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Modelización hidrodinámica de part́ıculas autopropulsadas y de rotores. Movimiento
de bacterias.
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Muchas bacterias se desplazan en fluidos autopropul-
sadas por mecanismos internos. Hay diferentes mecanis-
mos, los más habituales son la oscilación de uno o varios
flagelos situados en una región de la membrana (Fig.1),
es el caso de la E.coli, por ejemplo. Otro mecanismo
es el movimiento ćıclico no reversible de cilios situados
a lo largo de toda la membrana bacteriana, como en la
opalina.

Estos organismos micrométricos se mueven a veloci-
dades tales que el número de Reynolds es tal que el
término inercial puede menospreciarse. El acoplamien-
to hidrodinámico es esencial para la cooperación entre
part́ıculas y su agregación en el movimiento colectivo.
Hemos elaborado un modelo sencillo de part́ıculas auto-
propulsadas para estudiar el papel de la hidrodinámica
en el movimiento de este tipo de objetos. Para el-
lo se han hecho simulaciones lattice-Boltzmann. A
través de este método hemos simulado la dinámica de
part́ıculas autopropulsadas que se mueven en un fluido
de número de Reynolds bajo. El modelo numérico in-
cluye el acoplamiento hidrodinámico con el solvente en
el que se mueven las part́ıculas, de una manera tal que
es fácil controlar el papel de la hidrodinámica en tales
suspensiones.

Las funciones de distribución de velocidades muestran
grandes desviaciones respecto al comportamiento gaus-
siano en tiempos tales que las part́ıculas aún no han coli-
sionado con las vecinas, lo que llamamos tiempos cortos.
Esto es una clara evidencia de que el sistema se encuen-
tra fuera del equilibrio termodinámico. A tiempos largos
las part́ıculas colisionan repetidas veces con otras, cam-
biando considerablemente la configuración respecto a la
condición inicial.

El desplazamiento cuadrático medio nos da la infor-
mación de los diferentes reǵımenes dinámicos, después de
colisionar repetidas veces, el movimiento es difusivo. Sin
embargo, a fracciones volúmicas bajas, eventualmente,
hay una transición a movimiento baĺıstico debido a la
cooperación entre ellas1 (Fig.2).

En la charla se discutirán las estructuras formadas y
como se correlacionan con el comportamiento dinámico.

En la bioloǵıa también hay varios ejemplos de rotores,
como la base de los cilios o la ATP-asa. Presentamos un
mecanismo análogo al de propulsión para ellos. En este
caso, al tenerlos en suspensión, se desplazarán pero no lo
harán por ellos mismos sino por las interacciones con los
otros rotores. Caracterizaremos la velocidad colectiva y
su implicación a tiempos largos, cuando se difunden en
el sistema. Analizaremos las diferencias con la difusión
de suspensiones de part́ıculas pasivas y el estado de equi-
librio o no equilibrio, junto a la medida de una cierta

temperatura efectiva que caracterice el sistema2.

Figura 1. La bacteria E. coli usa estructuras largas y del-
gadas llamados flagelos para propulsarse ella misma (Nicolle
Rager Fuller, National Science Foundation).
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Figura 2. Desplazamiento cuadrático medio en una sus-
pension de part́ıculas activas en un sistema bidimensional
de 400 part́ıculas a Re = 0.25. La linea continua corre-
sponde al movimiento baĺıstico, 〈∆r2(t)〉 ∼ t2, la linea dis-
continua al difusivo, 〈∆r2(t)〉 ∼ t. Los ćırculos son los datos
de fracción volúmica alta (0.282) mientras que los cuadra-
dos y triángulos son a fracción volúmica baja (0.1) para dos
condiciones iniciales diferentes. Los tiempos caracteŕısticos:
τr ∼ R2/ν ∼ 10, τm ∼ R/u∞ ∼ 100 y τD ≥ R2/D ∼ 5 · 104.
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