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RESUMEN

El objetivo fue evaluar la morfogénesis de Phaseolus vulgaris y analizar algunos
de los factores fisiologicos y fisiopatologicos que afectan este proceso en diferentes
etapas (grupal e individual). Se realizo la siembra de las semillas en tierra y se
evaluo cuantitativamente el largo del tallo y el nimero de hojas; y cualitativamente
las fases de su crecimiento y anomalias relacionadas con enfermedades durante
7 y 9 semanas. Se hizo el analisis estadistico paramétrico y no paramétrico de las
variables cuantificadas. Para la aproximacion de caracterizacion de microorganismos
se realizaron aislamientos de muestras en medios nutritivos y se realizan posteriores
tinciones para identificacion de estructuras microbianas y relacion a nivel morfolégico.
En la etapa 1 se obtuvo que las plantas llegaron a la fase vegetativa y que las variables
fueron limitadas por las condiciones de espacio en las que fueron sembradas, junto
con la aparicion de oidio que avanzo por las condiciones ambientales del mismo
montaje. En la etapa 2 se determin6 que hay una respuesta positiva del montaje en la
adicion de materia organica como potenciador de las propiedades de sustrato, y que los
microorganismos fitobenéficos relacionados son de tipo Bacillus, mientras que en los
fitopatologicos se determinan Aspergillus y otros. Se pudo concluir que con el manejo
adecuado de los factores analizados se da una morfogénesis adecuada y exitosa del
frijol, y que factores como el espacio del sustrato o fitopatdogenos comunes de este
tipo de plantas pueden ralentizar y afectar criticamente el crecimiento y desarrollo de
estas.
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Evaluation of the growth of Phaseolus vulgaris

and associated microorganisms

ABSTRACT

The objective was to evaluate the morphogenesis of Phaseolus vulgaris and to analyze
some of the physiological and pathophysiological factors affecting this process
at distinct stages (group and individual). Seeds were sown in soil and evaluated
quantitatively for stem length and number of leaves; and qualitatively for growth
stages and anomalies related to diseases during 7 and 9 weeks. Parametric and non-
parametric statistical analysis of the quantified variables was performed. For the
microorganism characterization approach, sample isolations were made in nutrient
media and subsequent staining was performed to identify microbial structures and
morphological relationships. In stage 1 it was obtained that the plants reached the
vegetative stage and that the variables were limited by the space conditions in which
they were planted, together with the appearance of powdery mildew that advanced due
to the environmental conditions of the same assembly. In stage 2 it was determined
that there is a positive response of the assembly in the addition of organic matter as an
enhancer ofthe substrate properties, and that the related plant beneficial microorganisms
are of the Bacillus type, while in the phytopathological ones Aspergillus and others
are determined. It was concluded that with the proper management of the factors
analyzed there is an adequate and successful morphogenesis of the bean, and that
factors such as substrate space or common phytopathogens of this type of plants can
slow down and critically affect the growth and development of them.
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INTRODUCCION

En el marco de la microbiologia,
la. comprension de la fisiologia
vegetal es clave en la busqueda de
estrategias ambientalmente amigables
que potencialicen el  desarrollo
biotecnoldgico. Asi, campos como
la fisiologia vegetal involucran la
comprension bioldgica, fisicoquimica
y celular de las plantas en relacion con
enfermedades y procesos de promocion
de morfogénesis relacionados con
microorganismos  para  encontrar
soluciones Optimas, eficaces y amigables
con el ambiente (1). Este trabajo fue
producto del curso de fisiopatologia
vegetal, donde se planted el modelo aula
invertida (dado por las contingencias de
la crisis sanitaria por el COVID-19) para
apropiar, evidenciar y justificar procesos
de morfogénesis comunes de las plantas
y extrapolarlo a sus enfermedades desde
un enfoque especial microbiologico.

Phaseolus  vulgaris, = comuUnmente
denominado como frijol, es una
legumbre de alto consumo humano,
cuyo consumo per capita en Colombia
es de 3-4 kilos (2). Su fisiologia tiene
dos momentos bien diferenciados en
su morfogénesis: una fase vegetativa,
donde la semilla germina y empieza a
organizarse la planta en funcion de la
reproduccion y una fase reproductiva,
donde ya se ha alcanzado la madurez
del grano para ser recolectado en la
cosecha; en esta etapa siguen existiendo
estructuras vegetativas. Cada fase tiene
etapas que se caracterizan y diferencian

por la aparicion o diferenciacion drastica
de estructuras y acomodacion de la
planta conforme avanza su desarrollo
(3). Dentro de Ilas fitopatologias
comunes del frijol en Colombia se
encuentran oidio, bacteriosis, pudricion
de la raiz por Fusarium, entre otros
(4). Entre los factores determinantes
del ensayo se encuentran los sustratos,
considerandose el suelo como el
principal actor determinante del proceso
a estudiar, por lo que la caracterizacioén
del pH y propiedades fisicoquimicas
del mismo se dan a conocer por su
procedencia y respectivo analisis. Otro
sustrato crucial en el crecimiento de
las plantas es el abono, de tipo humus
de lombriz. Este sustrato brinda al
tratamiento que se est¢ aplicando
una cantidad significativa de materia
organica, que promueve el crecimiento
y brinda un mayor rendimiento de los
cultivos alos que es aplicado; este tipo de
materiales suelen tener un pH neutro (5)
y es un potenciador de las propiedades
del suelo a través de concentraciones
altas de nitrégeno, fosforo y potasio (6).
De igual manera los microorganismos
asociados a la rizosfera benéficos para
el desarrollo de planta se consideran de
interés alahora de buscar lacomprension
del desarrollo de las diferentes especies
vegetales (6). Los microorganismos
fitobenéficos son aquellos que tienen
un efecto positivo en el crecimiento y
desarrollo de las plantas, como agentes
de control bioldgico o de promocion
de crecimiento vegetal (7), mientras
que los microorganismos fitopatogenos
son aquellos agentes etiologicos de



enfermedades en plantas con gran
importancia por ser un limitante critico
de la produccion y mercado en cultivos
y materia agricola (8).

Asi, se establece como objetivo evaluar
morfogénesis del frijol (Phaseolus
vulgaris) y analizar de forma efecto
de algunos factores fisiologicos y
fisiopatologicos (sustrato, espacio de
montaje, enfermedades y propiedades
benéficas de tipo fisicoquimico y/o

bioldgicos) relacionados con su
desarrollo.
Descripcion metodologica: los

montajes que se describen a continuacion
fueron establecidos en  Pereira-
Risaralda, en el sector de la avenida 30
de agosto, durante el segundo semestre
del afio 2021, de manera casera durante
actividades virtuales del semestre
académico.

Etapa 1: montaje grupal

Se usé frijol (Phaseolus vulgaris) tipo
cargamanto, los cuales se establecieron
en un sustrato conformado solo
por suelo cuyo pH era 5,0; una vez
germinadas las semillas se llevo a cabo
seguimiento durante siete (7) semanas
sin modificaciéon en el sustrato o el
espacio de montaje. Adicionalmente, el
suelo utilizado contenia 9% de materia
organica, 0,1 meq/100 g suelos de
potasio y calcio 4 meq/100 de suelo,
resaltando solo 1 parte por millén de P
(9). Las plantas se ubicaron en sombra,
recibiendo luz indirecta constante y con

temperatura media en su periodo de
crecimiento de 21°C aproximadamente
(10). Se determind hacer riego cada
dos dias, con aproximadamente 25 ml
de agua de acuerdo con la apariencia
del sustrato. Finalmente, se hizo la
toma y organizacion de los datos en el
programa Excel (version 2021), siendo
consideradas como variable de respuesta
fisioldgica, largo del tallo en centimetros
y nimero de hojas, color de la planta,
presencia de enfermedades o plagas u
otras anomalias. Se realiz6 el andlisis
estadistico de los datos obtenidos en
el programa InfoStat (version 202I),
donde se aplicaron pruebas paramétricas
(prueba de normalidad Shapiro-Wilks) y
no paramétricas (Kruskal-Walkis) segiin
lo requirieran las variables analizadas.

