacia abajo, considerando el orden del diagrama anterior, 

conforme se va utilizando el gliceraldehído-3-fosfato. Es así que al final toda la DHAP 

se convierte en gliceraldehído-3-fosfato, (Kim, 2008). 

   

 

6. Reacción gliceraldehído 3 fosfato deshidrogenasa

 

Figura 76. Reacción gliceraldehído 3 fosfato deshidrogenasa. Dos semirreaciones 

ocurren simultáneamente: 1) la oxidación del gliceraldehido-3-fosfato (uno de los 

azúcares de tres carbonos que se forma en la fase inicial), y 2) la reducción NAD+ en 

NADH y H+. La reacción general es exergónica y libera la energía que luego se usa 

para fosforilar la molécula, lo que forma 1,3-bifosfoglicerato. 6.3kJ, (Kim, 2008). 
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7.Reacción fosfoglicerato cinasa 

Figura 77. Reacción fosfoglicerato cinasa. El 1,3-bifosfoglicerato dona uno de sus 

grupos fosfato al ADP lo transforma en una molécula de ATP y en el proceso se 

convierte en 3-fosfoglicerato. 6.3kJ, (Kim, 2008). 

 

8. Reacción fosfoglicerato mutasa 

 

Figura 78. Reacción fosfoglicerato mutasa. El 3-fosfoglicerato se convierte en su 

isómero, el 2-fosfoglicerato. -18.5kJ, (Kim, 2008). 
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9. Reacción enolasa 

Figura 79. Reacción enolasa. El 2-fosfoglicerato pierde una molécula de agua y se 

transforma en fosfoenolpiruvato (PEP). El PEP es una molécula inestable, lista para 

perder su grupo fosfato en el paso final de la glucólisis. 7.5 kJ, (Kim, 2008). 

 

 

10.Reacción piruvato cinasa 

Figura 80. Reacción piruvato cinasa. PEP de inmediato dona su grupo fosfato al ADP, 

y se forma la segunda molécula de ATP. Al perder su fosfato, PEP se convierte en 

piruvato, el producto final de la glucólisis, (Kim, 2008). 
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Cuadro 9. Cambios en la energía libre de Gibbs en la glucólisis en el músculo del 

corazón ATP (Wiley, 2008). 

 

 

  

 

Figura 81. Cambios en la energía libre de Gibbs (Magidan, 2015). 

 

Los productos netos de la glucolisis son, por cada glucosa: 2 piruvatos, 2 NADH, 2 

ATP (Figura 82). 
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Figura 82. Glucolisis balance general (Prescott, 1999). 

 

                  5.1.2 Vías alternas a la glucólisis  

 

La vía de la glucólisis (EMP), se encuentra en todos los eucariontes y en muchas 

especies de bacterias. Sin embargo, muchos tipos de bacterias no poseen la enzima 

fosfofructocinasa-1 y no pueden convertir la glucosa-6P a fructosa 1,6 difosfato, por 

lo que existen en vías alternas: vía hexosa monofosfato, vía Entner-Doudoroff y la 

vía fosfocetolasa (Figura 83).  
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Figura 83. Oxidación de la glucosa por la vía de Embden-Mayerhof-Parnas. La 

glucosa es fosforilada a glucosa 6-fosfato por PEP: glucosa fosfotransferasa (1) 

durante la translocación grupal (Sistema fosfotransferasa, PTS) o por hexoquinasa 

(2) después de la absorción por vía transporte activo. 3,glucosa-6-fosfato-isomerasa; 

4,fosfofructoquinasa; 5 fructosa difosfato aldosa; 6, triosa-fosfato isomerasa; 7, 

gliceraldehido-3-fosfatodehidrogenasa, 8, 3-fosfoglicerato cinasa; 9, fosfoglicerato 

mutasa; 10, enolasa; 11, piruvato cinasa, (White,2007). 
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                      5.1.2.1 Vía hexosa monofosfato (HMP)  

 

La vía hexosa monofosfato también conocida como vía de las pentosas (Figura 84) 

produce los precursores de la ribosarriosa en los ácidos nucleicos y provee de eritosa 

fosfato como precursor de aminoácidos aromáticos (Figura 85-87). Esta vía en la 

mayor fuente de electrones de la biosíntesis y varias reacciones las comparte con el 

ciclo de Calvin.  

 

 

Figura 84. Vía Hexosa Monofosfato (Pentosa fosfato). La glucosa es oxidada a 

ribulosa-5-fosfato acoplada a la reducción del NADPH (a). La isomerasa y la 

epimerasa convierte la ribulosa-5-fosfato a ribosa-5-fosfato y Xilulosa-5-fosfato (b). 

la trasaldolasa y la trascetolasa reorganiza la pentosa-5-fosfato en glucosa-6-

fosfato y gliceraldehido-3-fosfato involucrando eritrosa-4-fosfato (c). La síntesis de 

nucleótidos comienza con ribosa-5-fosfato, los aminoácidos aromáticos son 

producidos a partir de eritrosa-4-fosfato y fosfoenolpiruvato. NADPH producido es 

el suminstro del ´poder reductor durante los procesos biosintéticos. 1,hexocinasa; 

2, glucosa-6-fosfato dehidrogenasa; 3,lactonasa; 4,6-fosfogluconato 
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dehidrogenasa; 5,ribulos-5-fosfato-3-epimerasa; 6,ribosa-5-fosfato isomerasa; 7, 

trasnketolasa; 8,transaldolasa, (White,2007).  

 

 

Figura 85. Reacción de la transcetolasa y reacción trasaldolasa (Prescott, 1999). 
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Figura 86. Relación glicolisis/pentosa fosfato. El balance global será: 6 G6P + 12 

NADP+ ----5 F6P + 6 CO2 + 12 NADPH. En la fase no oxidativa se produce GAP y 

fructosa-6-P. Estos pueden ingresar a la ruta glicolítica, donde se producirá la 

síntesis de 2 ATP (Whiley, 2008). 
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Figura 87. Puntos clave de la vía de la pentosa fosfato (González, 2004). 

 

                         5.1.2.2 Vía Entner-Doudoroff (EDP)  

 

En esta vía la glucosa-6-fosfato es convertida a piruvato y Gliceraldehído-3-fosfato 

por la deshidratación poco usual del 6-fosfogluconato para formar 2-ceto-3-desoxi-

6-fosfogluconato (Figuras 88 y 89). 
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Figura 88. Vía Entner-Doudoroff (Prescott, 1999). 
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Figura 89. Productos de la Vía Entner-Douderoff. Produce 1 piruvato, 1 

gliceraldehido-3-fosfato por glucosa, 1 gliceraldehido-3-fosfato-piruvato y el producto 

neto son 2 etanol, 2 CO2, 1 ATP por glucosa (Prescott, 1999). 

 

5.1.2.2 Vía fosfocetolasa 

 

Vía de Warburng-Dickens o vía de la fosfocetolasa. Se presenta en bacterias que no 

poseen la enzima frutosa-1,6-fosfato-aldolasa propia de la ruta de la glucólisis, y 

deben formar u8na pentosa, produciendo reacciones de deshidrogenación.  Algunos 

microorganismos fermentadores como Lactobacillus spp utilizan la vía fosfocetolasa 

o Heterolactato para producir ácido heteroláctico. En esta ruta, la fosfocetolasa 

rompe a la pentosa y da lugar a dos ramas que llevan a la formación de lactato y 

etanol (Fermentación heteroláctica) (Figura 90). 
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Figura 90. Vía fosfocetolasa. La glucosa-6-fosfato se oxida a ácido-6-fosfoglucónico 

que es descarboxilado para posteriormente generar la pentosa fosfato. La 

fosfocetolasa corta a la pentosa fosfato para generar gliceraldehido-3-fosfato y acetil 

fosfato. El Gliceraldehído se convierte en ácido láctico por la acción de las enzimas 

de la glicólisis y el acetil fosfato se reduce a etanol (Prescott, 1999).  
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                5.1.3 Fermentaciones 

 

La relación de los productos formados y los sustratos consumidos es constante en 

algunas fermentaciones como la de etanol y la de homolactato.Las fermentaciones 

con proporciones constantes son llamadas lineales mientras que las otras vías de 

fermentación ramificada (Figura 91). Una vía ramificada produce más ATP y 

productos oxidantes que una vía lineal para producir más productos oxidantes una 

proporción de los portadores de electrones reducidos como el NAD(P)H debe 

oxidarse junto con la reducción de Hþ a H2. 

 

La formación de productos en una vía ramificada está dictada por las condiciones 

ambientales de crecimiento, especialmente el hidrógeno parcial presión (Figura 94-

102). 

 

 

Figura 91. Catabolismo lineal y ramificado. Comparación de un catabolismo lineal 

que tiene una eficiencia termodinámica constante de la síntesis de ATP con un 

catabolismo ramificado que tiene una variable eficiencia, (Thauer, 1977). 
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5.1.3.1 Fermentación alcohólica 

 

La fermentación de etanol es un ejemplo de una vía fermentativa lineal, y se forma 

más de un producto en la fermentación acetato-butirato por Clostridium.  En una vía 

fermentativa ramificada, se puede generar más ATP cuando los protones se utilizan 

como receptor de electrones (Figuras 92 y 93). 

 

 

Figura 92. Fermentación etanólica en Saccharomyces cerevisiae y Zymomonas 

mobilis.1–6, vía EMP; 7, piruvato descarboxilasa; 8, alcohol deshidrogenasa; 9, vía 

ED . Saccharomyces cerevisiae produce 2 ATP de 1 molécula de hexosa pero sólo 

1 ATP  en  Zymomonas mobilis. 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



86 
 

 

Figura 93. Fermentación de glucosa a etanol y CO2 por levaduras. 1, Enzimas 

iniciales de la ruta Embden-Meyerhof-Parnas; 2, Gliceraldehído-3-fosfato 

deshidrogenasa; 3, 3-fosfoglicerato quinasa; 4, Fosfoglicerato mutasa; 5, Enolasa; 6, 

Piruvato quinasa; 7, Piruvato descarboxilasa; 8, Alcohol deshidrogenasa (Gottschalk, 

1986). 
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 5.1.3.2 Fermentación ácido láctica (homoláctica y heteroláctica) 

                

 

Figura 94. Formación de lactato a partir de glucosa por la vía homofermentativa. 1, 

Enzimas de la ruta Embden-Meyerhof-Parnas; 2, Lactato deshidrogenasa, 

(Gottschalk, 1986). 
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Figura 95. Fermentación ácido láctica, homofermentativa. 1, vía EMP; 2, lactato 

deshidrogenasa, (Gottschalk, 1986). 
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  5.1.3.3 Fermentación butírica  

 

 

Figura 96. Fermentación butírica (White, 2007). 
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  5.1.3.4 Fermentación butaniediol 

                 

 

Figura 97. Formación de butanodiol. Enzimas: 1, Enzimas glucolíticas; 2, Piruvato-

formato liasa; 3, Formato-hidrógeno liasa; 4, Acetaldehído deshidrogenasa; 5, 

Alcohol deshidrogenasa; 6 y 7, α-acetolactato sintasa; 8, α-acetolactato 

descarboxilasa; 9, 2,3-butanodiol deshidrogenasa; 10, Lactato deshidrogenasa. 

