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Introduccién. El Pulgue es una bebida tradicional
mexicana elaborada a partir de la savia extraida de
diferentes especies de Agave. Estudios previos sobre
la diversidad microbiana asociada a esta bebida
aplicaron diferentes estrategias experimentales,
metodologias dependientes e independientes del
cultivo (1). Estudios 6micos han ampliado el
conocimiento de los microorganismos asociados al
pulque, describiendo nuevas especies de bacterias,
hongos e incluso virus (2,3).

Este estudio brinda informacién relevante sobre los
posibles microorganismos responsables (ndcleo
microbiano) de la fermentacion del pulque,
demostrando que el core microbiano se conserva a lo
largo del proceso de elaboracién, desde el maguey
hasta el pulque y es determinante de actividades
metabodlicas caracteristicas de la fermentacion.

Metodologia. Las muestras de tejido vegetal (metzal)
de las paredes del cajete del maguey y aguamiel
(savia) se colectaron de 3 Agaves diferentes de la
misma zona geografica (Huitzilac, Morelos), asi como
pulque comercial del productor usado como semilla. Se
realizaron tres fermentaciones en el laboratorio durante
6 horas a 28-30°C, haciendo un total de 18 muestras
gue se analizaron (6 por fermentacién). Se realizé
secuenciacibn masiva de amplicones del gen 16S
ADNr de las regiones hipervariables V3-V4 e ITS1 de
las 18 muestras, se utilizé lllumina MiSeq 2x250 y se
analizaron con el software QIIME para la asignacién
taxonémica utilizando la base de datos SILVA para
bacterias y UNITE para hongos, asi como para analisis
de diversidad. Para la cuantificacion de los metabolitos
de la fermentacion se utilizaron técnicas de HPLC
cuyos protocolos se describen en extenso en Astudillo-
Melgar et al 2023 (4).

Resultados. Los resultados demostraron que los
microorganismos presentes en el metzal, aguamiel y
durante el proceso de fermentacién son los mismos,
definiéndose como el ndcleo microbiano de la bebida
el cual esta conformado por 8 géneros de bacterias y 5
de hongos, resaltando los géneros Zymomonas y
Saccharomyces como los mas abundantes. Se
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determind la dinamica de estos grupos durante la
fermentacion (Fig. 1A'y B) y se cuantificaron diferentes
metabolitos descritos como esenciales del pulque,
observandose que en las primeras etapas (aguamiel)
es rica en carbohidratos mientras en las Ultimas etapas
(pulque T6) aumenta la concentracion del etanol (Fig.
1C y D).
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Fig. 1. Caracteristicas del proceso de fermentacion del pulque.
A) Core de bacterias, B) Core de hongos, C) Ac. organicos y etanol,
D) Carbohidratos.

Conclusiones. En este estudio se determiné que el
ndcleo microbiano responsable de la fermnetacion del
pulgue esta conformado por lo géneros Lactobacillus,
Leuconostoc, Weissella, Lactococcus, Acetobacter,
Gluconobacter, ~ Zymomonas, @ Obesumbacterium,
Kazachstania, Kluyveromyces, Saccharomyces vy
Hanseniaspora. Este nicleo microbiano se conserva a
través de todo el proceso fermentativo siendo
responsable de su relacién con el perfil de metabolitos
cuantificados.
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