Etapa 2: montaje individual

Se us6 frijol (Phaseolus vulgaris)
tipo cargamanto. Se asegurd la
germinacion de una Unica semilla en un
montaje especial para su imbibicién y
posteriormente se trasplantd al sustrato
tierra para iniciar con la evaluacion
del crecimiento. El montaje tuvo un
seguimiento total de nueve (9) semanas:
seis (6) semanas en tratamiento tierra sin
modificacion del espacio de crecimiento
y tres (3) semanas en tratamiento tierra
abonada con modificacion en este tltimo
tratamiento en el aumento del espacio
de crecimiento. La tierra usada fue de
tipo comercial cuyo pH fue de 5.17. El
tratamiento de tierra abonada fue una
mezcla de la tierra usada en primer
lugar con hummus de lombriz comercial



en una proporcion 1:1, cuyo pH fue de
5.28. La planta se ubicd en sombra,
recibiendo luz indirecta constante y con
temperatura media en su periodo de
crecimiento de 21°C aproximadamente
(10). Sellevo acaboriego cadados diasy
se adicionaron 15 ml de agua de acuerdo
con la apariencia del sustrato, con el fin
de mantenerla humeda. Finalmente, se
hizo llevd a cabo el mismo manejo de
datos resenado en la etapa 1.

Aislamiento de microorganismos
fitobenéficos y fitopatogenos

Para la determinacion de
microorganismos  fitobenéficos 'y
fitopatogenos se desinfectaron las
muestras  (hojas, tallo, raiz) con

hipoclorito de sodio al 1%, etanol al
70% vy con un ultimo lavado con agua
destilada. Se sembraron directamente
pequefias secciones de las muestras
en medios solidos agar papa dextrosa
(PDA) y agar recuento en placa (PCA),
donde fueron incubados en condiciones
de temperatura ambiente y oscuridad
durante 5 dias para el desarrollo
el crecimiento de posibles hongos
endofitos a condiciones de temperatura
de 37°C y durante un rango de 5 dias
aproximadamente (11). De acuerdo
con la visualizacidbn macroscopica de
las colonias y los micelios, se realizd

tincién con azul de lactofenol (para
posibles hongos) y tincién Gram (para
posibles bacterias). Se hizo visualizacion
microscopica en microscopio Optico
Nikon Eclipse E200 y se compar6
la identificacion de las estructuras
morfoldgicas con la literatura.

Resultados y analisis

Lasetapasplanteadas estandiferenciadas
por la cantidad de semillas germinadas
y viables para cada uno de los montajes
(siendo ocho semillas en la etapa 1
-montaje grupal- y una tnica semilla en
la etapa 2 -montaje individual-). Este
trabajo tiene un detenimiento especial
en el efecto y espacio del sustrato
sobre el crecimiento y desarrollo del
frijol, junto con el andlisis de evolucion
de fitopatologias y la aproximacion
a  microorganismos de  interés
involucrados en la morfogénesis de este
tipo de planta.

Etapa 1: montaje grupal de frijol

Para este montaje el enfoque principal
es la evaluacion cuantitativa del largo
del tallo y nimero de hojas en funcion
con el tiempo, junto con el desarrollo
de patologias de plantas de etiologia
microbiana 'y demdas propiedades
biologicas.
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Tabla 1: resultados de variables (largo del tallo y nimero de hojas) en funcion del
tiempo para la etapa 1

Semana Variables
Largo del tallo (cm) Numero de hojas
1 26,13+6,58 a 2,25+0,85 a
2 35,504£9,70 b 3,50+1,53 a
3 40,79+£12,67 b, ¢ 5,83+2,39b
4 43,75+13,96 ¢ 6,75+2,59 b
5 44,924+14,20 ¢ 6,83+2,63 b
6 46,52+14,46 ¢ 7,00+2,70 b
7 4723+14,75 ¢ 7,00+£2,70 b

* Analisis mediante prueba Shapiro-Wilks (nivel de significancia <0,0001) y
prueba Kruskal-Walis (nivel de significancia <0,05). Walis. Los resultados
estan expresados en promedio + desviacion estandar. Letras diferentes
indican diferencias estadisticamente significativas. Elaboracion propia con

herramientas InfoStat y Excel.

La prueba de normalidad de las variables
nimero de hojas y largo del tallo,
determind una distribucion anormal
para estas (p<0,0001 en ambas). A
partir de esta, el analisis no paramétrico
de esta prueba determind que para la
variable del largo del tallo los resultados
de la semana 1 son significativamente
diferentes de los resultados de la
semana 2 y a su vez estos rangos
son significativamente diferentes de
los resultados de las semanas 3 a
7, mientras que para la variable del
nimero de hojas los resultados de las
semanas 1 y 2 son significativamente
diferentes a los resultados de las
semanas 3 a 7 (tabla 1). La muerte de
las plantas se dio finalizando la semana
7. El andlisis estadistico soporta las
hipotesis inicialmente planteadas; hay

una relacion directa con el tiempo de
montaje con el crecimiento de la planta,
donde se ve que conforme aumentan las
semanas también aumenta el tamafio de
la planta junto con su niimero de hojas,
que se ve de forma significante de la
semana 1 a 3. Es importante mencionar
que dentro de lo esperado se describia
la ralentizacion del crecimiento por los
factores ambientales del montaje que
se determinaron, como el espacio del
sustrato, la cantidad de agua y demas,
que se ve soportado por la media de las
variables hojas y tallo de las ultimas
semanas (de la semana 4 ala 7).

Respecto a las etapas fenoldgicas del
frijol estas plantas lograron llegar hasta
la etapa V4 (tercera hoja trifoliada) (3),
pues su maximo de numero de hojas
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registrado corresponde a 11 y su mayor
media fue de 7 (tabla 1). Teniendo en
cuenta la duracion de este montaje, es
natural que no hubiera paso a la fase
reproductiva, pues apenas estaban en
proceso la cuarta y quinta hoja trifoliada
(3). En una perspectiva general, los
factores ambientales de clima, luz solar,
riego, pH y demas fueron adecuados
para estas plantas para lograr realizar
una parte vital su ciclo fenolégico. En
cuanto a la evolucioén de la fitopatologia
con los déficits nutricionales en relacion
con el espacio del sustrato, la planta
se vio gravemente afectada por el
desarrollo de oidio (figura 1) y por
clorosis, esto por el espacio en donde
crecid. El oidio, o mildeo polvoso, es un
hongo comun en condiciones de sequia
o baja humedad relativa y llega a la
planta por la dispersion de esporas de
este por el aire, obteniendo desarrollo
optimo en temperaturas entre 15°C y
27°C (12,13).

