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RESUMEN GENERAL 

METAGENÓMICA DE LOS CONSORCIOS MICROBIANOS ASOCIADOS A LA 
FERMENTACIÓN DEL MEZCAL ARTESANAL DE Agave angustifolia 

En México, las bebidas alcohólicas elaboradas a partir de agaves mediante 
fermentación espontánea representan un pilar de enorme valor económico, 
cultural y biotecnológico. Entre ellas, destaca el mezcal artesanal, cuyo perfil 
sensorial está determinado por consorcios microbianos que producen etanol y 
compuestos volátiles clave. Sin embargo, la caracterización taxonómica profunda 
de alta resolución de estas comunidades mediante enfoques independientes de 
cultivo ha sido históricamente limitada. El presente trabajo tuvo como objetivo 
caracterizar la estructura, diversidad y dinámica de la comunidad microbiana 
asociada a la fermentación del mosto de Agave angustifolia en el palenque 
artesanal Mezcal Único (Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, México), así como 
evaluar su sucesión ecológica y su correlación con parámetros fisicoquímicos 
operacionales. Para ello, se recolectaron muestras en cinco tinas de madera 
durante cuatro días consecutivos. El ADN fue secuenciado mediante un enfoque 
masivo de metagenómica shotgun. El análisis bioinformático reveló una clara 
sucesión microbiana a lo largo del proceso fermentativo. A nivel bacteriano, se 
identificó la dominancia de las familias Lactobacillaceae y Acetobacteraceae, 
sobresaliendo las especies Lentilactobacillus hilgardii, Lactiplantibacillus 
plantarum y Levilactobacillus brevis. Saccharomyces cerevisiae presentó la 
mayor abundancia relativa en todas las etapas, coexistiendo en proporciones 
menores con Torulaspora delbrueckii y Zygosaccharomyces rouxii. El análisis 
ecológico de escalamiento multidimensional no métrico basado en las distancias 
de Bray-Curtis mostró una separación de los consorcios según el día de 
fermentación, con un índice de stress altamente confiable (0.0386). Estos 
cambios se correlacionaron estrechamente con el descenso de sólidos solubles 
y de azúcares reductores totales, el incremento de la riqueza alcohólica y las 
fluctuaciones térmicas del mosto. Los resultados obtenidos no solo amplían el 
conocimiento sobre la ecología microbiana del mezcal oaxaqueño, sino que 
también proporcionan bases científicas y metodológicas sólidas para propuestas 
de optimización de procesos, control de calidad, valorización de subproductos y 
protección biotecnológica del saber tradicional. 

Palabras clave: Agave angustifolia, metagenómica shotgun, dinámica 
microbiana, sucesión ecológica, Oaxaca. 
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GENERAL ABSTRACT 
METAGENOMICS OF MICROBIAL CONSORTIA ASSOCIATED WITH THE 

FERMENTATION OF ARTISANAL MEZCAL FROM Agave angustifolia 

In Mexico, alcoholic beverages made from agaves through spontaneous 
fermentation represent a pillar of immense economic, cultural, and 
biotechnological value. Among these, artisanal mezcal stands out; its sensory 
profile is determined by microbial communities that produce ethanol and key 
volatile compounds. However, in-depth and high-resolution taxonomic 
characterization, using culture-independent approaches, has historically been 
limited. The objective of this study was to characterize the structure, diversity, and 
dynamics of the microbial community associated with the fermentation of Agave 
angustifolia must at the artisanal Mezcal Único distillery (Tlacolula de Matamoros, 
Oaxaca, Mexico), as well as to evaluate its ecological succession and its 
correlation with operational physicochemical parameters. To this end, kinetic 
samples were collected from five wooden vats over four consecutive days. DNA 
was sequenced using a high-throughput shotgun metagenomics approach. 
Bioinformatic analysis revealed a clear microbial succession throughout the 
fermentation process. At the bacterial level, the Lactobacillaceae and 
Acetobacteraceae families were found to be dominant, with the species 
Lencilactobacillus hilgardii, Lactiplantibacillus plantarum, and Levilactobacillus 
brevis standing out.  Saccharomyces cerevisiae showed the highest relative 
abundance at all stages, coexisting in smaller proportions with non-
Saccharomyces yeasts Torulaspora delbrueckii and Zygosaccharomyces rouxii. 
The Non-Metric Multidimensional Scaling ecological analysis based on Bray-
Curtis distances confirmed the separation of the microbial communities according 
to the day of fermentation, with a highly reliable Stress Index (0.0386). These 
changes correlated closely with decreases in soluble solids (°Brix) and total 
reducing sugars, increases in alcohol content, and temperature fluctuations in the 
must. The results not only expand our understanding of the microbial ecology of 
Oaxacan mezcal but also provide a rigorous scientific and methodological 
foundation for proposals to optimize processes, improve quality control, valorize 
byproducts, and biotechnologically protect traditional knowledge. 

Keywords: Agave angustifolia, shotgun metagenomics, microbial dynamics, 
ecological succession, Oaxaca. 

Master's Thesis in Science. Program of Agro-Food Science and Technology,  
Universidad Autónoma Chapingo.  
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1. INTRODUCCIÓN GENERAL 

 

El mezcal es una bebida alcohólica destilada profundamente ligada a la identidad 

biocultural y la historia de México. Protegida bajo una estricta Denominación de 

Origen, la norma oficial mexicana NOM-070-SCFI-2016 (2017) establece que 

esta bebida debe elaborarse al 100% con materias primas de maguey o agave, 

mediante la destilación  de jugos fermentados por microorganismos, ya sean 

espontáneos o cultivados, extraídos de cabezas maduras previamente cocidas. 

Desde el punto de vista socioeconómico, la industria del mezcal ha 

experimentado un crecimiento sin precedentes en la última década; el estado de 

Oaxaca se consolida como el epicentro de este sector al aportar el 90.70% de la 

producción total nacional, seguido de entidades como Puebla con el 4.94% 

(COMERCAM, 2025).  

A pesar de su relevancia macroeconómica, el núcleo de la producción artesanal 

y ancestral del mezcal descansa en un fenómeno biotecnológico altamente 

complejo e impredecible: la fermentación espontánea o silvestre. A diferencia de 

otros sectores agroalimentarios globalizados que emplean cultivos iniciadores 

comerciales (starters) monoclonales, el bouquet, el aroma y la autenticidad 

sensorial que distinguen a cada lote de mezcal (Avila-Reyes et al., 2025) se 

deben a la actividad metabólica coordinada de consorcios polimicrobianos 

nativos de bacterias ácido lácticas, bacterias ácido acéticas y una amplia 

diversidad de levaduras sacaromicéticas y no sacaromicéticas presentes de 

forma endémica en los palenques. Estos microorganismos no solo metabolizan 

los azúcares reductores derivados de la hidrólisis térmica de los frútanos del 

agave, sino que también sintetizan metabolitos secundarios (ésteres, alcoholes 



2 

superiores, ácidos orgánicos y furanos) (Rodríguez et al., 2006) que esculpen el 

perfil aromático de la bebida. 

En los últimos años, la emergencia de las ciencias ómicas (Biswas & Sarkar, 

2018) ha revolucionado la comprensión de los sistemas fermentativos, 

específicamente, la metagenómica shotgun (secuenciación masiva de escopeta) 

se presenta como una de las herramientas biotecnológicas más robustas en la 

actualidad (Cortés-López et al., 2020), ya que permite la extracción y 

secuenciación directa del ADN genómico total de una muestra ambiental sin 

asilamiento previo (Márquez-Godoy & González-Escobedo, 2022). A diferencia 

de la secuenciación dirigida de amplicones (como el gen 16S rRNA o la región 

ITS), que se limita a describir “quiénes están presentes” en la comunidad, el 

enfoque shotgun ofrece la resolución analítica para identificar microorganismos 

a nivel de especie, rastrear linajes finos y dilucidar el potencial funcional (Puig-

Castellví et al., 2023) y las rutas metabólicas activas del microbioma (Aguiar-

Pulido et al., 2016). 

Diversos estudios han abordado la fermentación del mezcal en distintas regiones, 

por ejemplo, Kirchmayr et al. (2017), realizaron un estudio durante dos años 

consecutivos en dos destilerías de mezcal en Oaxaca para identificar levaduras 

y bacterias durante la fermentación, combinando técnicas tradicionales y 

moleculares. Torres-Velázquez et al. (2022) analizaron la fermentación 

espontánea del mezcal en Durango con técnicas moleculares con el fin de 

identificar la población bacteriana y evaluar su potencial en el control del proceso 

fermentativo. En estudios más recientes, Kirchmayr et al. (2024) aplicaron 

técnicas de cultivo y metagenómica para obtener información de lotes específicos 

de la composición bacteriana en mezcales del estado de Guerrero. 

Si bien estos estudios han generado conocimiento relevante sobre el 

entendimiento detallado de las comunidades microbianas en mezcales, no 

obstante, aún existe una brecha respecto a los que se producen en Oaxaca, el 

estado con mayor producción a nivel nacional. 
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Bajo esta premisa, el objetivo de esta investigación fue estudiar la fermentación 

del mosto de Agave angustifolia en condiciones reales de producción artesanal 

en el municipio de Tlacolula de Matamoros, Oaxaca. A través de una 

aproximación metagenómica de alta resolución, combinada con el seguimiento 

riguroso de parámetros cinéticos agroindustriales, para descifrar la arquitectura y 

la sucesión de los consorcios nativos, sentando bases biotecnológicas esenciales 

para la estandarización controlada, la reproducibilidad y la salvaguarda de la 

denominación de origen del mezcal artesanal mexicano, sin alterar las valiosas 

prácticas tradicionales que le otorgan su mística y excelencia internacional.  

El presente trabajo está dividido en cuatro capítulos: 

Capitulo 1. Este capítulo ofrece una introducción general acerca del mezcal y los 

estudios metagenómicos realizados.  

Capitulo 2. En esta sección se presenta el estado del arte del mezcal, las 

bacterias y levaduras encontradas en diferentes estados de la Republica 

Mexicana. 

Capitulo 3. Esta sección se centra en el estudio metagenómico aplicado en el 

mosto de Agave angustifolia para la producción de mezcal en el Palenque 

Artesanal Mezcal, ubicado en Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, México. 

Capitulo 4. Se presenta el estudio del proceso de producción de mezcal 

realizado en el Palenque Artesanal Mezcal, ubicado en Tlacolula de Matamoros, 

Oaxaca, México, en la que se detalla cada etapa que involucra la preparación del 

mezcal.  

Para la redacción de este trabajo se utilizaron dos herramientas de apoyo para 

la escritura académica. Particularmente, se empleó Grammarly Premium 

(complemento para Microsoft Word), basada en inteligencia artificial, para la 

revisión y mejora de la redacción, la gramática y la ortografía; asimismo, se utilizó 

EndNote 2025 (Bld 21347; Clarivate) como gestor bibliográfico para la 

organización de las referencias y la inserción de citas conforme al estilo 

correspondiente al manual de la tesis.  
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2. REVISIÓN DE LITERATURA 
 

2.1. El mezcal: marco general  

La Norma Oficial Mexicana NOM-070-SCFI-2016, Bebidas alcohólicas-Mezcal-

Especificaciones, define al mezcal como bebida alcohólica destilada mexicana, 

100 % de maguey o agave, obtenida por destilación de jugos fermentados con 

microorganismos espontáneos o cultivados, extraídos de cabezas maduras de 

magueyes o agaves cocidos. El líquido obtenido posee un aroma y un sabor 

derivados de la especie de maguey o agave utilizada. Los factores que 

intervienen en las cualidades sensoriales del mezcal son el tipo de suelo, la 

topografía, el clima, el agua, el productor autorizado, el maestro mezcalero, la 

graduación alcohólica y los microorganismos (Arellano-Plaza et al., 2022). Para 

nombrar al producto final del agave como mezcal y que sea reconocido como una 

bebida con denominación de origen, la NOM-070-SCFI-2016 establece requisitos 

que deben cumplir los productores respecto del proceso de producción, así como 

las regiones de México donde se puede producir el mezcal y los tipos de agave 

permitidos. Con el fin de preservar el patrimonio cultural de cada región que 

produce mezcal, así como proteger la identidad de este producto. 

2.1.1. Categorías del mezcal 

El mezcal, como bebida fermentada y destilada, tiene una larga historia en 

México, ya que no solo se produce en una sola región, sino también en diversas 

regiones del país, lo que ha dado lugar a variantes. La NOM-070-SCFI-2016 

establece tres categorías de mezcal: mezcal, mezcal artesanal y mezcal 

ancestral, que se diferencian por el método de producción. Las diversas variantes 

dentro de cada categoría comparten un proceso general de producción que 

incluye la cosecha, la cocción, la molienda, la fermentación y la destilación del
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agave. Sin embargo, las etapas se llevan a cabo con diferencias respecto de las 

prácticas tradicionales en el uso de equipos, materiales y fuentes de energía, así  

como en la incorporación de herramientas tecnológicas específicas según la 

categoría de mezcal que se desee obtener.  

A continuación, se presenta una lista en la que se exponen las diferencias entre 

estas categorías:  

1. Mezcal  
a. Cocción: cocimiento de cabezas o jugos de maguey o agave en 

hornos de pozo, mampostería o autoclave  

b. Molienda: tahona, molino chileno o egipcio, trapiche, desgarradora, 

tren de molinos o difusor. 

c. Fermentación: en recipientes de madera, piletas de mampostería o 

tanques de acero inoxidable. 

d. Destilación: alambiques, destiladores continuos o columnas de 

cobre o acero inoxidable. 

2. Mezcal artesanal  
a. Cocción: cocimiento de cabezas de maguey o de agave en hornos 

de pozo o en hornos elevados de mampostería. 

b.   Molienda: con mazo, tahona, molino chileno o egipcio, trapiche o 

desgarradora. 

c. Fermentación: oquedades en piedra, suelo o tronco, piletas de 

mampostería, recipientes de madera o barro, pieles de animal, cuyo 

proceso puede incluir la fibra del maguey o agave (bagazo). 

d. Destilación: con fuego directo en alambiques de caldera de cobre u 

olla de barro y montera de barro, madera, cobre o acero inoxidable; 

cuyo proceso puede incluir la fibra del maguey o agave (bagazo). 

3. Mezcal ancestral 
a. Cocción: cocimiento de cabezas de maguey o agave en hornos de 

pozo. 

b. Molienda: con mazo, tahona, molino chileno o egipcio. 
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c. Fermentación: oquedades en piedra, suelo o tronco, piletas de 

mampostería, recipientes de madera o barro, pieles de animal, cuyo 

proceso puede incluir la fibra del maguey o agave (bagazo). 

d. Destilación: con fuego directo en olla de barro y montera de barro o 

madera; cuyo proceso puede incluir la fibra del maguey o agave 

(bagazo). 

Todas estas diferencias en los métodos de producción se relacionan con las 

condiciones geográficas, culturales y productivas de las distintas regiones 

mezcaleras del país, lo que da lugar a una diversidad de prácticas y expresiones 

regionales. En el siguiente apartado se describen las zonas productoras de 

mezcal en el territorio mexicano y su relevancia para la producción nacional. 

2.1.2. Regiones con denominación de origen y zonas productoras 
Se ha reportado que los cuatro principales estados productores de mezcal son 

Oaxaca, Durango, Michoacán y Puebla. Cada uno de estos estados cuenta con 

la Denominación de Origen (DO), una categoría que reconoce los productos 

como exclusivos en función de su ubicación geográfica, de las prácticas 

tradicionales de producción y de la materia prima empleada (Tortorelli, 2010). 

Desde 1994, México ha obtenido la denominación de origen para el mezcal, 

siendo los estados de Guerrero, Oaxaca, Durango, San Luis Potosí y Zacatecas 

los primeros en recibir dicha protección (IMPI, 1994).  

