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RESUMO

A mosturacdo cervejeira € um processo enzimatico no qual a conversdo do amido em agUcares fermentaveis
determina a fermentabilidade do mosto e as caracteristicas do produto final. Este trabalho apresenta a
implementacdo e validagdo de um modelo matemético cinético que descreve a solubilizacdo das enzimas, a
desnaturacdo térmica, a gelatinizacdo do amido e a cinética de sacarificacdo por multiplas rotas reacionais. O
modelo, composto por um sistema de 10 equagBes diferenciais ordinérias (EDOs), foi implementado em Python e
no software AVEVA Process Simulation (APS), permitindo a validagdo cruzada entre ambas as plataformas. Os
resultados reproduzem a evolucdo da atividade enzimética, a distribuicdo de carboidratos e o grau de
polimerizagdo. A estrutura proposta converte o projeto empirico da mosturagdo em uma metodologia preditiva
baseada em modelos, abrindo novas possibilidades para a otimizacdo, o controle e a digitalizacdo das operac6es
cervejeiras.

Palavras-chave: Mosturacdo cervejeira; Modelagem matematica; Simulagdo dindmica; Hidrdlise enzimatica do
amido.

1. Motivacéo

Os processos de transformacédo bioquimica costumam envolver um forte acoplamento entre a cinética de
reacdo, os fendbmenos de transporte e as condi¢fes de operagdo. A mosturacdo cervejeira constitui um exemplo
representativo desses sistemas. A etapa de mosturagdo consiste em um processo bioquimico complexo no qual a
atividade das enzimas amiloliticas controla a degradacio do amido e determina o perfil final de acucares
fermentaveis do mosto cervejeiro [Parés Viader et al., 2021].

Sob a perspectiva da Engenharia de Sistemas de Processos, a mosturacdo pode ser interpretada como um
reator batch (batelada) enzimatico ndo isotérmico, regido por mecanismos cinéticos em competi¢do. O
comportamento da temperatura controla simultaneamente a ativagao enzimatica, a acessibilidade dos substratos e
a desnaturagéo, gerando um comportamento dindAmico complexo.

A prética cervejeira industrial baseia-se tradicionalmente em programas de temperatura definidos
empiricamente. No entanto, a crescente digitalizagdo dos processos exige ferramentas preditivas capazes de
vincular as politicas operacionais aos atributos do produto. A modelagem dindmica fornece um caminho para esse
objetivo ao transformar a experiéncia operacional em varidveis de projeto quantitativas [Ruarte et al., 2025]. A
modelagem matematica da mosturacéo e sua simulagdo dindmica permitem prever o comportamento do sistema
sob diferentes perfis de temperatura, possibilitando a otimizacéo do processo para prever a distribuicdo de aglcares
fermentaveis e minimizar os tempos de processo.

O objetivo deste trabalho é implementar e validar um modelo cinético capaz de descrever a dindmica
bioguimica da mosturagdo, comparando os resultados obtidos em Python com simulagdes realizadas em APS.

2. Metodologia

2.1. Modelo mateméatico

O modelo desenvolvido concentra-se na cinética enzimatica da hidrélise do amido. O sistema é descrito
por um conjunto de 10 equagdes diferenciais ordinarias que representam a solubiliza¢do das enzimas a-amilase e
B-amilase do grdo para 0 mosto, a desnaturacao térmica das enzimas em funcdo da temperatura, a gelatinizacdo do
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amido que gera maltotriose e dextrinas, e a hidrolise das dextrinas que produz glicose, maltose e dextrinas
limitantes [Koljonen et al., 1995].

A transferéncia de massa do grao para a fase liquida ¢ modelada por meio de uma cinética de solubilizacao
de primeira ordem, acoplada a uma desnaturacgao térmica irreversivel descrita por relaces de Arrhenius, o que
permite calcular as taxas de reagdo em fung&o da temperatura.

—E

k =Kk, -exp (R—Ta) (€Y)

As variaveis principais incluidas no modelo sdo: a-amilase dissolvida, o-amilase no grdo, B-amilase
dissolvida, B-amilase no grdo, amido, dextrinas, glicose, maltose, maltotriose e dextrinas limitantes. A seguir, s&o
descritas as 10 EDOs.
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As Tabelas 1 e 2 resumem os parametros cinéticos e as condig¢des iniciais do processo, respectivamente.

Tabela 1. Referéncias dos parametros cinéticos utilizados.

