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RESUMEN GENERAL

Dinamica de la microbiota y metabolémica del queso de prensa de
Cuajinicuilapa, Guerrero durante la maduraciéon

Las comunidades microbianas presentes en quesos elaborados con leche cruda
son muy diversas y complejas, y desempefian un papel fundamental en el
desarrollo de sus caracteristicas sensoriales. El objetivo de esta investigacion fue
analizar la dinamica de las comunidades microbianas y su asociacién con las
caracteristicas fisicoquimicas y metabolémicas del “queso prensa”, con el fin de
explicar su influencia en calidad sensorial y funcional durante la maduracién. El
‘queso de prensa” fue adquirido en tres queserias del municipio de
Cuajinicuilapa, Guerrero, México y se tomaron muestras a los 5, 45 y 90 dias de
maduracion. Para cada muestra se llevaron analisis de composicion proximal,
propiedades antioxidantes, evaluacidon sensorial, metagenomico tipo shotgun 'y
metabolémico por GC-MS. Los resultados de la composicién proximal mostraron
que conforme que avanza la maduracion, ocurren cambios en los nutrientes
asociados a procesos de lipdlisis, protedlisis y fermentacion de la lactosa que
podrian contribuir a las propiedades sensoriales. Los quesos con 5 d de
maduraciéon presentaron atributos como: aroma a lacteo, humedad y sensacion
grasa, mientras que los de 90 d se caracterizaron por un color amarillo mas
intenso, mayor dureza y olor a acido propionico. El perfil lipidico estuvo
conformado por 15 acidos grasos: nueve fueron saturados y seis insaturados.
Tanto el contenido fendlico y la capacidad antioxidante exhibieron un incremento
significativo a los 45 dias. El analisis metagendmico revel6 que la microbiota del
queso de prensa estuvo dominada por las especies pertenecientes a los géneros
Staphylococcus y Lactobacillus, con variaciones durante la maduracion. El
analisis de compuestos volatiles se identificaron 59 compuestos (cetonas,
ésteres, acidos, alcoholes, lactonas, terpenos y aldehidos) que permitieron
diferenciar el perfil aromatico entre quesos de las tres queserias. La maduracion
del queso de prensa esta determinada por el conjunto de cambios fisicoquimicos
y antioxidantes que se relacionan de cerca con la microbiota y la formacién de
compuestos volatiles. La composicion microbiana y metabolitos claves permite
vincular asociaciones en las propiedades sensoriales, aportando evidencia sobre
la diversidad de este queso artesanal.

Palabras clave: Queso de prensa, acidos grasos, maduracion, antioxidante.

Tesis de Doctorado en Ciencias Agroalimentarias, Programa de Posgrado en Ciencia
y Tecnologia Agroalimentarias, Universidad Auténoma Chapingo

Autor: M.C. José Alberto Mendoza Cuevas

Director de Tesis: Dra. Diana Guerra Ramirez
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GENERAL ABSTRACT

Dynamics of the microbiota and metabolomics of queso de prensa from

Cuajinicuilapa, Guerrero during ripening

The microbial communities present in cheeses made from raw milk are highly
diverse and complex, and play a fundamental role in the development of their
sensory characteristics. The aim of this research was to analyze the dynamics of
microbial communities and their association with the physicochemical and
metabolomic characteristics of “queso de prensa”, in order to explain their
influence on sensory and functional quality during ripening. “Queso de prensa”
was obtained from three artisanal cheeseries in the municipality of Cuajinicuilapa,
Guerrero, Mexico, and samples were taken at 5, 45, and 90 days of ripening.For
each sample, proximate composition, antioxidant properties, sensory evaluation,
shotgun metagenomics, and GC-MS-based metabolomics were performed.
Proximate composition results showed that, as ripening progressed, changes
occurred in nutrients associated with lipolysis, proteolysis, and lactose
fermentation, which could contribute to sensory properties. Cheeses at 5 days of
ripening showed attributes such as milky, moisture, and fatty mouthfeel, whereas
those at 90 days were characterized by a more intense yellow color, greater
hardness, and a propionic acid odor. The lipid profile consisted of 15 fatty acids:
nine saturated and six unsaturated. Both phenolic content and antioxidant
capacity showed a significant increase at 45 days. Metagenomic analysis
revealed that the microbiota of “queso de prensa” was dominated by species
belonging to the genera Staphylococcus and Lactobacillus, with variations during
ripening. Volatile compound analysis identified 59 compounds (ketones, esters,
acids, alcohols, lactones, terpenes, and aldehydes) that allowed differentiation of
the aromatic profile among cheeses from the three artisanal cheeseries. The
ripening of “‘queso de prensa” is determined by a set of physicochemical and
antioxidant changes that are closely related to the microbiota and the formation
of volatile compounds. The microbial composition and key metabolites make it
posible to establish associations with the sensory properties, providind evidence
of the diversity of this artisanal cheese.