(White, 2007). 
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Figura 98. Fermentación ABE Acetona Butanol Etanol en C. acetobutylicum (White, 

2007). 
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 5.1.3.5 Fermentación propiónica 

 

 

Figura 99. Fermentación propiónica por la vía del succinatopropionato, (White, 2007). 

 

 

 

Figura 100. Fermentación propiónica por la vía del acrilato, (White, 2007).  
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5.1.3.6 Fermentación mezcla de ácidos 

                 

 

Figura 101. Mezcla de ácidos producto de la fermentación, (Doelle, 2010). 
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Figura 102. Fermentación ácido-mixta. Enzimas: 1, Enzimas glucolíticas; 2, Piruvato 

quinasa; 3, Piruvato-formato liasa; 4, Lactato deshidrogenasa; 5, Formato-hidrógeno 

liasa; 6, Acetaldehído quinasa; 7, alcohol deshidrogenasa; 8, 

Fosfofototransacetilasa; 9, Acetato quinasa; 10, PEP carboxilasa; 11, Malato 

deshidrogenasa; 12, Fumarasa; 13, Fumarato reductasa. Nótense los rendimientos 

de ATP: por succinato, aproximadamente, 1; por etanol, 1; por acetato, 2; por 

formato, 1; por CO2 and H2, 1; por lactato, 1. La energía equivalente para 1 ATP es 

conservada por succinato formado debido a que la reacción fumarato reductasa se 

lleva a cabo en la membrana celular y genera un Δp. Nótese también los equivalentes 

de reducción utilizados en la producción de los productos finales: por succinato,4; 

por etanol, 4; por acetato, 0; por lactato, 2; por formato, 0. El número de equivalentes 

de reducción utilizados debe ser igual al número producido durante la glucólisis. Por 

tanto, solo algunas proporciones de producto final son compatibles con una 

fermentación balanceada (White, 2007). 
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Una vía de fermentación completa inicia con un sustrato, incluye la glucólisis y 

termina con los varios productos finales. Las diferentes vías de fermentación son 

típicamente llamadas por los productos finales que forman (Cuadro 10 y figura 103). 

 

Cuadro 10. Ejemplos de diferentes vías de fermentación. (White, 2007). 
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Figura 103.Esquema de fermentaciones. (Prescott, 2002). 

 

 5.1.3.7 Fermentación de ácidos dicarboxílicos 

 

 

Figura 104. Conversión de acetato a intermediarios del metabolismo central a través 

del ciclo del glioxilato y de los ácidos tricarboxílicos. El Acetil-CoA es un intermediario 

en el metabolismo de muchos compuestos. Esta forma activa del acetato es 

metabolizada a través del ciclo de los ácidos tricarboxílicos para proveer energía y a 

través del ciclo del glioxilato para suministrar esqueletos de carbono para la 

biosíntesis. 
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5.1.3.8 Fermentación en Archeas hipertermofílicas 

 

 

Figura 105. Fermentación de azúcar por Pyrococcus furiosus. Esta Archea 

metaboliza los carbohidratos a través de una modificación a vía EMP y tiene una 

enzima sulfihidrogenasa que reduce H+ y S0. El piruvato o H+ son usados como 

aceptores de electrones. S0 es usado como un colector de electrones disponibles. El 

piruvato se reduce como un aceptor de electrones en una reacción de dos pasos, 

(Kim, 2008). 

 

     5.1.4 Ciclo de Krebs y vías anapleróticas 

 

Las vías del metabolismo central, son vías que proveen los metabolitos precursores 

para todas las otras vías (Figura 106). Estas vías son las vías del metabolismo de 

carbohidratos y ácidos carboxilicos cómo el C4 ácidos dicarboxilicos y el ácido 

acético. El ciclo de Krebs tambien conocido como ciclo del Ácido cítrico o TCA, 

proporciona los intermediarios metabólicos para la sisntesís de aminoácidos y 

pirimidinas. Los microorganismos tienen reacciones anapleróticas que alimentan el 

ciclo para que pueda continuar activo durante la biosíntesis. 
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Figura 106. Relación entre las vías de los carbohidratos y el ciclo del ácido cítrico. La 

via de la glucosa-6-fosfato a piruvato es la vía de Embden-Mayerhof-Parnas 

(Glucolisis). La vía pentosa fosfato (PPP)  y la vía Entner-Doudoroff cada ambas 

ramas vienen del 6-fosfogluconato. Pero estas vías intersectan con la vía glicolítica 

y la vía del fosfogliceraldehído. Todas las vías de los carbohidratos producen 

piruvato, el cual oxida a Acetil CoA. Los organismos en crecimiento anaeróbico, el 

acetyl-CoA es oxidado a CO2 en el ciclo del ácido cítrico. Los electrones del NAD 

(P)H FADH2 son trasportados a la cadena trasportadora de electrones en organismos 

aerobios, con la formación del ATP. En células fermentativas el NADH es reoxidado 

por un aceptor orgánico (B), que se genera durante el catabolismo. El ciclo del ácido 

cítrico no opera como cómo una vía oxidativa durante el crecimiento fermentativo. 
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Abreviaturas: G6P, Glucosa-6-Fosfato; F6P, Fructosa-6-Fosfato; FDP, fructosa 1, 6-

bifosfato; PGALD, 3-fosfocliceraldehido; PEP, fosfoenolpiruvato; PPP, vía pentosa 

fosfato; ED, vía Entner-Doudoroff; FAD, dinucleótido de flavina y adenina; FADH2, 

FAD reducido, (White, 2007). 

 

 5.1.4.1 Ciclo del glioxilato. 

                                                                      

El ciclo del glioxilato es una ruta anaplerótica que alimenta al ciclo de Krebs, 

ocurre en anaerobios que crecen sobre acetato o ácidos grasos (Figura 107).  

                                                                                                                                                                        

 

Figura 107. Ciclo del ácido cítrico. Enzimas: 1, citrato sintasa; 2 y 3, aconitasa; 4 y 5, 

isocitrato deshidrogenasa; 6, α-cetoglutarato deshidrogenasa; 7, succinato 

tioquinasa; 8, succinato deshidrogenasa; 9, fumarasa; 10, malto deshidrogenasa, el 
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cis-aconitato se rompe porque es una enzima enlazada a un intermediario, (White, 

2007). 

 

              5.1.4.2 Ciclo de los ácidos tricarboxílicos 

 

Algunos microorganismos pueden realimentar intermediarios del TCA mediante la 

fijación del CO2. Algunos microorganismos utilizan piruvato carboxilasa para 

sintetizar oxalacetato. 

 

Algunos microorganismos utilizan fosfoenolpiruvato para realimentar oxalacetato en 

el TCA. 

 

 

                         5.1.4.3 Ciclo reductivo de los ácidos carboxílicos. 

 

En presencia del aire, el ciclo del ácido cítrico opera como una vía oxidativa 

acoplada a la respiración aeróbica (Figura 108).  
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Figura 108. La vía del ácido cítrico reductiva en bacterias fermentativas. Tiene dos 

ramas. Una rama oxida el citrato a α-cetoglutarato y la segunda reduce el 

oxalacetato a succinil-SCoA. Enzimas: 1, citrato sintasa; 2 y 3, aconitasa; 4 y 5 

isocitrato deshidrogenasa; 6, succinatotiocinasa; 7, fumarato reductasa; 8, 

fumarasa; 9 malato deshidrogenasa; 10, PEP carboxilasa; 11, piruvato carboxilasa, 

(White, 2007). 

 

5.1.4.4 Fijación anaplerótica del CO2 

 

La fijación del CO2 simplemente reemplaza a los intermediarios de TCA y mantiene 

así el balance metabólico (Figura 109).  
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Figura 109. Fijación del CO2, (Whiley, 2008). 

 

5.2 Metabolismo quimiolitotrófico 

 

Son organismos que obtienen energía de la oxidación de compuestos inorgánicos 

como el azufre, hierro, hidrógeno o nitrógeno o que pueden usar como fuente de 

carbono el CO2 (Figuras 110 y 111, cuadro 11). 
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Figura 110. Interacción microorganismo-ambiente, (Prescott, 2002). 

 

Cuadro 11. Tipo de reacción dependiendo la fuente de energía, (Prescott, 2002). 
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Figura 111. Reacción oxido reducción, (Prescott, 2002). 

 

 

Donador de electrones    H2 → 2e- + 2H+ 

Aceptor de electrones     ½O2+ 2e-→ O2- 

   Formación de agua       2H+ + O2- → H2O 

  Reacción total         H2 + ½O2 → H2O 
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                         5.2.1 Bacterias Nitrificantes 

 

Las bacterias nitrificantes emplean el ciclo de Calvin para fijar el CO2 y las oxidantes 

de nitrito pueden crecer heterotróficamente con glucosa y otros compuestos 

orgánicos (Figuras 112-118, Cuadros12-14). 

 

Bacterias del nitrógeno 

 

 

 

Figura 112. Nitrificación paso 1: Oxidan el amonio a nitritos. Fijan CO2 por el ciclo de 

Calvin, (Prescott, 2002). 
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Figura 113. Nitrificación paso 2. Oxidan los nitritos a nitratos, (Prescott, 2002). 

 

 

Cuadro 12. Bacterias del nitrógeno que oxidan el amonio, (Prescott, 2002). 