Descricdo Valor Unidade
R Constante universal dos gases ideais 8.314 ] mol™t-K™?
Haipha Coeficiente de solubiliza¢ao da a-amilase 9.72E-05 min~?!
Hpeta Coeficiente de solubiliza¢ao da B-amilase 7.57E-05 min~?!
Kaiphao Pré-exponencial da constante de desnaturagdo térmica da a- 3.86E+34 min~?!
amilase
Kpetao Pré-exponencial da constante de desnaturagéo térmica da B- 9.46E+67 min~?!
amilase
Eqaipha Energia de ativagio da a-amilase 2.377E+05 ] mol™?
Eipeta Energia de ativacdo da -amilase 4.439E+05 ] - mol™?!
Massa Malte Massa de malte 67.64 Kg
Volume Malte Volume de malte 44.37 L
Volume Mostura Volume de mostura 200 L
K., Constante de Michaelis-Menten para hidrélise de dextrinas 2.8 g Lt
Tabela 2. Referéncias das condigdes iniciais do processo.
Descricdo Valor inicial Unidade
aAmilaseg;, a- amilase presente no grdo de malte 1588000 U-Kg!
aAmilase a- amilase dissolvida no mosto 0 U-L?!
BAmilaseg,;, B-amilase presente no grdo de malte 4840000 U-Kg!
BAmilase B-amilase dissolvida no mosto 0 U-L?
Amido Concentracdo de amido disponivel para sacarificacéo 448.4 g-Kg™1!
Dextrinas Concentragéo de dextrinas 82.4 g-Kg™1!
Glicose Concentragéo de glicose produzida 20.4 g-Kg™1!
Maltose Concentracéo de maltose produzida 41.2 g-Kg™1!
Maltotriose Concentragéo de maltotriose produzida 0 g-Kg™1!
Dextrinas Limitantes ~ Concentracdo de dextrinas limitantes (ndo fermentaveis) 0 g-Kg™1!
§) Frag&o de amido ndo gelatinizado 1 -
Agoe Constante de formagdo de maltotriose catalisada pela a- 6.42E+09 min~?!
amilase
Aggex Constante de formag&o de dextrinas catalisada pela - 3.77E+10 min~!
amilase
Bgi Constante de formagdo de glicose catalisada pela f-amilase 1.62E+40 min~?!
Bmal Constante de formagio de maltose catalisada pela f-amilase 1.05E+42 min~?
Blgex Constante de formagéo de dextrinas limitantes catalisada 1.09E+41 min~?

pela B-amilase

2.2.

Implementacdo computacional

O modelo dindmico desenvolvido foi implementado computacionalmente dentro de um ambiente de
simulacdo de processos no APS, por meio da criagdo de um tanque customizado que representa a tina de
mosturagdo cervejeira. O equipamento foi configurado como um reator batch dindmico, permitindo reproduzir o
comportamento transitério caracteristico da etapa de mosturacdo. Nesta unidade personalizada, foram definidos
explicitamente todos os parametros fisicos, variaveis de estado e equacdes diferenciais que descrevem o sistema.
Dessa forma, 0 modelo matematico foi integrado diretamente ao simulador, constituindo uma representacéo
dindmica do processo real. Uma vez construido o reator virtual, utilizou-se a ferramenta de analise de “Scenarios”
disponivel no APS para gerar diferentes condicdes operacionais associadas a distintas rampas de temperatura de
mosturagdo. Cada cenario corresponde a uma trajetdria térmica especifica aplicada como variavel manipulada do
processo. A execucdo independente dos diferentes cendrios permitiu simular a evolugdo temporal do sistema e
analisar o comportamento dindmico de todas as variaveis de interesse.
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3. Resultados e discussao

Nesta se¢do, apresentam-se os resultados e perfis obtidos. A Figura 1 mostra o APS Canvas monitorando as
principais varidveis do processo juntamente com a rampa de temperatura correspondente a um determinado
cenario. A distribui¢do de a-amilase ¢ B-amilase também € apresentada na Figura 2, e as concentragdes de agucar
obtidas e o grau de polimerizacdo na Figura 3.

Figura 1. Canvas e rampa de temperatura utilizada durante a simulagéo no APS.
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O perfil térmico aplicado governa simultaneamente a solubilizagdo enzimatica, a gelatinizacdo do amido e
a estabilidade térmica das enzimas, gerando uma dinamica altamente acoplada entre fenémenos fisico-quimicos e
bioguimicos. A rampa aplicada estabelece um tempo total de mosturagdo de 98 minutos e temperaturas entre 328
Ke 348 K.

