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INTRODUCCION

Las propiedades sensoriales del queso
dependen del tipo de leche, la alimentacidn
animal, las practicas de elaboracién vy
maduracién y la composicién cualitativa y
cuantitativa de su microbiota. La enorme
diversidad de tipos de queso hace muy
diversa también la microbiota de cada
variedad. Sin embargo, las variaciones en la
composicion de la microbiota particular de
cada tipo queso conducen, con frecuencia,
a defectos tecnoldgicos y sensoriales o a
problemas de seguridad alimentaria. La
industria quesera precisa de mas
conocimiento cientifico de la micro-biota (y
sus componentes) para enfrentarse a los
desafios tecnoldgicos.

Las modernas técnicas de secuenciacion
de acidos nucleicos han permitido descubrir
en el queso ADN de innumerables taxones,
incluyendo microorganismos tecnoldgica-
mente relevantes, alterantes y patégenos.
Sin embargo, algunos tipos microbianos se
detectan Unicamente mediante cultivo, lo
que sugiere que ambos tipos de técnicas
son complementarias en la caracterizacién
microbiana del queso. Ademas, la posible
utilizacion de biotipos como fermentos o
cultivos de maduracién exige, antes de
introducirlos en la cadena alimentaria, la
recuperacion en cultivo, su completa
caracterizacién y la produccién de masa
microbiana.
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MATERIAL Y METODOS

En este trabajo, se da cuenta de Ia
diversidad microbiana vy la frecuencia de los
microorganismos en una muestra de queso
de Cabrales maduro mediante metagend-
mica filogenética (amplificacién y secuen-
ciacion de fragmentos del ADNr) y tras
cultivo en distintos medios selectivos y no
selectivos incubados en diferentes
condiciones. Procedentes de los cultivos, se
aislaron 393 colonias bacterianas y 98
colonias eucariotas. Estas se identificaron
por técnicas moleculares. La diversidad
microbiana por debajo del nivel de especie
se estimd en algunas de las poblaciones
mayoritarias mediante una tipificaron RADP
con varios oligonucledtidos.

RESULTADOS Y DISCUSION

Mediante amplificacion de ADNr
bacteriano, secuenciacién y comparacion
de secuencias en las bases de datos, se
identificaron en el ADN microbiano total de
la corteza (rind) del queso 52 OTUs
(operational taxonomic units) al 97% de
homologia (nivel de especie) con una
frecuencia superior al 0,01% (Figura 1). De
estos, solo 20 de ellos presentaban una
frecuencia superior al 1% y constituian el
90% de los OTUs. De igual manera, se
identificaron 39 OTUs en el interior (paste)
del queso, de los que solo siete presentaban
una frecuencia superior al 1%.


mailto:baltasar.mayo@ipla.csic.es

g 10

Rind

270TUS 95 %

200TUS0%

e e

% Microbiome covered

100TUS90% 170TUS 95 %; 0OTUS %

Figura 1. Perfil taxondmico filogenético del
microbioma bacteriano del queso Cabrales.

Los OTUs identificados pertenecian a 31
géneros diferentes, de los que Lactococcus,
Staphylococcus y Tetragenococcus resulta-
ron dominantes, tanto en corteza como en
interior del queso.

Tras identificar las colonias de los
cultivos, se determiné la presencia de unas
26 especies bacterianas (Tabla 1).

Tabla 1. Bacterias identificadas en cultivo de
queso de Cabrales.

Namero
Género/especie de
aislados

Tetragenococcus koreensis 133
Staphylococcus equorum 81
Corynebacterium variabile 31
Enterococcus faecalis 31
Enterococcus gilvus 23
Lactiplantibacillus plantarum/ 20
L. paraplantarum

Brevibacterium linens 14
Corynebacterium flavescens 11
Lactococcus lactis 10
Staphylococcus saprophyticus 8
Enterococcus dispar 7
Enterococcus spp. 6
Enterococcus malodoratus 3
Enterococcus saigonensis/E. dispar 2
Leuconostoc mesenteroides 2
Brevibacterium iodinum 2
Enterococcus avium 1
Enterococcus durans 1
Enterococcus italicus 1
Enterococcus italicus/E. hirae 1
Kocuria rhizophila 1
Lactococcus brevis 1
Microbacterium oxydans 1
Pseudomonas poae 1
Staphylococcus hominis 1
Total 393

Tetragenococcus koreensis y Staphylo-
coccus equorum resultaron las especies
bacterianas dominantes, seguidas por
especies de Enterococcus spp. y Coryne-
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bacterium variabile. La técnica molecular
detecté mayor diversidad, pero algunos
biotipos se identificaron solo en los cultivos.
Entre los eucariotas, se identificaron 16
especies de las que Candida zeylanoides y
Yarrowia lipolytica fueron mayoritarias. Por
el momento, se desconoce el significado
tecnolégico y de seguridad de la enorme
diversidad microbiana en queso.

En la actualidad estamos caracterizan-do
las propiedades tecnoldgicas y de seguridad
de biotipos mayoritarios. En ellos, se ha
detectado una enorme  diversidad
intraespecifica, como se muestra en la
Figura 2 para 53 aislados de S. equorum, en
los que determinamos la presencia de 27
cepas distintas.
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Figura 2. Perfiles de RAPD con tres oligonucleétidos
de 57 aislados de S. equorum. La linea roja separa

cepas distintas.
CONCLUSIONES

1. La microbiota del Cabrales maduro esta
compuesta por una gran diversidad de
organismos procariotas y eucariotas.

2. La diversidad se detecta a niveles
interespecificos e intraespecificos.

3. Las técnicas moleculares y de cultivo son
complementarias para caracterizar la
microbiota del queso.

4. La deteccidn molecular de biotipos no
cultivados posibilita el desarrollo de
estrategias para su aislamiento selectivo.
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