Key words: prensa cheese, fatty acids, ripening, antioxidant.

Doctoral Thesis. Doctorado en Ciencias Agroalimentarias, Universidad Autbnoma Chapingo
Author: M. C. José Alberto Mendoza Cuevas
Advisor: Dra. Diana Guerra Ramirez
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1. INTRODUCCION GENERAL

Los quesos artesanales elaborados con leche cruda son un sistema biologico
complejo en los que se llevan a cabo diversos procesos fisicoquimicos,
bioquimicos y microbiologicos que inciden en las caracteristicas sensoriales y
tecnolégicas. Cada variedad de queso presenta propiedades unicas las cuales
estan dadas por diversos factores, por ejemplo, las condiciones geograficas y
climaticas que son determinantes en la produccion de leche, la constitucion de
las comunidades microbianas presentes tanto en la leche como durante la
elaboracién del queso y el tiempo de maduracién (Mohamed et al., 2023, Oliveira
et al., 2025; Neviani et al., 2025). Los quesos artesanales mexicanos representan
un patrimonio cultural y gastrondmico, cuyo valor radica en la tradicion y la
identidad regional (Villegas et al., 2014; Galli, 2024; Denk, 2025).

El queso de prensa es un queso artesanal elaborado con leche cruda de vaca
originario de Cuajinicuilapa, Guerrero. Su proceso de elaboracién y maduracion
favorece el desarrollo de microbiota particular que influye en las caracteristicas
fisicoquimicas, sensoriales y de calidad (Villegas de Gante et al., 2024; Mendoza-
Cuevas et al., 2023). No obstante, a pesar de su importancia gastronémica en la
region de la Costa Chica de Guerrero, este queso carece de informacion que
describa integralmente la dinamica de la composicion microbiana y bioquimica
durante su maduracién. En este aspecto, existe un vacio en el conocimiento con
respecto a como evoluciona la microbiota y cédmo ésta interacciona con los

cambios fisicoquimicos y metabolémicos a lo largo de su maduracion.

Las comunidades microbianas presentes en los quesos artesanales juegan un rol

vital en el desarrollo de compuestos derivados de la protedlisis, lipdlisis y
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fermentacién, que determinan caracteristicas sensoriales tales como sabor,
aroma, textura (Anastasiou et al., 2022; Khattab et al., 2019; Mayo et al., 2021;
Parente et al., 2022). La dinamica de estos microorganismos depende de la
interaccién entre bacterias, hongos y levaduras (Mayo et al., 2021). Por ello,
comprender la composicion y la actividad durante el periodo de maduracion es
importante para caracterizar y valorizar los quesos artesanales.

Por otro lado, las ciencias dmicas en los ultimos afios se han consolidado como
herramientas clave para estudiar de manera integral la composicion, asi como el
funcionamiento de matrices alimentarias (Zheng et al., 2018; Bottari et al., 2020;
Pisano et al., 2020; Papadimitriou et al., 2022; Mohamed et al., 2023). La
metagendmica ayuda a la identificacion de las comunidades microbianas,
mientras que la metabolémica no dirigida permite identificar metabolitos y
compuestos volatiles relacionados a los procesos bioquimicos que ocurren
durante la maduracién. La integracion de ambos enfoques permite establecer
relaciones entre la microbiota, la actividad metabdlica y los atributos sensoriales
del queso (Afshari et al., 2020; Anastasiou et al., 2022; Jiang et., 2022).