Aunque no estd bien caracterizado el
mecanismo de accion de los agentes
etiologicos del oidio sobre las plantas
que infecta, se conoce que logran tener
un efecto inhibidor sobre la reaccion
natural en la pared celular de los tejidos
vegetales, donde incluso puede llegar a
adaptar la estructura y metabolismo de
la célula para obtener los nutrientes y
demas requerimientos de crecimiento

ideales para su desarrollo (14); a esto
se le suma que la enfermedad por
oidio apareci6 en el estado joven de
la planta, condicion que se ha descrito
como critica para su fisiologia (4). En
esta etapa el oidio fue la principal causa
de muerte, teniendo una duracion de
aproximadamente tres semanas y que,
como era de esperarse, logré evolucionar
rapidamente en estas porque tenia las
condiciones ideales para avanzar y
tampoco tuvo inhibicion de crecimiento
por parte de algun fungicida.

Otro factor importante que se relaciona
con las fisiopatologias de la planta y
limité dréasticamente fue el espacio de
desarrollo, generando notable retraso
desde la semana 5 en el crecimiento de la
planta, evidenciado en la elongacion del
talloy la clorosis de las hojas; esta tlltima
pudo desarrollarse por el crecimiento
masivo de la raiz en el reducido
sustrato, alterando la disponibilidad de
nutrientes suficientes, la forma de estos,
la poblacion microbiana a su alrededor
e incluso posiblemente su pH (15) de
todas las plantas y causando, por ende,
la detencidon de cambios significantes en
su morfologia y fisiologia. La clorosis
unida con la fitopatologia hizo que las
plantas murieran de forma rapida, pero
permitid conocer cOmo se aventajan
estos problemas de la fisiologia de la
planta.



e

Elaboracion propia con la aplicacion CorelDraw.
Figura 1: Fisiopatologias de las plantas de frijol del montaje grupal. A) hojas primarias
con oidio avanzado. B) hoja primaria muerta con oidio y clorosis.

Etapa 2: montaje individual de frijol de las propiedades del sustrato con la
adicion de hummus de lombriz, para
La etapa 2 se enfoco el andlisis en el relacionarlo a sus etapas fenoldgicas
largo del tallo y el nimero de hojas en junto con los  microorganismos

funcién del tiempo de la potenciacion fitobenéficos y fitopatogenos de este.

Tabla 2: resultados de variables (largo del tallo y nimero de hojas) en funcion del
tiempo de etapa 2

Semana Variables
Largo del tallo (cm)  Numero de hojas
1 6,00+£6,68 0,50+1,00
2 83,33+20,43 8,67+£2,31
3 113,75+7,14 12,50+1,91
4 124,50+2,78 13,67+0,58
5 129,7540,50 16,50+1,00
6 133,0043,46 19,00+0,00
7 145,63+1,97 19,00+0,00
8 150,17+1,04 21,67+2,31
9 153,63+0,75 21,00+0,00

Los resultados estan expresados en promedio + desviacion estdndar.
Elaboracion propia con herramientas InfoStat y Excel.
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La planta realiz6 toda la fase vegetativa,
desde germinacion, emergencia, hojas
primarias y desplegamientos hasta llegar
alaetapa V4 (tercerahojatrifoliada); esta
etapaes lamas largaenla fase vegetativa,
pues hay desplegamiento previo de las
cuartas y quintas hojas trifoliadas (3).
Al momento de finalizacion del ensayo
ain no se habian desarrollado botones
preflorales que indicaban paso a la fase
reproductiva; la transicion entre la fase
vegetativa y la fase reproductiva pudo
no haberse dado por las condiciones
en las cuales se establecio la planta
relacionados con limites de sustrato y
espacio. El crecimiento sobresaliente,
apreciando crecimiento lento, trae
implicito que las condiciones de sustrato
(tratamientos, pH y nutrientes) junto con
el riego, clima y la luz solar indirecta
fueron adecuados para el desarrollo de
la misma; esto como era de esperarse
por realizarse en la zona que tiene los
factores ambientales descritos para el
crecimiento de esta (16).

Las medias de largo de tallo y nimero
de hojas cumplen con la evolucion
esperada del avance de la morfogénesis
conforme pasan las semanas del
ensayo, pues se refleja un crecimiento
y desarrollo crucial en las primeras
semanas (tabla 1). Las limitaciones
del montaje permiten comprender el
desarrollo de la planta, esto ya que los
factores de espacio y sustrato fueron
determinantes en el progreso de esta. Si
bien hubo un crecimiento exponencial
de la semana 1 a 2 (como era de
esperarse), de la semana 5 a 6 se vio
no se evidencid una diferencia drastica

en el crecimiento, que pudo afectar la
duracion de las etapas fenologicas.
Sin embargo, la aplicacion del abono
como potenciador de las propiedades
benéficas del sustrato para la planta
(17) se reflej6 positivamente en otro
momento significativo de crecimiento
en la semana 7. Las ultimas dos
semanas del ensayo no se noto progreso
importante en el crecimiento, que
encuentra justificacion en la asimilacion
del traspaso de tratamiento. Las medias
del nimero de hojas aumentaron poco
a poco sobre el desarrollo de la planta,
por lo que el inico momento dréstico de
crecimiento fue de la primera semana;
la cantidad de hojas determina etapas
fenologicas del frijol, por lo que estos
valores permitieron determinar que la
planta completd su fase vegetativa (3).

Por otro lado, la planta desarroll6 oidio
(como en la etapa 1) en algunas de las
hojas trifoliadas después de haberse
ralentizado la morfogénesis en primer
lugar, pero no fue una patologia lo
suficientemente agresiva para afectar el
desarrollo de esta, pues se ha descrito
que el ataque es critico en plantas
jovenes mas que en las plantas mas
maduras (4). Si bien ninguno de los
agentes etiologicos del oidio pudieron
ser observados en la experiencia de
laboratorio de aislamiento de hongos
fitopatdogenos, uno de los hongos
identificados pertenece al género
Aspergillus, comunmente asociado a
las semillas de frijol como fitopatogeno
que compromete la calidad de la semilla
para la germinacion (18).



Elaboracion propia con la aplicacion CorelDraw.

Figura2: A) crecimiento de oidio sobre hojas trifoliadas. B) observacion macroscopica
de micelio en medio PDA (izquierda) y microscopica en 40X (derecha) de Aspergillus
sp. en aislado de hongos fitopatdgenos en muestras de hojas de la planta de frijol.

Finalmente, se tuvo la oportunidad de de potasio, produccion de 4acido
observar macro y microscopicamente indolacéticoy fijacion de nitrogeno (21),
los microorganismos que se encontraban fundamentales para la morfogénesis de
en la raiz de este mediante aislamiento este.

de microorganismos fitobenéficos. En
la ubicacion directa de las muestras se Aunque laplantano alcanzo6 a desarrollar

veian colonias planas, algo rugosas, nodulos, estructuras importantes de
blancas brillantes con crecimiento las legumbres producidas por las
irregular; que al microscopio se interacciones de microorganismos del
observaban como bacilos grampositivos género Rhizobium para la fijacion de
esporulados. Con estas caracteristicas nitrégeno (22), se puede afirmar que
se hace la aproximacion de que estas la raiz de la planta de frijol contiene
bacterias pertenecen al género Bacillus gran variedad de microorganismos
(19), destacado por la produccion que promueven la nutricion adecuada
de sustancias antimicrobianas (20) y de esta, aun sin tener esta estructura

bien relacionado con la solubilizacion fijadora de nitrogeno.

Figura 3: A) crecimiento
macroscopico de colonias de
microorganismos del género
Bacillus aislados de la raiz
de frijol en medio PCA; B)
observaciéon = microscopica
de los aislados del género
Bacillus en 40X.