La Figura 1 muestra que Oaxaca es el principal estado productor de mezcal y 

concentra el mayor volumen de producción a nivel nacional. En esta entidad, 

Agave angustifolia es la especie más utilizada en los siete distritos del Valle 

Central, conocidos como la “Región del Mezcal”, que se componen de los 

municipios de Tlacolula, Yautepec, Miahuatlán, Ejutla, Ocotlán, Zimatlán y Sola 

de Vega (Bautista & Ramírez, 2008). 

En el estado de Durango, diversos municipios cuentan con poblaciones silvestres 

de agaves que cuentan con permisos para el aprovechamiento del maguey en la 

elaboración de mezcal. Entre los predios autorizados se encuentran San 
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Francisco del Manzanal, Nicolás Romero, Tomás Urbina, Valle Florido, Libertad 

e Independencia, Colonia Minerva, Pino Suárez, Matamoros, 18 de marzo y 

Antonio Gaxiola (Barraza et al., 2014). Por su parte, Michoacán, considerado el 

tercer estado con mayor producción de mezcal, cuenta con 29 municipios con 

denominación de origen (Ruiz-Camou et al., 2023), entre los que destacan 

Acuitzo, Aguililla, Ario, Buenavista, Charo, Chinicuila, Coalcomá de Vázquez 

Pallares, Cotija, Cojumatlán de Régules, Erongarícuaro, La Huacana, 

Tacámbaro, Turicato, Tzitzio, Hidalgo, Salvador Escalante, entre otros.  

En el caso del estado de Puebla, este abarca 115 municipios con Denominación 

de Origen del mezcal, lo que lo posiciona como el segundo estado con mayor 

número de localidades reconocidas con este distintivo. Entre los municipios con 

DO se encuentran Acajete, Acatlán de Osorio, Acatzingo, Acteopan, Ahuatllán, 

Ahuehuetitla, Ajalpan, Albino Zertuche, Altepexi, Amozoc, Aquixtle, Atexcal, 

Atlixco, Atoyatempa, Atzala, Axutla, Caltepec, entre otros. Asimismo, San Luis 

Potosí, sexto estado productor de mezcal, cuenta con 57 municipios con 

denominación de origen. Mientras que Zacatecas cuenta con 54 municipios 

validados, Tamaulipas con 11 y Guanajuato con únicamente 2 municipios, de 

acuerdo con el Instituto Mexicano de la Propiedad Industrial (IMPI, 2015).  

 

Figura 1. Estados productores de mezcal a nivel nacional en 2025. Adaptado de 
COMERCAM (2025). 
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2.2. El agave como materia prima 

2.2.1. Especies de agave utilizadas en la producción de mezcal 

El mezcal se obtiene a partir de diferentes especies del género Agave, 

perteneciente a la familia Asparagaceae y subfamilia Agavoideae, cuya 

distribución natural se extiende desde el sur de los Estados Unidos hasta 

Colombia y Venezuela (García, 2007). Este género abarca aproximadamente 210 

especies, de las cuales 159 se encuentran presentes en México, lo que 

representa cerca del 75 % del total; de estas, 129 son endémicas del territorio 

mexicano (García Mendoza et al., 2019). Esta amplia diversidad botánica ha 

favorecido el aprovechamiento del agave para la obtención de productos 

alimentarios, bebidas y artesanías.  

Por muchos años, los azúcares del agave han sido usados para la producción de 

bebidas alcohólicas fermentadas como el aguamiel y pulque (Astudillo-Melgar et 

al., 2025; Castañeda-Ovando et al., 2023; Lappe-Oliveras et al., 2008). Mientras 

que otras bebidas de esta planta deben someterse a fermentación y destilación, 

los jugos extraídos del agave cocido se someten a estas etapas para obtener 

tequila, mezcal, bacanora, raicilla y sotol (Aldrete-Tapia et al., 2020; Gutiérrez-

Coronado et al., 2007).  

En particular, la producción de mezcal se caracteriza por emplear una gran 

diversidad de especies de agave. Se estima que alrededor de 42 especies 

pueden utilizarse para la preparación de esta bebida ancestral (Colunga et al., 

2007), lo que la distingue de otras bebidas de agave que emplean una sola 

especie. La diversidad de especies influye en la composición química del mosto, 

especialmente en el contenido de carbohidratos fermentables, lo que afecta la 

dinámica microbiana durante la fermentación espontánea y, en consecuencia, el 

perfil sensorial del destilado (Michel-Cuello et al., 2021). Sin embargo, la 

preferencia por determinadas especies depende de factores como la 

disponibilidad de la materia prima, el rendimiento fermentativo, las características 

sensoriales y la demanda del mercado. De acuerdo con datos del Consejo 

Mexicano Regulador de la Calidad del Mezcal (COMERCAM, 2025), el uso de las 
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diferentes especies de agave en la producción de mezcal presenta una 

distribución variable entre los estados productores.  

Cuadro 1. Producción de mezcal por tipo de maguey referido a 45 % Alc. Vol. 

No. Tipo de maguey Porcentaje que 
representa 

1 Maguey espadín (Agave angustifolia) 85.0 % 

2 Maguey cenizo (Agave durangensis) 2.47 % 

3 Maguey tobalá (Agave potatorum) 1.00 % 

4 Maguey verde (Agave salmiana) 0.83 % 

5 Maguey papalote (Agave cupreata) 0.68 % 

6 Maguey azul (Agave tequilana) 0.67 % 

7 Maguey tepeztate (Agave marmorata) 0.46 % 

8 Maguey cuishe (Agave karwinskii) 0.44 % 

9 Ensambles  5.54 % 
Fuente: COMERCAM, 2025. 

Como se observa en el Cuadro 1, el maguey espadín (Agave angustifolia) 

predomina en la producción de mezcal debido a su alta disponibilidad, su ciclo 

de maduración y su elevado rendimiento en azúcares fermentables. En contraste, 

otras especies como Agave durangensis, A. potatorum y A. cupreata no se 

emplean de manera constante debido a su escasa disponibilidad en algunas 

regiones, tiempo de maduración prolongado y su status de conservación 

(Arellano-Plaza et al., 2022).  

Por otro lado, en algunas regiones mezcaleras se elaboran ensambles de agave, 

que consisten en la combinación de dos o más especies en un mismo lote de 

producción de mezcal. Esta práctica tradicional es una estrategia que responde 

a la disponibilidad de las especies de agave. Esta mezcla de distintas especies 

de agave aporta una mayor complejidad fermentativa, reflejada en el aroma, el 

sabor y la calidad del destilado, lo que favorece la generación de expresiones 

sensoriales únicas del mezcal, ya que las diferentes concentraciones de 

azúcares y la microbiota bacteriana asociada a cada especie influyen en la 
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formación de compuestos aromáticos distintivos. La versatilidad del agave 

espadín ha propiciado su uso como complemento en diversos ensambles con 

agaves silvestres, los cuales presentan tiempos de maduración más prolongados 

o rara vez se encuentran en el ambiente natural (Rieger, 2025).   

2.2.2. Fisiología y metabolismo 

2.2.2.1. El metabolismo ácido de las crasuláceas 

El metabolismo ácido de las crasuláceas (CAM) es una vía fotosintética presente 

en diversas familias botánicas, tales como Agavaceae, Aizoaceae, Asteraceae, 

Cactaceae, Crassulaceae y Orchidaceae, estas hacen uso de la enzima málica 

NADP para la descarboxilación de ácidos orgánicos, mientras que las familias 

Asclepiadaceae, Bromeliaceae, Euphorbiaceae y Liliaceae emplean la 

carboxiquinasa PEP (Osmond, 1978).  

Las especies del género Agave usan este mecanismo fisiológico para adaptarse 

a los ambientes calurosos y secos con el propósito de emplear eficientemente el 

consumo de agua a causa de los ambientes áridos y semiáridos (Stewart, 2015). 

Básicamente, la fotosíntesis del CAM ocurre cuando los estomas se abren de 

noche para intercambiar ácidos orgánicos y gases, mientras que durante el día 

se mantienen cerrados, lo que reduce la pérdida de agua (Orlov et al., 2022).  

La Figura 2 describe visualmente el metabolismo CAM, en el que se divide en 

cuatro fases principales que ocurren a lo largo del ciclo día-noche. 

Fase I (noche): durante la noche, los estomas comienzan a abrirse para permitir 

la entrada de CO2 atmosférico mediante la enzima fosfoenolpiruvato carboxilasa 

(PEPC), lo que genera oxaloacetato (OAA), que es reducido a malato por la 

NAD(P)-malato deshidrogenasa (MDH) y se almacena como ácido málico 

(Borland et al., 2014).  

Fase II (amanecer): el incremento de la radiación fotosintéticamente activa (PAR) 

durante las primeras horas de la mañana provoca la disminución progresiva de 

la actividad de la PEPC y la activación de la enzima ribulosa-1,5-bifosfato 
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carboxilasa/oxigenasa (RUBISCO), dando lugar a un metabolismo simultáneo de 

tipo CAM y C3 (Griffiths, 1989). 

Fase III (día): en esta fase, los estomas se encuentran cerrados y no hay entrada 

de CO2 del exterior, lo que provoca la descarboxilación del malato; internamente, 

se libera CO2 en el interior de la célula para ser fijado por la RUBISCO en el ciclo 

de Calvin, lo que permite la síntesis de carbohidratos (Osmond, 1978).  

Fase IV (final del día): el agotamiento de los ácidos orgánicos acumulados 

durante la fase I provoca una disminución de la presión interna de CO2; en 

consecuencia, los estomas vuelven a abrirse parcialmente para transpirar y 

captar CO2 (Griffiths, 1989). Durante este proceso, aumenta el contenido de 

ácidos orgánicos, lo cual, a su vez, provoca una disminución del pH (Nobel & 

Valenzuela, 1987). 

El metabolismo ácido de las crasuláceas permite un balance hídrico al usar el 

agua eficientemente (WUE), debido a la captura nocturna de CO2 durante 

periodos de menor evotranspiración (Borland et al., 2014), a su vez, el CAM está 

relacionado con la acumulación del principal carbohidrato soluble en agua 

(WSC), los fructanos (Escamilla-Treviño, 2011), polímero que constituye la 

principal reserva energética en los tejidos del agave, que al someterse a hidrólisis 

térmica se descomponen a mono y disacáridos fermentables, estos son 

metabolizados por acción de los microorganismos nativos durante la 

fermentación del mosto para producir bebidas alcohólicas (Colon-Gonzalez et al., 

2025).  
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Figura 2. Ciclo del metabolismo ácido de las crasuláceas (CAM) en agave para 
la fijación y reutilización del CO2. PPCK: fosfoenolpiruvato carboxilasa kinasa; 
TDT: transportador de dicarboxilato de tonoplasto; PPDK-RP: proteína 
reguladora del piruvato ortofosfato diquinasa. Adaptado de Yin et al. (2018). 
2.2.3. Composición química 

2.2.3.1. Azúcares fermentables en el mosto de agave  

Antes de que los españoles introdujeran la caña de azúcar a México, los agaves 

constituían una fuente de azúcares y fibras para las poblaciones 

mesoamericanas (Ávila et al., 2012). Tradicionalmente, su uso más relevante ha 

sido como materia prima para la producción de bebidas alcohólicas, como el 

mezcal, el pulque, el tequila, la bacanora y la raicilla, entre otros. 

Además, el agave es una fuente de productos con valor agregado, como jarabe 

de agave, fibras dietéticas y fructanos. Estos últimos favorecen el crecimiento de 

bacterias benéficas en el tracto digestivo, presentan efectos antioxidantes, 

facilitan la absorción de calcio y pueden contribuir a disminuir el riesgo de 

diversas enfermedades, como la obesidad, el sobrepeso y la diabetes (Espinosa-

Andrews et al., 2021).  

Los agaves almacenan carbohidratos solubles en agua, los fructanos, que 

constituyen su principal reserva energética. Durante la cocción del agave, estos 
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polisacáridos sufren hidrólisis térmica, lo que permite su separación en azúcares 

simples como fructosa y glucosa, que pueden ser metabolizados por los 

microorganismos durante la fermentación para producir etanol (Escamilla-

Treviño, 2011).  

Los fructanos del agave son carbohidratos de reserva formados por cadenas de 

fructosa con estructura ramificada, unidas mediante enlaces glucosídicos β(2-1) 

y β(2-6) (Verma et al., 2021). Los fructanos del agave también contienen 

carbohidratos estructurales: arabinosa, manosa y xilosa, que forman parte de la 

pared celular del tejido vegetal (Jiménez-Rodríguez et al., 2021). La cantidad y 

composición de los carbohidratos del agave dependen de la edad de la planta, 

los agaves jóvenes de 1-3 años contienen azúcares simples, fructosa y glucosa; 

los agaves de 4-6 años están compuestos mayoritariamente por fructanos 

(Marquez-Lopez et al., 2022). En la industria alimentaria, los fructanos se utilizan 

como edulcorantes, agentes espesantes, sustitutos de la sacarosa y para mejorar 

la textura de diversos alimentos (Radosavljevic et al., 2024). 

El Agave angustifolia Haw. tiene un alto contenido de fructanos y sucrosa, 

mientras que el A. potatorum Zucc. contiene glucosa, fructosa y 

fructooligosacáridos (FOS); la cantidad puede variar dependiendo de la edad de 

la planta, zona de producción y condiciones climáticas que afectan el desarrollo 

de fructanos (Marquez-Lopez et al., 2022). 

2.3. Fermentación espontánea del mezcal 

2.3.1. Fermentación  

El proceso de fermentación espontánea se lleva a cabo por la microbiota natural 

presente en el jugo de agave, que desempeña un papel fundamental en el 

desarrollo de la actividad fermentativa (Aldrete-Tapia et al., 2020). Además, la 

formación de la comunidad microbiana se origina a partir de diversas fuentes que 

van desde la cosecha de las piñas y del entorno donde se lleva a cabo la 

fermentación; la vegetación del ambiente, el equipo de molienda, los recipientes 

utilizados para la colecta del jugo de agave y vectores biológicos: moscas 
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(Lachance, 1995), además de los remanentes de consorcios microbianos 

almacenados en las tinas de madera que no son lavadas. El tiempo de 

fermentación dura de 5 a 7 días, con una temperatura que varía en un rango de 

26 a 28 °C, mientras que el pH se encuentra entre 4.3 y 4.8, parámetros que 

favorecen el crecimiento de los microorganismos (Espinoza-Martinez et al., 

2023). 

La comunidad microbiana involucrada en este tipo de fermentaciones está 

conformada por bacterias ácido lácticas, levaduras del género Saccharomyces y 

no-Saccharomyces (Maluleke et al., 2023). El perfil sensorial de la bebida se 

construye a partir de los metabolitos producidos por los microorganismos que 

integran el consorcio microbiano y generados durante el proceso fermentativo 

(Chen et al., 2026). Estos metabolitos se originan a partir del consumo y la 

transformación de azúcares fermentables, siendo convertidos a etanol y otros 

compuestos que contribuyen a las características aromáticas y sensoriales del 

mezcal (Aldrete-Tapia et al., 2020). 

En el jugo de agave, las levaduras de la especie Saccharomyces producen 

compuestos como alcoholes, furanos y terpenos; por otro lado, las levaduras no-

Saccharomyces producen alcoholes superiores, benzaldehído y acetoína, lo que 

contribuye a la complejidad del aroma y el sabor de la bebida (Díaz-Montaño, 

2025). 

El estudio de la comunidad microbiana permite comprender las funciones de los 

microorganismos en la fermentación espontánea. Esto se puede lograr mediante 

estudios de última generación que permitan caracterizar la diversidad y la 

estructura metabólica de los microorganismos durante la fermentación. 