1.1. Objetivo general

Analizar la dinamica de las comunidades microbianas y el perfil metabolémico del
queso de prensa producido en tres queserias artesanales de Cuajinicuilapa,
Guerrero, durante 3 periodos a lo largo de 90 dias de maduracién mediante el
analisis de sus propiedades fisicoquimicas, antioxidantes, sensoriales y estudios
metagendmicos y metabolomicos con el fin de explicar los cambios
fisicoquimicos y sensorial, y contribuir al conocimiento de los quesos artesanales

de México.

1.2. Objetivos especificos

e Evaluar la composicion fisicoquimica, la capacidad antioxidante y las
propiedades sensoriales del “queso de prensa” durante tres muestreos en
un periodo de 90 dias de maduracién mediante métodos convencionales
para determinar el impacto del tiempo de maduracion sobre las

caracteristicas sensoriales y la calidad del queso.

15



e Caracterizar la microbiota y el perfil de compuestos volatiles mediante
estudios metagendmicos y metaboldmicos del “queso de prensa” elaborado
entres queserias de Cuajinicuilapa, Guerrero a lo largo de 90 dias de
maduracion para identificar los microorganismos responsables de la

generacion de compuestos relacionados con el aroma y sabor del queso.

1.3. Hipétesis

Durante el proceso de maduracion del queso de prensa de Cuaijinicuilapa,
Guerrero, la composicion y actividad metabdlica de las comunidades microbianas
se modifican, y estas variaciones se relacionan directamente con los cambios
fisicoquimicos, la capacidad antioxidante y la generacién de compuestos volatiles

responsables del desarrollo del aroma del queso.

1.4. Organizacién de la tesis

La presente investigacion esta conformada por cuatro capitulos, que en conjunto

dan forma al contenido de la tesis:

Capitulo 1: incluye la introduccién, donde se expone el panorama general y la

relevancia del estudio.

Capitulo 2: Aborda la revision de literatura con respecto a las generalidades sobre
los quesos artesanales, la importancia de las comunidades microbianas en las
caracteristicas propias de los quesos, asi como los ultimos estudios que se han

hecho respecto al microbiota de los quesos.

Capitulo 3: Presenta el primer articulo derivado del tema de investigacion, en
donde se muestran los resultados obtenidos sobre las caracteristicas
fisicoquimicas, el perfil peptidico y capacidad antioxidante del queso de Prensa

durante tres estadios de maduracion.

Capitulo 4: Muestra el segundo articulo derivado de la investigacién, en el cual
se estudid la composicion de las comunidades microbianas presentes en el

queso mediante secuenciacion tipo shotgun y el perfil aromatico de compuestos
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volatiles generados por la microbiota y como inciden en las caracteristicas

sensoriales.
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2. REVISION DE LITERATURA
21. Queso

El queso es un alimento lacteo fermentado obtenido por la coagulaciéon de las
proteinas de la leche como consecuencia de la adicion de agentes coagulantes,
y la eliminacion del suero que se genera. De acuerdo con el proceso de
elaboracion se pueden obtener diferentes tipos de quesos: frescos,
semimadurados y madurados (Chombo-Morales, 2022). En la elaboracion de
queso las principales materias basicas empleadas son: leche, cuajo, enzimas
coagulantes y sal; sin embargo, pueden incluirse otros ingredientes dependiendo
la variedad del queso (Villegas de Gante et al., 2016; Chombo-Morales, 2022).
En este contexto las variedades de quesos de acuerdo con su forma, sabor y
textura que existen alrededor del mundo y que son empleados en la gastronomia
local en platillos tipicos, se debe a que estos productos estan fabricados con
diversos tipos de leche, y procesos de fabricacién, asi como el proceso y

condiciones de maduraciéon (Najera et al., 2021).