Elaboracion propia con la aplicacion CorelDraw.
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Conclusiones

La fisiologia de las plantas analizadas
en este ensayo es bastante amplia en
componentes y procesos, por lo que
muchas de las caracteristicas que se
observaron no se fundamentan por
completo por lo abarcado en los factores
determinados, sino que requiere mas
consideraciones para su verdadera
y mejor comprension; sin embargo,
se siguen relacionando y dan una
aproximacion importante al ejercicio
escalado de entender este proceso de
forma integral como producto del aula
virtual.

Para el frijol se puede concluir que es una
planta que, en condiciones adecuadas
de sustrato, pH y nutrientes, riego, luz
solar y clima, junto con potenciadores
de propiedades como el hummus de
lombriz, logra avanzar positivamente
en procesos como germinaciéon |y
emergencia, para lograr evidenciar su

morfogénesis hasta hojas trifoliadas en
este tipo de montajes en funcion del
tiempo y las variables aplicadas en ella.
Si bien el frijol es una planta de manejo
relativamente facil a nivel de hogar,
se puede notar que las fisiopatologias
pueden afectarla criticamente en poco
tiempo (en este caso oidio y clorosis),
por lo que la identificacion de estos en
el desarrollo de la planta en el tiempo
a través de su morfologia, fisiologia y
factores ambientales es clave para lograr
atender la enfermedad y abarcarla de la
mejor forma.

Desde la perspectiva microbiologica,

la  participacion de  organismos
fitobenéficos  (Bacillus  sp.) 'y
fitopatogenos (Aspergillus sp.)

deja entrever la importancia de las
interacciones que se dan entre las
poblaciones microbianas y estas plantas,
determinando aspectos cruciales en el
marco de analisis propuesto para este
trabajo.
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Omicas para la evaluacion de la microbiota

presente en el queso artesanal

Aguirre Castro Vanessa ', Orozco Hurtado Juan Felipe ',
Londorio-Giraldo Lina Maria ?, Alvarez Aldana Adalucy’

RESUMEN

El queso es un derivado lacteo tradicionalmente elaborado de manera artesanal y
consumido a nivel mundial, este alberga un consorcio de microorganismos, algunos
de ellos conocidos como Bacterias Acido Lacticas (BAL), conformando la microbiota
del queso. Estas bacterias son de suma importancia para proporcionarle al queso
propiedades organolépticas y fisicoquimicas especificas al consumidor. Las ciencias
Oomicas nos proporcionan diversa informacioén sobre esa microbiota; la gendmica
la cual nos permite conocer genomas completos, la epigendmica que representa
los cambios en la expresion génica, la protedmica con el perfil de proteinas, la
transcriptomica estudia la expresion genética, la metaboldmica representa el perfil
de metabolitos y la microbidémica que permite determinar todos los microorganismos
presentes. La aplicacion integrada de estas ciencias Omicas para la investigacion de la
microbiota del queso, nos brinda una perspectiva mas amplia y mayor entendimiento
sobre los consorcios microbianos y los perfiles de metabolitos, proteinas, entre otros.
A pesar de los avances en estas 0micas, falta mas investigacion en quesos. En este
articulo se realiz6 una revision de bibliografia para relacionar las diferentes 6micas y
su aplicacion en el estudio de la microbiota del queso.

Palabras clave: Bacterias acido-lacticas, epigendmica, gendémica, microbiota,
transcriptdmica, queso
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Omics for the evaluation of the microbiota

present in the artisanal cheese

ABSTRACT

Traditionally, cheese is a dairy derivative produced in an artisanal way and consumed
worldwide. Cheese is sheltering a consortium of microorganisms, some of them
known as Lactic Acid Bacteria (LAB), which make up the microbiota of cheese.
These bacteria are of vital importance to provide the cheese with specific organoleptic
and physicochemical properties to the consumer. The omics sciences can provide us
with diverse information about this microbiota; genomics which allows us to know
complete genomes, epigenomics which represents the changes in gene expression,
proteomics with the profile of proteins, transcriptomics studies gene expression,
metabolomics represents the profile of metabolites and microbiomics which allows
us to determine all the microorganisms that are present. The application of these
integrated omics sciences to the investigation of the cheese microbiota gives us a
broader perspective and a better understanding of the microbial consortia and the
profiling of metabolites and proteins, amongst others. Despite the progress in these
omics, more investigation in cheese is needed. In this article, a bibliography review
was carried out to relate the performance of the different omics and their applicability
in the study of cheese microbiota.

Keywords: Lacticacidbacteria, epigenomics, genomics, microbiome, transcriptomics,
cheese.
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INTRODUCCION

El queso es un derivado lacteo y
tradicionalmente ha sido elaborado
de manera artesanal y estad asociado
directamente a la gastronomia de
diferentes regiones o paises. Por lo
cual su produccion se ha masificado en
la industria lactea. La produccion del
queso se fundamenta en la acidificacion
de leche fresca cruda, este es un proceso
natural que se le atribuye a la microbiota
autoctona del queso, gracias a esta
microbiota le otorga caracteristicas de
calidad en comparacion con los quesos
elaborados a base de leche pasteurizada

(1,2).

Las bacterias acido-lacticas (BAL,
del inglés lactic acid bacteria “LAB”)
otorgan un olor y color caracteristico a
los quesos artesanales. La legislacion
colombiana determina que en la
elaboracion del queso se debe incluir la
pasteurizacion de la leche, este factor
afecta directamente la microbiota
presente incluyendo las BAL, por
lo que la estrategia mds comun es
usarlas comercialmente como cultivos
iniciadores para la elaboracion de
estos quesos artesanales, otorgandoles
caracteristicas particulares sin
comprometer su calidad microbioldgica
¢ higiénico sanitaria, de este modo
cumpliendo con las  diferentes
normativas. La microbiota de estos
quesos artesanales les permite tener unas
caracteristicas organolépticas Unicas y
esta puede ser estudiada a través de las
ciencias omicas (3,4).

Las ciencias 6micas permiten estudiar
una gran cantidad de moléculas, que

estan implicadas en el funcionamiento
delos organismos o microorganismos. El
avance de la tecnologia ha permitido el
estudio de genes en una mayor cantidad,
igualmente de proteinas y metabolitos,
permitiendo la creacion de la gendmica,
protedmica, metabolomica, entre otras
ciencias omicas (5).

El estudio integrado de estas ciencias
omicas generan una perspectiva mas
amplia de la microbiota del queso,
brindandonos la posibilidad de conocer
los microorganismos alli presentes,
entender como funcionan y coémo
podemos usarlos para conservar los
atributos  caracteristicos de estos
quesos artesanales sin la presencia
de microorganismos patdgenos, para
asi lograr una elaboracion mas segura
y un producto Optimo que pueda ser
consumido y llegar a todos los mercados
(3,6).