 

Cuadro 13. Bacterias del nitrógeno que oxidan los nitritos, (Prescott, 2002). 
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Ciclo del nitrógeno (Anamox) 

 

 

 

Figura 114. Oxidación del amonio con nitritos como aceptor de electrones en 

condiciones anaerobias, (Prescott, 2012). 
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Cuadro 14. Ejemplos de procariotas fijadoras de nitrógeno, (Kim, 2008).
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Figura 115. Ciclo del nitrógeno, (Kim, 2008). 

 

Cuadro 15. Complejo nitrogenasa de Rhizobium spp, (Kim, 2008). 
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Figura 116. Reducción de N2 por el complejo nitrogenasa. La Azoferredoxina 

(dinitrogenasa reductasa) es reducida, se acopla al ATP con la oxidación del 

ferredoxin o flavodoxin. El molibdenoferredoxin (dinitrogenasa) unido a N2 forma el 

complejo nitrogenasa con la reducción del azoferredoxin-ATP complejo. Los 

electrones necesarios para reducir el N2 son trasferidos del azoferredoxin al 

molibdoferredoxin, la reacción se repite 6 veces para reducir una molécula de N2, 

(Kim, 2008). 
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Tabla 16. Sustancias reducidas por el complejo nitrogenasa, (Kim, 2008). 

 

 

 

Figura 117. Roles de la planta hospedera y Rhizobium en la fijación simbiótica del N2. 

Cuando Rhizobium infecta una planta leguminosa, las células de las raíces de la planta 

hospedera forma nódulos y las células bacterianas se convierten en bacteriodes. El 

hospedero provee fuentes de energía y carbono y el O2 unido a la leghaemoglobina (Lb). 

Las bacterias fijan y proveen nitrógeno a la planta hospedera, (Kim, 2008). 
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Figura 118. Fijación de N2 en heteroquistes de Cyanobacterias heterocisticas, (Kim, 

2008). 

 

5.2.2 Bacterias del azufre 

 

Bacterias oxidantes de azufre (Figuras 118-121) 
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Figura 119. Micrografía de bacterias oxidantes de azufre. 
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Figura 120. Vía Sulfito oxidasa. La adenosina fosfosulfato reductasa (APS) la 

emplean pocos microorganismos que oxidan el sulfito. Los electrones liberados 

entran a nivel del citocromo C, para formar ATP. El NADH es producido por un flujo 

reverso de electrones para producir NADH necesario para la fijación del 

CO2 en el ciclo de Calvin, (Prescott, 2002). 
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Cuadro 17. Bacterias oxidantes de azufre, (Prescott, 2002). 

 

 

 

 

Figura 121. Micrografía Acidithiobacillus thiooxidans. Oxida el Sº y produce ácido 

sulfúrico. Aunque ha sido aislado del suelo se le ha observado en la corrosión del 

concreto de tubos de alcantarilla, transformando el gas de sulfuro en ácido sulfúrico 

en aguas residuales, (Kim, 2008). 
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Cuadro 18. Bacterias oxidantes de azufre. Bacterias filamentosas* quimiolitótrofas 

del azufre y otros géneros, (Prescott, 2002). 

 

 

 

 

Figura 121. Asimilación por reducción del sulfato y síntesis de cisteína, (Kim, 2008).                         
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 5.2.3 Bacterias oxidantes del hierro 

 

 

 

 

 

Figura 122. Rusticianina, proteína periplásmica que contiene fierro. Los electrones 

liberados entran a nivel del citocromo C, para formar ATP. El NADH es producido por 

un flujo reverso de electrones para producir NADH necesario para la fijación del CO2 

en el ciclo de Calvin. 
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5.2.4 Bacterias oxidantes de hidrógeno 

 

Son bacterias Gram negativas, con Hidrogenasa membranas y citoplasmática, 

metabolismo litoautotrófico y quimiolitotrófico, produce polihidroxialcalonatos 

(Figuras 123-125, Cuadros 19 y 20). 

 

 

Figura 123. Bacterias del hidrógeno quimioheterótrofas. La reacción la cataliza la 

enzima Hidrogenasa (cofactor Ni2+). Pueden contener 2 hidrogenasas, una unida a la 

membrana y otra citoplasmática, (Prescott, 2002). 

 

H2 + ½O2 → H2O 

6H2+ 2O2 + CO2 → (CH2O) + 5H2O 
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Cuadro 19. Bacterias oxidantes del hidrógeno, (Presscott, 2002). 

 

 

 

 

Figura 124. Ralstonia eutropha, aspectos principales del metabolismo heterotrófico y 

lito autotrófico. Los círculos amarillos representan el metabolismo central, mientras 

que las áreas verdes-amarillas el ciclo de Calvin, los cuadrados rojos representan las 

2 hidrogenasas para la conservación de la energía, (Pohlmann, 2006).  
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Cuadro 20. Bacterias oxidantes del hidrógeno. 

 

 

 

 

Figura 125. Arthrobacter spp. Bacterias del suelo capaces de degradar 

simbióticamente con Streptomyces compuestos tóxicos. Juntos pueden degradar los 

insecticidas organofosforados totalmente y emplearlos como única fuente de carbono 

y energía. Arthrobacter puede reducir el cromo hexavalente a trivalente (menos 

tóxico). 
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 5.2.5 Vía de la fijación de CO2 en quimiolitótrofos 

 

 

Figura 126. Vía Sulfito oxidasa. La adenosina fosfosulfato reductasa (APS) la 

emplean pocos microorganismos que oxidan el sulfito. Los electrones liberados 

entran a nivel del citocromo C, para formar ATP. El NADH es producido por un flujo 

reverso de electrones para producir NADH necesario para la fijación del 

CO2 en el ciclo de Calvin, (Madigan 2015). 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



122 
 

                    5.3 Metabolismo fotolitotrófico 

 

La fotosíntesis es un proceso básico para la vida. Este proceso por el cual las plantas 

y algunas bacterias, llamadas fototrofos, convierten la energía radiante en forma de 

luz en energía metabólica (ATP) y poder reductor (NAD(P)H+H+). En contraste a las 

plantas y algas las bacterias fotosintéticas no necesitan oxígeno, no liberan oxígeno 

y por lo tanto son anaerobios naturales (Figuras 127 y 128).  

 

 

Figura 127. Los organismos fotolitotróficos emplean el ATP y el poder reductor para 

fijar el CO2 a través del ciclo de Calvin, (Madigan, 2015).  
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Figura 128. El ciclo de Calvin. Tiene 3 fases: Fase 1: Fijación del carbono a través 

de Rubisco. Fase 2: Reducción. Usa el poder reductor de NADPH para trasformar el 

fosfoglicerato en gliceraldehído 3-fosfato. Fase 3: Recuperación del CO2. De cada 6b 

moléculas de gliceraldehído 3-fosfato 5 se trasforman en 3 moléculas de ribulosa 

difosfato y la otra se considera el rendimiento neto del ciclo, (Moat, 2002). 

 

                          5.3.1 Fotosíntesis 

 

Los microorganismos que utilizan la luz como fuente de energía para sus procesos 

biosintéticos, incluyen algas eucariontes, cianobacterias (Cuadro 21), bacterias 

fotosintéticas (Cuadro 22), y bacterias fototroficas anoxigenicas aeróbicas. En la 

fotosíntesis oxigénica se genera oxígeno y el agua es usada como donador de 

electrones. En la fotosíntesis anoxigénica compuestos orgánicos o de azufre son 
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usados como donadores de electrones. El sistema fotosintético consta de un centro 

de reacción asociado íntimamente a moléculas antena (Figuras 130-140). 

 

Cuadro 21. Toxinas producidas por cianobacterias, (Bonilla, 2009). 

 

 

Cuadro 22. Bacterias fotosintéticas, (Kim, 2008). 
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Cuadro 23. Pigmentos fotosintéticos, (Kim, 2008). 

 

 

 

Figura 129. Estructura de la clorofila, (Kim, 2008). 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



126 
 

                      5.3.1.1 Microorganismos fotosintéticos 

 

 

 

Figura 130. Espectro de absorción de organismo fotosintéticos, (Kim, 2008). 
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Figura 131. Fotosistema I: flujo cíclico de electrones acoplado a la fosforilación, 

(Madigan, 2015). 

 

 

Figura 132. Flujo de electrones en la planta durante la fotosíntesis, (Kim, 2008). 
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Figura 133. Tilacoides, organelos fotosintéticos en cianobacterias, (Kim, 2008). 

 

 

Figura 134. Clorosoma unido a la membrana citoplasmática en bacterias verdes. 
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Figura 135. Aparato fotosintético en bacterias púrpuras. 

 

 

Figura 136. Cadena fotosintética de transporte de electrones de cianobacterias, (Kim, 

2008). 
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Figura 137. Bacterias fotosintéticas anoxigénicas, (Kim, 2008). 

 

 

Figura 138. Reacciones de luz en bacterias púrpuras, (Kim, 2008). 
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Cuadro 24. Diferencias entre plantas y bacterias durante la fotosíntesis, 

(Tortora,2013). 

 

 

 

  5.3.1.2 Metabolismo del carbono en fotoorganótrofos 

 

 

Figura 139. Metabolismo fotoorganotrófico en bacterias púrpuras, (Kim, 2008). 
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Figura 140. Butirato metabolizado por bacterias púrpuras, (Kim, 2008). 

 

 

 

Figura 141. Metabolismo del carbono por cianobacterias, (Kim, 2008). 
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 5.4 Respiración  

                  5.4.1 Anaerobia 

La respiración anaerobia (o anaeróbica) es un proceso biológico llevado a cabo por 

los microorganismos anaerobios (Cuadro 25), que consiste en la oxidorreducción de 

monosacáridos y otros compuestos en el que el aceptor terminal de electrones es 

una molécula inorgánica distinta del oxígeno,  y más raramente una molécula 

orgánica. 

 

Cuadro 25. Ejemplo de respiraciones anaerobias en procariontes, (Prescott, 2002). 

 

 

 5.4.1.1 Denitrificación 

 

Las enterobacterias solo llevan a cabo la respiración de nitratos a nitritos (nitrato 

reductasa). Las bacterias desnitrificantes (Pseudomonas aeuroginosas, Paracoccus 

desnitrificans, Rhadobacter sphaeroides) pueden además reducir los nitritos a gases 

en un proceso llamado desnitrificación (Figura 142).  
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Figura 142. Desnitrificación en la membrana. DH: NADH deshidrogenasa, NAR]: 

nitrato reductasa, NIR: nitrito reductasa, NOR: nitrato reductasa, N2OR: nitrato 

oxidoreductasa, (Madigan, 2015). 