2.3.2. Diversidad microbiana en el mosto del mezcal 

El mosto de agave es un ecosistema microbiano en el que interactúan diversos 

tipos de bacterias y levaduras (Kirchmayr et al., 2017); esta biodiversidad 

determina las características sensoriales del mezcal durante la fermentación del 
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jugo de agave, que a su vez están influidas por la especie de agave, las prácticas 

tradicionales de producción y las condiciones climáticas (Torres-Velázquez et al., 

2022). 

Durante la fermentación espontánea, se ha reportado la presencia de bacterias 

ácido lácticas y ácido acéticas, así como de levaduras fermentativas y no 

fermentativas, que participan en la transformación de los azúcares fermentables, 

en la producción de etanol y en la síntesis de metabolitos secundarios. La Figura 
3 muestra que los diversos estudios realizados en las regiones productoras de 

mezcal en México han identificado géneros bacterianos como Zymomonas, 

Lactobacillus, Weissella (Escalante-Minakata et al., 2008), Leuconostoc, 

Acetobacter y Gluconobacter (Páez-Lerma et al., 2013), así como levaduras 

pertenecientes a los géneros Saccharomyces, Kluyveromyces, Pichia, Candida, 

Torulaspora y Hanseniaspora (Kirchmayr et al., 2017), entre otros. La 

identificación de estos microorganismos se realiza principalmente mediante el 

análisis del gen 16S rRNA en bacterias (Rodicio & Mendoza, 2003), de las 

regiones ITS y D1/D2 en levaduras, y del gen 28S rRNA en hongos (Schoch et 

al., 2012).  

 

Figura 3. Distribución de bacterias reportadas en mezcal de Durango, San Luis 
Potosí y Tamaulipas. Elaboración propia a partir de datos recopilados de 
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Escalante-Minakata et al. (2008), Narvaez-Zapata et al. (2010), Verdugo Valdez 
et al. (2011), Arrizon et al. (2012), Páez-Lerma et al. (2013), Martínez-Estrada et 
al. (2024).  

Respecto a las levaduras, la Figura 4 indica que los estudios realizados en 
Oaxaca presentan la mayor cantidad de especies exclusivas. No obstante, 

Kluyveromyces marxianus y Saccharomyces cerevisiae se identificaron como 

especies comunes en todos los estados analizados. La variabilidad regional y la 

presencia de taxones específicos podrían deberse tanto a las condiciones locales 

de los distintos procesos de producción del mezcal como a las metodologías de 

clasificación taxonómica empleadas en cada estudio.  

 

Figura 4. Distribución de levaduras en cuatro estados de México. Elaboración 
propia a partir de datos recopilados de Escalante-Minakata et al. (2008), Verdugo 
Valdez et al. (2011), Arrizon et al. (2012), Páez-Lerma et al. (2013), Pérez et al. 
(2013), Kirchmayr et al. (2017), Nolasco-Cancino et al. (2018), Espinoza-Martinez 
et al. (2023). 

El Cuadro 2 presenta una recopilación de los principales microorganismos 

(bacterias y levaduras) identificados en mostos de diferentes especies de agave, 

así como las técnicas de identificación y las regiones de estudio. La información 
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mostrada refleja la gran diversidad de microorganismos asociados a la 

fermentación de distintos mostos de agave. Estos datos contextualizan la 

diversidad microbiana asociada a la fermentación de distintos agaves.
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Cuadro 2. Distribución de microorganismos bacterianos y levaduras identificados en el mosto de mezcal de distintas regiones de 
México. 

Bacteria Levadura Agave Técnica de 
identificación 

Lugar de estudio Referencia 

Zymomonas 
mobilis subsp. Mobilis 

Clavispora lusitaniae Maguey pulquero 
(Agave salmiana) 

16S rDNA e ITS San Luis Potosí Escalante-
Minakata et al. 
(2008) 

Zymomonas 
mobilis subsp. Pomaceae 

Pichia fermentans     

Weissella cibaria Kluyveromyces 
marxianus 

    

Weissella  
paramesenteroides 

     

Lactobacillus pontis      
Lactobacillus kefiri      
Lactobacillus plantarum      
Pediococcus parvulus  Agave espadín 

(Agave angustifolia), 
agave A. lechugilla  
y agave americana 
(A. americana) 

Electroforesis en 
gel gradiente 
(DGGE) del gen 
16S rRNA 

San Carlos, 
Tamaulipas 

Narvaez-Zapata et 
al. (2010) 

Lactibacillus brevis     
Lactobacillus composti     
Lactobacillus parabuchneri     
Lactobacillus plantarum     
Weissella sp.     
Bacillus sp.     
Lactibacillus brevis Saccharomyces 

cerevisiae 
Maguey pulquero 
(Agave salmiana) 

ITS-5.8S rRNA, 
región D1 gen 
26S rRNA 

San Luis Potosí Verdugo Valdez et 
al. (2011) 

Lactobacillus casei Kluyveromyces 
marxianus 

    

Lactobacillus ghanensis Pichia kluyveri     
Lactobacillus harbinensis Zygosaccharomyces 

bailii 
    

Lactobacillus hilgardii Clavispora lusitaniae     
Lactobacillus paracasei Torulaspora delbrueckii     
Lactobacillus plantarum Candida ethanolica     
Lactobacillus spp. Saccharomyces 

exiguous 
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Cuadro 3. Distribución de microorganismos bacterianos y levaduras identificados en el mosto de mezcal de distintas regiones de 
México (continuación). 

Bacteria Levadura Agave Técnica de 
identificación 

Lugar de estudio Referencia 

 Zigosaccharomyces 
bisporus 

Agave espadín 
(Agave angustifolia) 

PCR del gen 
ARNr 5.8 (ITS 
5.8) y de la región 
D1/D2 del gen 
ARNr 26S 

Tamaulipas Arrizon et al. 
(2012) 

 Torulaspora delbrueckii     
 Kluyveromyces 

marxianus 
    

 Candida apicola     
 Candida zemplinina     
 Candida boidinii     
 Candida parapilopsis     
 Pichia anomala     
 Schizosaccharomyces 

pombe 
    

 Rhodotorula 
mucilaginosa 

    

 Cryptococcus albidus     
 Hanseniaspora 

osmophila 
    

Leuconostoc spp. Saccharomyces 
cerevisiae 

Agave cenizo 
(Agave 
duranguensis) 

Región ITS1-
5.8S-ITS2 

Durango Páez-Lerma et al. 
(2013) 

Oenococcus oeni Kluyveromyces 
marxianus 

    

Weisella spp. Candida diversa     
 Torulaspora delbrueckii     
Acetobacter pasteurianus Pichia fermentans     
Acetobacter tropicalis Hanseniaspora uvarum     
Acetobacter senegalensis      
Gluconobacter spp.      
Komagataeibacter 
saccharivorans 

     

Zymomonas mobilis      
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Cuadro 4. Distribución de microorganismos bacterianos y levaduras identificados en el mosto de mezcal de distintas regiones de 
México (continuación). 

Bacteria Levadura Agave Técnica de 
identificación 

Lugar de estudio Referencia 

 Saccharomyces cerevisiae Agave papalote 
(Agave cupreata) 

 Michoacán Pérez et al. (2013) 

 Kluyveromyces marxianus     
 var. drosophilarum     
 Candida apicola Mosto agave Región del gen 

D1/D2 de LSU 
26S rRNA 

Oaxaca Kirchmayr et al. 
(2017) 

 Candida boidinii     
 Candida parapsilosis     
 Candida rugosa     
 Candida zemplinina     
 Citeromyces matritensis     
 Clavispora lusitaniae     
 Cryptococcus albidus     
 Hanseniaspora guilliermondii     
 Hanseniaspora osmophila     
 Kluyveromyces 

lactis var. drosophilarum 
    

 Kluyveromyces marxianus     
 Meyerozyma guilliermondii     
 Pichia fermentans     
 Pichia kluyveri     
 Pichia kudriavzevii     
 Pichia manshurica     
 Pichia membranifaciens     
 Pseudozyma prolifica     
 Saccharomyces cerevisiae     
 Schizosaccharomyces pombe     
 Torulaspora delbrueckii     
 Zygosaccharomyces bailii     
 Pichia kudriavzevii Agave espadín 

(Agave angustifolia) 
Gen 26S rRNA 
dominio D1/D2 
amplificado con 
PCR 

Oaxaca  Nolasco-Cancino 
et al. (2018) 

  Pichia manshurica    

 Saccharomyces cerevisiae     
 Kluyveromyces marxianus     
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Cuadro 5. Distribución de microorganismos bacterianos y levaduras identificados en el mosto de mezcal de distintas regiones de 
México (continuación). 

Bacteria Levadura Agave Técnica de 
identificación 

Lugar de estudio Referencia 

 Saccharomyces cerevisiae Agave espadín 
(Agave Angustifolia) 
y agave tobalá 
(Agave potatorum) 

PCR gen 5.8S, 
ITS1, ITS4 

Oaxaca Espinoza-Martinez 
et al. (2023) 

 Candida parapsilosis     
 Meyerozyma guilliermondi     
 Meyerozyma carabbica     
 Meyerozyma carpophila     
 Metarhizium flavoride     
 Torulaspora delbrueckii     
 Clavispora lusitaniae     
 Yarrowia lipolytica     
 Pichia kluyveri     
 Saccharomyces cerevisiae Agave cenizo 

(Agave 
duranguensis) 

PCR 26S 
amplificación de 
la región D1/D2 
LSU 

Durango Martínez-Estrada 
et al. (2024) 

 K. marxianus     
 Z. bailii     
 P. manshurica     
 T. delbrueckii     
 P. kluyveri     
 Hanseniaspora guilliermondii     
 C. lusitaniae     
Acetobacter  Agave papalote 

(Agave cupreata) 
PCR del gen 16S 
ARNr   

Guerrero Kirchmayr et al. 
(2024) 

Leuconostoc      
Weissella      
Lactobacillus      
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2.4. Análisis ómicos de procesos fermentativos 

2.4.1. Fundamentos de la metagenómica  

La metagenómica es un campo interdisciplinario que abarca el ámbito 
experimental y la aplicación de métodos computacionales, como la 

bioinformática, con el objetivo de estudiar las comunidades microbianas a partir 

de muestras ambientales, sin necesidad de aislar ni cultivar previamente los 

microorganismos presentes (S. Liu et al., 2025).  

El desarrollo de la metagenómica surgió de la necesidad de explorar 

microorganismos no cultivables, limitados por los protocolos de cultivo 

convencionales, que solo permiten estudiar una pequeña fracción de los 

microorganismos presentes en los ecosistemas (Kukkar et al., 2026). Esto se 

puede lograr mediante el análisis  de la extracción de ADN total de una muestra 

para acceder a los genomas de los microorganismos presentes en una 

comunidad, lo que facilita la identificación de poblaciones microbianas 

desconocidas y amplía el conocimiento sobre la diversidad microbiana en 

distintos ecosistemas (Handelsman et al., 1998). 

La aplicación de la metagenómica puede realizarse mediante dos enfoques, 

según los objetivos de la investigación: la secuenciación dirigida o basada en 

amplicones y la metagenómica shotgun (Nam et al., 2023). La secuenciación 

basada en amplicones consiste en la amplificación y secuenciación de regiones 

específicas del gen, llamadas marcadores filogenéticos (Halderman & Lane, 

2017). Entre los marcadores más usados se encuentran el gen 16S rRNA para 

identificar bacterias y arqueas (Case et al., 2007; Kinoshita et al., 2021), el gen 

18S rRNA para la clasificación taxonómica en algas y hongos (Banos et al., 2018) 

y el espaciador transcrito interno (ITS), dividido en ITS1 e ITS2, para la 

identificación fúngica a nivel de especie (Igwe et al., 2026). Estos análisis 

caracterizan la comunidad microbiana presente en una muestra, respondiendo a 

la pregunta de ¿quiénes están ahí? 
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Aunque, la secuenciación basada en amplicones proporciona muy poca 

información sobre las funciones de los microorganismos dentro del microbioma 

(Dwivedi et al., 2026). Esta limitación puede evitarse mediante la aplicación de la 

metagenómica shotgun, un enfoque capaz de realizar la clasificación taxonómica 

y elucidar las funciones y capacidades metabólicas de las comunidades 

microbianas (Sanschagrin & Yergeau, 2014). 

En términos metodológicos, los estudios metagenómicos implican la recolección 

de la muestra ambiental, la extracción del ADN, la secuenciación masiva y el 

procesamiento de las lecturas mediante análisis bioinformáticos que permiten 

identificar los microorganismos (Zhang et al., 2021).  

El estudio de las comunidades microbianas mediante el uso de la metagenómica 

puede aplicarse a diversos microbiomas, que van desde muestras humanas 

(tracto oral y gastrointestinal, piel), hasta ambientales (suelo, agua) y hasta 

cualquier tipo de alimento fermentado (Lemos & Moreno, 2026; Srinivas et al., 

2022).  

La importancia de realizar este tipo de investigaciones en alimentos fermentados 

tradicionales permite comprender la dinámica microbiana que transforma los 

sustratos en compuestos aromáticos y metabólicos que les confieren la 

particularidad a esos productos. 

2.4.2. Metagenómica shotgun  

La metagenómica shotgun, también conocida como secuenciación de escopeta, 

es un método que analiza el ADN total de una muestra ambiental. A diferencia 

de la secuenciación basada en amplicones, esta técnica no analiza un locus 

genómico del ADN (Sharpton, 2014), sino que examina todos los genes del ADN 

total de la muestra (Plaza et al., 2025).  

A diferencia de la secuenciación basada en amplicones, la metagenómica 

shotgun permite la identificación de los microorganismos desde diferentes 
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dimensiones; arqueas, bacterias, hongos y virus, así como el análisis filogenético 

(Khurshid et al., 2026; Zhou et al., 2022).  

El flujo de trabajo consta de la caracterización del ADN microbiano total mediante 

la secuenciación de nucleótidos para obtener millones de lecturas; 

seguidamente, son sometidas a un control de calidad para eliminar secuencias 

de baja calidad; estas pueden ensamblarse para obtener la clasificación 

taxonómica y la anotación funcional de la actividad metabólica de los 

microorganismos dentro del microbioma a partir de la predicción de los genes 

(Quince et al., 2017). La información obtenida de los genes presentes en la 

comunidad microbiana permite identificar el perfil funcional y predecir las vías 

metabólicas mediante la base de datos Kyoto Encyclopedia of Genes and 

Genomes (KEGG) (Das & Tamang, 2023).  

