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Resumen. Se desarrollo un modelo dinámico, mecańıstico y determińıstico (Turix) que es
útil como base de una función de regresión durante el ajuste de tres parámetros, relaciona-
dos a sistemas cerrados de crecimiento bacteriano ruminal. El modelo de 10 variables de
estado, que no requiere la condición de estado estacionario, esta basado en los conceptos de
los modelos de Monod, Michaelis-Menten y de caja negra, aśı como información disponible
en la literatura. Se asume que la concentración de sustrato microbial es directamente pro-
porcional a si misma y a la concentración de biomasa bacteriana; aśı como a la existencia de
un metabolito intermedio. También se asume que la biomasa y la concentración de ácidos
grasos volátiles dentro del sistema son función del metabolito intermedio. Para la descrip-
ción del comportamiento del sistema se desarrollaron cuatro submodelos; a) Degradación
de alimento b) Crecimiento animal y c) Fermentación bacteriana. Los parámetros estima-
dos son: kM,SmL, que determina el comportamiento del proceso de captura del sustrato
microbial; kLM , que determina el comportamiento del proceso de crecimiento bacteriano a
partir de un metabolito intermedio y YAGV,SF , que determina el rendimiento microbial de
producción de ácidos grasos volátiles. Se discuten los conceptos básicos utilizados durante
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el desarrollo del modelo Turix. El modelo demostró ser capaz de ajustar parámetros que
tienen relación a procesos cinéticos y de rendimiento de ácidos grasos volátiles que son útiles
para la comprensión del sistema ruminal.

Palabras claves: Modelos, Parámetros, Mecańıstico, Crecimiento ruminal.

1. Introducción

Durante el desarrollo de los modelos ruminales, la digestión, el pasaje, la formación de
biomasa (M) y la fermentación deben de ser descritos con la mayor precisión posible. Puesto
que, una suposición inadecuada durante el proceso de modelado disminuye la predictibilidad.
Los modelos de crecimiento bacteriano son claves para describir los procesos de fermentación
ya que las bacterias son las unidades que controlan este proceso, una descripción inadecuada
resulta en una mala predicción de la formación de M y los ácidos grasos volátiles (AGV);
y por consecuencia de los procesos de la digestión.

Debido a la gran variedad de ambientes en los sistemas ruminales, es dif́ıcil obtener
una serie completa de trabajos para ser utilizados como base del desarrollo de modelos para
ambientes particulares. Sin embargo, es factible la utilización de resultados de trabajos
internacionales para el desarrollo de modelos mecańısticos. Lo anterior crea la necesidad de
desarrollar métodos de investigación que permitan la obtención de la información faltante
para la descripción del sistema, tomando en cuenta la escasez de recursos, muy frecuente
en páıses tropicales. Ante esta problemática, se plantea en este trabajo el desarrollo de un
modelo ruminal, con el objetivo de ser la base de una función de regresión para la obtención
de parámetros con significado biológico, que puedan ser utilizados tanto para la comparación
de N, aśı como para su futura utilización en modelos ruminales de predicción.

2. Descripción del modelo

El modelo Turix de este trabajo es la base de la función de regresión utilizada durante
la estimación de dos parámetros cinéticos y uno de rendimiento de AGV, en un sistema
cerrado de crecimiento bacteriano ruminal, para lo cual se utilizaron datos obtenidos de
cultivos discontinuos (Aranda, 2000). En este trabajo, se considera al alimento o sustrato
animal (N), como al sustrato añadido a cualquier medio de cultivo ruminal o proporcionado
al rumiante para su estudio, que todav́ıa no ha sufrido transformación alguna por el contacto
con el animal o medio de cultivo.

