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Introducción. El mezcal es una bebida tradicional 
mexicana y es producida de manera natural por la 
fermentación de diversos microorganismos, entre los que 
destacan las levaduras y las bacterias. Los 
microorganismos presentes en el mezcal así como las 
propiedades organolépticas y fisicoquímicas no han sido 
completamente caracterizados pese a  que el mezcal es 
una bebida que tiene un fuerte arraigo cultural en nuestro 
país. El Objetivo de este trabajo fue caracterizar 
comparativamente la microflora bacteriana presente en 
diferentes mostos de mezcal Tamaulipeco. 
 
Metodología. Se estudiaron los mostos de tres fábricas 
mezcaleras del estado de Tamaulipas, con diferentes 
características productivas (de más industrializado a más 
artesanal; Sierra chiquita, Emilio Lozoya y los Fresnos).  
Se extrajo el ADN metagenómico (1). Se amplificó la 
región 16S del ADNr y fragmentos de esta con diversos 
juegos de cebadores universales (2). Se llevó a cabo un 
análisis de diversidad microbiana por medio de las 
técnicas DGGE y SSCP (3). Se determinó la 
concentración de algunas sustancias presentes en el 
mosto, tales como alcohol, glicerol, etanol, acido 
succínico, acido málico, glucosa, fructosa y ácido láctico 
por medio de HPLC.  
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Figura 1.DGGE y SSCP representativo de la amplificación 16S 
rDNA S: Sierra Chiquita, E: Emilio Lozoya, F: Los fresnos 
durante la  fermentación activa. 

 
Resultados y discusión. Los perfiles microbianos de los 
diferentes mostos de estudio por DGGE y SSCP se 
muestran en la figura 1. El dendograma de distancias 
construido con los perfiles microbianos de las fabricas de 
S, E y F mostró que la fabrica los fresnos (F) presentó el 
perfil más complejo, alcanzando una distancia de más de 
3.5 unidades euclidianas (Fig. 2). Lo anterior es 
consistente con la caracterización preliminar de esta 
fábrica ya que se considera la más artesanal del grupo 
(Fig. 2B). Estos resultados son confirmados por el 

análisis por HPLC de los metabolitos de la fermentación 
donde se muestra que las fábricas más artesanales (S y 
F) presentan los más altos niveles de alcoholes y ácidos 
lácticos. 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 2. (A) Dendrograma de distancias genéticas construido a 
partir de los DGGE de los mostos de estudio durante la 
fermentación activa. (B) Trapiche artesanal característico. S: 
Sierra Chiquita, E: Emilio Lozoya, F: Los fresnos. 
 

  
 
Figura 3 (A) Metabolismo asociado principalmente a 
fermentación alcohólica. (B) Metabolismo asociado a la 
fermentación maloláctica.  

 
Conclusiones. Las fábricas más artesanales presentan 
el perfil microbiano más complejo de acuerdo a las 
pruebas moleculares y las pruebas fisicoquímicas 
obtenidas 
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