Una de las desventajas de realizar metagenómica shotgun en estudios es su alto 

costo (La Reau et al., 2023) y la complejidad del análisis bioinformático, que 

requiere recursos computacionales y experiencia (Kuzmichenko et al., 2025). Sin 

embargo, la metagenómica shotgun es una herramienta poderosa para estudiar 

la estructura y la función de las comunidades microbianas en sistemas 

fermentativos como el mezcal, en los que existe una relación entre la degradación 

de azúcares del agave mediada por microorganismos y la formación de 

compuestos volátiles de la bebida (Chacon-Vargas et al., 2020; De la Torre-

González et al., 2020).  
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3. ANÁLISIS METAGENÓMICO DEL MOSTO DEL 
MEZCAL 

 

3.1. Resumen  
El análisis metagenómico shotgun de las muestras de mosto fermentado de 
Agave angustifolia permitió caracterizar la estructura, la diversidad y la sucesión 
microbiana a lo largo del proceso fermentativo. Los resultados evidenciaron 
cambios en las abundancias relativas de los taxones a lo largo de la fermentación, 
es decir, una sucesión microbiana. El análisis NMDS con la distancia de Bray-
Curtis reveló la disimilitud entre las comunidades bacterianas a lo largo de los 
días. Las especies más abundantes fueron Lentilactobacillus hilgardii, 
Lactiplantibacillus plantarum y Levilactobacillus brevis, lo que sugiere un papel 
clave en la dinámica fermentativa y en la generación de compuestos asociados 
al perfil sensorial del mezcal. En cuanto a las levaduras, Saccharomyces 
cerevisiae presentó la mayor abundancia relativa, con escasa contribución de 
Torulaspora delbrueckii y Zygosaccharomyces rouxii. La comprensión de esta 
ecología microbiana sienta las bases para el desarrollo de herramientas 
biotecnológicas orientadas a la optimización y control del proceso fermentativo.  
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METAGENOMIC ANALYSIS OF MEZCAL MUST 

 

Abstract 
Shotgun metagenomic analysis of fermented Agave angustifolia must samples 
enabled characterization of the structure, diversity, and changes in microbial 
composition during fermentation. The results revealed changes in the relative 
abundances of taxa throughout fermentation, that is, microbial succession. NMDS 
analysis using the Bray-Curtis distance revealed dissimilarity among bacterial 
communities over the course of the days. The most abundant species were 
Lentilactobacillus hilgardii, Lactiplantibacillus plantarum, and Levilactobacillus 
brevis, suggesting a key role in fermentation dynamics and in the generation of 
compounds associated with mezcal’s sensory profile. Saccharomyces cerevisiae 
presented the highest relative abundance among the samples; Torulaspora 
delbrueckii and Zygosaccharomyces rouxii had a lower contribution. 
Understanding the microbial ecology of Agave angustifolia must, and how it drives 
the fermentation of the must marks the beginning of progress in technological 
development in the field of molecular biology. 
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3.2. Introducción 

La fermentación del mosto de agave es la etapa clave en la producción de mezcal 

artesanal, ya que durante este proceso se generan metabolitos que influyen en 

el desarrollo del perfil sensorial de la bebida (López-Sánchez et al., 2026). Esta 

etapa ocurre principalmente mediante fermentación espontánea, la cual es 

conducida por un consorcio microbiano nativo, cuya composición y dinámica 

están influidas por el sustrato, los factores ambientales y las prácticas 

tradicionales de producción empleadas en cada región mezcalera (Jara-Servin et 

al., 2025). Durante la fermentación, los diferentes grupos microbianos que 

transforman los azúcares fermentables en etanol pertenecen a bacterias ácido 

lácticas, ácido acéticas y levaduras del género Saccharomyces y no 

Saccharomyces (Narvaez-Zapata et al., 2010; Nuñez-Guerrero et al., 2016).  

La diversidad microbiana asociada a la fermentación del mosto de agave 

presenta variaciones entre las distintas regiones productoras de mezcal. Los 

estudios realizados en estados como Durango (Páez-Lerma et al., 2013), 

Guerrero (Kirchmayr et al., 2024), Michoacán (Pérez et al., 2013), Oaxaca 

(Kirchmayr et al., 2017), San Luis Potosí (Escalante-Minakata et al., 2008) y 

Tamaulipas (Narvaez-Zapata et al., 2010) han reportado diferencias en la 

composición de bacterias y levaduras presentes durante la actividad 

fermentativa. No obstante, Oaxaca es el estado con el mayor número de 

microorganismos reportados en la microbiota del mezcal; además, tiene gran 

relevancia en la producción nacional de mezcal.  

A pesar de toda la información disponible, aún persiste una brecha en el 

conocimiento sobre la dinámica microbiana y su relación con los compuestos 

aromáticos del mezcal. En este contexto, el uso de la metagenómica shotgun es 

una herramienta que permite caracterizar las comunidades microbianas sin 

recurrir a cultivos dependientes, a fin de conocer la diversidad taxonómica y el 

potencial funcional de los microorganismos presentes. A causa de esto, este 

capítulo presenta la metodología y los análisis empleados para la identificación y 
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caracterización de la comunidad microbiana presente durante la fermentación del 

mosto de Agave angustifolia en Oaxaca, mediante el enfoque de metagenómica 

shotgun, con base en los días de actividad fermentativa y en la evaluación de los 

parámetros fisicoquímicos asociados al consumo de azúcares reductores, sólidos 

solubles (°Brix), producción de etanol y temperatura (°C). Adicionalmente, la 

identificación de metabolitos presentes en el jugo de agave, con el fin de analizar 

su relación con la composición microbiana durante la fermentación y con los 

compuestos del mosto de agave. Debido a que la comprensión de la comunidad 

microbiana responsable de la fermentación espontánea aporta información 

valiosa sobre las interacciones entre los microorganismos que contribuyen a la 

formación del perfil sensorial de esta bebida, lo cual fortalece el conocimiento 

biotecnológico de los productos fermentados tradicionales.  

3.3. Materiales y métodos  

3.3.1. Proceso de producción de mezcal a partir de Agave angustifolia 

El Agave angustifolia utilizado en este estudio provino de la comunidad de Unión 

Juárez, Oaxaca, México (16°43'12" N, 95°59'38" O). La ¡Error! No se encuentra 

el origen de la referencia. presenta el proceso de producción de mezcal seguido 

en este estudio. El proceso inició con la cosecha de la materia prima, seguido del 

jimado del agave para obtener únicamente la piña. Posteriormente, las piñas se 

sometieron a cocción en un horno de tipo bóveda. Luego, la extracción de las 

fibras y del jugo mediante la molienda en una hebradora y una tahona. La 

fermentación en tinas de madera y, por último, la destilación. La descripción 

detallada de cada una de estas etapas se presenta en el siguiente capítulo. 
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Figura 5. Proceso de producción de mezcal a partir de Agave angustifolia en el 
palenque artesanal Mezcal Único, en Tlaculola de Matamoros, Oaxaca.  
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3.3.2. Recolección de muestras de jugo de agave  

Las muestras para el estudio fueron recolectadas en el Palenque Mezcal Único, 

ubicado en Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, México (16°57′15″N, 96°28′45″O), 

a partir de un lote de 12 990 kg de agave espadín (Agave angustifolia). Las 

muestras de las cinco tinas (V1, V2, V3, V4 y V5) de madera con mosto 

fermentado espontáneamente durante los días 1 (D1), 2 (D2), 3 (D3) y 4 (D4) se 

colectaron en tubos estériles de 15 mL previamente etiquetados y fueron 

almacenadas y transportadas a 2 °C al Laboratorio de Bioprocesos de la 

Universidad Autónoma Chapingo, donde permanecieron hasta su 

procesamiento. 

3.3.3. Cuantificación de sólidos solubles  

Los sólidos solubles totales (°Brix) del jugo de agave se determinaron con un 

refractómetro digital (HANNA® Instruments, HI96801, EUA). Los resultados 

obtenidos se expresaron en °Brix.  

3.3.4. Determinación de azúcares reductores totales en agave crudo y 
cocido  

Se realizó un muestreo aleatorio de 25 trozos de agave crudo conformados por 

penca y corazón. Después de someter las piñas crudas a cocción, se tomaron 

aleatoriamente 40 pedazos de corazón y 50 de penca. Los azúcares reductores 

totales (% ART) se determinaron mediante el método de Lane-Eynon, utilizando 

los reactivos comerciales Fehling A y B, según el protocolo descrito en el Manual 

del Laboratorio de Calidad del Palenque Artesanal Mezcal Único. Para ello, se 

tomaron 30 g de penca y 20 g de corazón, en una proporción 60:40 (penca: 

corazón), obteniendo un total de 50 g de muestra, que se licuó con 1 500 mL de 

agua purificada. Después, se filtraron y se colectaron 50 mL para someterlos a 

hidrólisis con 5 mL de ácido clorhídrico (HCl) al 50 % en baño María a 68-70 °C 

durante 5 minutos. La muestra fue neutralizada con 5 mL de hidróxido de sodio 

(NaOH); se añadieron 2 gotas de fenolftaleína como indicador y se aforó a 200 

mL con agua destilada.   
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La titulación se realizó mezclando 5 mL del reactivo Fehling A y 5 mL de Fehling 

B con 35 mL de agua destilada, se llevó a ebullición en un termo agitador (Thermo 

Fisher Scientific, 50800, USA) y se tituló la muestra previamente hidrolizada 

hasta el viraje con 3 gotas de azul de metileno como indicador. Se registró el 

volumen gastado. El procedimiento se realizó por triplicado. La Ecuación 1 se 

empleó para determinar el porcentaje de azúcares reductores. 

𝐴𝑅𝑇 =	
0.0512	𝑔	𝑎𝑧ú𝑐𝑎𝑟
𝑚𝐿	𝑔𝑎𝑠𝑡𝑎𝑑𝑜𝑠 ∗

𝑀𝑒𝑧𝑐𝑙𝑎	𝑎𝑔𝑎𝑣𝑒	𝑐𝑜𝑛	𝑎𝑔𝑢𝑎	𝑔
100	𝑔	𝑎𝑔𝑎𝑣𝑒	 ∗

200	𝑚𝐿	𝑠𝑜𝑙𝑢𝑐𝑖ó𝑛
50	𝑔	𝑚𝑢𝑒𝑠𝑡𝑟𝑎	𝑎𝑔𝑎𝑣𝑒	𝑐𝑢𝑟𝑑𝑜 ∗ 100	

[=]	% 

 

(1) 

Se aplicó el mismo procedimiento para determinar los azúcares reductores 

totales (% ART) en el agave cocido.  

3.3.5. Determinación de azúcares reductores totales en jugo de agave 

Para la determinación del jugo de agave en tahona y en las tinas de fermentación, 

se estableció una relación entre el contenido de sólidos solubles (°Brix) del jugo 

y la cantidad en mL de muestra a utilizar para determinar el porcentaje de 

azúcares reductores totales (ver Anexo 1), siguiendo la misma metodología 

empleada para la determinación de azúcares reductores en agave crudo.  

3.3.6. Azúcares reductores directos en agave cocido  
El análisis de azúcares reductores directos (% ARD) se realizó utilizando la 

mezcla filtrada obtenida de la molienda de penca y corazón de agave cocido, en 

proporción 60:40, con 1500 mL de agua purificada. Del filtrado se tomaron 50 mL 

y se aforaron a 200 mL con agua destilada en un matraz volumétrico y se procedió 

a realizar la titulación siguiendo el protocolo analítico establecido para esta etapa. 

La Ecuación 2 se empleó para determinar el porcentaje de azúcares reductores 

directos. 

(2) 

 

𝐴𝑅𝐷 =
0.0512	𝑔	𝑎𝑧ú𝑐𝑎𝑟
𝑚𝐿	𝑔𝑎𝑠𝑡𝑎𝑑𝑜𝑠 ∗

𝑀𝑒𝑧𝑐𝑙𝑎	𝑎𝑔𝑎𝑣𝑒	𝑐𝑜𝑛	𝑎𝑔𝑢𝑎	𝑔
100	𝑔	𝑎𝑔𝑎𝑣𝑒	 ∗

200	𝑚𝐿	𝑠𝑜𝑙𝑢𝑐𝑖ó𝑛
50	𝑔	𝑚𝑢𝑒𝑠𝑡𝑟𝑎	𝑎𝑔𝑎𝑣𝑒	𝑐𝑢𝑟𝑑𝑜 ∗ 100	

[=]	% 
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El porcentaje de hidrólisis de las piñas de agave cocidas se determinó mediante 

la Ecuación 3. 

𝐻𝑖𝑑𝑟ó𝑙𝑖𝑠𝑖𝑠 =
𝐴𝑧ú𝑐𝑎𝑟𝑒𝑠	𝑑𝑖𝑟𝑒𝑐𝑡𝑜𝑠	

𝐴𝑧ú𝑐𝑎𝑟𝑒𝑠	𝑟𝑒𝑑𝑢𝑐𝑡𝑜𝑟𝑒𝑠	𝑡𝑜𝑡𝑎𝑙𝑒𝑠		 ∗ 100	
[=]	% 

 

(3) 

3.3.7. Riqueza alcohólica 

Jugo de agave  

A partir de 100 ml de jugo de agave proveniente de la tahona y, posteriormente, 

de las tinas de fermentación, previamente filtrado, se sometió a destilación en un 

microdestilador de alcohol (TECNAL, T2-012-250, Brasil) con recirculación de 

agua fría para la condensación del alcohol presente. La determinación de la 

riqueza alcohólica se realizó con un densímetro digital (Anton Paar, DMATM 1001, 

Austria). Se determinó el pH de cada muestra con un potenciómetro (HANNA, 

HI5522-01, USA). 

Bagazo  

La determinación de la riqueza alcohólica del bagazo de agave se realizó a partir 

de 500 g de muestra. A partir de esa cantidad se usaron 62.5 g, mezclados con 

500 mL de agua filtrada, y se colectaron 100 mL para someterlos a destilación 

siguiendo el mismo procedimiento para determinar la riqueza alcohólica. 

Se aplicó el mismo procedimiento al bagazo agotado de cada alambique. 

Vinaza y flemaza 
De cada alambique se colectaron 500 mL del residuo sobrante de la destilación 

y se siguieron los mismos pasos previos para medir la riqueza alcohólica.  

3.3.8. Extracción de ADN  

Para obtener el ADN del pellet del mosto correspondiente a los días de 

fermentación, se utilizó el kit PowerSoilÒ DNA Isolation, con algunos ajustes al 

protocolo del fabricante.  Se recolectaron 0.5 g de sólido de cada muestra en un 

tubo PowerBead y se sometieron a agitación en vórtex durante 10 minutos.  



42 

Se añadieron 60 μL de la solución C1 y se agitó nuevamente en el vortex durante 

1 minuto. Seguidamente, las muestras se centrifugaron durante 2 minutos a 15 

000 × g. El sobrenadante se transfirió a un tubo Collection de 2 mL, se añadieron 

250 μL de la solución C2 para favorecer la lisis celular y se agitó en vórtex durante 

10 segundos. Posteriormente, se centrifugó durante 1 minuto a 15 000 × g a 16 

°C.   

Del sobrenadante resultante, se tomaron solo 600 μL, que se mezclaron con 400 

μL de la solución C3 para precipitar compuestos orgánicos e inorgánicos no 

pertenecientes al ADN. La mezcla se agitó en vórtex durante 10 segundos y se 

centrifugó durante 1 minuto. De este sobrenadante se tomaron 750 μL, se 

añadieron 1 000 μL de la solución C4, que retiene el ADN en la membrana, y se 

agitó en vórtex durante 10 segundos. 

Luego, se transfirieron 600 μL del sobrenadante al Spin Filter y se centrifugó 

durante 1 minuto a 15 000 × g. El eluyente se descartó y se repitió el proceso 

añadiendo nuevamente 600 μL hasta procesar la totalidad del volumen 

previamente mezclado con la solución C4. Después, se cambió el tubo colector 

del Spin Filter y se añadieron 500 μL de la solución C5 (solución de lavado que 

limpia el ADN eliminando contaminantes y sales) y se centrifugó durante 1 

minuto. El sobrenadante fue descartado y se realizó una segunda centrifugación 

por 1 minuto a 15 000 × g.  

Finalmente, el Spin Filter se colocó cuidadosamente en un nuevo Collection Tube 

y se añadieron 50 μL de Solución C6 que libera el ADN retenido en el Spin. Se 

centrifugó durante 3 minutos a 15 000 × g. El Spin Filter fue descartado y el ADN 

del sobrenadante fue resguardado a 2 °C. Este procedimiento se realizó en 

triplicado para cada muestra, a fin de obtener una mayor concentración de ADN.  

La calidad y la concentración del ADN fueron medidas con un espectrofotómetro 

UV Q300 (Quawell, San José, CA, USA).  
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3.3.9. Secuenciación de ADN  

Las 20 muestras de ADN fueron enviadas al laboratorio Oklahoma Medical 

Research Foundation NGS Core (Oklahoma City, USA) para su secuenciación 

mediante tecnología de nueva generación (Next-Generation Sequencing, NGS). 