La sintaxis y la semántica del tipo de ecuaciones diferenciales utilizadas se apegaron
a las consideraciones recomendadas por Nagasaki et al. (1999) sobre bio-cálculo. En esta
semántica todas las relaciones entre moléculas son ejecutadas como aquellas definidas por
sistemas de ecuaciones diferenciales. Para la solución numérica del modelo y la estimación
de los parámetros se utilizó el programa Berkeley Madonna v8.0.1 (Macey et al., 2000).
Para una descripción matemática detallada de los métodos matemáticos utilizados para la
estimación de parámetros se puede consultar el trabajo de Herrera (2002).
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Figura 1: Representación esquemática del modelo Turix

2.1. Suposiciones

Las variables de estado son entidades cinéticas que únicamente describen el compor-
tamiento cinético del sistema. Las suposiciones, en este sentido, son generalizaciones no
igualdades, con fines descriptivos desde un punto de vista cinético. Lo cual significa que la
generalización sustrato microbiano (Sm), N, metabolito intermedio (L) = Glucosa (Glu)
se entenderá en este trabajo como el predominio cinético del comportamiento de la Glu, sin
que lo anterior implique la ausencia de otros compuestos como celobiosa (Cel) o pentosas
etc. Se asume que las cinéticas de los compuestos in vivo son similares a las cinéticas in
vitro e in situ. Se considerará que la fibra detergente neutra (FDN) = N.

Se considera el sistema como no estructurado debido a que no se estudian los cam-
bios en composición de la bacteria durante el crecimiento bacteriano (Panikov, 1995b) y
espacialmente homogéneo (mezclado perfecto), entendido esto, como la ausencia de gradi-
ente espacial en concentración de sustrato (S), producto (P), M y L (Panikov, 1995a). Se
considera que la composición final de los productos es: M + AGV.

Se asume que el sistema de estudio se encuentra en estado no estacionario en cualquier
variable de estado. En todos los valores que biológicamente tiendan a 0 se utilizará el valor
suficientemente pequeño (∈) como valor inicial. De igual forma, todos los valores que
tiendan al ∞ se utilizarán el valor suficientemente grande (E).

2.2. Parámetros

Los parámetros estimados son:

a) kM,SmL, determina el comportamiento del subproceso de captura de Sm;

b) kLM , determina el comportamiento del subproceso de crecimiento bacteriano desde L
y YAGV,SF , determina el rendimiento (Y) microbial de producción de AGV.

Los valores recomendados como valores iniciales del ajuste en este trabajo son: kM,SmL

con valor Mı́nimo de 2.39E-02, Estimado 1 de 1.04E-01, Estimado 2 de 3.37E+00 y Máximo
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de 1.66E+01 (ml (h)−1 (mgM)−1); kLM con valor Mı́nimo de 5.00E-01, Estimado 1 de
1.50E+01, Estimado 2 de 6.67E+01 (h)−1 y Máximo de 2.00E+03; YAGV,SF con valor
Mı́nimo de 5.00E-01, Estimado 1 de 7.10E-01, Estimado 2 de 7.90E-01 y Máximo de 1.00E+00
(g(g)−1); los cuales fueron obtenidos de información de la literatura.

2.3. Obtención de datos experimentales utilizados para el ajuste

Para el estudio del comportamiento del modelo durante el ajuste se utilizó una serie
de datos obtenida de los experimentos de Aranda (2000) donde se utilizó como tratamiento
la fracción FDN de la caña de azúcar (CZ). La idea principal para lo anterior es la de evaluar
el comportamiento del modelo, sin variaciones particulares, que pudieran afectar el resultado
de esta evaluación, para posteriormente en otro trabajo, analizar el ajuste de parámetros
durante el estudio de la CZ para cada una de sus diferentes fracciones (Vargas-Villamil,
2003, datos sin publicar).

2.4. Descripción

El modelo Turix esta compuesto por 10 variables de estado que describen el sistema.
Se utilizó el concepto de balance de masas derivada de la primera ley de la termodinámica
para desarrollar un modelo que describe la Degradación del Alimento, Crecimiento Bac-
teriano y Fermentación Bacteriana basado en los conceptos de los modelos de Monod y
Michaelis-Menten. En la Figura 1 se pueden observar un diagrama que representan el mod-
elo Turix.