Figura 2. Distribuicdo [U/L] de B-amilase (a) e a-amilase (b).
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A Figura 2 apresenta a evolugdo temporal das concentragdes de a-amilase e B-amilase durante o processo
de mosturacdo, tanto no grdo quanto no mosto. Inicialmente, ambas as enzimas encontram-se principalmente no
grédo, de onde sdo transferidas gradualmente para o mosto por meio do processo de solubiliza¢do. A a-amilase no
grdo diminui rapidamente nos primeiros minutos & medida que se solubiliza no mosto, atingindo um méximo de
concentracdo na fase liquida por volta dos 30 minutos. Posteriormente, a atividade enzimatica no mosto diminui
devido a desnaturacdo térmica irreversivel causada pelo aumento progressivo da temperatura. Um comportamento

7

semelhante ¢ observado para a B-amilase, embora sua transferéncia a partir do grdo seja mais lenta. Este

Realizagao:
onm
s ’ABE !
1] Y Q
INSTITUTO ASSOCIAGAO BRASILEIRA
FEDERAL DE ENGENHARIA QUIMICA

Paraiba



IV Congresso Brasileiro em Engenharia de Sistemas em Processos (PSE BR 2026)
03 a 05 de Agosto de 2026, Campina Grande, PB, Brasil

CAMPINA
GRANDE

comportamento reflete 0 compromisso cinético entre a ativagdo térmica das enzimas (que favorece a hidrolise do
amido) e sua desnaturagdo irreversivel (que limita a conversdo do substrato). A gestdo apropriada deste balango
térmico explica por que diferentes perfis de temperatura de mosturagcdo produzem mostos com composicoes e
fermentabilidades distintas.

Figura 3. Perfil de concentragdo [g/L] (a) e grau de polimerizagéo [%] (b).
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Os resultados mostrados na Figura 3a evidenciam a conversdo gradual do amido em agUcares fermentaveis
e dextrinas. O amido diminui rapidamente nos primeiros 30 minutos devido a acdo hidrolitica da a-amilase,
enquanto simultaneamente ocorre um aumento nas concentracbes de maltose e maltotriose. As dextrinas
apresentam um comportamento dindmico: sdo produtos intermediarios da degradagdo do amido pela a-amilase
que diminuem a medida que sao hidrolizadas pela -amilase em acucares de menor peso molecular. A glicose e as
dextrinas limitantes mantém-se em concentracdes baixas e relativamente constantes ao longo do processo. A
Figura 3b mostra a distribui¢do do grau de polimerizacdo, onde se observa que o0s agucares fermentaveis (DP1-
DP3) aumentam progressivamente, assim como ocorre com a fracdo ndo fermentavel (DP4). Esta evolucdo
confirma a sacarifica¢do sequencial caracteristica da mosturagdo: a a-amilase gera inicialmente fragmentos de
cadeia média que, posteriormente, sdo convertidos pela B-amilase em acUcares fermentdveis de baixo peso
molecular. O perfil de temperatura empregado atua como varidvel de projeto que determina a distribuicéo final de
carboidratos e, portanto, a fermentabilidade do mosto.

A comparacgéo entre os resultados obtidos em Python e aqueles gerados no APS mostrou coincidéncia
qualitativa e quantitativa nas tendéncias dinamicas, validando tanto o modelo matematico quanto sua
implementacdo computacional. Em conjunto, os resultados demonstram que a abordagem baseada em modelagem
dindmica permite transformar o projeto tradicional da mosturacdo em uma ferramenta preditiva orientada a
otimizacéo do processo.

4, Conclusdes

Neste trabalho, foi desenvolvido e implementado um modelo matematico dinamico capaz de descrever a
etapa de mosturacéo cervejeira por meio da integragdo de fendbmenos de transferéncia, cinética enzimatica e efeitos
térmicos. O modelo foi resolvido numericamente em Python e, posteriormente, implementado no AVEVA Process
Simulation por meio de um reator batch customizado, permitindo sua validagao cruzada em um ambiente industrial
de simulagéo de processos.

Os resultados obtidos demonstram que o perfil de temperatura constitui a principal varidvel de projeto da
mosturacdo, controlando simultaneamente a disponibilidade enzimatica, a degradacdo do amido e a distribuicao
final de aclcares fermentaveis e ndo fermentaveis. A concordancia entre ambas as plataformas computacionais
confirma a robustez do modelo e sua capacidade preditiva.

A abordagem proposta representa um avango em direcdo a digitalizagdo do processo cervejeiro, substituindo
metodologias empiricas por ferramentas de engenharia baseadas em modelos dinadmicos. Isso abre a possibilidade
de utilizar simulagéo avancada para otimizacéo energética, reducéo de tempos operacionais e projeto racional de
perfis de mosturacdo orientados a propriedades especificas do produto final.
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Como perspectivas futuras, propde-se a integracdo do modelo com estratégias de controle avangado, bem
como seu acoplamento com modelos de fermentacdo e maturacdo para desenvolver um modelo completo do
processo cervejeiro.
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