La preparación de las librerías se llevó a cabo utilizando el kit Watchmaker 

Genomics DNA Library prep Kit with Fragmentation, a partir de 100 ng de ADN, 

con una concentración mínima de 2 ng/µL. La calidad de las librerías se verificó 

mediante qPCR (NEB) y con Agilent TapeStation. La secuenciación se ejecutó en 

la plataforma Illumina NovaSeq X Plus (25 B), generando lecturas paired-end de 

2 * 150 bp. Los datos crudos se obtuvieron en formato FastQ.  

3.3.10. Bioinformática  

El análisis metagenómico se basó en el trabajo de Chivian et al. (2023). Así, las 

secuencias de datos brutos fueron sometidas a un control de calidad mediante 

FastQC (v0.12.1). Posteriormente, se utilizó RQCFilter (v38.22) para la limpieza 

general de las secuencias. Para la clasificación taxonómica se empleó Kaiju 

(v1.9.0). El ensamblaje se realizó con MEGAHIT (v1.2.9). Para comparar y 

verificar la calidad del ensamble, se utilizó QUAST (v4.4) y para la predicción de 

funciones metabólicas, se empleó DRAM (Distilled and Refined Annotation of 

Metabolism, v0.1.2) y KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes) se 

utilizó para precisar las funciones metabólicas. 

El gráfico de abundancias relativas y el análisis de escalamiento multidimensional 

no métrico (NMDS) se construyeron a partir de una matriz de abundancias 

relativas de todos los taxones identificados en las muestras analizadas. Se 

realizó lo mismo con el análisis de redundancia, añadiendo los valores de los 

parámetros fisicoquímicos analizados.  
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3.4. Resultados y discusión 

3.4.1. Sólidos solubles totales 

Los sólidos solubles se midieron durante la molienda en la tahona y a lo largo de 

la fermentación, para evaluar el consumo de azúcares por parte de los 

microorganismos. En la Figura 6 se muestran los cambios en los sólidos solubles 

y en la temperatura. Durante las primeras 48 horas, se observó un descenso 

significativo de 25 °Brix a aproximadamente 4 °Brix; posteriormente, la 

disminución fue mínima. Este comportamiento es el esperado durante el proceso, 

debido a la actividad metabólica de las levaduras que convierten los azúcares en 

alcohol y dióxido de carbono (Mu et al., 2023). Una mayor concentración inicial 

de sólidos solubles se asocia con un mejor rendimiento alcohólico, debido a la 

disponibilidad de azúcares fermentables, especialmente en sistemas cerrados 

(Rivera et al., 2022). 

 

Figura 6. Consumo de sólidos solubles (°Brix) en función de la temperatura 
interna de las tinas durante la fermentación del mosto. 
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Respecto a la temperatura, se registraron valores iniciales de 25-26 °C, que 

aumentaron a 28-29 °C a las 72 horas. Estas variaciones influyen en las 

características químicas y sensoriales del mosto y afectan la producción de 

compuestos aromáticos (Peng et al., 2015). Al respecto, Yilmaztekin et al. (2013) 

encontraron que una temperatura de 25 °C favorece una mayor producción de 

acetato de isoatilo, uno de los ésteres predominantes en el mezcal y responsable 

de las notas aromáticas a plátano (Nuñez-Guerrero et al., 2016). 

3.4.2. Azúcares reductores totales en agave crudo y cocido  

Los valores obtenidos para el porcentaje de azúcares reductores totales en agave 

crudo (22.71 % ART) y en agave cocido (23.34 % ART) mostraron un aumento 

del 2.8 %, lo que sugiere la hidrólisis parcial de los fructanos presentes en el 

agave y la liberación de azúcares fermentables como fructosa y glucosa. Este 

comportamiento concuerda con lo reportado en la literatura, donde un estudio 

realizado por Cuello et al. (2015) observaron un incremento gradual de la fructosa 

durante la primera hora de hidrólisis de los fructanos. 

La cocción del agave es una de las etapas más importantes dentro del proceso 

de producción del mezcal, ya que durante el tratamiento térmico los fructanos se 

hidrolizan para generar azúcares reductores; estos se degradan parcialmente y 

dan origen a compuestos como los furanos (Garcia-Soto et al., 2011). A medida 

que se alcanza la máxima concentración de azúcares reductores, la producción 

de furanos también aumenta (Larsson et al., 1999), por lo que es necesario 

mantener un tiempo y una temperatura de cocción en el horno para evitar una 

exposición térmica excesiva de los agaves.  

3.4.3. Azúcares reductores directos 

Los azúcares reductores directos (% ARD) en la piña de agave cocida fueron de 

22.92 %. En cuanto al porcentaje de hidrólisis alcanzado durante la cocción de 

las piñas, fue del 98.19 %. De acuerdo con Garcia-Soto et al. (2011),  para 

obtener un buen rendimiento en la producción de etanol se debe alcanzar más 

del 80 % de hidrólisis de los fructanos. Considerando esto, el porcentaje de 
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hidrólisis obtenido en este estudio indica que el método de cocción empleado en 

el palenque es altamente eficiente. 

3.4.4. Riqueza alcohólica  

Jugo de agave  

La riqueza alcohólica del jugo de agave espadín fue nula al inicio de la 

fermentación (0 h). Conforme avanzó el proceso de fermentación, se observó un 

incremento gradual, alcanzando valores entre 0.017 y 0.027 mL mL-1 a las 24 h. 

Entre las 72 h y 96 h, la riqueza de 0.042 a 0.050 mL mL-1 se estabilizó, lo que 

indica el inicio de la fase estacionaria, causada por el agotamiento del sustrato 

disponible. Un estudio realizado por Avila-Reyes et al. (2025) en jugo de Agave 

angustifolia reportaron una concentración de etanol de 4.2-5.0 % v/v, valores que 

coinciden con los obtenidos en la presente investigación.  

Durante la fermentación, el pH del mosto de agave disminuyó gradualmente, lo 

que generó un ambiente más ácido, con valores entre 3.92 y 3.98, como se 

observa en la Figura 7. Aunque se observaron ligeras variaciones entre las tinas 

analizadas, todas mostraron un comportamiento cinético similar. La disminución 

del pH en el jugo de las tinas con mosto de agave se debe a la producción de 

ácidos orgánicos y otros compuestos derivados del metabolismo de las 

levaduras, lo que ocasiona una disminución gradual del pH del mosto (Mu et al., 

2023). El pH es un factor que determina el crecimiento de las levaduras; por lo 

tanto, el contenido alcohólico se ve afectado por este parámetro (Calderón et al., 

2025). El rango óptimo para que las levaduras tengan un buen rendimiento en la 

producción de etanol se encuentra en un pH de 3 - 4.5, un ambiente ácido (Liu et 

al., 2015).  
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Figura 7. Cinética del aumento de la riqueza alcohólica y del pH durante la 
fermentación del mosto de agave. 

Bagazo de agave  
La riqueza alcohólica presente en la fracción sólida (bagazo) de las cinco tinas 

con mosto de Agave angustifolia se registró durante las primeras 24 horas de 

fermentación, como se ilustra en la Figura 8, con valores comprendidos entre 

0.0035 y 0.0044 mL mL-1. 

A partir de ese punto, se observaron variaciones en las tinas, con ligeras 

disminuciones. A partir de las 72 horas, se observó un aumento de la riqueza 

alcohólica en el bagazo (≈0.0043–0.0055 mL mL⁻¹).  
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Figura 8. Riqueza alcohólica de la fracción sólida (bagazo) del mosto de agave 
proveniente de las tinas de fermentación. 

En cuanto a la riqueza alcohólica del bagazo agotado, residuo fibroso que queda 

después de haber sido sometido al destilado, se obtuvieron las  concentraciones 

reportadas en el Cuadro 6. 

Cuadro 6. Riqueza alcohólica del bagazo agotado al final de la destilación. 

Tina pH Riqueza alcohólica 
(mL mL⁻¹) 

1 4.338 0.0009 

2 4.315 0.0008 

3 4.376 0.0008 

4 4.295 0.0012 

5 4.323 0.0008 
Los valores corresponden a una determinación realizada en el bagazo agotado al finalizar la 
destilación de cada tina.  

Aunque el bagazo presenta un contenido alcohólico residual mínimo, su volumen 

generado en el palenque es considerable, lo que lo convierte en un residuo que 

afecta al medio ambiente, pero que puede aprovecharse.  En el último año, se 
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generaron alrededor de 250 millones de toneladas de residuos, como hojas y 

bagazo, en la industria del mezcal (Franco Mota et al., 2024). Este subproducto 

generalmente no se aprovecha, ya que habitualmente se quema o abandona 

para su descomposición en los campos o ríos, lo que representa un problema de 

contaminación ambiental (Alvarez-Chavez et al., 2025).  

El estudio y el desarrollo de alternativas para su aprovechamiento han sido poco 

explorados. No obstante, algunos trabajos han demostrado su potencial de 

valorización. Pérez-Pimienta et al. (2018) evaluaron el uso del bagazo como 

fuente de materia prima para la producción de biocombustibles dentro de 

refinerías. Asimismo, Pasaye-Anaya et al. (2019) reportaron la viabilidad para 

extraer 2, 3-butanediol, un compuesto usado como biocombustible o precursor 

químico. Así como la producción de metabolitos secundarios y actividad 

antioxidante al someter el bagazo a fermentación en estado sólido con Pleurotus 

ostreatus (Ibarra-Cantun et al., 2020). En el caso del bagazo de la industria 

tequilera, se ha propuesto como fuente de biomasa lignocelulósica para la 

producción de biocombustibles y productos con valor añadido derivados de la 

lignina y las fibras residuales (Palomo-Briones et al., 2017).  Todas estas posibles 

aplicaciones evidencian el potencial del bagazo como un recurso de 

aprovechamiento y a su vez, contribuyen a la mitigación del impacto ambiental 

asociado a su acumulación.  

Vinaza y flemaza 
Por un lado, el Cuadro 7 presenta la riqueza alcohólica de la vinaza obtenida de 

los diferentes alambiques, que mostró concentraciones variables, con valores 

entre 0.0012 y 0.0031 mL mL⁻¹. Estas bajas concentraciones indican que el 

alcohol presente en el mosto fue extraído casi por completo durante la destilación, 

dejando una fracción residual mínima en la vinaza. Este comportamiento es 

consistente con un proceso de destilación eficiente, ya que el alcohol constituye 

uno de los principales compuestos volátiles presentes en el mosto de Agave 

angustifolia. 
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Cuadro 7. Valores de pH y de riqueza alcohólica de la vinaza de cada alambique, 
correspondientes a cada una de las cinco tinas de fermentación. 

Tina 1 2 3 4 5 

pH 3.944 3.943 3.958 3.891 3.948 

Riqueza 
alcohólica 
(mL mL⁻¹) 

0.0024 0.0027 0.0031 0.0021 0.0012 

Los valores forman parte de una determinación realizada en la vinaza de cada tina al finalizar la 
destilación.  

Se ha propuesto el uso de las vinazas como fuente de producción de proteínas 

debido a su composición rica en nutrientes y su alto contenido de materia 

orgánica (Ramos et al., 2025). De igual forma, el aprovechamiento de las vinazas 

mediante tratamientos fúngicos y sistemas anaerobios permite la remoción de 

materia orgánica y la producción de biogás como biocombustible (Díaz-Barajas 

et al., 2024). Un estudio realizado por Cuesta et al. (2025) evaluaron el 

crecimiento de larvas de mosca soldado negra en un biorreactor, alimentadas con 

diferentes sustratos: estiércol de ganado lechero, estiércol bovino y una mezcla 

de bagazo y vinaza para determinar la producción de proteínas y grasas en las 

larvas con el objetivo de producir fertilizantes.  

La flemaza presentó una riqueza alcohólica de 0.005 mL mL⁻¹. Este valor 

confirma que, durante la segunda destilación, el refinado, el etanol presente en 

el ordinario, fue recuperado en el producto final, el mezcal, con residuos mínimos 

de alcohol en la flemaza. 

3.4.5. Fermentación y consumo de azúcares reductores totales 
El período de fermentación del jugo de Agave angustifolia duró de tres a cuatro 

días, ya que las tinas fueron sometidas a destilación el cuarto día. 

La Figura 9 presenta los resultados de la determinación de azúcares reductores 

totales en el jugo obtenido mediante molienda en tahona y en el mosto durante 

los días de fermentación. Se observó una disminución pronunciada de la 

concentración inicial de azúcares (≈0.22 g·g⁻¹) en las primeras 24 h, lo que 
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evidencia un rápido consumo de carbohidratos fermentables por parte de la 

microbiota en el mosto. En el tercer día de fermentación (72 h), los niveles de 

azúcares eran casi nulos en las cinco tinas, lo cual coincide con los resultados 

reportados por Kirchmayr et al. (2017), quienes monitorearon la cinética 

fermentativa en dos destilerías: San Pedro Totolápan y otra en Matatlán, ambas 

ubicadas en el estado de Oaxaca. Mientras que la concentración del contenido 

alcohólico fue en aumento. 

 

Figura 9. Comportamiento del consumo de azúcares y la producción de alcohol 
durante la etapa de fermentación en el Palenque Mezcal Único, Tlacolula de 
Matamoros, Oaxaca, México. 

3.4.6. Perfil taxonómico durante la fermentación del mosto de Agave 
angustifolia  

El estudio del perfil taxonómico identificó 7858 especies de bacterias, 

pertenecientes a 2092 géneros. Mientras que, las principales familias bacterianas 

que se presentaron en los mostos de agave fueron Lactobacillaceae, 

Acetobacteraceae, Streptococcaceae, Enterococcaceae, Bacillaceae, 

Clostridiaceae, Enterobacteriaceae, Weeksellaceae y Moraxellaceae. Estos 

resultados muestran una comunidad microbiana dominada por bacterias ácido 

lácticas, sugiriendo que el sistema fermentativo favorece microorganismos ácido 
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tolerantes y con alta capacidad fermentativa en mosto de agave (Colon-Gonzalez 

et al., 2025), siendo consistente con condiciones típicas del proceso; 

disponibilidad de azúcares y pH bajo (Verdugo Valdez et al., 2011). 

Durante el proceso de fermentación, se identificaron los principales órdenes 

bacterianos predominantes, entre los que destacan: Lactobacillales, 

Rhodospirillales, Bacillales, Eubacteriales, Enterobacteriales, Flavobacteriales, 

Moraxellales, Bifidobacteriales, Sphingomonadales, Hyphomicrobiales, 

Micrococcales, Pseudomonadales, Lachnospirales, Lysobacterales, 

Burkholderiales y Cytophagales.  Por un lado, los géneros bacterianos más 

abundantes durante la etapa fermentativa, como se ilustra en la Figura 10, fueron 

Lentilactobacillus, Levilactobacillus, Lactiplantibacillus y Oenococcus.  

 

Figura 10. Dinámica de la abundancia relativa (>1%) de los géneros bacterianos 
identificados durante la etapa de fermentación del mosto de Agave angustifolia. 

De acuerdo con la Figura 11, los microorganismos predominantes a nivel de 

especie al inicio y al final de la fermentación fueron Lentilactobacillus hilgardii, 

Lactiplantibacillus plantarum, Levilactobacillus brevis, Oenococcus oeni, 

Liquorilactobacillus nagelii, Lentilactobacillus buchneri, Oenococcus sicerae, 

Lacticaseibacillus paracasei y Secundilactobacillus paracollinoides.  
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Figura 11. Diversidad taxonómica de especies bacterianas con abundancia > 1% 
en muestras de mosto de Agave angustifolia. 