2.4.1 Submodelo de Degradación de alimento

En este trabajo se considera que N esta compuesto por tres entidades cinéticas
definidas como: ND, la fase degradable; NS, la medianamente degradable y SC, la al-
tamente degradable.

El presente submodelo describe la cinética de degradación de N hacia Sm. Se considera
que la razón de cambio con respecto al tiempo como consecuencia de la degradación es
directamente proporcional a N. La expresión de bio-cálculo para el submodelo de degradación
de alimento se presenta en el Cuadro 1 y su sistema de ecuaciones diferenciales (1.1-1.6) en
el Anexo.

2.4.2 Submodelo de Crecimiento microbiano

Este submodelo describe el crecimiento microbiano mediante el aumento de la con-
centración de M en un cultivo discontinuo como función de Sm, de L y M. La generalización
del submodelo consintió que éste sea tratado como modelo de caja negra que describe el
comportamiento de un sistema donde no se conoce L.

El crecimiento bacteriano esta formado por dos subprocesos, el primero, irreversible,
que describe la captura de sustrato microbiano y el segundo, reversible, que describe el
crecimiento bacteriano. La expresión de bio-cálculo se presenta en el Cuadro 2 y su sistema
de ecuaciones diferenciales (2.1-2.15) en el Anexo. El subproceso de crecimiento bacteriano
describe el aumento de M en el sistema, definido no solo por los procesos que describen el
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Tabla 1: Expresión de biocálculo para el submodelo de Degradación de Alimento.
Permitir def

en CND(0.5) = 2.18E-01 mg ND(ml)−1, CNS(0.5) = 5.32E-02 mg NS(ml)−1,
CSC(0.5) = 1.95E-01 mg SC(ml)−1, CSm(0.5) = ∈ mg NSm(ml)−1, kNDSm=
1.91E-02 h−1, kNSSm= 3.02E-01 h−1, kSCSm= E h−1.

aumento de M debido a la dependencia en L, sino por la relación de L con M y Sm. El valor
inicial de CM en el modelo corresponde al primer valor de la concentración de M calculado
a partir de los datos de Aranda (2000). Se consideró el valor inicial de CL(0.5) = ∈ mg
SM(ml)−1 y CSm(0.5) = ∈ mg SM(ml)−1 debido a que la concentración de L intracelular
es despreciable (Stephanopoulos, 1998) y a que la concentración inicial de Sm es ∈ antes de
que empiece la degradación de N.

Tabla 2: Expresión de biocálculo para el submodelo de Crecimiento Bacteriano.
Permitir def

en CSm(0.5) = ∈ mg SM(ml)−1, CM (0.5) = 3.56E-03‡ mg M(ml)−1, CL(0.5)
= ∈ mg L(ml)−1.
† Parámetros para ajustar
‡ Valor obtenido de Aranda (2000)

2.4.3 Submodelo de Fermentación bacteriana

Este submodelo describe la fermentación ruminal como función del proceso de crec-
imiento bacteriano, peso molecular (PM), rendimientos estoiquiométricos y Y de AGV en
relación con sustrato fermentado (SF) (YAGV,SF ). Este submodelo de fermentación está
compuesto únicamente por el subproceso de fermentación.

La expresión de bio-cálculo se presenta en el Cuadro 3 y su sistema de ecuaciones
diferenciales (3.1-3.8) en el Anexo. Este submodelo describe los flujos de formación de
Ac, Pr, Bu y Va. Se considera un solo flujo total de formación de AGV; por lo que la
descripción de los flujos de cada uno de los AGV se obtiene mediante la utilización del PM y
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rendimientos estoiquiométricos (YAGV,SF ) reportados por Murphy (1984), que corresponden
a cada reacción.