2.1.1. Quesos artesanales
Los quesos artesanales, son alimentos lacteos tradicionales, de elaboraciéon a
pequefia escala con leche cruda, procesos de elaboracion no tecnificados,
fermentacién espontanea y periodos de maduracién variados. Estos quesos son
apreciados por los consumidores de la regién en la cual son fabricados y
consumidos (Penna et al., 2021; Pina et al., 2021; Mendoza-Cuevas et al., 2023).
De acuerdo con Villegas de Gante et al. (2016) los quesos artesanales son
alimentos elaborados y consumidos por una poblacion por décadas o siglos. Por
tal motivo son de gran relevancia en las cadenas agroindustriales de los paises

que los producen.
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En México los quesos artesanales se consideran importantes en la gastronomia
de las regiones que los producen. Hasta la fecha en el pais se conocen alrededor
de 40 variedades de quesos artesanales, frescos, semimadurados y madurados;
siendo los quesos frescos los de mayor consumo. (Villegas de Gante et al., 2016;

Gonzalez-Cérdova et al., 2016).

2.1.2. Queso de prensa

El queso de prensa es un queso artesanal producido principalmente en las
regiones de la Costa Chica de Guerrero y la Costa de Oaxaca; teniendo a los
municipios de Cuajinicuilapa en Guerrero y Santiago Pinotepa Nacional en
Oaxaca como los principales productores (Villegas de Gante et al., 2024,
Mendoza-Cuevas et al., 2023). El origen de este queso se remonta a mas de 100
afios (Mendoza-Cuevas et al., 2023). De acuerdo con Villegas de Gante et al.
(2024) este queso es elaborado con leche cruda de vacas de razas cebuinas
como brahman, sardo negro, indubrasil, gry asi como su cruza con razas

europeas, COmo Suizo americano y Ssuizo europeo).

El queso de prensa tiene una forma prismatico-rectangular, sin embargo, algunas
queserias lo moldean en forma cilindrico-plana; presenta una consistencia firme,
su color va del blanco al amarillo y su peso oscila entre 1 a los 15 kg. El queso
puede ser consumido fresco, después de 2 a 5 dias de elaboraciéon y madurado
hasta después de tres meses de maduracion. A menudo su comercializaciéon y
consumo se da a nivel regional (Mendoza-Cuevas et al., 2023; Villegas de Gante
et al., 2024).

2.2. Importancia de las comunidades microbianas presentes en

quesos artesanales

Las comunidades microbianas, usualmente conocida como microbiota en los
quesos estan conformadas por poblaciones procariotas (bacterias), eucariotas
(hongos y levaduras) y virus, siendo las bacterias los componentes mayoritarios
de microbiota durante los procesos de fabricacion de las diferentes variedades

de quesos (Mayo et al., 2021). La composicién de estos microorganismos con
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respecto al numero, cantidad y variedad estara condicionada por factores bioticos
y abidticos del entorno de produccion (Mayo et al., 2021; Parente et al., 2022).

La microbiota en cada variedad de queso, generalmente se encuentran
distribuidas uniformemente por toda la matriz, sin embargo, se ha documentado
que en la corteza y el nucleo del queso exhiben diferente composicion de
microbiana; en el caso de la corteza los microorganismos aerobios son los
dominantes mientras que en el nucleo se albergan los microorganismos
anaerobicos (Tilocca et al., 2020; Choi et al., 2020). De acuerdo con Tilocca et al.
(2020) para conocer las caracteristicas sensoriales y la huella microbiana, con el
fin de diferenciar los tipos de queso, es necesario estudiar los microorganismos
del nucleo. Sin embargo, si la intencion es investigar las comunidades de
microorganismos relacionados con el proceso de elaboracion, condiciones y
entorno de maduracion, asi como la seguridad de los quesos se tienen que

analizar los microrganismos asociados a la corteza o superficie.

