
 

 

 
 

Laboratorio Optimización 

Análisis de balance de flujos 

Constraint-Based Reconstruction and Analysis in Python (COBRApy) 
 
 

El análisis del balance de flujos metabólicos es un método matemático para estimar el flujo 

de metabolitos a través de una red metabólica. COBRA, diseñado por el grupo de 

investigación del Dr. Palsson en la Universidad de California, es un toolbox que opera en el 

software MatLab que permite hacer estas estimaciones. Los detalles del empleo del 

software y sus alcances son principalmente documentados en las publicaciones de Becker 

y col., 2007 y Orth y col., 2010 (ambas publicaciones están en la sección de “material  

docente”). Desde entonces se han creado variadas aplicaciones, incluidas de sofware libre. 

En este laboratorio usaremos herramientas desarrolladas en Python que pueden ser 

usadas en el ambiente de “google colaboratory”.  Específicamente usaremos el ambiente 

de COBRApy , el que es un ambiente en Python que permite ejecutar herramientas de 

COBRA . Una documentación de este ambiente la puede encontrar en el siguiente link: 

https://cobrapy.readthedocs.io/en/latest/configuration.html . 

En esta guía usaremos COBRApy para replicar algunos de los resultados del articulo 

“Stoichiometric Interpretation of Escherichia coli Glucose Catabolism under Various 

Oxygenation Rates” el que podrá encontrar en material docente. En este artículo se estudia 

los cambios en los valores de los flujos metabólicos producto de cambios en las 

concentraciones de Oxigeno del medio. Para ello se ocupó herramientas de programación 

lineal, donde se optimizo la función objetivo biomasa, obteniendo resultados similares a 

experimentos anteriores. 

 

 

https://cobrapy.readthedocs.io/en/latest/configuration.html


Parte 1: Cargar el modelo y las librerías de COBRA  

1.1 Debe instalar COBRA y los paquetes que serán necesarios 

 

1.2 Debe obtener el modelo de red metabólica con el cual se trabajará. En este caso 

usaremos el modelo de Escherichia Coli. Note que al cargar el modelo aparecerá un 

archivo nuevo (flecha roja) en la sección de archivos de la sesión (flecha azu



 

Se abrirá la siguiente página. Donde deberá seleccionar la opción Data-> Load reaction data 

Luego de realizar las 

selecciones debe 

presionar “Load map” 

Seleccionar 

“Viewer” 

Seleccionar 

“e_coli_core” 

Seleccionar 

“Escherichia coli” 



Parte 2: Generación de figura 3 del artículo. 

2.1 Obtención de las velocidades de ingreso de O2 y glucosa. 
 
 

 
En esta figura el eje “X” indica el óptimo de la función biomasa que va desde 0 a 2 y el eje  

“Y” indica las velocidades de ingreso o excreción para ciertos metabolitos. La velocidad de 

ingreso de glucosa va desde 0 a 40 aproximadamente. La velocidad de ingreso de O2 va 

desde 0 a 20.  

 

EJERCICIO 1:  

 

A continuación, usted debe generar la optimización en tres regiones. Tratando de replicar 

los datos de esta figura y debe informar los flujos de  

a) oxigeno 

b) biomasa 

c) formato 

d) acetato 

e) etanol 

 

Debe adjuntar el diagrama de la red metabólica en cada caso y realizar una discusión de 

una posible explicación de los resultados obtenidos. Compruebe que los resultados que 

obtengan sean similares a los del gráfico y discuta el valor del multiplicador de Lagrange 

asociado a la entrada de O2 en cada caso.  

 

  Caso 1: ingreso de glucosa =5 mmol/gDW-hr 

 

  Caso 2: ingreso glucosa= 20 mmol/gDW-hr 

 

  Caso 3: ingreso glucosa= 60 mmol/gDW-hr 

 

 

                   

                   

 

 