Tabla 3: Expresión de biocálculo para el submodelo de Fermentación Bacteriana.
Permitir def

en CL(0.5) = ∈ mg SM(ml)−1, CM (0.5) = 3.56E-03‡ mg M(ml)−1, CAc(0.5)
= ∈ mg L(ml)−1, CPr(0.5) = ∈ mg L(ml)−1, CBu(0.5) = ∈ mg L(ml)−1,
CV a(0.5) = ∈ mg L(ml)−1.
‡ Valor obtenido de Aranda (2000)

3. Solución y procedimiento de ajuste

El modelo Turix descrito por un sistema de ecuaciones diferenciales se integró numéri-
camente mediante el método de Rosenbrock (stiff) del programa Berkeley Madonna v8.0.1
(Macey et al., 2000), utilizándose su función como función de regresión en el programa
Berkeley Madonna v8.0.1 para ajustar los tres parámetros del modelo. Los valores iniciales
de los parámetros, utilizados en el ajuste, fueron los reportados previamente. El tiempo
inicial fue de 0.5 h, el final de 1.00E+01 h. El intervalo de integración mı́nimo de 1.00E-06
y el máximo de 1.00E+00. La tolerancia utilizada, según el programa Berkeley Madonna
v8.0.1 (Macey et al., 2000) fue de 1.00E-03. El ajuste de los parámetros del modelo Turix
se realizó mediante el ajuste de la trayectoria de M a los datos de Aranda (2000).

El procedimiento de ajuste para la obtención de los parámetros de degradación se
realizó de una manera y con un programa diferente al del modelo Turix. Las curvas de datos
se ajustaron por regresión. El programa utilizado fue KyPlot v2.0 beta 14 (Yoshioka, 2001).

4. Resultados y Discusión

En México, no se ha reportado el desarrollo de modelos mecańısticos ruminales. Por
lo anterior, la planeación del desarrollo del modelo y su posterior utilización en el ajuste
de parámetros, requirió empezar de lo básico. Se tomaron decisiones arbitrarias basadas en
evidencias de la literatura, pero adaptándolas a las necesidades en México y a las experiencias
y circunstancias particulares de los investigadores.

En el rumen, los productos de la fermentación han sido ampliamente estudiados
(Ørskov et al., 1968; Valdivia, 1996), aśı como el rendimiento (Y) (Hespel y Bryant, 1979;
Owens y Goestch, 1993; van Soest, 1994), con pocos estudios a nivel de ingenieŕıa metabólica.
En los modelos generalmente utilizados para análisis de flujos metabólicos es posible, donde
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hay una secuencia lineal de reacciones, simplificar estos y considerar únicamente los puntos
de bifurcación para la reducción de la complejidad (Stephanopoulos, 1998). Por las ante-
riores razones, el submodelo de Crecimiento bacteriano se desarrolló como modelo de caja
negra, en donde se describe un flujo de entrada desde Sm y dos de salida, uno hacia formación
de M y el otro hacia formación de AGV. Los modelos de caja negra son una súper simplifi-
cación de los diferentes procesos que se llevan a cabo en las bacterias ruminales, los cuales
son consecuencia no solo de los múltiples caminos metabólicos (van Houtert, 1993), factores
internos (edad de filamentos, viabilidad, etc.,), factores externos (concentración y tipo de
sustrato, pH, etc.,) (Russell y Baldwin, 1979; Russell y Dombrowski, 1980; Panikov, 1995b)
y estado fisiológico como consecuencia de sus antecedentes de cultivo (Panikov, 1995b); sino
de la entroṕıa del sistema que controla dicho sistema. Un modelo con estas caracteŕısticas
no permite comprender los mecanismos internos que determinan el comportamiento de crec-
imiento bacteriano, sin embargo, a cambio de lo anterior permiten la comparación de los
procesos bacterianos claves que determinan el comportamiento del sistema y que son de
mayor relevancia en la nutrición de rumiantes. La información obtenida con este tipo de
modelos puede ser utilizada para posteriores investigaciones en donde se estudien los mecan-
ismos internos del crecimiento bacteriano, tales como los estudios de ingenieŕıa metabólica
bacteriana.