 

 5.4.1.2 Reducción de metales 

 

La reducción de hierro férrico se da por la respiración anaerobia de hierro férrico en 

anaerobios facultativos y estrictos, el Fe+3 es abundante en el hábitat.  

 

 

 

Los microorganismos que utilizan óxidos de Fe+3 insolubles (Figura 142) como 

aceptores electrones pueden tener una función importante en los ciclos de la materia 

en sedimentos acuáticos y en biorremediación de aguas subterráneas contaminadas 

con metales. 
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Figura 143. Micrografía de Geobacter metallireducens. Es capaz de obtener energía 

a través de la reducción desasimiladora de hierro, manganeso y otros metales. 

Además, este organismo es capaz de oxidar compuestos aromáticos contaminantes. 

Esto lo hace un potencial agente de biorremediación, (Moat, 2002).  

 

                  5.4.1.3 Sulfidogénesis 

 

En bacterias sulfato reductoras se genera la respiración anaerobia de sulfatos 

conocida como reducción desasimiladora de sulfatos (Figura 144). Estas bacterias 

se encuentran en ambientes anaerobios marinos ricos en óxidos de azufre (Figura 

145-146). 
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Figura 144. Reducción desasimiladora de sulfatos. El H2 externo puede formarse 

también como producto de la fermentación además de por el catabolismo de lactato 

y piruvato, (Madigan, 2015). 

                

 

 

Figura 145. Micrografía Acidithiobacillus thiooxidans. Oxida el Sº y produce ácido 

sulfúrico. Aunque ha sido aislado del suelo se le ha observado en la corrosión del 

concreto de tubos de alcantarilla, transformando el gas de sulfuro en ácido sulfúrico 

en aguas residuales, (Moat, 2002). 
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Figura 146. Comparación de reducciones asimiladoras y desasimiladoras de sulfatos, 

(Moat, 2002). 

 

   5.4.1.4 Metanogénesis 

 

Los metanógenos (Figura 147) son un grupo importante de reductores de CO2 

anaerobios obligados del dominio Archea que producen metano como producto final. 

Se genera un gradiente de protones durante la metanogénesis. La reacción: 
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Figura 147. Metanógenos. Usan los carbonatos y lo convierten en metano utilizando 

hidrógeno como fuente de electrones, (Moat, 2002). 

 

          5.5 Metabolismo Intermediario 

 

5.5.1 Degradación de polímeros 

 

Las macromoléculas que existen en las células son polímeros (carbohidratos, lípidos, 

ácidos nucleicos y proteínas) (Figura 148), están formadas por la unión de unidades 

más pequeñas.   
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Figura 148. Diagrama general de la degradación de polímeros, (Doelle, 2010). 

 

5.5.1.1 Carbohidratos 

 

Los carbohidratos o polisacáridos están constituidos por monosacáridos (Cuadro 

26). Los polisacáridos como el almidón o la celulosa, se hidrolizan primero a 

monómeros u oligómeros por enzimas extracelulares, antes de ser transportados 

al interior de la célula. 
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Cuadro 26. Degradación de polímeros de carbono, (González, 2004). 

 

 

 

El almidón es un polímero de glucosa constituido por amilosa y amilopeptina. Forman 

cadena fuertemente unidas por enlaces α-1,4-glucosidicos, mientras que las cadenas 

laterales tienen enlaces α-1,6-glucosidicos. La α-amilasa es una endoglucanasa que 

hidroliza aleatoriamente los enlaces α-1,4-glucosidicos para producir una mezcla de 

dextrina, maltosa y glucosa, pero no hidroliza los enlaces α-1,6-glucosidicos. Muchas 

bacterias incluyendo Bacillus, Pseudomonas y Clostridium producen esta enzima.  
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La celulosa es uno de los compuestos orgánicos más abundantes en la naturaleza y 

es un homopolímero de glucosa unido a almidón (Figura 150). Las glucosas se 

encuentran fuertemente unidas por enlaces β-1,4-glucosídicos. 

 

 

 

Figura 149. Hidrólisis de celulosa cristalina por exo- β-1,4-glucanasa, (Kim, 2008). 

 

5.5.1.2 Ácidos nucleicos 

 

Las nucleasas hidrolizan ARN y ADN a ribo0nucleosido monofosfato y 

deoxiribonucleosido monofosfato. Más adelante se hidrolizan a bases y ribosa 

(deoxirribosa) por la nucleotidasa y nucleosidasa (Figuras 150 y 151). 
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Figura 150. Degradación de bases purinas, (Kim, 2008). 
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Figura 151. Degradación de bases pirimidinas, (Kim, 2008). 

 

 

 

 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



144 
 

5.5.1.3 Lípidos 

 

Algunos microorganismos utilizan la β–oxidación con el ciclo de los ácidos 

tricarboxílicos (Figura 152) para convertir acetil-CoA proveniente de ácidos grasos 

en esqueletos de carbono necesarios para la biosíntesis.  

 

 

 

Figura 152. Conversión del acetato a intermediarios del metabolismo central a través 

de ciclo de los ácidos tricarboxilicos y el ciclo del glioxilato (Kim, 2008). 

 

Los ácidos grasos con un número par de carbonos a través de la β-oxidación son 

divididos en unidades de 2-carbonos en forma de acetil-CoA a partir de Acil-CoA y 

es catalizado por 5 enzimas (Figura 153).  
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Figura 153. Degradación de palmitato a acetil-CoA a través de la β-oxidación. 

 

El propionil-CoA es un intermediario metabólico de un gran número de compuestos, 

incluyendo los aminoácidos. La vía del acrilato (Figura 154) y la vía del metilmalonil-

CoA (Figura 155) fueron identificadas como metabolismo oxidativo de propionil-CoA.  

 

 

Figura 154. Vía del acrilato. Pseudomona aeruginosa oxida propionil CoA a piruvato, 

(Kim, 2008). 

 

El propionil-CoA es metabolizado a piruvato a través del ciclo del metilcitrato, en 

muchas bacterias incluyendo Escherichia coli, Salmonella typhimurium y Ralstonia 

eutropha, en hongos como Saccharomyces cerevisiae y Aspergillus nidulans.  
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Figura 155. Conversión del acetato a intermediarios del metabolismo central a través 

del ciclo del Ácido tricarboxilico y ciclo del glioxilato (arriba). Oxidación de propionil-

CoA a piruvato a través del ciclo del metilcitrato (abajo), (Kim, 2008). 

Algunos compuestos de C2 como el glicolato, glioxilato (Figuras 156 y 157) y 

oxalacetato (Figura 158) no pueden ser metabolizados de la misma forma que el 
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acetato. El glicolato es generado de la descarboxilación del fosfoglicolato que se 

produce durante la fotorespiración. El glioxilato resulta de la degradación de la purina. 

Escherichia coli y Pseudomona spp. Usan estas sustancias a través del ciclo de los 

ácidos dicarboxílicos para generar energía.  

 

 

 

Figura 156. Ciclo de los ácidos dicarboxílicos y vía del glicerato para la utilización 

del glioxilato (Kim, 2008). 
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Figura 157. Metabolismo del glioxilato a través de la vía 3-hidroxiaspartato por 

Paracoccus denitrificans, (Kim, 2008). 

 

 

Figura 158. Metabolismo del oxalacetato en Pseudomona oxolaticus, (Kim, 2008). 
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Los microorganismos anaerobios fermentativos producen alcoholes como etanol, 

butanol y otros. La alcohol deshidrogenasa y la aldehído deshidrogenasa oxida estos 

alcoholes primarios a ácidos grasos (Moat, 2002).  

 

 

 

Salmonella thyphimurium oxida propanodiol a propionil-CoA donde es metabolizado 

a través del ciclo del metilcitrato. 

 

 

Especies como Bacilus, Ralstonia eutropha y Pelobacter carbinolicus, oxidan el 

butanodiol a acetaldehído y acetil-CoA. 

 

 

Xanthobacter spp. Puede oxidar el isopropanol a acetona antes de la carboxilación a 

a acetoacetato. La acetona es carboxilada por Rhodobacter capsulatus, 

Rhodomicrobium vannielii y Thiosphaera pantotropha. 
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5.5.1.4 Proteínas 

 

Los aminoácidos se usan para la síntesis de proteínas y son deaminados a 2 

cetoácidos correspondientes. Los 2 cetoácidos son oxidados a Acil-CoA por 2 

cetoácido deshidrogenasa para usarse como fuente de carbono y energía. Son 

deaminados a través de diferentes vías dependiendo de su naturaleza. 

Deaminación Oxidativa. Los aminoácidos son deaminados por cualquier aminoácido 

oxidasa o por un aminoácido deshidrogenasa (Figura 160-164). Las aminooxidasas 

tienen una baja especificidad para los sustratos, una sola enzima puede oxidar hasta 

diez diferentes aminoácidos (Moat, 2002). 

 

 

 

La transaminación es una reacción enzimática que transfiere un grupo NH2 de 

aminoácidos a 2-ceto ácidos. 
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Aminoácido dehidratasa. La aminoacidodeshidratasa deamina serina y treonina, 

removiendo el grupo hidroxil (-OH). 

 

 

Aspartato e Histidina son deaminados en reacciones similares a los catalizados por 

la dehidratasa.  

 

 

 

Deaminación de cisteína y metionina (Figura 159). La transmetilasa remueve el grupo 

metil de metionina para producir homocisteína. Desulfidasa remueve grupos amino 

y sulfido simultáneamente de cisteína y homocisteina para producir piruvato y 2-

cetobutirato respectivamente (Moat, 2002).  
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Figura 159. Degradación de Histidina, (Kim, 2008). 
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Figura 160. Degradación de aminoácidos con cadena lateral, (Kim, 2008). 
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Figura 161. Degradación de arginina, (Kim, 2008). 
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Figura 162. Degradación de prolina, (Kim, 2008). 

 

 

Figura 163. Degradación de lisina, (Kim, 2008). 
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Figura 164. Degradación de triptófano, (Kim, 2008). 