El primer día de la fermentación, Lentilactobacillus hilgardii tuvo la proporción 

más alta (27.16 % en promedio de las cinco tinas), seguido de Lactiplantibacillus 

plantarum (16.96 %), Levilactobacillus brevis (14.38 %). L. hilgardii ha 

demostrado capacidad para tolerar altas concentraciones de etanol, así como 

para consumir fructosa y descomponer putrescina y arginina; además, es 

precursor del carbamato de etilo (Mantegazza et al., 2025), un compuesto 

carcinógeno presente en bebidas fermentadas como el mezcal, el tequila, el sotol 

y la bacanora (Lachenmeier et al., 2009). Se ha reportado que posee genes 

implicados en el metabolismo de los carbohidratos y de los aminoácidos, lo que 

le permite adaptarse a diversos cambios ambientales (Gustav et al., 2021). En 

condiciones anaerobias produce lactato, acetato, etanol y dióxido de carbono 

(CO2) debido a su capacidad heterofermentativa (Pasteris & Strasser de Saad, 

2009). La coexistencia de L. hilgardii y L. paracasei sugiere posibles 

interacciones competitivas por el sustrato disponible o la inhibición del 

crecimiento de los demás mediante la producción de toxinas (Yang et al., 2026).  
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Las especies Levilactobacillus brevis y Lactiplantibacillus plantarum son 

dominantes en fermentaciones espontáneas (Madilo et al., 2024). L. plantarum 

es un microorganismo que produce ácido láctico (Harlé et al., 2025), responsable 

de la acidez de los mostos de vino, y se considera una especie iniciadora en 

fermentaciones alcohólicas (Lucio et al., 2016). Posee una vía homofermentativa 

capaz de degradar azúcares hexosas como la fructosa, la galactosa y la manosa, 

llegando a ser responsable de la calidad en bebidas fermentadas como el vino 

(Krieger-Weber et al., 2020). Se ha demostrado que reduce el pH en sistemas 

fermentativos y aporta un aroma afrutado y a fruta seca (Dysvik et al., 2020). 

La actividad metabólica de L. brevis se asocia con la producción de 2-metil-1-

butanol (Dysvik et al., 2020), un alcohol superior presente en el mezcal (Sanchez-

Fernandez et al., 2025). Un estudio más específico determinó que L. brevis, 

mediante la suplementación con aminoácidos, produce 49 compuestos orgánicos 

volátiles (VOCs), como alcoholes, ácidos, ésteres, cetonas y aldehídos 

(Rajendran et al., 2024). En cuanto a alcoholes, llega a producir 1-butanol y 

benzaldehído en fermentaciones de café (Amaral et al., 2026), estos mismos 

compuestos se encuentran en el mezcal. Estos compuestos se obtienen 

mediante la vía de la fosfocetolasa, empleando diversas fuentes de carbono 

como arabinosa, glucosa, xilosa (Kim et al., 2009), fructosa, galactosa, maltosa y 

gluconato (Wang et al., 2021). Via metabolica también usada por L. plantarum 

(Siragusa et al., 2014). 

En cuanto a las especies L. buchneri, O. oeni y O. sicerae comparten el 

metabolismo al degradar azúcares a través de la ruta fosfocetolasa por medio de 

la enzima xpk y adhE (aldehído deshidrogenasa) para obtener acetato, CO2, 

lactato y etanol (Cibrario et al., 2016). Particularmente, O. oeni degrada la glucosa 

mediante la vía de la fosfocetolasa (Mills et al., 2005) para producir diacetilo, un 

compuesto de sabor (Eicher et al., 2024). A partir de fructosa, produce manitol 

mediante los genes fructocinasa nagC1 y manitol deshidrogenasa mtd (Contreras 

et al., 2018).  



55 

Los estudios anteriores sobre jugo de agave fermentado de A. angustifolia 

identificaron algunos de los mismos microorganismos presentes en este estudio, 

aunque con un método de identificación taxonómica distinto, además, atribuyen 

la diversidad de bacterias durante a la fermentación a factores como la destilería 

a campo abierto, la interacción del agave con el suelo, a los carbohidratos 

disponibles del agave y las prácticas de producción (Kirchmayr et al., 2017).  

En otras bebidas fermentadas, como el pulque, se produce una fermentación 

compleja que transforma la savia del maguey en metabolitos como el etanol y el 

ácido láctico; se han identificado microorganismos heterofermentativos similares, 

entre ellos los géneros Lactobacillus y Leuconostoc (Chacon-Vargas et al., 2020).   

Entre los productos derivados de los jugos de agave cocido, el tequila, los 

principales microorganismos presentes han sido L. rhamnosus, L. fermentum y 

L. plantarum (Aldrete-Tapia et al., 2020); estos dos últimos coinciden con los 

encontrados en este estudio.  

En otro contexto, la Figura 12 revela cambios en la abundancia de las levaduras 

a lo largo de las distintas etapas de fermentación. En el primer día de 

fermentación se observó la presencia de las especies Saccharomyces cerevisiae 

(99.81 %) y Torulaspora delbrueckii (0.18 %). En el segundo día, únicamente 

predominó S. cerevisiae (100 %); para el tercer día se presentó 

Zygosaccharomyces rouxii (0.080 %) y, en el último día, S. cerevisiae fue la 

especie predominante (100 %). La escasa presencia de levaduras no-

Saccharomyces podría deberse a su baja tolerancia al alcohol y al pH bajo (Qiu 

et al., 2022). La predominancia de las levaduras de Saccharomyces sugiere una 

alta presión de selección a lo largo del proceso de producción en las condiciones 

del palenque, lo cual podría estar asociado a las características sensoriales 

peculiares del mezcal.  
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Figura 12. Composición taxonómica a nivel de especies de levaduras en las 
cinco tinas de fermentación del mosto de Agave angustifolia. 

La abundancia de S. cerevisiae se debe a su capacidad de producir una amplia 

gama de metabolitos, ya que metaboliza azúcares en etanol, ácidos grasos, 

alcoholes superiores y ésteres (Comitini et al., 2021). La relación entre las 

levaduras de S. cerevisiae y la cantidad de etanol producido está ligada a su 

crecimiento significativo, ya que un aumento de su biomasa favorece la 

producción de ATP y, en consecuencia, la de etanol (Walker & Stewart, 2016).  

Las especies  Saccharomyces cerevisiae y Torulaspora delbrueckii, encontradas 

en este estudio,  concuerdan con los resultados obtenidos por Kirchmayr et al. 

(2024).  Las levaduras producen una amplia variedad de metabolitos secundarios 

durante la fermentación, tales como alcoholes superiores, ésteres, cetonas, 

fenoles, ácidos grasos y compuestos sulfurados (Q. Liu et al., 2025). Por esta 

razón, la presencia de levaduras en el proceso de fermentación del mosto de 

mezcal es de gran importancia. 

3.4.7. Dinámica microbiana durante la etapa de fermentación  
El análisis de escalamiento multidimensional no métrico basado en las distancias 

de Bray-Curtis, representado en la Figura 13 evidencia diferencias en la 
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estructura y composición de la comunidad microbiana entre los días de 

fermentación (D1, D2, D3 y D4). El valor del Stress (0.0386) indica que la 

representación bidimensional es adecuada para evidenciar las relaciones de 

similitud y puede considerarse confiable (Ramette, 2007).  Las muestras del día 

1 se agruparon por separado de las de los días siguientes, atribuyéndolas a una 

composición microbiana inicial distinta. El segundo día de fermentación muestra 

una menor dispersión entre las cinco tinas, lo que indica una mayor similitud en 

la composición bacteriana. En contraste, los días de fermentación 3 y 4 mostraron 

una mayor dispersión, lo que sugiere variabilidad entre las tinas de mosto. El 

tamaño de las elipses de dispersión sugiere homogeneidad en D2 y mayor 

variabilidad en D3 y D4, así como un cambio gradual en las abundancias 

relativas. El análisis NMDS mostró el cambio en la composición bacteriana a lo 

largo de la etapa de fermentación.  

 

Figura 13. Análisis NMDS basado en las distancias de Bray-Curtis que muestra 
la variación en la estructura de la comunidad microbiana durante la fermentación 
del mosto de agave. Los puntos representan muestras individuales y las elipses, 
la dispersión por día de fermentación. 
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3.4.8. Las variables ambientales y las poblaciones microbianas  

El análisis de redundancia, presentado en la Figura 14, reveló cambios en la 

estructura de la comunidad bacteriana durante la fermentación. El eje RDA1 (46.3 

%) plasma la mayor variabilidad, indicando que los cambios en la composición 

bacteriana estuvieron determinados principalmente por el factor ambiental. Las 

variables fisicoquímicas, como los azúcares reductores totales, los sólidos 

solubles y la riqueza alcohólica, presentan una relación positiva entre sí. Las dos 

primeras tienen una orientación similar, un comportamiento esperado, ya que 

reflejan la disponibilidad de carbohidratos fermentables presentes en el mosto. A 

diferencia del pH y la temperatura, muestran una orientación desigual, lo que 

sugiere una contribución distinta a la variación observada en la comunidad 

bacteriana.  

 

Figura 14. Análisis de redundancia (RDA) de la comunidad bacteriana en función 
de las variables fisicoquímicas durante la fermentación del mosto de Agave 
angustifolia. 
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Las muestras del día 1 (D1) se localizaron en los valores positivos del eje RDA1, 

mientras que las de los días siguientes se agruparon alrededor del origen, lo que 

refleja la sucesión microbiana durante la fermentación. La distribución de las 

muestras evidenció una separación temporal entre los días de fermentación, lo 

que indica una sucesión en la composición de la comunidad bacteriana a lo largo 

de estos días.  

La asociación de especies como Lactiplantibacillus plantarum con la dirección de 

los vectores sugiere que este microorganismo estuvo relacionado con las etapas 

iniciales de la fermentación, cuando la disponibilidad de azúcares era mayor. Por 

otro lado, las especies situadas en direcciones opuestas podrían estar adaptadas 

a las etapas más avanzadas del proceso, caracterizadas por una menor 

disponibilidad de azúcares y cambios en el sistema fermentativo.   

Estos resultados coinciden con estudios sobre fermentaciones de mezcal, en la 

que la comunidad microbiana está determinada por los carbohidratos disponibles 

y otras condiciones fisicoquímicas del mosto.  

3.5. Conclusiones  

El análisis metagenómico aplicado durante la fermentación del mosto de Agave 

angustifolia evidenció una elevada diversidad microbiana integrada 

principalmente por bacterias ácido lácticas de los géneros Lentilactobacillus, 

Levilactobacillus, Lactiplantibacillus y Oenococcus. En cuanto a la especie 

dominante, la presencia de L. hilgardii resalta la importancia de monitorear los 

microorganismos asociados a la formación de metabolitos que podrían favorecer 

o afectar al mezcal. En cuanto a las levaduras, S. cerevisiae fue la especie 

dominante durante el proceso fermentativo, posiblemente debido a una alta 

presión de selección, lo que confirma su papel como microorganismo 

responsable de la fermentación alcohólica.   

El análisis de diversidad beta mediante NMDS indicó variabilidad en las tinas con 

mosto a lo largo del tiempo de fermentación. En conjunto, los resultados 
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demuestran que la fermentación del mosto de agave es un proceso dinámico en 

el que las bacterias y levaduras desempeñan un papel importante en la 

transformación del sustrato y, potencialmente, en la formación de compuestos 

responsables de las características sensoriales del mezcal.  
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4. PROCESO DE PRODUCCIÓN DEL MEZCAL ARTESANAL EN 
EL PALENQUE MEZCAL ÚNICO, TLACOLULA DE 

MATAMOROS, OAXACA, MÉXICO 
 

4.1. Resumen  
La producción de mezcal artesanal es una actividad de gran importancia cultural 
y económica en México, caracterizada por ser un proceso sustentado en 
conocimientos empíricos y prácticas tradicionales transmitidas de generación en 
generación. Cada región mezcalera presenta características únicas en la 
elaboración de esta bebida mexicana, determinadas por las condiciones 
ambientales, los recursos disponibles y la experiencia del Maestro Mezcalero. En 
el Palenque Mezcal Único de Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, México, se 
siguen conservando prácticas tradicionales que fueron documentadas mediante 
la observación directa de cada una de las etapas, entrevistas no estructuradas al 
Maestro Mezcalero y al personal del palenque, así como el registro audiovisual y 
fotográfico de las actividades. El proceso abarcó la cosecha de las plantas 
maduras de Agave angustifolia, la cocción de las piñas, la molienda y la 
destilación. De forma paralela, se dio seguimiento a los principales parámetros 
fisicoquímicos con el propósito de comprender la dinámica del proceso 
fermentativo. La caracterización permitió identificar las etapas que influyen en 
gran medida en la elaboración de un mezcal artesanal y adquirir un conocimiento 
profundo que permita interpretar los cambios fisicoquímicos y microbiológicos 
que ocurren durante la fermentación. Asimismo, este estudio constituye un marco 
de referencia para investigaciones futuras sobre el mezcal artesanal y aporta 
evidencia científica que respalda el conocimiento tradicional a todos aquellos que 
producen mezcal artesanal. 
 

 

Palabras clave: Mezcal artesanal, Agave angustifolia, Maestro Mezcalero. 
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PRODUCTION PROCESS FOR ARTISANAL MEZCAL AT PALENQUE 
MEZCAL ÚNICO, TLACOLULA DE MATAMOROS, OAXACA, MÉXICO 

 

Abstract  
The production of artisanal mezcal is an activity of great cultural and economic 
importance in Mexico, characterized by a process rooted in empirical knowledge 
and traditional practices passed down from generation to generation. Each 
mezcal-producing region has unique characteristics in the production of this 
Mexican beverage, determined by environmental conditions, available resources, 
and the expertise of the Master Mezcalero. At the Palenque Mezcal Único in 
Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, Mexico, traditional practices continue to be 
preserved. These were documented through direct observation of each stage of 
the process, unstructured interviews with the Master Mezcal Maker and the 
palenque staff, as well as audiovisual and photographic records of the activities. 
The process involved harvesting mature Agave angustifolia plants, cooking the 
hearts, milling, and distillation. At the same time, the main physicochemical 
parameters were monitored to understand the dynamics of the fermentation 
process. This characterization made it possible to identify the stages that 
significantly influence the production of artisanal mezcal and to gain in-depth 
knowledge that allows for the interpretation of the physicochemical and 
microbiological changes that occur during fermentation. Furthermore, this study 
serves as a framework for future research on artisanal mezcal and provides 
scientific evidence that supports traditional knowledge for all those who produce 
artisanal mezcal. 
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4.2. Introducción  
En México, la producción de bebidas tradicionales fermentadas y destiladas está 

relacionada con la cultura y las tradiciones de la región donde se 

elaboran(Cerero-Calvo et al., 2022). Estos procesos integran conocimientos 

ancestrales, prácticas artesanales y el aprovechamiento de los recursos propios 

de cada localidad. La elaboración del mezcal artesanal comprende un conjunto 

de etapas interdependientes en las que se producen transformaciones 

fisicoquímicas y microbiológicas que determinan las características del destilado. 

Cada una de estas etapas es dirigida por el “Maestro Mezcalero”, quien posee 

experiencia y conocimiento empírico, que le dan la capacidad de tomar 

decisiones que influirían en la calidad del producto final(Holguin-Loya et al., 

2025).  

A diferencia de los sistemas industrializados, la producción artesanal se distingue 

por el uso de métodos tradicionales y por la fermentación espontánea mediada 

por la microbiota del ambiente, como la del agave y la de los equipos usados, en 

la que participan comunidades microbianas nativas(Avila-Reyes et al., 2025).  

En Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, la producción del mezcal artesanal se 

caracteriza por el uso y la conservación de métodos tradicionales transmitidos a 

lo largo de las generaciones, mediante la combinación de conocimientos 

empíricos con las condiciones ambientales propias de cada estación del año.  

Este capítulo tuvo como objetivo describir el proceso de producción del mezcal 

de perfil Amarás (Lote 212) en el Palenque Mezcal Único, ubicado en Tlacolula 

de Matamoros, Oaxaca, mediante la caracterización de las etapas operativas de 

la elaboración del mezcal y la medición de parámetros fisicoquímicos para 

comprender el comportamiento fermentativo. 

4.3. Materiales y métodos  
El estudio del proceso de producción de mezcal artesanal se realizó en el 

Palenque Mezcal Único, ubicado en Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, México. 
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La información se obtuvo a través de la observación directa de las operaciones 

unitarias involucradas en la elaboración del mezcal, complementada con 

entrevistas no estructuradas a los Maestros Mezcaleros y al personal 

responsable de las diferentes etapas del proceso. Asimismo, se documentaron 

registros audiovisuales y fotográficos de las actividades desarrolladas durante la 

producción del lote evaluado (Rieger, 2025).  

4.4. Resultados y discusión  

4.4.1. Proceso de producción de mezcal artesanal  

Fase de campo: Selección y cosecha del agave “el jimado” 
El proceso de producción del mezcal inicia con la cosecha del agave espadín 

(Agave angustifolia) cuando se encuentra en su estado de maduración, proceso 

que normalmente dura entre seis y nueve años (Marquez-Lopez et al., 2022; Vera 

et al., 2009). Cuando las piñas de agave se encuentran en condiciones óptimas 

para la cosecha, un grupo de jimadores, señores que han adquirido la habilidad 

de llevar a cabo el proceso de jima, término que se refiere al proceso artesanal 

de retirar las largas pencas u hojas del agave utilizando una herramienta llamada 

coa, ilustrada en la Figura 15, en el que solo se deja el tallo con la base de las 

pencas. Este procedimiento permite retirar con mayor facilidad la piña del suelo 

y realizar el corte de la raíz de la planta. Estas piñas fueron adquiridas de la 

comunidad de Unión Juárez, Oaxaca, México (16°43'12"N, 95°59'38"O). Como 

se observa en la Figura 16, esta zona se ubica en el Valle Central de Oaxaca, 

que se caracteriza por sus tradiciones de raíces zapotecas, en las que el cultivo 

del agave representa una actividad clave para el sustento económico y el 

fortalecimiento productivo de la comunidad. Después, las piñas fueron 

transportadas en un camión volteo o volquete al palenque Mezcal Único, zona 

destinada a su procesamiento para obtener mezcal. 
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Figura 15. Jimado de la piña de agave mediante el uso de coa durante la etapa 
de cosecha. 

 

Figura 16. Ruta de traslado de las piñas de agave de La Unión a la destilería 
Mezcal Único. 

Cocción de las piñas de agave  
Debido al gran tamaño de las piñas de agave, estas se cortaron a la mitad o en 

cuatro trozos para facilitar su manejo y retirar el cogollo, que aporta un sabor 

amargo no deseado al mosto de agave. Las partes de la piña se ilustran en la 

Figura 17. El cogollo está compuesto principalmente por hemicelulosas (xilano) 
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y glucano, que, al degradarse por acción de la hidrólisis enzimática, producen 

furfural y grupos acetilo (Méndez-Ortíz et al., 2017). De manera similar, otros 

estudios han reportado que en el cogollo del agave la xilosa se encuentra en 

mayor concentración, seguida de la glucosa y arabinosa (Rios-Gonzalez et al., 

2021). Durante esta etapa, un operador de rango capitán comenzó a colectar de 

manera aleatoria 25 pedazos de agave, integrados por penca y corazón, para su 

análisis en laboratorio correspondiente a la determinación de azúcares 

reductores totales (% ART) y sólidos solubles (°Brix). 

 

Figura 17. Partes de la piña de agave cruda: A) corazón, B) penca y C) cogollo. 

Horno de cocción  
El horno utilizado para la cocción de las piñas es de tipo bóveda, cuya estructura 

se ilustra en la Figura 18. En la parte superior o externa del horno presenta una 

forma cónica, sobre la cual se colocan piedras volcánicas de gran tamaño, 

seguidas de las medianas y, por último, de las pequeñas. Esta disposición 

escalonada de las rocas genera aberturas que permiten la circulación del calor y 

del vapor, lo que favorece una cocción más uniforme. 

A 

B 

C 
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Figura 18. Horno de bóveda utilizado para cocer piñas de agave. 

Este tipo de horno cuenta con una sección subterránea que funciona como 

cámara de combustión. Generalmente, se enciende con dos tipos de madera: 

pino y encino. El fuego se mantuvo durante cuatro horas, tiempo suficiente para 

que las piedras volcánicas alcanzaran la temperatura adecuada antes de 

introducir las piñas en el horno cónico. Posteriormente, el horno subterráneo se 

cerró con una puerta metálica, seguida de una puerta de madera, que se asegura 

con troncos para garantizar la estabilidad. El espacio entre la entrada del horno 

y la puerta se selló con tierra húmeda para conservar el calor y evitar la entrada 

de aire, ya que esta podría provocar la oxigenación de la madera, reavivar las 

llamas y ocasionar la carbonización del agave, lo que compromete su calidad.  

Una vez que las piedras volcánicas adquirieron una coloración rojiza, señal de 

temperatura adecuada, se cubrieron con seis carretillas de bagazo gastado 

húmedo (previamente destilado). Sobre esta capa de bagazo se apilaron 

cuidadosamente las piñas para iniciar el proceso de cocción, ilustrado en la 

Figura 19. Las piñas ubicadas en los bordes del horno se acomodaron en forma 

de luna, técnica que permite evitar una altura excesiva de la carga y, al mismo 
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tiempo, facilita a los capitanes la toma de muestras de piñas cocidas. La peculiar 

disposición de las piñas se conoce localmente como “sacarle patita”.  

 

Figura 19. Acomodo de las piñas en el horno de bóveda en forma de luna. 

La Figura 20 muestra el acomodo de las piñas en el horno. Posteriormente, este 

se cubrió con petates, lonas de plástico y una mezcla de tierra compuesta por 

arena y llojuela, que actúa como aislante térmico.  

 

Figura 20. Tapado del horno con materiales (petates, lonas de plástico, tierra y 
llojuela) que favorecen la cocción de las piñas de agave. 
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Durante la cocción, el calor propicia dos reacciones químicas: la hidrólisis de los 

fructanos en monosacáridos y la degradación de estos en furfural y 5-

hidroximetilfurfural (HMF) (Avila-Reyes et al., 2025). Estos compuestos influyen 

en el metabolismo de los microorganismos por la inhibición de enzimas que 

tienen actividad durante la fermentación ácido láctica o alcohólica (Paszkot et al., 

2023).  

Hidratación del horno 

La hidratación del horno es una práctica para optimizar la cocción de las piñas 

de agave. Este procedimiento se realiza mediante la incorporación de agua al 

interior del horno, a través de una manguera introducida a pocos centímetros por 

debajo de la superficie del suelo, con el objetivo de incrementar la generación de 

vapor. La presencia de vapor previene la quema directa de las piñas de agave y 

favorece una transferencia de calor más homogénea durante el proceso de 

cocción. Asimismo, el ambiente húmedo y cálido favorece la hidrólisis térmica de 

los polisacáridos presentes en las piñas, en particular de los fructanos, lo que 

facilita su conversión en azúcares fermentables. Para conservar el calor y evitar 

la pérdida de vapor, las aberturas por donde este se escapa se sellan con tierra, 

tal como se muestra en la Figura 21, lo que permite mantener estables las 

condiciones térmicas dentro del horno durante el proceso de cocción.  

 
Figura 21. Hidratación del horno de bóveda durante el segundo día de cocción. 
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Muestreo de piña cocida dentro del horno  
El muestreo de las piñas de agave cocidas es un procedimiento cuyo objetivo es 

evaluar el grado de cocción en el horno, técnica ilustrada en la Figura 22. Se 

realiza mediante aberturas estratégicamente ubicadas en distintos puntos del 

horno, a través de las cuales se extraen fragmentos de pencas para observar sus 

características físicas. La evaluación se basa en la coloración, la textura y el 

aroma de las pencas, parámetros empíricos que permiten determinar el avance 

del proceso térmico.  

 

Figura 22. Procedimiento de muestreo de las piñas de agave cocidas en horno 
de bóveda. 

La coloración de las pencas es uno de los indicadores del estado de cocción. El 

color amarillo claro indica que es necesario prolongar el tiempo de cocción y 

realizar una nueva hidratación del horno para favorecer la generación de vapor. 

Las pencas con un color café en los bordes y tonalidades amarillas en el centro, 

se mantienen en cocción por un periodo adicional corto. En cambio, un color café 
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uniforme en toda la penca indica que las piñas han alcanzado un grado óptimo 

de cocción y pueden retirarse del horno, como se observa en la Figura 23B.  

 

Figura 23. Grado de cocción de las piñas de agave: A) coloración amarilla, B) 
coloración café. 

El proceso de cocción concluye con el destapado del horno tras un periodo de 

aproximadamente 24 horas, lo que permite que se produzcan las reacciones 

térmicas necesarias para la transformación de los carbohidratos estructurales. 

En la producción de mezcal artesanal, los tiempos de cocción se extienden de 48 

a 120 horas (Espinoza-Martinez et al., 2023). La técnica empleada en el palenque 

Mezcal Único favorece una cocción uniforme, lo que contribuye a obtener un 

mosto con características adecuadas para la fermentación.   

Destapado  

El destapado del horno comenzó retirando la tierra de la parte superior hacia la 

inferior, con el propósito de evitar el desmoronamiento del material. 

Posteriormente, se retiran las lonas de polietileno (PE) y los petates de palma 

que cubren las piñas, tal como se aprecia en la Figura 24. Una vez descubiertas, 

las piñas se sacan del horno cónico con una carretilla para proceder a su pesado 

en una báscula de piso, donde se registra el peso neto. Una vez concluido, se 

retiró la cama de bagazo. En cuanto al horno subterráneo, se retiraron las 

compuertas para liberar el calor residual.  

B A 
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Para el análisis de azúcares reductores totales (% ART), azúcares reductores 

directos (% ARD) y % de hidrólisis de cocción de la piña, se muestrearon al azar 

las piñas cocidas, tomando 50 pedazos de pencas y 40 trozos del corazón. 

Enseguida, las piñas cocidas se trasladaron al área de molienda, donde se 

emplearon dos equipos para fragmentar el tejido vegetal y facilitar la extracción 

de la pulpa. 

 

Figura 24. Destapado del horno tras el tiempo de cocción establecido. 

Extracción de azúcares: Molienda 
Hebradora  
La primera etapa del proceso de molienda consistió en introducir las piñas 

cocidas en una hebradora, ilustrada en la Figura 25. En este equipo, las fibras 

del agave se desmenuzaron en fragmentos más pequeños.  
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Figura 25. Primera molienda de piñas cocidas en hebradora de agave. 

Tahona  
En la Figura 26 se observa que las fibras de agave previamente trituradas en la 

hebradora se colocaron en la tahona, donde fueron prensadas por una rueda de 

cantera impulsada por un motor mecánico. Durante cada molienda, alrededor de 

la tahona se vertieron bagazo y 60 L de agua para facilitar la extracción del jugo 

contenido en las fibras del agave. La trituración del agave permite la exposición 

de una mayor superficie de fibras, lo que favorece la lixiviación de los fructanos 

durante la adición de agua en las tinas de fermentación (Aldrete-Tapia et al., 

2020).  

 

Figura 26. Molienda de las fibras de agave mediante tahona de piedra de 
cantera, accionada por un motor. 
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El material molido, junto con los jugos, fue transferido a tinas de madera, donde 

se adicionaron sales nutritivas y 100 L de agua previamente filtrada del pozo. 

Finalmente, las tinas con mosto fueron trasladadas a la sala de fermentación para 

iniciar la fermentación espontánea.  

Etapas de la fermentación  
Día 1. Reposo 
Las tinas con mosto de agave se mantuvieron en reposo en la sala de 

fermentación durante 24 horas para inducir la fermentación, presentada en la 

Figura 27. En esta etapa inicial se observó actividad fermentativa, evidenciada 

por el burbujeo en la superficie del mosto de agave. Este fenómeno corresponde 

a la liberación de dióxido de carbono (CO2), producto del metabolismo de los 

microorganismos fermentativos, principalmente levaduras, que utilizan los 

azúcares presentes en el mosto como fuente de carbono, lo que genera 

efervescencia en el jugo. A partir de este día se tomaron muestras para los 

análisis del contenido alcohólico, de los sólidos solubles (°Brix), de la 

temperatura, el jugo y el bagazo presentes en el mosto para análisis de azúcares 

reductores totales. Durante esta fase, se adicionó agua previamente filtrada a 

una temperatura cercana a 30 °C, con el objetivo de incrementar el volumen del 

mosto, favorecer la obtención de una mayor cantidad de producto para su 

posterior destilación y ajustar la concentración de azúcares. Asimismo, la adición 

de agua contribuye a diluir posibles compuestos inhibidores y a reducir la presión 

osmótica del sistema, lo que favorece el desarrollo de la fermentación (Colon-

Gonzalez et al., 2025).  

 

Figura 27. Mosto de Agave angustifolia en reposo durante las primeras 25 
horas de fermentación. 
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Día 2. Formulación 

En esta etapa se formuló el mosto mediante la redistribución y compactación del 

bagazo en la tina, con el fin de conformar una capa superficial de masilla de 

agave que cubra las fibras sobresalientes del mosto, como se observa en la 

Figura 28. Adicionalmente, se dejó un hueco central para facilitar la toma de 

muestras durante el proceso fermentativo. 

Una vez concluida la formulación, la masilla y el bagazo se separan ligeramente 

de las paredes de la tina de madera, dejando un espacio reducido entre el 

material fibroso y la superficie interna de la tina. En esta etapa, la masilla presenta 

una coloración café claro y el burbujeo del líquido superficial es constante, lo que 

indica una fermentación activa. La reacción de pardeamiento no enzimático se 

debe a los azúcares reductores y aminoácidos (Paszkot et al., 2023).  

 

Figura 28. Formulación de las tinas de fermentación mediante la compactación 
del bagazo de Agave angustifolia.  

Día 3. cinética  

Durante esta fase, el mosto permaneció en fermentación activa y se observaron 

cambios físicos y sensoriales evidentes. La masilla superficial experimentó un 
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cambio progresivo de color, adquiriendo tonalidades más oscuras, generalmente 

marrones. El jugo del mosto presentó sensaciones características asociadas a la 

presencia de alcohol, como una sensación de frescor al contacto con la piel y un 

sabor predominantemente amargo. 

La masilla utilizada como cobertura del bagazo se modificaba a medida que 

avanzaba la fermentación y actuaba como una superficie de interacción con el 

entorno. Sobre esta se posaron diversos vectores, como moscas del género 

Drosophila melanogaster, comúnmente conocidas como moscas de la fruta, así 

como otros insectos, lo que favoreció la interacción del mosto con los 

microorganismos del ambiente. 

Destilación  
Destrozo  

La destilación del mosto de agave se realizó en alambiques de cobre, 

tradicionalmente empleados en la producción artesanal de mezcal. Este tipo de 

destiladores presenta alta resistencia a la corrosión y una elevada conductividad 

térmica, lo que permite una transferencia eficiente del calor, evita el 

sobrecalentamiento del fermento y favorece la separación del etanol y otros 

compuestos volátiles generados durante la fermentación. Como resultado, se 

obtiene una mayor concentración de compuestos aromáticos deseables en la 

bebida (Cruz et al., 2022).  