La genomica se basa en el andlisis de
secuencias de genomas completos,
para asi conocer la estructura genética
y lo que codifica (7). La epigenomica
se encarga de evaluar los efectos
de las modificaciones del ADN o
proteinas asociadas a este, como la
acetilacion, metilacion, entre otras
modificaciones que este puede sufrir
(5,8). La transcriptomica se encarga
principalmente de estudiar la expresion
genética de las transcripciones que
vienen de diferentes genes (5,9). Por otra
parte, la protedbmica se ocupa de estudiar
las proteinas que se encuentran en una
muestra en un momento especifico (5,7).
La metabolomica cuantifica al mismo
tiempo diversos tipos de moléculas,
de forma cuantitativa y cualitativa,



estas pueden ser aminoacidos, acidos
grasos, carbohidratos entre otros (7) Y,
por ultimo, la microbidémica que se va
desarrollando rapidamente en donde se
investigan todos los microorganismos
de diferentes tipos de muestras (5,7). Al
lograr aislar e identificar esta microbiota,
se puede manipular de manera tal que
se elabore un microbioma modelo
que pueda ser comercializado y usado
facilmente por el sector. El objetivo
de esta revision de tema se centrd
en describir el papel de las ciencias
“Omicas” en el estudio de la microbiota
del queso artesanal. Lo anterior se
encuentra  proyectado como una
estrategia para visibilizar las tendencias
centrales de estudio en Omicas y las
necesidades que persisten para el uso
o mejoramiento de la microbiota en los
quesos artesanales.

METODOLOGIA

Se realizo una busqueda de literatura en las
bases de datos SciElo, PubMed, y Google
académico usando los descriptores “Bac-
terias acido lacticas™, “queso”, “micro-
biome cheese”, “Transcriptomic”, “cheese
genomic”, “Epigenomic”, “technologies”,
“Foodomics”, ‘“‘metagenomic, ‘‘cheese”,
“genomica”, “omics”, ‘‘food”, “microor-
ganismos queso PDF” y “ciencias omicas
PDF” con los operadores booleanos AND
de la siguiente manera: “Bacterias dcido
lacticas” AND “queso’; “Transcriptomic”
AND “cheese genomic”; “‘Epigenomic”
AND “technologies’; “Foodomics” AND
“cheese’; “omics” AND “food”; “‘meta-

genomic” AND “cheese”.

Para mayor precision, en el buscador SciE-
lo se emplearon los descriptores en espa-
nol asi “Bacterias acido lacticas” AND

“gueso”. Con PubMed se usaron los de-
scriptores en inglés “microbiome cheese”;
“Transcriptomic AND cheese”; “omics”
AND “food”; “Genomic”; “Foodom-
ics” AND “cheese’”; “Epigenomic” AND
“technologies™; “metagenomic” AND
“cheese”. En GOOGLE académico se usa-
ron los descriptores “‘ciencias omicas pdf”,
“microorganismos queso pdf”.

La busqueda se priorizo a las publicaciones
relacionadas a los ultimos 5 afios (2016 —
2021).

RESULTADOS Y DISCUSION

Un numero alto de publicaciones
pueden relacionarse dentro del tema de
las 6micas, especialmente en los ultimos
anos donde los avances en biologia
computacional han permitido analizar
una mayor cantidad de datos. Asi
mismo al ser el queso un producto de
tradicion en diversas partes del mundo,
lo convierte en una matriz con interés
vigente. La busqueda sistemadtica en
las bases de datos arrojo los siguientes
resultados:

SciElo: en la conjugacion de “Bacterias
dcido lacticas” AND “queso” arrojo 14
resultados. Con respecto al descriptor
“genomica”, arrojé 727 resultados.

PubMed: para las palabras clave
“microbiome cheese” se obtuvieron 426
resultados, “Transcriptomic AND cheese”
arroj6 62 resultados, para “Genomic”
se restringié la busqueda a solo review,
“Foodomics” AND “cheese” arroj6 8
resultados y se escogio el articulo que en su
titulo tenia la palabra clave Metabolomic.
En los descriptores “Epigenomic” AND
“technologies” se restringid la busqueda



a los ultimos 5 afios y se obtuvo 14796
resultados. Para las palabras clave
“omics” AND “food” se obtuvieron 1645
resultados y para “metagenomic” AND
“cheese”. se obtuvieron 75 resultados y
se escogio el articulo que tenia la palabra
clave Metagenomic.

GOOGLE académico: para “ciencias
omicas pdf’ se generaron 104.000
resultados y para “microorganismos
queso pdf” se encontraron 401.000
articulos sin restricciones de busqueda.

Se escogieron los articulos con una
ventana de observacion a los udltimos
10 afos y que tuvieran en sus titulos las
palabras “Queso fresco”; “Cheesomic’;
“Bacterias acido lacticas”; ‘“omicas’;
“Cheese’; “Epigenomic”;
“Genomica”; “Multi-omics”.

“Genomic”;

En la Tabla.1 se describen los principa-
les articulos sobre la aplicacion de las
ciencias émicas en el estudio de quesos
y leche.

Tabla 1. Publicaciones en revistas de alto impacto que relaciona el uso de las démicas

el analisis de quesos

Articulo

Objetivo

Autores

Cheesomics: the future path-
way to understanding cheese
favour and quality

“Revisar la aplicacion de tecnologias dmicas individuales en el
queso y su integracion a través de un enfoque de biologia de

99 99

sistemas que hemos denominado “cheesomics”.

Afshari, R, et al.
(2020) (3)

Deconstructing and Recon-
structing Cheese Rind Micro-
biomes for Experiments in Mi-
crobial Ecology and Evolution

“Proporcionar un conjunto sintético de protocolos que permi-
tiran a otros investigadores pasar de un microbioma de corteza
intacto a un conjunto de cultivos microbianos caracterizados que
se pueden utilizar en comunidades experimentales.”

Cosetta, C. M., et
al. (2020) (6)

A Combined Metabolomic and
Metagenomic Approach to
Discriminate Raw Milk for the
production of hard cheese

“Identificar los metabolitos de la leche discriminantes que fue-
ran especificos de cada condicion de régimen de alimentacion y
que se correlacionaran con el perfil microbiano de la leche cruda
utilizada para el proceso del queso.”

Bellassi, P., et al.
(2021) (10)

Microbial Interactions with-
in the Cheese Ecosystem and
Their Application to Improve
Quality and Safety

“Mostrar enfoque en los factores bidticos y abidticos que impul-
san el desarrollo y la sucesion de las poblaciones microbianas y
mejorar las propiedades sensoriales y los problemas de seguri-
dad del queso.”

Mayo, B., et al.
(2021) (11)eukar-
yotic and viral po-
pula-tions, among
which lactic acid

bacteria (LAB

Metagenomic and metatran-
scriptomic analysis of the mi-
crobial community in Swiss-
type Maasdam cheese during
ripening

“Realizar el metagenoma y metatranscriptoma del queso semi-
duro tipo suizo Maasdam, caracterizar la microbiota del queso,
reconstruir sus genomas y comparar sus perfiles de expresion
génica durante la maduracion en cuartos frios y calientes.”

Duruy, I. C., et al.
(2018) (12)

Translating Omics
to Food Microbiology

“Examinar las aplicaciones de las tecnologias dmicas en la mi-
crobiologia de los alimentos, con un enfoque principal en las
tecnologias de secuenciacion de alto rendimiento (HTS).”

Walsh, A. M., et al.
(2017) (13)with a
primary focus on

high-throughput
sequencing (HTS
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EL QUESO COMO MATRIZ
DE INTERES EN OMICAS

El queso se conoce como un producto
ldcteo, que surgid en sus inicios como un
método de preservacion de la leche sin
perder sus propiedades nutritivas. Este
es obtenido a partir de la coagulacion
de leche, dicha leche puede encontrarse
cruda o ya haber pasado por un proceso
de pasteurizacidn para higienizarla, este
esta compuesto principalmente por la
caseina presente en la leche y esta ayuda
a su coagulacion. Existen alrededor de
2000 variedades de quesos entre los
cuales sus caracteristicas nutricionales
y sensoriales pueden variar (11,14).