Una suposición en el modelo Turix es que la composición final de los productos
de la fermentación en el rumen es M + AGV. Lo primero por analizar es el balance es-
toiquiométrico entre Glu y los AGV en el rumen. Aunque dicho balance puede cambiar de-
pendiendo de la composición de Sm (van Houtert, 1993), la población bacteriana (Marounek
y Bartos, 1987), pH (Miwa et al., 1997), td (Isaacson et al., 1975), etc.,; Ørskov et al. (1968)
determinó que en términos generales los balances estoiquiométricos podŕıan representarse
como: a) Acetato (Ac), C6H12O6 => 2 CH3-COOH + 2 CO2 + 4 H2; b) Propionato (Pr),
C6H12O6 => 2 CH3-CH2-COOH + 2 H2O; c) Butirato (Bu),C6H12O6 => 2 CH3-CH2-
CH2-COOH + 2 CO2+ 2 H2. Lo que puede resumirse a un solo balance: Glu => Ac + Pr
+ Bu + Va. Si se balancean todos los átomos que entran al sistema durante esta reacción
se puede calcular que la diferencia es 0. Lo que significa que todos los átomos que entraron
a la reacción salieron ya sea como CO2, O2 H2 o H20. El balance completo se presenta en
la tesis doctoral de Vargas-Villamil (2003).

No se puede considerar que, todo lo que ingresa a la bacteria y no se transforma en
AGV, entra directamente a la formación de M, ya que los polisacáridos solo representan
entre el 11.50 y 18.00 % de la bacteria. Aunque las moléculas de RNA y DNA contienen
cierta cantidad de carbohidratos (CH2O), las protéınas (Pro) son por mucho el principal
componente de las bacterias, con un valor promedio del 50.00 % de la materia seca (MS). Un
cierto porcentaje, tanto de la Pro (Atasoglu et al., 1998) como de los CH2O (Lou et al., 1997),
que entran a las células forman directamente el material celular. Se ha calculado que, cuando
la concentración en el medio de Pro es baja, las bacterias sintetizan aproximadamente entre
el 65.00 y 90.00 % de la Pro a partir de amoniaco; reduciéndose hasta el 15.00 % cuando
la concentración en el medio de Pro aumenta (Atasoglu et al., 1998). En el caso de los
CH2O es la tasa de dilución (td) del sistema que regula su deposición en el interior de las
bacterias. La deposición de los CH2O hacia glucógeno bacteriano, puede reducirse de un
máximo del 60.00 % hasta un mı́nimo de 28.00 % en relación a la MS, cuando la td aumenta.
Lo anterior quiere decir que, en el nivel más bajo el 35.00 % [(Pro: 0.15 ∗0.50 = 0.075) +
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(Glu: 0.28) = 0.35] y en el más alto el 95.00 % [(Pro: 0.90 ∗0.35 = 0.32) + (Glu: 0.60 =
0.95)], de la masa bacteriana esta formada por moléculas del medio exterior que no sufrieron
modificación alguna.

Si consideramos que el rendimiento de biomasa (YM,SF ) va de 21 a 46 (gM(gSF)−1)
cuando la td aumenta del 2.5E-02 al 2.00E-01 (Kerley, 2000), quiere decir que del sustrato
fermentado [(0.35 ∗0.21 = 0.0735) + 0.79 = 0.8635; (0.95 ∗0.21 = 0.1995) + 0.79 = 0.9895;
(0.35 ∗ 0.46 = 0.161) + 0.54 = 0.701; (0.95 ∗ 0.46 = 0.437) + 0.54 = 0.977], del 70.10 al
97.70 % es material que se integra a las bacterias sin modificación alguna, dependiendo de
las circunstancias del medio exterior.

