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Introduccién. Los alimentos fermentados tradicionales
constituven microambientes para el desarrollo de una flora
microbiana diversa, capaz de efectuar numerosas reacciones
metabdlicas.  El conocimiento de la biodiversidad de los
mismos. asi como de su apariciéon temporal y espacial
contribuira al mejor control de los procesos fermentativos asi
como a la posible explotaciéon de los microorganismos
participantes. Las técnicas microbiologicas tradicionales han
permitido detectar algunos de los organismos participantes en
este proceso. En el caso del pozol, alimento fermentado de

maiz consumido enel Sureste Mexicano, los trabajos pioneros

de Ulloa y Herrera demostraron la participacion de especies
fungales en el proceso. Wacher (1995) . demostrd el papel de
las bacterias licticas durante la fermentacion. Sin embargo,
las metodologias disponibles impedian tenmer la certeza de
haber detectado todos los microorganismos presentes, asi
como determinar la diversidad genética y bioquimica de las
cepas aisladas de los alimentos provenientes de diferentes
zonas. La clasificacion de los organismos identificados por
métodos bioquimicos resultaba también dudosa e incompleta
en algunos casos. En el presente trabajo se ilustran algunos
ejemplos del avance en el conocimiento de la commnidad
microbiana responsable de la fermentacién del pozol
empleando diversas metodologias: el analisis de secuencias
parciales o totales de ADNr 16S amplificados v clonados
partir de muestras de ADN total. &l andlisis de restriccién v
por RAPD. asi como la comparacion de resultados con el uso
de técnicas bioquimicas tradicionales. La aplicacion de la
técnica de DGGE v el uso de sondas moleculares especie-
especificas ofrecen también informaciéon para lograr la
descripcion completa de la microbiota.

Metodologia. Los métodos de biologia molecular fueron los
empleados en trabajos de este tipo y se realizaron los
controles correspondientes. Se emplearon muestras de pozol
de los estados de Chiapas v Tabasco.

Resultados y Discusién. Una primera aproximaciéon para
evaluar la biodiversidad consistio en el analisis de una
- coleccion de ‘92 bacterias acidoldcticas (LAB) aisladas de
diferentes muestras de pozol. tanto mediante el uso de RAPD
como por el andlisis del perfil de fermentacién de
carbohidratos por el sistema APIl El enfoque bioquimico
permitio la identificacién de Lactococcus lactis subsp.

lactis, Leuconostoc citreum, Lactobacillus pentosus, Lb.
curvatus, Lb. crispatus and Lb. acidophilus. Se realizaron los
perfiles de RAPD empleando un oligonucleétido unico y el
analisis de grupos permitié la discriminacion entre especies.
Sin embargo, no se observo correlacion entre la calidad v la
certeza de la identificacion bioquimica con el agrupamiento
obtenido por el andlisis de huellas de RAPD. Este dltimo
indicé mayor diversidad genética que la sugerida por métodos
bioquimicos. Este resultado coincide con los resultados del
andlisis de perfiles de restriccion con las enzimas Eco Rl
Bam HI'y Hind 1lI para cepas de Lactobacillus plantarum.

El analisis de las secuencias de ADNr 16S permitio detectar a
las especies Lb. alimentarius, Lb. delbrueckii, Lb. casei ,
Streptococcus lactis 'y por primera vez a Strep. suis, asi como
clonas de identidad incierta, que podrian corresponder a
Clostridium ghoni o a Eubacterium tenue. Los resultados
demuestran que las bacterias ldcticas son el principal grupo
microbiano presente en el pozol. No se detectaron
microorganismos de identidad desconocida que sugieran la
presencia de microorganismos no cultivables.

Los sistemas de hibridizacién con sondas especificas para
ARN permiten profundizar en la cuantificacion de las
especies activas en la fermentacion del pozol e indican que los
lactobacilos y los leuconostocs contribuven en un 30% cada
uno a la actividad fermentativa. Este analisis atribuve un
10% de la misma a especies eucariotes. :

Los estudios con la técnica de DGGE permiten detectar
diferencias entre los microorganismos presentes en el interior
v el exterior de la bola de pozol. asi como enlos diferentes
tiempos de fermentacion. La actividad microbiana fue mas
importante en la periferia. en la que destaca lapresencia de
Leuconostoc, enterobacterias. mohos v levaduras.

Las técnicas moleculares. en particular DGGE v el analisis de
rRNA, permitieron cracterizar precisa v rapidamente la
estructura microbiana del pozol.
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