El Codex Alimentarius define el
queso como “el producto blando,
semiduro, duro y extra duro, madurado
o no madurado, y que puede estar
recubierto, en el que la proporcion entre
las proteinas de suero y la caseina no
sea superior al de la leche, obtenido
mediante: coagulacion total o parcial
de la proteina de la leche, por accion
del cuajo u otros coagulantes idoneos,
y por escurrimiento parcial del suero
que se desprende como consecuencia de
dicha coagulacion(15).

Se estima que hace aproximadamente
8000 afios inici6 la elaboracion del
queso con la domesticacion de los
animales para la obtencién de carne,
pieles o leche. La produccion del queso
a nivel mundial, se cree que es cercana
a 20 millones de toneladas, esta cifra ha
ido en aumento en los ultimos 30 afios,

se estima que crece en una media anual
del 4% (16).

Los quesos producidos a partir de
leche cruda o quesos artesanales a
pesar de la industrializacion de la
produccion del queso hace mas de
3 décadas, tienen una alta demanda
por parte de los consumidores debido
a sus caracteristicas organolépticas
destacadas, esta demanda y preferencia
ha crecido en los ultimos afios ya que
estos poseen un sabor y aroma mas
intenso que los quesos elaborados
de leche pasteurizada (17,18). Estas
caracteristicas organolépticas y
sensoriales particulares son otorgadas
principalmente por BAL, los tipos de
BAL pueden variar de acuerdo con
tipo de queso, el proceso y condiciones
de produccién y las condiciones de
maduracién si el queso lo requiere
(18,19)present in Minas artisanal cheese
(MAC.

La microbiota del queso se puede
considerar un ecosistema en el cual
se encuentra una gran diversidad de
especies microbianas. Esta microbiota
puede surgir a partir de cultivos
iniciadores o verse profundamente
influenciada por la manipulacion que se
le da alaleche, la granja, las condiciones
de ordefio, el polvo, el estado de la ubre
o también por las plantas de elaboracioén
del queso (3,10). Las BAL comprenden
la mayor parte de esta microbiota y
tienen un papel fundamental en Ia
fabricacion y maduracion del queso,
otorgandole diferentes sabores y texturas



(1T)eukaryotic and viral popula-tions,
among which lactic acid bacteria (LAB.
El entorno de ordeno, fabricacion del
queso, los materiales empleados, la adi-
cion intencionada como parte del cul-
tivo iniciador; su presencia de manera
natural en los ingredientes empleados
en la elaboracion del queso; de estas
fuentes pueden proceder la microbio-
ta final del queso. Estas bacterias co-
nocidas también como probioticas, se
encuentran naturalmente en el queso,
entre ellas encontramos a los géneros
Lactobacillus o Bifidobacterium, dentro
de estas se encuentran con efectos bené-
ficos como el alivio a la intolerancia a la
lactosa, la prevencion de alergias, la re-
duccion del colesterol en plasma, la in-
hibicion de Helicobacter pylori y otros
patogenos intestinales, el tratamiento de
enfermedades como la diarrea asociada
a antibioticos y la diarrea del viajero o
afecciones inflamatorias, y la reduccion
del riesgo asociado a mutagenicidad y
carcinogenicidad (16).

CIENCIAS OMICAS Y SU
RELACION CON QUESOS
Y AFINES GENOMICA

La primera ciencia 6mica en desarrollar-
se fue la gendmica, se fundamenta en el
estudio de genomas completos y como
se dijo anteriormente en la introduccion,
nos permite conocer la estructura gené-
tica y lo que codifica, igualmente iden-
tificar los genes y estudiar sus funciones
en un organismo. Esta ciencia Omica,
posibilita estudiar variantes genéticas
especificas que se evidencia que han
ayudado al entendimiento de la evolu-

cion de patdgenos causantes de enfer-
medades (7).

La secuenciacion rapida de alto rendi-
miento es una de las técnicas por las
cuales se obtiene la secuenciacion del
genoma, esta técnica implica la frag-
mentacion de todo el genoma, también
la clonacion de los fragmentos y la se-
cuenciacion de todos los clones. Hay
algunas nuevas técnicas de secuencia-
cion, como la pirosecuenciacion, SO-
LiD y SOLEXA, estas nuevas técnicas
han evidenciado que tienen a un costo
menor que el método convencional pero
las secuencias obtenidas son mas cortas
(20).

El genoma se describe como el conjun-
to completo de ADN que se encuentra
en una célula, alli reposa toda la infor-
macion necesaria para desarrollarse
(21); para la interpretacion del genoma
que ya ha sido secuenciado se requie-
ren de otras ciencias émicas como lo es
la transcriptomica y la protedmica. La
primera bacteria acido lactica a la que
se le secuencid su genoma fue a Lac-
tococcus lactis ssp. 1L1403 en el afio
2001 (3). Con el paso de los afios se han
secuenciado genomas de otras bacte-
rias del grupo BAL, como L. lactis ssp.
cremoris SK11 'y L. lactis ssp. cremo-
ris MG1363 y asi ha seguido que ya se
han secuenciado miles de genomas de
BAL, estos estudios han proporcionado
informacion muy valiosa con respecto a
las funciones de los genes y la evolu-
cion que ha tenido el grupo de las BAL
(3,38).



Hay otro tipo de bacterias que no
pertenecen al grupo de las BAL y que
se les ha secuenciado su genoma ya que
también tienen efectos sobre el queso
como en su sabor, los autores reportan
a Brevibacterium linens, a dos cepas de
Propionibacterium freudenreichii ssp.
shermanii CIRM-BIA1 y KPA171202,
estas bacterias al secuenciarle su
genoma se conocieron que tienen
ausencia de genes de virulencia lo que
las hace estar dentro del grupo de las
bacterias seguras. Los quesos que son
fabricados artesanalmente tienen una
poblacion microbiana bastante diversa,
de los cuales algunas bacterias no se les
ha secuenciado su genoma (3).

EPIGENOMICA

Los organismos multicelulares tienen
multiples células como su nombre lo
indica, estas son genéticamente iguales
pero su diferencia radica en su estructura
y funcionamiento debido a que los
genes se expresan de formas diferentes.
Diferentes fendmenos genéticos son
causados por las interacciones de los
genes con su entorno, esto se conoce
como epigenética (8,22).

La epigenética se encarga de estudiar los
cambios hereditarios reversibles en la
expresion génica sin afectar la secuencia
de ADN, se traduce a un cambio en el
fenotipo sin cambiar el genotipo. Las
principales modificaciones genéticas
conocidas sonlaadicion de grupos metilo
de los nucledtidos del ADN conocida
como acetilacion, la modificacion de

histonas, remodelacién de la cromatinay
las regulaciones por ARN no codificante
(22,23). Para el estudio de patrones
de metilacion se lleva a cabo con la
accion de endonucleasas sensibles a la
metilacion acoplado al procedimiento
de transferencia de Southem (24,25).

La mayoria de estudios epigenéticos
en queso o afines, no estan ligados
con la matriz alimentaria sino con la
produccionoperdida, yel mantenimiento
a través del tiempo de la lactasa en los
consumidores, lo cual se conoce como
LNP (Lactasa no persistente) o LP
(Lactasa persistente), en un porcentaje
de la humanidad disminuyen los niveles
de produccion de lactasa después de que
termina la fase de lactancia cuando se
es recién nacido, por ello se han creado
alternativas para ese consumo en etapa
adulta como productos descremados y
deslactosados (39,40).