La M que se desarrolla en un ambiente in vivo presenta una composición que cambia
según las condiciones de éste. De esta forma podemos ver cambios en la composición qúımica
de M como consecuencia de td, tasa de crecimiento (Isaacson et al., 1975; van Soest, 1994;
Lou et al., 1997), de la concentración de sustrato microbiano (Sm) (Maeng y Baldwin,
1975; Panikov, 1995c; Atasoglu et al., 1998), tipo de Sm (Maeng y Baldwin, 1975; Panikov,
1995c; Lou et al., 1997; Atasoglu et al., 1998), dieta (Hespel y Bryant, 1979) y la población
bacteriana (Hespel y Bryant, 1979), que determinan a su vez la composición de M que pasa
al tracto posterior para la alimentación del rumiante. Debido a que el sistema se considera
no estructurado y homogéneo el modelo es incapaz de predecir dichos cambios, aśı como
el efecto de los gradientes de concentración presentes en un ambiente in vivo estratificado
como el que se encuentra en el rumen (Murphy y Kennedy, 1993). La técnica utilizada para
el cultivo de las bacterias presenta factores que difieren de los presentes in vivo, como son la
falta de interacción entre poblaciones, auto selección durante el curso del cultivo y cambios
fenot́ıpicos en el estado fisiológico de las bacterias en respuesta a cambios en el ambiente
(diferencias con respecto a la disponibilidad y espectro de Sm y modificadores, temperatura,
etc.,) (Panikov, 1995a). En el rumen las bacterias representan entre el 60.00 y 90.00 % de
la masa microbial, los protozoarios entre el 10.00 y 40.00 % y los hongos entre 5.00 y 10.00
% con múltiples interacciones entre ellos (van Soest, 1994), que modifican la estructura del
sistema, aśı como la composición bacteriana.

La descripción de la fermentación bacteriana, en el modelo Turix, esta dada por la
división de un solo flujo total de AGV en diferentes flujos individuales, mas comúnmente
encontrados en la fermentación ruminal. Cada flujo de AGV, individualmente, depende
de las constantes obtenidas de la literatura, por lo que la precisión en la descripción está
ı́ntimamente ligada a las condiciones y suposiciones de los trabajos de donde se obtuvieron.
Debido a que la entroṕıa individual del sistema determina las v́ıas metabólicas, los produc-
tos (Brown y LeMay Jr, 1987) y la eficiencia; la producción de cada uno de los AGV vaŕıa
dependiendo de cada situación: siendo muy poco probable obtener una descripción muy
precisa de la producción de cada uno de ellos. Esto ha sido un problema dif́ıcil de resolver
en modelos de digestión ruminal (Bannink et al., 1997) donde se describe mejor el com-
portamiento de la producción total de AGV pero no aśı la producción individual (Dijkstra
et al., 1992; Bannink et al., 1997). Uno de los objetivos en el desarrollo del modelo en este
trabajo es el estudio de YAGV,SF que nos permite describir el comportamiento del flujo total
de AGV. Para la descripción de los flujos individuales de AGV se utilizaron constantes de
Murphy (1984). Aunque estas constantes utilizadas en el modelo Turix para el análisis de
la FDN de la CZ fueron obtenidas para dietas forrajeras similares en composición a la CZ,
la repetición de este trabajo, con constantes obtenidas con experimentos basados en la CZ;



Modelo Dinámico Mecańıstico para la ... 137

podŕıa mejorar la precisión en la descripción de los AGV individuales. Sin embargo, cuando
se utilizan las mismas constantes para estudios comparativos entre diferentes tratamientos
de N, es muy poco probable que la utilización de constantes obtenidas de N dentro del mismo
grupo de forrajes afecte la validez de los resultados.

El crecimiento bacteriano, aśı como todos los procesos metabólicos dentro de las bac-
terias son funciones de la concentración de Sm (Panikov, 1995b,c), por lo que es posible
considerar la captura de Sm como una reacción maestra, que controla una cadena de reac-
ciones (Panikov, 1995b). Una reacción maestra puede ser la reacción más lenta en el sistema
y limitante en el metabolismo de nutrientes de las bacterias (Panikov, 1995c; Kajikawa y
Masaki, 1999) y por lo tanto, determinante de la competencia entre bacterias (Russell y
Baldwin, 1979; Russell et al., 1981). Según Kajikawa et al. (1997) y Kajikawa y Masaki
(1999), la captura de sustrato es una reacción limitante, por lo que este subproceso puede
modificar el comportamiento del sistema. El parámetro kM,SmL que se encuentra dentro
del subproceso de captura de sustrato microbiano (C) del modelo Turix describe cuantita-
tivamente C para ayudar a la interpretación o explicación biológica del comportamiento de
M. Debido a que no se conoce los compuestos que forman Sm. Este parámetro, que es un
indicador de la captura de Sm, puede verse afectado por una degradación incompleta; por lo
que reflejará parte del comportamiento de la degradación de N más la captura de Sm hacia
dentro de las bacterias. Se requieren más trabajos donde se separe este efecto.

