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Introduccioén. El chorizo es un embutido crudo curado y
madurado, elaborado con carne de cerdo, lardo y
especias. Se ha reportado que la microbiota del chorizo
es compleja y estrechamente relacionada con las
condiciones de elaboracion [1]. En el estado de Hidalgo
se produce industrialmente un chorizo tipo espafiol, sin la
adiciéon de un cultivo iniciador, del cual se desconoce la
identidad de la flora microbiana. La electroforesis en gel
con gradiente desnaturalizante (DGGE) es un método
que permite analizar la dinamica poblacional e identificar
los microorganismos presentes [2].

El objetivo de este trabajo fue determinar los cambios en
los indicadores fisicoquimicos del chorizo tipo espafiol,
conocer la dinamica poblacional por medio de DGGE e
identificar microorganismos con uso potencial en
biotecnologia.
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Resultados. El pH disminuy6é gradualmente durante el
proceso de maduracién desde valores iniciales de 6.1
hasta 5.5. La acidez total aumento, posiblemente por la
produccion acido lactico y otros acidos organicos
derivado del desarrollo de bacterias lacticas (BAL). La ay
disminuy6 a 0.84 y el valor maximo de TBARS fue 0.41
mg MDA/Kkg (Fig.1A). Estos parametros son deseables en
este tipo de productos y relacionados con su estabilidad
comercial.
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Fig. 1. (A) Valores de pH, ay, acidez y TBARS; (B) cuenta microbiana
de la pasta y chorizo tipo espafiol con 10, 20 y 30 dias de maduracion.
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Al final del proceso la poblacién de BAL aument6 en 2.5
ordenes de magnitud. Las enterobacterias no
presentaron un cambio significativo y los hongos
disminuyeron en un orden de magnitud (Fig.1B).

La Fig 2A muestra la dindmica de poblacion durante la
maduracion obtenida mediante DGGE. La pasta inicial
presenté un mayor nimero de bandas, que corresponden
a bacterias Gram-negativas. A partir de los 10 dias de
maduracion, el grupo de BAL prevalecié durante el resto
del proceso. El perfil de bandeo de las BAL aisladas,
presentd un nivel de migracion similar, identificandose a
Lactobacillus sakei. EI multibandeo observado (Fig. 2B)
se debe a las multiples copias del gen 16S rRNA en el
genoma, factor conocido como microheterogeneidad [3].
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Fig. 2. DGGE (A) del chorizo tipo espafiol a varios tiempos de
maduracion y (B) de BAL aisladas.

Tabla 1. Identificacion de microorganismos obtenidos a partir de las
bandas de DGGE, a través del programa BLAST.
Microorganismo identificado | Identidad (%)

* Los colores corresponden a los recuadros marcados en la Figura 2A.

Conclusiones. Las técnicas moleculares son una herramienta
eficiente para caracterizar microorganismos y monitorear la
dinamica microbiana de productos carnicos. El género que
predomindé en el proceso de maduracion del chorizo tipo
espariol es Lactobacillus, e identificando Lb. sakei.
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