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Introduccién. La calidad final del vino es consecuencia directa
del desarrollo secuencial y de la actividad metabdlica de varias
especies de levaduras durante la fermentacion. De todas estas,
Saccharomyces cerevisiae es la més relevante debido a su
tolerancia a etanol. La aplicacion de técnicas moleculares al
estudio de la ecologia del proceso de vinificacion ha revelado
aun una mayor complejidad debido a que cada una de estas
especies, principalimente  S. cerevisiae, puede estar a su vez
representada por muchas cepas, y el sucesivo reemplazo y
muerte de las mismas durante el proceso caracterizan el perfi
ecolégico y por lo tanto las cualidades del vino obtenido
Numerosos factores intrinsecos, extrinsecos y de procesamiento
como composicion del mosto, sulftado, volumen de la
fermentacion, efc. afectan la dindmica de estas poblaciones y
por lo tanto inciden en el producto final.

El obetvo de este tabajo fue estudiar la diversidad
intraespecifica de dos poblaciones indigenas de S. cerevisiae
provenientes de un mismo mosto tpo Mabeck fermentado a
escala Industrial y de laboratorio.

Metodologia Uvas tipo Malbeck procedentes de un mismo
vifiedo de la region dd Comahue, Patagonia Argentina, fueron
tituradas y suffitadas en bodega y fermentadas naturalmente a
escala industial (fanques de 10000 L) y de laboratorio
(fermentadores de 5L) a 25°C. Muestras de mostos procedentes
del inicio de fermentacion (10°Bme), mitad (6°Bme) y final
(<1°Bme) adecuadamente diuidas se sembraron en placas de
YEPD, Ldisina y etanol-metabisufito. Las placas fueron
incubadas a 28°C durante 2 a 6 dias y 15 colonias de cada
estadio de fermentacion fueron aisladas e identificadas en base
a los métodos y claves propuestas por (1). La identidad de los
aislamientos  caracterizados como S. cerevisiae fue corroborada
mediante andlisis de RFLPs de la region ITS15.8SIDNAITS2
amplificada por PCR (2). La diferenciacion a nivel de cepas se
rediz0 mediante el andlisis de mtRFLPs con (3) y corroborada
por PCR de segmentos de DNA entre secuencias delta (4) y
andlisis de cariotipos.

Resultados y discusion. Sobre 90 aislamientos estudiados 59
fueron identificados como S. cerevisiae.

El andlisis de estos aislamientos por mtRFLP (Fig 1) vy
polimorfismo de segmentos entre secuencias d  evidencid la
presencia de 30 patrones diferentes corroborados por andlisis de
Sus cariotipos.

Estos resultados revelan una gran diversidad de cepas
indigenas de S. cerevisiae, no obstante la mayoria solo estuvo
representada por un solo aislamiento y solamente unos pocos
patrones  estuvieron  presentes con una  frecuencia  mayor
(Tabla 1).

Entre estos dlimos el perfl més relevante a escala industrial (Ill)
fue también el mas frecuente a nivel de laboratorio (Tabla 1).
Adicionalmente  ofros tres patrones fueron comunes a ambas
fermentaciones (Tabla 1).

5080
‘ 4649
2506

» 571

2454

. 3
Bl 2140
- 1980

-,

i 1700

Fig. 1. Patrones de restriccion del DNA mitocondrial de S. cerevisiae
indigenas (calles 2 a 21). Calles 1y 22: marcador Lamida Hindlll

Tabla 1. Patrones mayoritarios en ambos tipos de vinificaciones.

NUMERO DE AISLAMIENTOS (%)

NRO. MOSTO INDUSTRIAL MOSTO LABORATORIO
PATRON 10 6° 1° 10 6° 1°

Bme. Bme. Bme. Bme. Bme. Bme.

| 0(0) 0(0) 3(2) 0(0) 0(0) 0(0)

] 2(17) 1) 0(0) 0(0) 0(0) 18

1] 3(25) 1(7) 3(29) 1(50) 2(50) 3(23)

v 0(0) 0(0) 0(0) 1(50) 0(0) 2(15)

\% 00 2(14) 1) 000 1(25) 10

\Y| 1) 0(0) 18 0(0) 0(0) 0(0)

Vil 1) 1(7) 1) 0(0) 0(0) 000

VIl 0(0) 3(21) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0)

IX 1(8) 0(0) 0(0) 0(0) 0(0) 1)

TOTAL 17 8(67) 8(57) 9(69) 2 (100) 3(75) 8(62)
TOTAL 22 12 14 13 2 4 13

(100) (100) (100) (100) (100) (100)

*1- Total de aislamientos de aislamientos con perfiles mayoritaros.
*2- Total de aislamientos analizados.

Conclusiones. En las condiciones ensayadas existe una gran
diversidad en el cepaje indigena de S. cerevisiae

El cambio en el volumen de fermentacion no afecta la
heterogeneidad de la biota asociada al proceso.

La hiota comprometida en conducir la fermentacion alcohdiica a
escala de laboratorio es representaiva de la encontrada a
escala industrial.
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