Los parámetros ajustados kLM y YAGV,SF están relacionados con la eficiencia bac-
teriana mediante la śıntesis de M y el rendimiento (Y) hacia AGV. Estos dos parámetros
están ı́ntimamente relacionados ya que de la enerǵıa obtenida como consecuencia de la fer-
mentación (Ørskov et al., 1968) de Sm depende la śıntesis de M (Hespel y Bryant, 1979).
La eficiencia ruminal es importante en el comportamiento del rumiante, como se comprobó
en un trabajo donde se calculó que cambios en la eficiencia como consecuencia de diferentes
td producen hasta 1.50 de incremento en el flujo de M (Kerley, 2000). Describir la cinética
de los diferentes compartimentos involucrados en el sistema ruminal, permitirá, como en el
caso de la CZ, donde no se comprende claramente la diferencia entre su potencial nutricional
y el comportamiento animal (Aranda, 2000), la optimización de su uso como fuente común
de alimentación.

Los valores de los parámetros ajustados encontrados en este trabajo son: kM,SmL,
1.23E+01 ml h−1(mg M)−1; kLM , 1.99E+03 (h)−1; YAGV,SF , 7.45 E-01 g(g)−1y Mı́nimo de
la ráız media del residual al cuadrado, 2.74E-03.

Para evaluar adecuadamente la utilidad del modelo Turix, se requieren trabajos pos-
teriores enfocados a problemas espećıficos. Debido a lo anterior, se llevó a cabo dos trabajos
donde se analizan estos aspectos; en uno se diseñaron varios análisis del proceso de ajuste y
en otro se analizaron fracciones de la CZ (Vargas-Villamil, 2003, datos sin publicar).

Lo importancia de este modelo es que permite obtener ı́ndices cuantitativos de los
procesos ruminales, que nos ayudan a evaluar y comparar el comportamiento del sistema
ruminal en un ambiente similar al encontrado en los sistemas de producción ruminal bovina
mexicana. La predicción no es el objetivo inmediato de este trabajo, sino una consecuencia
a futuro de esta evaluación. En México existe más de 30 años de atraso en la modelación
dinámica para la producción bovina (Sainz, 2002, comunicación personal), todo adelanto
hacia la comprensión de este tipo de modelación es un objetivo en si mismo, independiente
de los objetivos particulares. Es dif́ıcil predecir la utilidad del modelo Turix como base de
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una función de regresión para la obtención de parámetros con significado biológico, pero las
experiencias obtenidas en el desarrollo del modelo y las evaluaciones y cŕıticas, ayudarán en
el desarrollo de futuros modelos.

5. Conclusiones

a) El proceso de ajuste donde se utilizó el modelo Turix fue capaz de ajustar tres
parámetros, que tienen relación a procesos cinéticos y de rendimiento bacteriano.

b) El trabajo con modelos mecańısticos es una herramienta útil para aprovechar infor-
mación obtenida de la literatura y datos experimentales, que se han desarrollado en
México y otros páıses.

c) Se requieren más trabajos sobre el modelo Turix, con la finalidad de una evaluación
completa de los aspectos, matemáticos y conceptuales.
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Dijkstra, J. B., Neal, H. D. S., Breever, D. E., y France, J. (1992). Simulation of nutrient
digestion, adsorption and outflow in the rumen: model description. Journal of Nutrition,
122:2239–2256.