 

5.5.2 Degradación de compuestos recalcitrantes 

 

Muchos microorganismos procariontes y eucariontes pueden usar hidrocarburos 

alifáticos (Cuadro 27), especialmente aquellos que se encuentran líquidos a 

temperatura ambiente. Los hidrocarburos son insolubles en agua y diferentes en 

cuanto al transporte de los solubles en agua (Figura 165-168). 

 

Cuadro 27. Algunos ejemplos de microbios que utilizan hidrocarburos, (Kim, 2008). 
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Figura 165. Oxidación de hidrocarburos alifáticos por Pseudomona oleovarans. (Kim, 

2008). 

 

 

 

Figura 166. Oxidación de hidrocarburos alifáticos por Nocardia petroleophila, (Kim, 

2008). 
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Figura 167. Oxidación de propileno por Rhodococcus rhodochrous, (Kim, 2008). 
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Figura 168. Degradación de aminoácidos aromáticos, (Kim, 2008). 

 

       5.5.2.1 Vía del catecol y protocatecuato 

 

El metabolismo de compuestos aromáticos puede ser dividido en 2 pasos. En el 

primer paso las monooxigenasas incorporan grupos hidroxil dentro de los anillos 

bencénicos, con este paso los compuestos aromáticos son convertidos a uno de los 

tres intermediarios: protocatecuato, catecol y gentisata (Figuras 169-173). Los 

compuestos aromáticos son principalmente convertidos a protocatecuato, y el catecol 

se deriva de hidrocarburos aromáticos, compuestos aromáticos con grupo amino y 
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monómeros de lignina. Algunas bacterias generan gentisata de naftaleno, 3-

hidroxibenzoato, derivados de fenol, entre otros.  

 

 

Figura 169. Metabolismo de los carbohidratos usando Ortho y Meta fisión (Doelle, 

2010). 
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Figura 170. Compuestos aromáticos metabolizados a través de protocatecuato, (Kim, 

2008). 

 

Figura 171. Compuestos aromáticos metabolizados por catecol, (Kim, 2008). 
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Figura 172. Meta fisión de catecol y protocatecuato, (Kim, 2008). 

 

 

Figura 173. Vía gentisato, (Kim, 2008). 
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6. METABOLISMO BIOSINTÉTICO (ANABOLISMO) 

 

6.1 Biosíntesis de sacáridos y sus derivados 

 

                  6.1.1 Gluconeogénesis  

 

Reportes recientes han puesto en evidencia que la GNG o elementos centrales de 

esta vía metabólica están presentes en micro organismos quimiolito-autótrofos 

(Figura 174). Estos procariontes anaerobios, con capacidad de fijar CO2, obtienen 

energía a partir de la oxidación de compuestos inorgánicos como el hierro y el azufre, 

siendo las bacterias nitrificantes ejemplos bien conocidos. El metabolismo 

intermediario de estos organismos está centrado en la síntesis y manejo de la acetil-

CoA; estos organismos son capaces de formar fosfoenolpiruvato por una serie de 

reacciones de fijación de CO2, y además manejan el ciclo de Krebs de manera 

reductiva (se produce NADH, no NAD+).  

 

 

Figura 174. Gluconeogénesis, la biosíntesis de la glucosa a partir de compuestos no 

glucosídicos, (Herraez, 2014). 
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                  6.1.2 Hexosa monofosfato 

 

 

Figura 175.  Vía hexosa monofosfato (Pentosa- fosfato). La Glucosa es oxidada a 

ribulosa-fosfato acoplada a la reducción de  NADPH (a)La isomerasa y epimerasa 

convierte a la ribulosa-5-fosfato a ribosa-5-fosfato y la  xilulosa-5-fosfato (b) 

Transaldolasa y transcetolasa se reorganizan pentosa-5-fosfato en glucosa-6-fosfato 

y gliceraldehído-3-fosfato involucrando a la eritrosa- fosfato. (c) Síntesis de 

nucleótidos inicia con  ribosa-5-fosfato, y los aminoácidos aromáticos son producidos 

de la eritrosa-4-fosfato y el fosfoenolpiruvato (Moat, 2002). 
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Figura 176. Ciclo hexosa monofosfato oxidativo.  Gliceraldehido-3-fosfato es oxidado 

a piruvato como en la vía EMP. 1, glucosa-6-fosfato deshidrogenasa; 2, 6- 

fosfogluconato deshidrogenasa; 3, carbono reorganizado como en la vía HMP; 4, 

glucosa-6-fosfato e isomerasa, (White, 2007). 

 

                  6.1.3 Monómeros de mureína 

 

La fructosa-6-fosfato es usada para sintetizar los monómeros de mureína, uridina 

difosfato (UDP)-N-acetilglucosamina y UDP-N-acetilmuramato. El precursor es 

aminado a glucosamina-6-fosfato usando glutamato como donador del grupo amino 

después es acetilado a N-acetilglucosamina-6-fosfato condensado con UTP Figuras 

177 y 178). 
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Figura 177. Síntesis de los monómeros de mureína, UDP-N-acetilglucosamina y 

UDP-N-acetilmuramato, (Kim, 2008). 
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Figura 178. Síntesis de UDP-N-acetilmuramilpentapéptido a través de la síntesis de 

un péptido no ribosomal agregando aminoácidos al grupo lactil de UDP-N-

acetilmuramato, (Kim, 2008). 

 

                  6.1.4 Síntesis de ácido teicoico 

 

Los ácidos teicoicos se encuentran en todas bacterias Gram Positivas pero ausentes 

en las bacterias Gram Negativas. Los ácidos teicoicos son polímeros de ribitol fosfato 

de glicerol fosfato unidos por enlaces fosfodiester (Figura 179). Azúcares, 

aminoazucares o aminoácidos pueden ser condensados a grupos hidroxil o ribosil 

del ribitol o glicerol para generar diversas variantes en las estructuras (Figura 180). 
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Figura 179. Estructuras de los ácidos Teicoicos, (White, 2007). 

  

 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



169 
 

 

Figura 180. Variaciones en las estructuras de los ácidos teicoicos, (White, 2007). 

 

                 6.2 Biosíntesis de aminoácidos.  

 

Los aminoácidos son sintetizados usando los esqueletos de carbono (Cuadro 

28) disponibles del metabolismo central (Figura 1781). Estos son piruvato, 
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oxalacetato, 2-cetoglutarato, 3-fosfoglicerato, fosfoenolpiruvato, eritosa-4-

fosfato y ribosa-5-fosfato.  

 

 

 

Figura 181. Ruta biosintética para aminoácidos y compuestos relacionados,  (Moat, 

2002). 
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Cuadro 28. Esqueletos de carbono usados en la biosintesis de aminoácidos, (Kim, 

2008). 

 

 

Algunos aminoácidos son sintetizados por diferentes vías dependiendo del 

organismo, sin embargo, usaremos cono ejemplo lo que ocurre en Escherichia coli. 

 

6.2.1 Familias del piruvato y oxalacetato 

 

El piruvato y oxalacetato son convertidos en alanina y aspartato a través de las 

reacciones catalizadas por la transaminasa (Figura 182).  

 

Figura 182. La asparagina sintetasa sintetiza la asparagina a partir del aspartato y el 

amonio consumiendo energía en forma de ATP, (White, 2007). 
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La treonina, metionina y lisina son producidos por el aspartato en adición a la 

asparagina (Figura 183). Un intermediario de la biosintesis, diaminopimelato, no se 

encuentra en las proteínas, pero es un precurso de la mureina y ornitina, un 

intermediario en la biosintesis de la arginina. 

 

 

Figura 183. Biosisntesis de treonina, metionina y lisina del precursor común 

aspartato, (Kim, 2008). 

 

Muchos procariontes utilizan la via de diaminopimelato para sistetizar lisina, pero 

levaduras y hongos sisntetizan este aminoácido de 2-cetoglutarato atravez de la vía 

2-aminodiapato (Figura 184). 
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Figura 184. Biosintesis de lisina en levaduras y hongos a traves de la vía 2-

aminoadipato, (Kim, 2008). 

 

La treonina producida por el aspartato es deaminada a 2-cetobutirato, donde es 

usado como precursor para la biosisntesis de isoleucina. 2 moléculas de piruvato 

son condensadas a 2-acetolactato para la biosintesis de leucina y valina (Figura 

185). 
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Figura 185. Biosíntesis de Isoleucina, valina y leucina, (Kim, 2008). 

 

      6.2.2 Familias del fosfoglicerato 

 

El 3-fosfoglicetaro intermediario de la vía EMP es convertido a Serina y más adelante 

a glicina y cisteína (Figura 186).  
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Figura 186. Biosíntesis de glicina, serina y cisteína a partir de 3-fosfoclicerato, (Kim, 

2008). 

 

                    6.2.3 Familias del 2-cetoglutarato 

 

El glutamato sintetizado de 2-cetoglutarato a través de reacciones catalizadas por 

glutamato deshidrogenasa es el precursor para la síntesis de prolina arginina y 

glutamina (Figura 187). La N-acetilornitina deacetilasa no se ha detectado en 

bacterias corineformes, Pseudomona aeruginosa y en la levadura Saccharomyces 

cerevisiae. En su lugar, la reacción es catalizada por N-acetilglutamato-acetilornitina 

acetiltransferasa acoplando las reacciones e 6 y 9 en ese organismo. 
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Figura 187. Biosíntesis de glutamato, glutamina, prolina y arginina de 2-cetoglutarato, 

(Kim, 2008). 

 

  6.2.4 Aminoácidos aromáticos 

 

El benceno de los aminoácidos aromáticos está formado por Shikimato, el cual es 

producido por la condensación de eritrosa-4-fosfato y fosfoenolpiruvato. El Shikimato 

es metabolizado más adelante a fenilpiruvato y p-hidroxifenilpiruvato antes de ser 

transaminado a fenilalanina y tirosina respectivamente (Figura 188).  
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Figura 188. Biosíntesis de aminoácidos aromáticos, (Kim, 2008). 

 

6.2.5 Biosíntesis de histidina 

 

La histidina es producida por 5-fosforibosil-1-pirofosfato (PRPP). 
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Figura 189. Biosíntesis de la histidina, (Kim, 2008). 