PROTEOMICA

Las proteinas son macromoléculas
formadas por la unién de aminoécidos,
estos aminodcidos estan unidos por
enlaces peptidicos y determinan el tipo
de estructura tridimensional que tendra
la molécula de proteina y que funcion
especifica realizara (26). Existen cuatro
tipos de estructuras, la primaria es una
secuencia lineal de aminoacidos, la
secundaria ocurre cuando los enlaces de
hidrogeno interactian entre si formando
hélices alfa y laminas beta, estructura
terciaria tiene una forma globular debido
a enlaces de hidrogeno, interacciones



electrostaticas, fuerzas de Van der
Waals, y cuaternaria es la unién de dos o
mas cadenas polipeptidicas para formar
una molécula funcional (27).

Las proteinas llevan a cabo diferentes
funciones de vital importancia en el
cuerpo humano, tienen grandes tareas
en la célula y son necesarias para la
estructura, regulacion, homeostasis y
demas del cuerpo. Estas pueden llevar
a cabo funciones como catalizadores,
pueden  proporcionar  proteccion
inmunologica. Independientemente de la
funcion que realicen, todas las proteinas
estan conformadas por el mismo
conjunto grupo de 20 aminoécidos (26).

La proteémica se encarga del estudio
de las proteinas presentes en mezclas
o muestras bioldgicas (13)with a
primary focus on high-throughput
sequencing (HTS. Al momento de las
proteinas ser traducidas pueden padecer
modificaciones post-traduccionales,
como lo pueden ser cortes, fosforilacion,
glucosilacion  entre  otros.  Estas
modificaciones ocasionan cambios
estructurales que controlan la formacién
de complejos funcionales proteicos
(5,7).

El andlisis y cuantificacion de estas
proteinas se realiza con diferentes
técnicas, con anterioridad se han usado
métodos basados en espectrometria de
masas, aunque también se ha usado la
espectrometria de masas acoplada a
cromatografia liquida de alta resolucion
que proporciona datos cualitativos y

cuantitativos de alta precision, también
se usa la técnica ELISA y Western Blot
(3,7,28).

Las proteinas son de los principales
componentes de la leche, estas
se pueden agrupar en tres grupos
principales, primero, las micelas de
caseina, segundo, las proteinas del
suero, y tercero, proteinas asociadas a
los globulos de grasa que los ayudan
a proteger de la coalescencia y la
lipolisis. El analisis de las diferentes
proteinas en la leche es de gran interés
para la industria lactea, la investigacion
nutricional y la biotecnologia aplicada
(41).

Para analizar dichas proteinas se
usan  diferentes  técnicas  como
HPLC (cromatografia liquida de alto
rendimiento), ELISA o Western Blot.
Pero debido a la falta de estandares
individuales de las proteinas de la leche,
estas técnicas algunas veces no son
absolutas ya que no detectan proteinas
que son insolubles o que se encuentran
en concentraciones muy bajas (28,41).

Al elaborar el queso se elimina en el
lactosuero cerca del 55% de propiedades
de la leche como proteinas solubles,
lipidos, sales minerales y lactosa. A pesar
de ello se pueden encontrar una fraccion
de proteinas solubles en el queso como
las seroproteinas e insolubles como
algunas caseinas. Segun Martinez, M
(42), la caseina que se conserva en el
queso contiene entre 91 y 97 del valor
biologico de los aminoacidos esenciales



de la leche (43). Con ayuda de la
protedmica se puede determinar qué
tipo de caseinas se pueden encontrar
en diferentes quesos, ya que existen
cuatro tipos: asl-caseina, as2-caseina,
B-caseina y k-caseina (44).

Las seroproteinas hacen parte de una
porcion de las proteinas de la leche y
estan conformadas por B-lactoglobulina,
o-lactoalbumina, inmunoglobulinas,
proteosa-peptonas y seroalbumina, en
la elaboracion del queso en algunas
culturas suelen incorporar manualmente
algunas seroproteinas manualmente ya
que se han perdido en el lactosuero en
la primer parte de elaboracion de este
como la B-lactoglobulina (45,46).

TRANSCRIPTOMICA

La  transcriptomica se  encarga
principalmente de estudiar la expresion
genética, esta expresion genera ARNm
especifico de cada célula, esto hace que
la transcriptomica sea muy dinamica y
que se haga en un tejido y en un tiempo
en especifico (5.9).

Principalmente se wusaban para su
estudio técnicas como Northern Blot,
reaccion en cadena de la polimerasa
con  retrotranscriptasa  (RT-PCR),
dichas técnicas sOlo permitian un
analisis cualitativo o semicuantitativo
de un gen, lo que retrasaba en tiempo
e insumos, al desarrollarse la RT-qPCR,
(Reaccidon en cadena de la polimerasa
con transcriptasa reversa) en tiempo real
mejord el rendimiento de esta técnica

permitiendo que varios transcritos se
analizaranal mismo tiempo. Aunque, una
de las técnicas actualmente mas usadas
para el estudio de la transcriptomica
es con los microarrays, que permite
la caracterizacién a gran escala de
transcritos de forma simultanea (29).

Hoy en dia, y al desarrollo de nuevas
tecnologias, la transcriptdémica se ha
revolucionado junto a la gendmica
gracias a los avances en las técnicas
de secuenciacion del ADN, a través
de tecnologias de nueva generacion,
NGS (del inglés Next Generation
Sequencing). Estos nuevos desarrollos
han permitido generar resultados con
altos rendimientos y también disminuir
sus costos, también han dejado una
puerta abierta para seguir nuevos
caminos para entender detalladamente
la expresion genética y facilitar su
entendimiento (30,31).

La transcriptdmica nos ofrece una
perspectiva mas a fondo sobre la
expresion de genes de diferentes
microorganismos presentes en la
microbiota del queso y las condiciones
que pueden permitir 0 no que estos
se expresen, lo cual puede incidir
directamente sobre las propiedades
organolépticas o fisicoquimicas del
queso (47).

Diferentes estudios de transcriptémica
en quesos, han revelado diferentes
perfiles de expresion génica en cepas
de L. lactis en quesos elaborados con
leche pasteurizada y leche que no ha



pasado por este proceso, indicando que
la pasteurizacion realiza cambios en la
microbiota final del queso (3,48).

Gracias a un analisis transcriptomico de
losgenesde Lactococcus chungangensis,
aislado de lodos, se pudo descubrir que
este compartia similitudes genéticas
con L. lactis que son relevantes en la
industria lactea, como la aminohidrolasa
y S-adenosilmetionina las cuales son
utiles en la elaboracion del queso
proporcionandole caracteristicas
particulares a su sabor (49).

Los andlisis de DNA nos brindan
informacion de la poblacion microbiana
viva o0 muerta presente en las
muestras, pero puede resultar en una
sobreestimacion de la microbiota activa,
pero los andlisis de su transcripcion de
RNA pueden revelar la capacidad de
estos microorganismos de producir
RNAr que finalmente les sirve para
sintetizar proteinas, lo que nos revela
informacion sobre su actividad. Con
este principio se ha demostrado que la
sintesis de RNAr disminuye durante
los periodos de maduracion de los
quesos artesanales (50)which are either
added as starters and adjunct cultures
or originate from the production and
processing environments (nonstarter or
NSLAB.