Las caracteristicas sensoriales, la calidad y seguridad del consumo de los quesos
dependen principalmente del tipo de microorganismos; cuyas enzimas originan
diferentes metabolitos secundarios derivados: los carbohidratos, las grasas y las
proteinas, dando lugar a las texturas y sabores distintivos asociados al queso
(Anastasiou et al., 2022; Khattab et al., 2019; Mayo et al., 2021; Parente et al.,
2022).

Segun Anastasious et al. (2022) los microorganismos presentes en los quesos
pueden proceder de tres fuentes: la microbiota autdctona de la leche, el tipo de
cultivos iniciadores empleados para inocular la leche y del entorno del lugar
donde se elaboran los quesos. Sin embargo, existen otros factores que pueden
modificar la microbiota en los quesos tales como: genéticos, ambientales,
nutricionales, salud del animal lechero, estacion del afo de ordefa, etc. (Suh,
2022; Khattab et al., 2019). De igual manera, durante el proceso de maduracion,
ocurren una serie de cambios microbiolégicos y bioquimicos, que pueden afectar
el crecimiento y la interaccidon de los microorganismos del queso (Afshari et al.,
2020a; Khattab et al., 2019).
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Hoy en dia el estudio de las comunidades microbianas en los quesos tiene como
objetivo primordial comprender su estructura, dinamica y funciones metabadlicas.
Asimismo, conocer el rol que juega cada una de ellas en el desarrollo de las
caracteristicas unicas en cada variedad de queso (Afshari et al. 2020a; Tilocca et
al., 2020; Anastasiou et al., 2022).

2.3. Técnicas empleadas en la identificacion de las comunidades
microbianas

Para conocer la composicién de las comunidades microbianas en los quesos se
han empleado dos métodos: los dependientes de cultivo y los independientes.
Dichas técnicas se han utilizado en las ultimas décadas, sin embargo,
dependiendo de lo que se quiera obtener en las investigaciones es su eleccién
(ElI Sheikha & Hu, 2018; Mayo et al., 2021; Demeric et al., 2021; Jiang et al.,
2022).

2.3.1. Técnicas dependientes de cultivo

Las técnicas dependientes del cultivo como su nombre indican, consisten en
proporcionar el crecimiento de los microorganismos en los medios de cultivos
(electivos, selectivos o diferenciales) apropiados. Después de aislar e
identificar a nivel de género y la especie, se tipifican los biotipos hasta nivel
intraespecifico (Anastasiou et al., 2022; Zotta et al., 2021). Si bien las técnicas
dependientes de cultivo pueden ser utiles para determinar la composicion de
la microbiota de acuerdo con Demirci et al. (2021), pueden presentar algunas
desventajas como son las variaciones entre especies y una limitada
reproducibilidad. Ademas, este tipo de técnicas presentan sesgos en cuanto a
la selectividad incompleta debido a que puede subestimar la diversidad y, en
ocasiones, inclusive no detectar algunos grupos microbianos mayoritarios,
representando solo una pequefia parte de los microorganismos presentes en

la composicion de la microbiota del queso (Mayo et al., 2021; Zotta et al., 2021).

2.3.2. Técnicas independientes del cultivo

Las técnicas independientes de cultivo emplean la extraccion del material
genético del queso que posteriormente es amplificado por medio de la reaccion
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en cadena de la polimerasa (PCR). En esta categoria de técnica se encuentran:
el polimorfismo de longitud de fragmentos de restriccion terminal (T-RFLP), el
polimorfismo de conformacion de una sola hebra (SSCP), el analisis de
heterogeneidad de longitud (LH), la electroforesis en gel de gradiente
desnaturalizante (DGGE), la electroforesis en gel de temperatura (TGGE), la
electroforesis en gel de gradiente de temperatura (TTGE), la PCR cuantitativa en
tiempo real (QPCR), y la transcripcién inversa-gPCR (RT-gPCR), entre otras mas
técnicas ( Anastasiou et al., 2022; Afshari et al., 2020a; De Filippis et al., 2017; El
Sheikha & Hu, 2018; Jiang et al., 2022; Kergoulay et al., 2015; Mayo et al., 2021).
Este tipo de técnicas genotipicas proveen una informacion amplia e integra de la
diversidad de las comunidades microbianas del queso a nivel de género, especie
y en ocasiones hasta cepa; en consecuencia, permiten a los investigadores
conocer el potencial que pueden tener las comunidades microbianas en cuanto

al desarrollo tecnoldgico (Anastasiou et al., 2022; Ferreria et al., 2022).