 

6.3 Biosíntesis de ácidos nucleicos.  

 

Los nucleótidos son sintetizados en una vía de novo desde el principio o vía de 

salvamento, de esta forma se reciclan las bases. 
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6.3.1 Vías de salvamento 

 

Normalmente la vida media del ARNm es corta porque continuamente se sintetiza y 

regenera. Las bases que surgen de la rotación de los ácidos nucleicos son reciclados 

a nucleótidos en las vías de salvamento. En esta reacción una base reemplaza el 1-

pirofosfatofosfato del 5-fosforibosil-1-pirofosfato catalizado por fosforibosil 

transferasa (White, 2007).  

 

 

      

 6.3.2 Biosíntesis de nucleótido de pirimidina a través de la vía de novo. 

 

La síntesis de pirimidina (Figura 190) empieza con la síntesis de carbamoil fosfato a 

carbonato. El ATP provee la energía necesaria para la reacción del grupo  –NH2 

desde glutamina, (White, 2007). 

 

 

                 

El orotato es sintetizado como precursor de los nucleótidos de piridina antes de unirse 

a PRPP.  
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Figura 190. Biosíntesis de novo de nucleótidos de piridina, (Kim, 2008). 

 

               6.3.2.2 Biosíntesis de novo de nucleótidos de Purina 

 

Los nucleótidos de purina (Figura 191) se sintetizan a partir de la glutamina como 

donador de –NH2 a PRPP, después la inosina-5-monofsfato es sintetizada con la 

adición de carbonos y nitrógeno en forma de glicina, meteniltretrahidrofolato, 

glutamina, aspartato y formil tetrahidrofolato. La inosina 5-monofosfato es convertida 

a guanosina-5-monofosfato y adenosina-5-monofosfato.  
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     Figura 191. Biosíntesis de nucleótidos de purina, (Kim, 2008). 

 

 6.3.3 Biosíntesis de deoxinucléoticos 

 

La síntesis de ARN requiere ATP, guanosina 5´-fosfato, citidina 5´-trifosfato y uridina 

5´- trifosfato como bloques de construcción y los deoxinucleótidos trifosfatos son los 

sustratos para la ADN polimerasa (Figura 191). Los ribonucleótidos son reducidos a 

deoxinucleótidos por la ribonucleotido reductasa, (White, 2007). 
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Figura 192. Biosíntesis de nucleótidos de purina, (Kim, 2008). 

 

6.4 Síntesis de lípidos. 

 

Los fosfolípidos son componentes celulares esenciales de la mayor parte de la 

membrana. Los fosfolípidos bacterianos están compuestos por acilglicerido con un 

éster unido entre glicerol y ácidos grasos como en una célula eucarionte. Las 
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membranas de las arqueas contienen fosfolípidos con un éter unido entre un 

polialcohol y un alcohol poliisoprenoide. Los ácidos grasos y los alcoholes 

isoprenoides son sintetizados a partir de Acetil CoA. 

 

6.4.1 Biosíntesis de ácidos grasos 

 

El Acetil CoA es convertido a proteína trasportadora acil-acil (acil-ACP) a través de 

la acción de 7 enzimas (Figuras 193 y 194).  

 

 

Figura 193. Síntesis de Acil-ACP, (Kim, 2008). 
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Figura 194. Síntesis de Acil-ACP insaturado por la ruta anaeróbica, (Kim, 2008).   

 

6.4.2 Biosíntesis de fosfolípidos 

 

El dihidroxiacetato fosfato (Intermediario de la vía EMP) es reducido a glicerol-3-

fosfato, oxidando NADPH: 
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El glicerol-3-fosfato aciltransferasasintetiza ácido fosfatíidico, precursores para la 

síntesis de fosfolípidos y triglicéridos. 

 

 

 

El ácido fosfatídico en activado CDP-diacilglicerol 
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Figura 195. Biosíntesis de fosfolípidos, (Kim, 2008). 

 

   6.4.3 Biosíntesis de isoprenoides 

 

Varios isoprenoides son encontrados en células microbianas (Figura 196). 

Incluyendo residuos de alcohol de Archeas, fosfolípidos de membrana 

citopasmáticos, quinones y carotenoide. Ellos son sintetizados a través de Isopentil 

pirofosfato (IPP). Se conocen 2 vías para producir Isopentil pirofosfato: la vía del 

mevalonato y la vía independiente de mevalonato. Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



188 
 

 

Figura 196. Síntesis de Isopentil pirofosfato (IPP), precursor de isoprenoides a través 

de la vía mevalonato o a través de la vía independiente de mevalonato, (Kim, 2008). 

 

  6.5 Formación de tetrapirroles y grupo hemo.  

 

Muchas proteínas contienen grupos hemo, incluyendo citocromo y clorofila, el 5-

aminolevuminato es un precursor común en la sisntesis de tetrapirroles (Figura 

197).  

 

Solamente en Alphaproteobacteria se ha encontrado la aminolevuminato sintetasa. 
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En procariontes el precursor del grupo Hemo es sintetizado de Glutamato-tARN. 
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Figura 197. Vía hemo biosintética de ALA a protohemo, (Kim, 2008). 
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7. INTEGRACIÓN METABÓLICA Y ANÁLISIS DE CULTIVOS 

 

Las células microbianas son un complejo de reacciones anabólicas y catabólicas con 

muchas vías interconectadas. Cada vía catabólica consiste en una serie de 

reacciones catalizadas enzimáticamente que convierte un sustrato en productos. La 

regulación metabólica consiste en la organización química que presentan las vías 

metabólicas, es decir la concentración de enzimas en las vías y la actividad catalítica 

pueden ser reguladas por el mismo flujo de la vía, por la concentración de cofactores 

o por la disponibilidad de los sustratos, (Doelle, 2010).  

 

7.1 Regulación enzimática. 

 

Existen 4 factores responsables de la actividad enzimática en las vías metabólicas: 

disponibilidad de sustrato, disponibilidad de cofactores, eliminación de productos e 

inhibición por retroalimentación (Figura 199). 

 

Disponibilidad del sustrato. Cualquier vía metabólica puede en teoría, ser regulada 

simplemente por la disponibilidad del sustrato. La reducción en la concentración del 

sustrato reducirá la actividad de la enzima y disminuirá el flujo de la vía. 

 

Disponibilidad de cofactores: La regulación es similar a la regulación por 

disponibilidad del sustrato, la diferencia principal es que la síntesis del cofactor está 

determinada por el código genético (Figura 198), (Doelle, 2010). 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



192 
 

 

Figura 198. Represión enzimática por operón, (Doelle, 2010). 

 

 

Figura 199. Inducción de síntesis enzimática, (Doelle, 2010). 
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Remoción de productos e inhibición por retroalimentación:  La inhibición por 

retroalimentación ocurre cuando el producto de una reacción enzimática, ya sea al 

final o en una bifurcación de una vía determinada, actúa como efector alostérico, 

inhibiendo temporalmente la actividad de una enzima, en un paso anterior de la vía. 

 

7.3 Crecimiento microbiano. 

 

Para que el crecimiento bacteriano tenga lugar es necesario un aporte adecuado de 

nutrientes. Todos los microorganismos necesitan carbono, nitrógeno, hidrógeno, 

oxígeno, azufre, fósforo y diversos minerales para crecer. Muchos necesitan también 

nutrientes especiales. Los microorganismos captan estos nutrientes mediante 

diversos mecanismos de transporte a través de la membrana. 

 

El crecimiento de una población bacteriana está definido por el aumento de la masa 

bacteriana o del número de individuos (Cuadro 29). Velocidad de crecimiento. 

Cambio en la masa celular o en el número de células experimentado por unidad de 

tiempo (Cuadro 30). 

 

Cuadro 29. Esquema del número de células según el número de generaciones, 

(Madigan, 2015) 
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Tiempo de generación (g). Tiempo requerido para que la población se duplique. 

Durante cada generación se duplican la masa y el número de células. Es un 

parámetro variable para los diferentes microorganismos  

 

Cuadro 30. Tiempo de generación celular, (Madigan, 2015). 

 

 

Si el tiempo de generación es constante, el número de células de la población 

bacteriana se duplica en un período fijo. Se conoce como crecimiento balanceado, 

crecimiento logarítmico o crecimiento exponencial (Figura 200). 
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Figura 200. Crecimiento celular logarítmico, (Madigan, 2015). 

 

En una población de bacterias que se encuentre en crecimiento equilibrado (medio 

adecuado, parámetros nutricionales y ambientales constantes) todos los 

constituyentes aumentan de manera proporcional en la unidad de tiempo. 

 

 

 

 

 

Considerando el número de células N 
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Tiempo de generación o de duplicación (g): tiempo requerido para que los 

componentes del cultivo se incrementen en un factor de dos. 

 

Si la velocidad específica de crecimiento es constante: 
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7.4 Sistemas de cultivo de crecimiento. 

 

Existen 2 sistemas de crecimiento de cultivos, estos pueden ser cerrados o 

continuos. En un laboratorio lo más común es un sistema de cultivo cerrado (Figura 

201). EL volumen del medio de cultivo es fijo, no hay aporte de nuevos nutrientes ni 

forma de eliminar los desechos. Tiene una curva de crecimiento típica cerrado (Figura 

201). 

 

Figura 201. Sistema de cultivo cerrado, (Madigan, 20015). 

 

 

Figura 202. Curva típica de crecimiento en un sistema cerrado, (Madigan, 2015). 
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En un sistema de cultivo continuo (Figura 203), El medio se renueva y su composición 

no cambia a lo largo del tiempo, lo que permite mantener el crecimiento de la 

población de forma indefinida (una vez alcanzado el estado de equilibrio). 

 

 

 

Figura 203. Sistema de cultivo continúo, (Madigan, 2015). 

 

7.5  Factores ambientales. 

 

El crecimiento de los microorganismos está influenciado por los factores ambientales, 

los cuales determinan la distribución de los microorganismos en la naturaleza y a su 

vez permiten controlar sus actividades Los principales factores que afectan al 

crecimiento bacteriano son: Temperatura (Figura 204 y 205), pH (Figura 206, cuadro 

31), Disponibilidad de agua (Cuadro 32) y presión osmótica (Figura 208) y Oxígeno; 

otros factores pueden ser: presión hidrostática y radiaciones, (Lehninger, 2005). 
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Figura 204. Efecto de la temperatura en el crecimiento celular. La temperatura 

mínima es la temperatura más baja por la cual ya no hay crecimiento. Por el contrario, 

la temperatura máxima es la mayor temperatura a la cual ya no hay crecimiento, y la 

temperatura óptima es la ideal para mayor crecimiento, (Lehninger, 2005). 
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Figura 205. Clases de microorganismos en relación a la temperatura óptima, 

(Lehninger, 2005). 