Se ha demostrado que la actividad
transcripcional de Lactobacillus y
Lactococcus ha sido mayor en quesos
elaborados con leches sometidas a calor,
que en los que han sido elaborados con

leches pasteurizadas (50,51)7 and 12°C
to analyze the bacterial composition and
rRNA transcriptional activity reflecting
the ability of lactococci and lactobacilli
to synthesize proteins. Abundance
and rRNA transcription of lactococci
and lactobacilli were quantified after
DNA and RNA extraction by using
quantitative PCR (qPCR .

METABOLOMICA

La metabolémica se considera un
campo emergente en la cual se miden
los cambios en los metabolitos, los
cuales representan los productos finales
o intermedios de diferentes procesos
quimicos o enzimdaticos celulares
indicando la respuesta a diferentes
influencias genéticas y ambientales
de parte de sistemas bioldgicos. (32).
Permite estudiar diferentes compuestos
de bajo peso molecular involucrados
en el metabolismo, como lo son los
carbohidratos, lipidos, aminoacidos,
acidos organicos, tioles, que se
consideran como metabolitos (10,32).

La  metabolémica puede  verse
influenciada por factores tanto internos
como externos, gracias a su estudio
se puede determinar qué condiciones
influyen en el proceso de formacion de
estos metabolitos y en qué estado del
organismo se producen, generalmente
para este andlisis se puede estudiar el
perfil metabolico en el cual se realiza un
analisis de los metabolitos que participan
en rutas metabdlicas especificas o que
tienen propiedades similares, y la huella



metabolica en esta lo que se realiza es la
obtencion de senales de metabolitos de
muestras especificas (33).

Hoy en dia para el estudio de la
metabolomica se  usan  técnicas
analiticas que entre ellas se encuentra
la espectrometria de masas (MS) y la
resonancia magnética nuclear (RMN).
También se siguen estudiando otras
técnicas alternativas entre ellas La
electroforesis capilar (CE) acoplada
a masas (MS) y la espectroscopia
infrarroja con transformada de Fourier
(FTIR). Con respecto a la MS se ha
consolidado udltimamente como la
herramienta esencial para poder analizar
los metabolitos, esta técnica necesita de
una pre-preparacion para su posterior
evaluacion, entre ellas se encuentran
la cromatografia de gases (GC) o
cromatografia de liquidos (LC) (34).

En estudios recientes se ha demostrado
que el consumo de productos lacteos
tiene actividad antiinflamatoria, esto
se debe a los lipidos lacteos. Esta
actividad  antiinflamatoria ~ puede
evitar que se desencadenen otro tipo
de enfermedades cronicas debido a la
inflamaciéon como las enfermedades
cardiovasculares, diabetes, cancer y la
obesidad. Entre los lipidos lacteos que
se han estudiado se encuentran acido
o-linolénico, acido docosahexaenoico,
acido eicosapentaenoico, acido linoleico
y sus derivados (52).

Uno de los estudios que se han realizado
trata sobre la capacidad de inhibir la

agregacion plaquetaria inducida por el
factor de activacion de plaquetas (FAP,
del inglés platelet-activating factor
“PAF”) en la leche de vaca y el yogur.
Igualmente, también se han estudiado la
actividad antiinflamatoria de quesos de
origen de oveja tradicionalmente griegos
llamados Ladotyri y Kefalotyri que
tienen su actividad contra la agregacion
plaquetaria inducida. Y un estudio
que reportan los autores realizaron
mediante cromatografia de capa fina
destacan que los derivados lipidicos
de esfingomielina, fosfatidilcolina vy
fosfatidiletanolamina son las fracciones
lipidicas mas biologicamente activas.
Estos efectos se le han atribuido a la
fermentacién que hacen algunas BAL
(52).

MICROBIOMICA

La microbiomica permite investigar
todos los  microorganismos  de
diferentes tipos de muestra, entre ellos,
la piel humana, superficies mucosasy el
intestino, que se sabe que estan habitados
por microorganismos, entre estos lugares
se pueden encontrar bacterias, virus y
hongos y son comUnmente conocidos
como microbiota, por lo tanto, sus
genes constituyen el microbioma (5,7).
Igualmente, busca caracterizar las
interacciones entre el microbioma y el
huésped (35).

El microbioma es vital para la
homeostasis energética, el metabolismo,
la salud del epitelio intestinal, la
actividad inmunologica y el desarrollo



neuroldgico. Algunos factores como
la dicta, el medio ambiente, las
intervenciones médicas y estados
patologicos pueden ocasionar cambios
significativos en el microbioma del
huésped (35,36).

Gracias al desarrollo de las nuevas
tecnologias de secuenciacion de ADN
de alto rendimiento, y los avances
en bioinformatica, el campo de la
microbiomicase harevolucionado. Estos
métodos involucran la amplificacion
y secuenciacion de regiones de ADN
microbiano objetivo y el andlisis
estadistico de identidad y diversidad
microbiana (35,37).

La comunidad microbiana en el queso
puede ser muy diversa, esta puede variar
tanto en centro del queso como en la
superficie, como ya se habia mencionado
antes, estos microorganismos
proporcionan  diferentes  funciones
entre ellas se destacan la vida util, sus
calidades organolépticas, sus nutrientes,
entre otros por una gran variedad de
microorganismos por lo cual se hace
importante conocer y comprender la
microbiota variada presente, junto con
su impacto en la calidad y seguridad del
alimento (53).

Se han utilizado diferentes métodos
moleculares para la identificacion de
esta comunidad microbiana, entre ellos
se encuentra la secuenciaciéon de alto
rendimiento (HTS), ya que esta brinda
informacion valiosa que se encuentra
relaciona con la geografia, cuales

fueron los procesos de fabricacion, sus
condiciones climaticas En un estudio
demostraron que las bacterias influyen
y se involucran en el color, aroma, y el
sabor del queso, los autores reportan a
Brevibacterium linens, Staphylococcus
equorum, y las BAL como Lactococcus
lactis, Lactococcus chungangensis/
raffinolactis, 'y Lactobacillus caseil
paracasei, ya que estas bacterias se
ven involucradas en el metabolismo
de las proteinas y grasas (53,54)de
los 28 municipios del departamento
de Coérdoba-Colombia, durante los
anos 2012-2013. Se evaluaron las
caracteristicas  organolépticas  de
360 muestras y, mediante analisis
microbiolégico se determind la
presencia de coliformes totales, fecales,
Staphylococcus coagulasa positiva y
hongos. Los resultados se analizaron
utilizando estadisticas univariadas y
bivariadas con sus respectivas medidas
de asociacion segun la naturaleza de
cada variable (Programa EPI-INFO V.
6.04®.

CONCLUSION

El papel de las ciencias “Omicas” para
el estudio de la microbiota del queso
artesanal tiene cierta tendencia mundial
acorde a ladisponibilidad de plataformas
analiticas. La mayoria de los estudios
pueden encontrarse en las Omicas
clasicas como gendmica 0 protedmica
los cuales han sentado las bases para
el reconocimiento de la diversidad
de las BAL que componen este tipo
de matriz. Los estudios recientes en



transcriptdbmica y  metabolomica
han mejorado la comprension de los
mecanismos metabolicos y epigenéticos
que pueden influenciar los consorcios
de las bacterias hasta la calidad
fisicoquimica y sensorial del queso
como producto terminado. Sin embargo,
la microbidmica posiblemente sera el

enfoque que mas se desarrollard en un
enfoque integral para la prospeccion
de bacterias y demds microorganismos
que puedan ser utilizados en procesos
de producciéon y la calidad higiénico-
sanitaria de productos como los quesos
artesanales.
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