Herrera, A. A. (2002). Selección de un método para el ajuste de parámetros en un mod-
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Anexo

A. Submodelo de Degradación de Alimento

Variable de estado, CND (mg ND)(ml)−1:

dCND

dt
= −UND,NDSm 1.1

Ecuación auxiliar:

UND,NDSm = CND ∗ kNDSm 1.2

Variable de estado, CNS(mg NS)(ml)−1:

dCNS

dt
= −UNS,NSSm 1.3

Ecuación auxiliar:

UNS,NSSm = CNS ∗ kNSSm 1.4

Variable de estado, CSC(mg SC)(ml)−1:

dCSC

dt
= −USC,SCSm 1.5

Ecuación auxiliar:

USC,SCSm = CSC ∗ kSCSm 1.6

B. Submodelo Crecimiento Bacteriano

Variable de estado, CSm(mg Sm)(ml)−1:

dCSm

dt
= PSm,NDSm + PSm,NSSm + PSm,SCSm − USm,SmL 2.1

Ecuaciones auxiliares:

PSmNDSm = UND,NDSm 2.2

PSm,NSSm = UNS,NSSm 2.3

PSm,SCSm = USC,SCSm 2.4

USm,SmL = CM + CSm + kM,SmL 2.5
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Variable de estado, CL(mg L)(ml)−1:

dCL

dt
= PL,ML − UL,LM − UL,LAc − UL,L Pr − UL,LBu − UL,LV a 2.6

Ecuaciones auxiliares:

PL,ML = 2 (USm,SmL) 2.7

UL,LM = kLM ∗ CL 2.8

UL,LAc = (UL,LM ∗ YAGV,SF ) ∗
(

YAc,Ce ∗
(

PMAc/PMGlu

))

2.9

UL,L Pr = (UL,LM ∗ YAGV,SF ) ∗
(

YPr,Ce ∗
(

PMPr/PMGlu

))

2.10

UL,LBu = (UL,LM ∗ YAGV,SF ) ∗
(

YBu,Ce ∗
(

PMBu/PMGlu

))

2.11

UL,LV a = (UL,LM ∗ YAGV,SF ) ∗
(

YV a,Ce ∗
(

PMV a/PMGlu

))

2.12

Variable de estado, CM(mg M)(ml)−1:

dCM

dt
= PM,LM − UM,ML 2.13

Ecuaciones auxiliares:

PM,LM = UL,LM 2.14

UM,ML = USm,SmL 2.15

C. Submodelo Fermentación bacteriana

Variable de estado, CAc(mg Ac)(ml)−1:

dCAc

dt
= 2 (PAc,LAc) 3.1

Ecuación auxiliar:

PAc,LAc = UL,LAc 3.2
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Variable de estado, CPr(mg Pr)(ml)−1:

dCPr

dt
= 2 (PPr,L Pr) 3.3

Ecuación auxiliar:

PPr,L Pr = UL,L Pr 3.4

Variable de estado, CBu(mg Bu)(ml)−1:

dCBu

dt
= 2 (PBu,LBu) 3.5

Ecuación auxiliar:

PBu,LBu = UL,LBu 3.6

Variable de estado, CV a(mg Va)(ml)−1:

dCV a

dt
= 2 (PV a,LV a) 3.7

Ecuación auxiliar:

PV a,LV a = UL,LV a 3.8

D. Coeficientes y Valores Iniciales

D.1. Coeficientes:

kNDSm= 1.91E-02 h−1

kNSSm= 3.02E-01 h−1

kSCSm= E h−1

D.2. Valores Iniciales:

CND(0.5) = 2.18E-01 mg ND(ml)−1

CNS(0.5) = 5.32E-02 mg NS(ml)−1

CSC(0.5) = 1.95E-01 mg SC(ml)−1

CSm(0.5) = ∈ mg NSm(ml)−1

CM (0.5) = 3.56E-03‡ mg M(ml)−1

CL(0.5) = ∈ mg L(ml)−1

CAc(0.5) = ∈ mg L(ml)−1

CPr(0.5) = ∈ mg L(ml)−1

CBu(0.5) = ∈ mg L(ml)−1

CV a(0.5) = ∈ mg L(ml)−1
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