 

 

Figura 206. El pH en el crecimiento microbiano. Ejemplos de diversos ambientes con 

variación en el pH y los microorganismos que pueden crecer en ellos, (Lehninger, 

2005). 
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Cuadro 31. Relación entre los microorganismos y el pH, (Lehninger, 2005). 

 

 

El agua libre se mide por la actividad de agua aw cuyos valores oscilan entre 0 y 1. 

 

Aw puede disminuir por interacciones con moléculas de soluto (efecto osmótico). El 

agua difunde de regiones de alta concentración de agua a las de baja concentración.  

Hay ambientes hipertónicos (aw baja) o hipotónicos (aw alta), (Lehninger, 2005). 

 

Cuadro 32. Actividad del agua para diferentes sustancias, (Lehninger, 2005). 
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A menor valor de aw más dificultad tienen las bacterias para sobrevivir. 

 

 

Figura 207. Efecto de soluciones (Isotónica, Hipotónica e Hipertónica) sobre la pared 

celular de las bacterias, (Lehninger, 2005). 

 

 

Figura 208. Efectos de la presión osmótica y la disponibilidad del agua en los 

microorganismos, (Lehninger, 2005). 
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-Aerobios: requieren oxígeno para vivir. Pueden ser aerobios estrictos o 

microaerófilos. 

-Anaerobios: no requieren oxígeno para vivir. Existen anaerobios estrictos o 

anaerobios aerotolerantes. 

-Microrganismos facultativos: pueden vivir con o sin oxígeno. 

 

El oxígeno es un potente oxidante y es el mejor aceptor de electrones para la 

respiración (Cuadro 33), pero puede ser letal para las bacterias y a que durante el 

proceso de reducción hasta agua se generan formas tóxicas (radical superóxido y 

peróxido de hidrógeno). Las flavoproteínas, quinonas y hierro-sulfoproteínas, pueden 

también catalizar la reducción de oxígeno a superóxido, aunque no haya respiración 

aeróbica. Estos productos oxidan los compuestos orgánicos celulares, incluyendo las 

macromoléculas, (Lehninger, 2005). 

 . 

 

 

Cuadro 33. Efecto del oxígeno sobre el crecimiento bacteriano, (Lehninger, 2005). 
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8.  APLICACIONES ADICIONALES DEL METABOLISMO MICROBIANO 

 

8.1 Metagenómica y biotecnología. 

 

La definición esencial de la metagenómica es el análisis de ADN genómico a partir 

de toda una comunidad (Figura 209), lo que difiere de la genómica, que es el análisis 

de ADN genómico de un organismo o célula individual (Figura 210). En el sentido 

estricto, meta proviene del griego “más allá”, de ahí que el término significa 

literalmente “más allá del estudio del genoma” (Gilbert, 2011). 

 

 

Figura 209. Aplicaciones de la metagenómica, (Gilbert, 2011). 

  

Busca satisfacer las demandas biotecnológicas industriales mediante la aplicación 

de nuevas enzimas y biomoléculas de interés (Wilson, 2013) (Cuadro 34).  
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Figura 210. Flujo de trabajo general de estudio metagenómico, (Wilson, 2013). 
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Cuadro 34. Trabajos relevantes sobre actividades biológicas encontradas en 

bibliotecas metagenómicas de suelos, (Hernández-León, 2010). 

 

 

La metagenómica ha transformado la forma en que los microbiólogos enfrentan 

muchos problemas de la actualidad. Con el desarrollo de análisis funcionales se ha 

logrado identificar nuevas enzimas (Figura 211), antibióticos y otras moléculas de 

interés en las bibliotecas de diversos ambientes, facilitando un mayor alcance en el 

descubrimiento de nuevos genes, los cuales nos brindan una idea sobre la estructura 

en las comunidades microbianas y su función. El potencial de aplicación para la 

metagenómica en la biotecnología parece no tener fin. Estudios desarrollados desde 

su aparición han permitido encontrar respuesta para muchos problemas en diversas 

áreas, como en medicina, agricultura, la industria, biorremediación o los 

biocombustibles (Lorenz, 2005). Es precisamente en el área de la biotecnología 

ambiental, donde estudios en metagenómica han logrado múltiples aplicaciones y 

avances en disciplinas como la biorremediación y los biocombustibles. 
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Figura 211. Enzimas industriales obtenidas del metagenoma, para aplicaciones y 

procesos industriales (Lorenz, 2005). 

 

            8.2 Ecofisiología microbiana. 

 

El objetivo principal de la ecofisiología microbiana es entender la estructura y la 

función de una comunidad microbiana a detalle y las interacciones entre los 

microorganismos y su entorno en diversos nichos ambientales. La metagenómica 
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representa un concepto estratégico que incluye investigaciones en tres grandes 

niveles interconectados (procesamiento de la muestra, la secuenciación del ADN y 

el análisis funcional), con un objetivo final de obtener una visión integral del 

funcionamiento de las comunidades microbianas en todos los ecosistemas (Figura 

212), que nos permitan responder a las preguntas: ¿Quién está allí? y ¿Qué están 

haciendo? 

 

 

Figura 212. Diagrama de flujo del análisis del metagenoma de una muestra de suelo 

en laboratorio, (Hernández-León, 2010). 

 

La metagenómica tiene una amplia incidencia en estudios ecológicos de regiones 

poco comunes (Figura 232). Un ejemplo es el estudio de diversidad microbiana 

realizado en Cuatro Ciénegas, Coahuila, México (CC). CC es un conjunto de 300 

pozas de agua salada en el desierto de Chihuahua, muchas de ellas termales (30-
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40°C) y algunas ricas en sales, pero pobres en nutrientes (oligotrófico) con 

condiciones ambientales semejantes a la tierra primitiva. Mediante el uso de 

metagenómica se descubrió que la diversidad acuática comparable con la localizada 

en comunidades rizosféricas, las cuales son de las más diversas del planeta. Se 

destacan las comunidades formadoras de estromatolitos (cianobacterias), son la 

base de la cadena trófica (Peimbert, 2012). 

 

 

  Figura 213. Estrategias para el estudio metagenómico de muestras ambientales. 

(Cortes-López, 2014).      
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  8.3 Organismos no cultivables. 

 

Los métodos clásicos de cultivo sólo permiten recuperar entre el 0.1 y el 10% de los 

microorganismos ambientales (microorganismos cultivables). Lo anterior se debe a 

que se desconocen los requerimientos nutricionales necesarios de todos ellos, las 

condiciones fisicoquímicas precisas de su ambiente natural y la información sobre 

las relaciones simbióticas, comensales o parasitarias que se mantienen en una 

comunidad microbiana. Debido a esta problemática, se han buscado metodologías 

alternativas para determinar la diversidad de una población que no dependan del 

cultivo de microorganismos sino del estudio y análisis de su información genética. Un 

método pionero fue el análisis del gen 16S mediante el uso de la PCR (Reacción en 

Cadena de la Polimerasa) y de técnicas electroforéticas como DGGE (Electroforesis 

en Gel con Gradiente de Desnaturalización), ARDRA (Análisis de Restricción de ADN 

Ribosomal Amplificado), RFLP (Polimorfismos de Longitud de Fragmentos de 

Restricción), RADP (Amplificación Aleatoria de ADN Polimórfico), entre otras.  

 

La principal tarea de la metagenómica basado en la secuenciación es reconstruir el 

metabolismo de los organismos que componen la comunidad y predecir sus roles 

funcionales en el ecosistema (Figura 214), mediante las llamadas etiquetas de genes 

ambientales, es decir, fragmentos de genes que codifican dominios conservados o 

motivos de familias de proteínas, (Handelsman, 2014). 

. 

            8.4 Sistema de metagenómica y selección 

 

La metagenómica se emplea como medio sistemático para investigar, clasificar y 

manipular todo el material genético aislado a partir de muestras ambientales. Este es 

un proceso de múltiples etapas, del cual depende la eficacia de cinco principales 

pasos. El procedimiento (Figura 215) consiste en: (1) la selección de un nicho 

ambiental, (2) el aislamiento del material genético directamente de la muestra 

ambiental, (3) la manipulación del material genético, (4) la construcción de una 
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librería, y (5) el análisis del material genético en la librería creada para el 

metagenoma (Wilson, 2013). 

 

 

Figura 215. Flujo de trabajo para los análisis metagenómicos; a) secuenciación de 

alto rendimiento; b) secuenciación tipo shotgun, (Cortes-López, 2014).      

 

Estos estudios buscan principalmente caracterizar la estructura taxonómica de una 

comunidad microbiana, ya sea mediante el empleo de un gen marcador, como lo es 

el 16S ARNr o mediante el uso de la secuenciación aleatoria. La secuenciación 

aleatoria para un metagenoma puede ser dividida en dos grupos técnicamente 

distintos (Cuadro 35). Por un lado, la metodología basada en la clonación utilizando 

vectores, tales como fósmidos, cósmidos y los cromosomas bacterianos artificiales, 

adecuados para la clonación de insertos de gran tamaño (10-100 Kpb), o el uso de 

vectores plasmídicos para insertos pequeños (< 5 Kpb), la secuenciación directa 

basada en las tecnologías de secuenciación de siguiente generación, las cuales 

renuncian a las estrategias tradicionales de clonación para el aislamiento del ADN, 
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basándose en cambio, en la fragmentación y captura de ADN a través de diversas 

estrategias de ligación (Gilbert, 2011). 

 

Cuadro 35. Comparación de métodos de secuenciación, (Hernández-León, 2010). 

 

 

8.5 Principios de ingeniería metabólica 

El principal objetivo de la ingeniería metabólica es el control del flujo metabólico, éste 

se define como la tasa a la que el material se convierte vía reacciones y rutas 

metabólicas. Para ello debemos comprender los factores que influyen en el flujo y 

conocer el metabolismo microbiano, para poder alterar el genotipo de la célula en la 

esperanza de lograr el fenotipo deseado. Algunos de los objetivos que se pretenden 

alcanzar al modificar un genotipo son:  

1. Aumentar la producción de metabolitos demasiado caros de obtener por 

síntesis química o para introducir una nueva capacidad. 