En la producción artesanal, la primera destilación del mosto de agave se 

denomina destrozo. Esta etapa se realizó en alambiques de cobre y consistió en 

destilar directamente el mosto fermentado, sin separación de fracciones. En 

ciertos perfiles de mezcal, el proceso se caracteriza por no realizar el despunte, 

es decir, las fracciones iniciales (puntas) y el destilado principal (ordinario) se 

recolectan conjuntamente en una misma ánfora. 

El mosto de agave se distribuyó entre dos alambiques, cuidando de que la 

cantidad de bagazo no excediera la capacidad del equipo, ilustrada en la Figura 
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29, ya que una sobrecarga puede provocar un aumento de la presión y el 

desprendimiento de la montera del alambique durante el calentamiento. Una vez 

que el mosto alcanzó aproximadamente la mitad de la capacidad del alambique, 

el horno se encendió utilizando brazuelo como combustible. El alambique se selló 

mediante la colocación de la montera de cobre, asegurando la unión con masilla 

en los bordes y utilizando prensas para evitar fugas de vapor. 

 

Figura 29. Destilación del mosto fermentado de Agave angustifolia en 
alambiques de cobre. 

Durante la destilación, el grado alcohólico del destilado se monitoreó mediante 

un densímetro de alcohol tipo Gay-Lussac (alcoholímetro). Las primeras 

fracciones del ordinario presentaron concentraciones elevadas de alcohol, que 

disminuyeron progresivamente a medida que avanzaba el proceso. Las lecturas 

de contenido alcohólico se corrigen en función de la temperatura del destilado 

mediante tablas alcoholimétricas, lo que permite establecer criterios de corte. El 

proceso de destilación se detiene cuando el grado alcohólico del ordinario 
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desciende a valores cercanos a 7–8.5 % de alcohol por volumen, rango que 

depende de la concentración inicial de etanol en el mosto fermentado y define el 

contenido alcohólico final del ordinario (Nolasco et al., 2022).  

Una vez concluida la destilación, se retiró la montera del alambique para proceder 

a la eliminación de la vinaza, correspondiente a la fracción líquida no destilada, 

así como del bagazo agotado resultante del proceso. 

En el proceso de destilación del mosto de agave, ocurren la degradación de 

algunos compuestos presentes y la formación de otros, debido a la concentración 

y transformación de compuestos aromáticos volátiles (Stanzer et al., 2023). 

Refinado 

El ordinario obtenido en la primera destilación se sometió a una segunda 

destilación, conocida como refinación, con el objetivo de concentrar el etanol y 

mejorar el perfil sensorial del mezcal. Para esta etapa, el ordinario se vertió en 

alambiques de cobre de distintas capacidades, adaptados a la infraestructura 

disponible en el palenque. 

Durante la refinación, se descartaron las fracciones iniciales, conocidas como 

puntas, que presentaban altos grados alcohólicos y contenían compuestos 

volátiles no deseados. Posteriormente, se colectó el destilado principal, 

correspondiente al mezcal refinado. A lo largo del proceso se obtuvieron varias 

ánforas de destilado, cuyo número y volumen dependieron de la capacidad del 

alambique y de la duración de la destilación. 

En las etapas iniciales de la refinación, el fuego del horno se mantuvo intenso 

para favorecer la liberación de los compuestos más volátiles. Conforme avanzaba 

la destilación, la intensidad del calor disminuyó al añadir agua sobre las brasas, 

lo que permitió que el destilado se condensara de forma más lenta y controlada. 

Esta regulación térmica favorece una mejor separación de compuestos y 

contribuye a la calidad final del mezcal. 
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4.5. Conclusiones  
El proceso de producción de mezcal en el palenque Mezcal Único preserva 

prácticas artesanales y tradicionales desde la cosecha del agave hasta la 

destilación. La integración de estas operaciones influye en la obtención de un 

destilado con características particulares, que conserva el conocimiento 

tradicional y la identidad cultural de esta bebida mexicana.  

El seguimiento del proceso permitió documentar cada una de las operaciones 

unitarias durante la elaboración del mezcal perfil Amarás, en la que se 

identificaron la cocción, la molienda, la fermentación y la destilación como etapas 

muy determinantes. De igual manera, la determinación de parámetros 

fisicoquímicos al comienzo del proceso permitió establecer una línea de 

compresión para la etapa fermentativa, evidenciando el consumo de azúcares 

fermentables en etanol.  

La descripción integral de la producción artesanal permitió identificar los puntos 

clave en los que ocurren las reacciones químicas y microbiológicas, 

proporcionando el contexto necesario para realizar un análisis de la sucesión 

microbiana durante la fermentación.  

El Palenque Mezcal Único mantiene la esencia artesanal, pero también muestra 

disposición para implementar nuevas tecnologías que optimicen la eficiencia de 

cada etapa productiva sin modificar el uso de prácticas tradicionales y permitidas 

por la NOM-070-SCFI-2016 que le permiten la distinción a este sistema de 

producción.  

Finalmente, la documentación del proceso productivo constituye una base para 

el desarrollo de estrategias que favorezcan la eficiencia de la elaboración del 

mezcal, se minimicen pérdidas durante el proceso productivo para aprovechar de 

forma sustentable el agave; recurso de alto valor cultural, biológico y económico 

para la región mezcalera.  
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5. CONCLUSIONES GENERALES 
 

La fermentación del mosto de Agave angustifolia para la producción de mezcal 

artesanal es un proceso microbiológico complejo, en el que la sucesión dinámica 

de bacterias y levaduras cambia continuamente a lo largo del proceso de 

fermentación. El uso de herramientas metagenómicas, como la técnica de 

shotgun, permitió identificar una diversidad taxonómica elevada y profunda, lo 

que permitió describir la estructura de las comunidades microbianas en cada tina 

de mosto analizada.  

Las bacterias ácido lácticas constituyeron el grupo dominante durante la 

fermentación, destacándose especies con metabolismo asociado a la 

transformación de carbohidratos a alcoholes y otros metabolitos que pueden 

influir en el perfil químico del mezcal. La predominancia de las levaduras de 

Saccharomyces sugiere una alta presión de selección a lo largo del proceso de 

producción en las condiciones del palenque, lo cual podría estar asociado a las 

características sensoriales peculiares del mezcal.  

Finalmente, esta investigación contribuye a ampliar el conocimiento sobre la 

microbiata asociada a la fermentación del mezcal elaborado con Agave 

angustifolia, aportando información que podría servir como base para futuras 

estrategias dirigidas al control microbiológico del proceso, la conservación de los 

consorcios microbianos nativos en cada zona productora de mezcal, así como la 

optimización de la calidad e inocuidad en la cadena de producción del mezcal 

artesanal, sin alterar las prácticas tradicionales que distinguen al mezcal 

artesanal de Oaxaca.  
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6. ANEXOS 
Anexo 1.  Relación de la cantidad de jugo de mosto de Agave angustifolia 
para el análisis de azúcares reductores totales. 
Cuadro 8. Cantidad de sólidos solubles (°Brix) presentes en el jugo del mosto y 
volumen requerido en mL para el análisis de azúcares reductores. 

Sólidos solubles (°Brix) mL muestra 

25-26 4 

14-19 10 

3-5 20 

0-2 100 

Relación obtenida del Manual del Laboratorio de Calidad, Palenque Mezcal 
Único, Tlacolula de Matamoros, Oaxaca, México.  
 

Anexo 2. Las 10 bacterias más abundantes durante la fermentación del 
mosto de Agave angustifolia y sus funciones en procesos de fermentación 

 

 

 

  

 



89 

Cuadro 9. Especies bacterianas encontradas durante la fermentación del mosto de Agave angustifolia. 

Especie  Tipo de 
bacteria 

Funciones  ¿Qué 
hace en 
el 
mezcal? 

Fermentac
ión  

Sustrato  Enzima  Ruta 
metabólica  

Productos  Presenci
a en 
bebidas 

Atributo  Fuente 

Lentilactobacillus 
hilgardi  

BAL-
mesofílica  

Degrada 
putrescina, 
arginina, 
alanina, 
serina y 
ornitina, 
histidina, 
precursores 
del 
carbamato 
de etilo. 
Produce 
ácido 
láctico, 
acético 

Fermenta 
glucosa 
para 
producir 
ácido 
láctico y 
acético, 
provocan
do la 
disminuci
ón del pH 

Fermentaci
ón 
heteroláctic
a, 
maloláctica 

 

Fructosa, 
glucosa, 
aminas 
biogénica
s 

Lactato 
deshidrogena
sa (LDH), 
ácido fenólico 
descarboxilas
a, manitol 
deshidrogena
sa, 
glucosidasa, 
histidinol 
deshidrogena
sa, citrato 
hidroximutasa 
e isocitrato: 
NAD+ 
oxidorreducta
sa, 
Tiol 
peroxidasa, 
citrato 
hidroximutasa 
e isocitrato  

Metabolismo 
de 
carbohidratos, 
citrato, vía del 
piruvato  
vía de la 
agmatina 
desaminasa  

Ácido acético, 
1-2 
propanodiol  
Etanolamina, 
histamina, 
putrescina 

Vino Aroma a 
humo  

(Ferrero et 
al., 2021) 

 

Lactiplantibacillu
s plantarum  

Heteroferment
ativa 
facultativa 
mesofílica 
(10-40°C) 

Produce 
alcohol 
isoamílico y 
acetato 
Reduce 
contenido 
de ácido 
acético 
Reduce el 
pH y 
aumenta el 
contenido 
de ácido 
láctico 

 

Produce 
ácido 
láctico 

Fermentaci
ón 
heteroláctic
a iniciador 
en 
fermentacio
nes  

Lactosa, 
sucrosa 

Decarboxilasa 
acetolactato, 
sintasa 
acetolactato  

Vía Embden-
Meyerhof-
Parnas, 
glicolisis, vía 
fosfato 
pentosa, vía 
fosfocetolasa 
(síntesis de 
alcohol), Vía 
malato 
deshidrogenas
a 

Feniletanol, 
Ácido málico 
a piruvato, 
CO2 

Soya, 
yogurt  

(aroma 
floral) 

(Harlé et 
al., 2025),  
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Cuadro 10. Especies bacterianas encontradas durante la fermentación del mosto de Agave angustifolia (continuación). 

Especie  Tipo de 
bacteria 

Funciones  ¿Qué 
hace en 
el 
mezcal? 

Fermentac
ión  

Sustrato  Enzima  Ruta 
metabólica  

Productos  Presenci
a en 
bebidas 

Atributo  Fuente 

Levillactobacillus 
brevis  

Bacteria 
Grampositiva  

 

Eleva el 
contenido 
de 
terpenos, 
esteres  

Participa 
en la 
acidificaci
ón, 
producció
n de ácido 
láctico, 
acético y 
compuest
os 
volátiles 

Fermentaci
ón 
heteroláctic
a 

Arabinosa
, glucosa, 
fructosa y 
trehalosa 

Fosfocetolasa
s, aldolasa 

Fosfato 
pentosa  

 

Acetato, 
etanol, lactato  

Vino Notas 
florales, 
sésamo,  

(du Toit et 
al., 2010; 
Vargas-
Luna et al., 
2025) 

Oenococcus 
oeni  

Bacteria 
Grampositiva, 
anaerobia 
facultativa  

Reduce la 
acidez  
Contribuye 
al aroma y 
sabor 
Produce 
ácido 
láctico  

Produce 
diacetilo 

Heteroferm
entativa, 
maloláctica 
(produce 
diacetilo) 

Fructosa, 
glucosa, 
trehalosa, 
ribosa, 
celobiosa, 
manosa y 
melibiosa 

Malato 
descarboxilas
a  

Vía 
fosfocetolasa, 
vía pentosa 
fosfato, 
Fermentación 
maloláctica 

Etanol, 
sulfitos, 
compuestos 
fenólicos, CO₂ 

Vino  Nota 
manteco
sa 

(Borneman 
et al., 2012; 
Sternes & 
Borneman, 
2016) 

Liquorilactobacill
us nagelii 
(Lactobacillus)  

Bacteria 
Grampositiva, 
anaerobia 
facultativa 

Acidifica el 
medio 
Produce 
compuesto
s 
antimicrobi
anos 

Produce 
ácido 
láctico, 
acético y 
compuest
os 

Heteroferm
entativa  

Glucosa, 
fructosa, 
manosa, 
manitol 

Lactato 
deshidrogena
sa, alcohol 
deshidrogena
sa  

Vía 
fosfocetolasa  

Ácido acético, 
CO₂, etanol, 
ácido láctico 

Bebidas 
fermentad
as: vino, 
shalgam, 
kéfir de 
agua  

 (Bechtner 
et al., 
2022) 

Lentilactobacillus 
buchneri  

 Puede 
convertir el 
ácido 
láctico en 
ácido 
acético  
Reduce el 
crecimiento 
de las 
levaduras 

Transform
a ácido 
láctico a 
1,2 
propanodi
ol 

Heteroferm
entativa  

Fructosa, 
glucosa, 
sacarosa, 
arabinosa 

Fosfocetolasa
, lactato 
deshidrogena
sa, alcohol 
deshidrogena
sa 

Vía 
fosfocetolasa 

Ácido láctico a 
ácido acético, 
etanol y CO₂ 

Ensilados, 
fermentaci
ón de 
vegetales  

Nota a 
mantequ
illa 
(diacetilo
) 

(Zhao et 
al., 2026) 
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Cuadro 11. Especies bacterianas encontradas durante la fermentación del mosto de Agave angustifolia (continuación). 

Especie  Tipo de 
bacteria 

Funciones  ¿Qué 
hace en 
el 
mezcal? 

Fermentac
ión  

Sustrato  Enzima  Ruta 
metabólica  

Productos  Presenci
a en 
bebidas 

Atributo  Fuente 

Oenococcus 
sicerae  

Grampositiva, 
anaerobia 
facultativa, 
BAL 

Transforma 
ácidos 
orgánicos 

Tolera 
etanol y 
pH ácido 

Heteroferm
entativa, 
fermentació
n 
maloláctica  

Glucosa, 
fructosa, 
ácido 
málico 

Enzima 
maloláctica, 
enzimas 
glucolíticas  

Vía 
fosfocetolasa 

Ácido láctico, 
CO₂, etanol 

Sidra, 
bebidas 
ácidas 
fermentad
as  

Alta 
toleranci
a a pH 
bajo y 
etanol  

(Cantarel et 
al., 2009) 

Lacticaseibacillu
s paracasei  

Grampositiva, 
anaerobia 
facultativa, 
BAL 

Producción 
de ácido 
láctico 

Productor
a de ácido 
láctico 

Homoferme
ntativa  

Glucosa, 
lactosa 

Lactato 
deshidrogena
sa  

Glucólisis (vía 
Embden 
Meyerhof) 

Ácido láctico  Productos 
lácteos, 
vino y 
vegetales 
fermentad
os  

Tolerant
e a pH 
bajo 

(Bengoa et 
al., 2021)  

Secundilactobaci
llus 
paracollinoides  

Grampositiva, 
BAL 

Ácido 
láctico  

Acidificaci
ón del 
medio 

Heteroferm
entativa  

Glucosa, 
fructosa 

Fosfocetolasa  Vía 
fosfocetolasa  

Ácido láctico, 
CO₂, etanol 

Fermenta
ciones 
vegetales  

 (Shimokaw
a & Suzuki, 
2021) 

Schleiferilactoba
cullus 
harbinensis  

Grampositiva, 
BAL 

Ácido 
láctico,  

Producció
n de ácido 
láctico  

Heteroferm
entativa 

Azúcares 
simples  

Fosfocetolasa Vía 
heterofermenta
tiva  

Ácido láctico, 
CO₂, etanol 

 Toleranci
a al 
estrés  

(Liu et al., 
2025)  
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