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La conversion del mosto de uvaen vino es un complejo proceso bioquimico que implica
interacciones entre levaduras y bacterias acéticas y |acticas. Estos microorganismos ya
estan presentes en el mosto y se van sel eccionando aquellos que son mas competitivos
en cada fase de la vinificacion. Nuestro grupo de investigacién ha trabajado en los
ultimos afos en el estudio de estas poblaciones de microorganismos durante las
fermentaciones alcohdlicay maloléctica. Parallevar a cabo este tipo de estudio es
necesario disponer de técnicas répidas y fiables para laidentificacion de los distintos
grupos microbianos. Con este fin, hemos desarrollado y adaptado diferentes métodos
moleculares de andlisis rapido de los microorganismos del vino tales como:

1. El andlisisderestriccion del ADN ribosomal para laidentificacion de especies de
levaduras (Guillamoén et al., 1998)

2. El andlisisderestriccion del ADN mitocondria paralatipificacion de cepasde S.
cerevisiae (Querol et a., 1992; Guillamén et a., 1994)

3. El andlisisderestriccion del ADN ribosomal 16S para laidentificacion de especies
de bacterias acéticas (Poblet et al., 2000; Ruiz et al., 2000)

4. Amplificacion especifica, mediante la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR),
del gen del enzima maloléctico paralaidentificacién de Oenococcus oeni
(Zapparelli et a., 1998)

5. Utilizacion de latécnica de “ multiplex RAPD-PCR” paralaidentificacion de cepas
de O. Oeni (Reguant y Bordons, 2003).

Ladisponibilidad de estas técnicas nos ha permitido:

a) seguir laevolucién de las poblaciones de levaduras durante tres afios consecutivos
en diversas bodegas de |as denominaciones de origen Priorato y TerraAlta (Torija et
al., 2001)

b) comprobar €l efecto de lainoculacién de levaduras comerciales sobre la microbiota
autoctona en una bodega de nueva creacion (Beltran et al., 2002)

c) Estudiar conjuntamente la evolucion de poblaciones de levaduras, bacterias | acticas
y bacterias acéticas durante una fermentacion alcohdlicainoculaday otra
espontanea. Este trabajo se amplio con el estudio de las poblaciones de bacterias
l&cticas y acéticas durante |a fermentacion maloléctica (Guillamon et al., 2002;
Reguant y Bordons, 2003).

L as principales conclusiones que se pueden obtener de estos trabajos son:

- Laslevaduras son los microorganismos més adaptados para su crecimiento en el
mosto.

- Lasespecies de bajo poder fermentativo son mayoritarias a principio del proceso
pero lamayor capacidad fermentativa, resistencia a etanol y SO- facilitan una
imposicion de las cepas de S. cerevisiae alos pocos dias de iniciarse la fermentacion
acohdlica

- Lainoculacién continuada de levaduras comerciales reduce la participacion de las
cepas autdetonas durante fermentaci ones espontaneas



- Lainoculacion del mosto produce un inicio répido de lafermentacion alcohdlicay
reduce el desarrollo de las no-Saccharomyces

- Las poblaciones de bacterias |acticas y acéticas disminuyen alo largo dela
fermentacion alcohdlica, especialmente si el inicio de lafermentacion es rapido.

- Lasbacterias |&cticas, pero también las bacterias acéticas, se desarrollan durante la
fermentacion malolactica

- Lacepade S cerevisiae que hallevado a cabo la fermentacién alcohdlica determina
clarisimamente el desarrollo de las bacterias |&cticas durante la fermentacion
mal ol &ctica (compatibilidad levadura-bacteria lactica)
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