2. Organismos con nuevas capacidades catabólicas, de gran interés en 

aplicaciones ambientales o en microorganismos industriales que puedan 
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crecer usando sustratos diferentes y más baratos para la obtención de 

vitaminas, aminoácidos, antibióticos, etc. 

3. Propiedades celulares que sean beneficiosas en el proceso industrial: 

evitación de productos tóxicos como el acetato y desvío hacia productos 

menos tóxicos (etanol, acetolactato). Escherichia coli con compuestos 

portadores de oxígeno, lo que le permite mejorar en condiciones de limitación 

de oxígeno. 

La ingeniería metabólica busca el mejoramiento de la actividad celular mediante la 

manipulación del metabolismo, utilizando la tecnología del ADN recombinante 

(Bailey, 1991). 

 

8.5.1 Ejemplos de aplicación de la ingeniería metabólica 

 

 

Figura 216. Estrategias para aumentar la acumulación de carbono en un producto 

determinado. El sustrato S da lugar al intermediario I que es común para la síntesis 

de PA y PB. PB está sujeto, además, a otra modificación para formar PC. Existen tres 

posibilidades para incrementar la formación de PB: 1) aumentar el flujo de S en toda 
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la vía, 2) bloquear el paso que conduce a la formación de PA, y 3) bloquear el paso 

que lleva a la formación de PC, (Vázquez, 2004). 

 

La forma más evidente para incrementar el nivel de actividad de una enzima es 

aumentar varias veces la cantidad de la misma, para que ocurra una catálisis 

continua. No obstante, algunos factores que deben conocerse antes de iniciar esta 

empresa incluyen la arquitectura de la ruta metabólica, el tipo de regulación que 

opera sobre las enzimas que participan, y su distribución en el interior de la célula y 

a través de los diferentes tejidos de la planta. 

 

 

Figura 217. Un mismo intermediario (dihidrokaempferol) puede dar lugar a dos tipos 

de productos diferentes: antocianinas, vía leucopelargonidina, o catequienas, vía 

dihidroquercetina, dependiendo de la eficiencia de las enzimas que lo utilizan: DHR, 

dihidrokaempferol 4-reductasa; F3H, flavonol 3’-hidroxilasa, (Vázquez, 2004). 
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Figura 217. La síntesis de flavonoides es un ejemplo del éxito de la ingeniería 

metabólica, dado el profundo conocimiento que se tiene de esta vía, (Vázquez, 

2004). 
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Los carotenoides son compuestos derivados del pirofosfato de isopentenilo que se 

producen en los plásticos. Dan color a los frutos y funcionan como pigmentos 

auxiliares en la fotosíntesis. Sus rutas de síntesis se conocen ampliamente, y por ello 

se encuentran entre los blancos de la ingeniería metabólica (Figura 218-220).  

 

 
 

Figura 219. Transformación de la hiosciamina en escopolamina, (Vázquez, 2004). 
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Figura 220. Síntesis de ácido Salicílico a partir de fenilalanina, requiere de 6 

reacciones en plantas mientras que en bacterias sólo 2, (Vázquez, 2004). 

 

 

9. HERRAMIENTAS VIRTUALES  

 

Las tecnologías de la información sin duda alguna han revolucionado la forma de 

enseñar y aprender. En medio de una crisis sanitaria como la que el mundo atraviesa 

por la pandemia generada por el COVID-19, usar las herramientas digitales para la 

enseñanza se convirtió en una necesidad apremiante. Estas herramientas son 

diversas, en las más innovadoras tenemos los laboratorios virtuales, que permiten 

recrear las prácticas de laboratorio a través de experiencias en realidad virtual, 

también existen los videos educativos a través de plataformas como YouTube, dando 

la oportunidad a presenciar virtualmente Congresos de todo el mundo en tiempo real. 

Con el uso de los dispositivos inteligentes el desarrollo de las Apps (Aplicaciones) 
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para la ciencia también ha tenido auge. Y los cursos en línea a través de plataformas 

especializadas son cada vez más frecuentes. A continuación, se recomiendan las 

siguientes herramientas virtuales para complementar el aprendizaje sea éste 

presencial o virtual.  

 

9.1 Laboratorios Virtuales 

 

PhET ofrece simulaciones divertidas, gratuitas e interactivas de ciencias y 

matemáticas que se basan en la investigación (Figura 221). Las simulaciones 

funcionan con Java, Flash o HTML5 y se pueden ejecutar en línea o descargar en un 

computador. Todas las simulaciones tienen código abierto.  

URL:  https://phet.colorado.edu/  

 

 

Figura 221. Laboratorio virtual de Expresión génica de PhET.  Es un ejemplo de 

simulador o laboratorio virtual.URL:  https://phet.colorado.edu/es/simulation/gene-

expression-essentials  
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Biovlab provee acceso remoto a varios laboratorios de diferentes ciencias e 

ingenierías incluyendo de biotecnología, además contiene recursos como video 

lecturas animaciones y autoevaluaciones (Figura 222-224). Para acceder basta con 

ingresar a la siguiente liga:  

URL: https://www.vlab.co.in/broad-area-biotechnology-and-biomedical-engineering  

 

 

Figura 222. Virtual Labs. Es una plataforma que compila diferentes laboratorios 

virtuales especializados. URL:https://www.vlab.co.in/broad-area-biotechnology-and-

biomedical-engineering  
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Figura 223. VALUE @ Amrita. Virtual Amrita Laboratories Univerzalizing Education 

es un ejemplo de laboratotios virtual de bioquímica, la imagen muestra pestañas de 

cada actividad para la práctica de laboratorio “Effect of Substrate Concentration on 

Enzyme Kinetics”.    

URL: https://vlab.amrita.edu/index.php?sub=3&brch=64&sim=1090&cnt=3730  
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Figura 224. Lista de experimentos del laboratorio virtual de Biorreactores, Sakshat 

Virtual lavas del Indian Institute of Technology Delhi. URL: 

http://38.100.110.143/model/index.html  

 

9.2 Canales de YouTube 

 

Microbiology Videos es un canal de animación que explica de manera clara y 

concisa la microbiología (Figura 225).  

URL: https://www.youtube.com/channel/UCD361ecAEjm_DYqNzVp8F7w  
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Figura 225. Canal Microbiology Videos. 

 

Khan Academy también cuenta con su canal de YouTube. 

URL: https://www.youtube.com/watch?v=juM2ROSLWfw&t=2s  

 

 

 

 

9.3 Cursos en línea 

 

El Instituto de Tecnología de Massachusetts (MIT) a través de su plataforma 

MITOPENCOURSEWARE (Figura 226) ofrece múltiples cursos de Ingeniería 

biológica.  

URL: https://ocw.mit.edu/courses/biological-engineering/  Dire
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Figura 226. MITOPENCOURSEWARE. Es la plataforma del MIT (Massachusetts 

Institute of Techonology) especializada en cursos de ciencia y tecnología, por 

ejemplo, Ingeniería biológica. https://ocw.mit.edu/courses/biological-engineering/ 

 

OpenWetWare es un sitio Web para promover el intercambio de información y 

conocimientos entre investigadores y grupos que trabajan en biología e ingeniería 

biológica (Figura 227). 

URL: https://openwetware.org/wiki/Main_Page  
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Figura 227. OpenWetWare ofrece cursos como el de programación para Ingeniería 

Biológica, a través de una plataforma amigable con el usuario. 

https://openwetware.org/wiki/Main_Page  
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Khan Academy es un centro de aprendizaje gratuito que oferta diversos cursos de 

ciencias (Figura 228). 

URL: https://www.khanacademy.org/science/high-school-biology/hs-energy-and-

transport/hs-introduction-to-metabolism/v/introduction-to-metabolism-anabolism-

and-catabolism  

 

 

Figura 228. Curso de Introducción al metabolismo por Khan Academy. 

 

9.4 Apps 

 

Los teléfonos inteligentes también facilitan el aprendizaje a través de las 

herramientas denominadas Aplicaciones o APPS (Figura 229), disponibles para 

todos los dispositivos móviles. 
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Figura 229. Aplicaciones para dispositivos móviles que apoyaran el aprendizaje. 
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9.5 Bibliotecas digitales 

 

NCBI (National Center for Biotechnology Information), el Centro Nacional para la 

Información Biotecnológica  es parte de la Biblioteca Nacional de Medicina de 

Estados Unidos, y es una importante fuente de información de biología molecular.  

URL: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/  

 

Mendeley es una aplicación web y de escritorio, gratuita. Permite gestionar y 

compartir referencias bibliográficas y documentos de investigación,  encontrar 

nuevas referencias y documentos y colaborar en línea (Figura 230). 

URL: https://www.mendeley.com/search/  

 

Figura 230. Mendeley una biblioteca web personalizada. 
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9.6 Software especializado 

 

GEMDOCK es un programa para calcular la conformación y orientación de un 

ligando en relación con el sitio activo de la proteína diana. 

URL: http://gemdock.life.nctu.edu.tw/dock/ 

 

3D-BLAST es un método muy rápido y preciso para descubrir las proteínas 

homólogas y las clasificaciones evolutivas de una estructura de proteína recién 

determinada. El 3D-BLAST tiene las ventajas de la herramienta BLAST para 

escanear rápidamente la estructura de la base de datos de proteínas. 

 

URL: http: // 3d- blast.life.nctu.edu.tw/  

 

Interacción proteína-proteína 

Ingrese un par de proteínas que interactúan como una consulta para buscar sus 

interacciones homólogas en múltiples especies. 

 

URL: http://140.113.15.76/ppisearch/ 
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Anexo 1: Diversidad Microbiana 
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Anexo 2:Filogenética 

 

Dire
cc

ión
 G

en
era

l d
e B

ibl
iot

ec
as

 U
AQ



Anexo 3: Taxonomia 
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Anexo 4: Sideroforos 
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Anexo 5: Canales de trasnporte antipor 
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Anexo 6 :  Metagenomas 
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Anexo 55: Aplicaciones biotecnológicas en la agroindustria
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Anexo 58: Microorganismos y biocombustibles. 
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Anexo 59: Microorganismos y sus metabolistos 
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Anexo 60: Microorganismos con aplicación ambiental 
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