2.4. Utilizacion de secuenciacion de alto rendimiento

Por otro lado, la secuenciacion de alto rendimiento (HTS, high throughput
sequencing, por sus siglas en inglés) pertenece al grupo de técnicas
independientes de nueva generacion (Mayo et al., 2021): Esta técnica facilita
la interpretacion del tipo de comunidades microbianas presentes en matrices
alimentarias (Salamandane et al., 2024). De igual manera segun Salamandane
et al. (2024) la HTS proporciona informacién sobre el viruloma y el resistoma,
lo que permite una evaluacion mas precisa de la seguridad del queso.

De acuerdo con Mayo et al. (2021) la secuenciacion de alto rendimiento para
fines metagendmicos puede ser empleada de dos formas: secuenciacion
especifica de genes (secuenciacion dirigida) y secuenciacion de todos los
nucledtidos presentes (secuenciacion shotgun). De igual manera mencionan que
las técnicas HTS pueden analizar un numero mucho mayor de moléculas de
acidos nucleicos (provenientes de organismos vivos o muertos), lo que permite

una descripcidn mucho mas completa de los componentes microbianos de un
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queso, que por ende, proporciona informacion sobre la dinamica general de la
poblacion.

De acuerdo a diversos autores la HTS se aplica para conocer las comunidades
de microorganismos presentes en un microambiente, por ello en productos
lacteos, se han empleado para la caracterizacion de la microbiota del queso
durante el periodo de maduracién asi como conocer la contribucion de cada una
de las comunidades de microorganismos presentes en la generacion de
caracteristicas sensoriales unicas en quesos con denominacién de origen, y para
determinar la tipicidad (Anastasiou et al., 2022; Afshari et al., 2020a; Kamilari et
al., 2019; Kergaurlay et al., 2015).

2.5. Estudio de las comunidades microbianas mediante el empleo de

las ciencias 6micas

Hoy en dia el empleo de multiples ciencias dmicas ha tenido un auge creciente
para revelar la sucesion de la microbiota en ecosistemas, detectar genes, y
entender la formacion de sabores en alimentos fermentados (Yuan et al., 2025).
Por tal motivo, el empleo de los enfoques dmicos en el entendimiento de la
dinamica que existen entre microbiota y las reacciones bioquimicas que ocurren
durante todo el proceso de elaboracion del queso, ha ayudado a dilucidar los
mecanismos de los grupos de microorganismos que inciden en las caracteristicas
sensoriales y de la funcionalidad del queso. Dentro de las ciencias encargadas
de investigar las interacciones entre los grupos de microorganismos presentes
en la matriz del queso se encuentran la metagendmica que estudia el ADN, la
metatranscriptomica que tiene como objetivo el estudio del ARN, la
metaprotedmica estudia las proteinas y la metaboldmica encargada del estudio
de los metabolitos de manera masiva (Afshari et al., 2020a; Tilocca et al., 2020;
Anastasiou et al., 2022; Jiang et al., 2022).

2.5.1. Metagendmica
El término “metagendémica” aparecio en 1998 (Chauhan et al., 2022), esta ciencia
o enfoque se encuentra basada en el estudio del material genético

especificamente del ADN, el cual es secuenciado mediante diversas técnicas o
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tecnologias pertenecientes a los métodos independientes de cultivo
pertenecientes a la secuenciacién de alto rendimiento (secuenciacion de nueva
generacion) (Rodriguez-Santiago & Armenol 2012; Lavezzo et al., 2016; Rubio et
al., 2020; Afshari et al., 2020b; Kamilari et al., 2019; Ercolini , 2020). Asimismo,
Anastasiou et al. (2022) mencionan que la metagendmica presenta dos enfoques
diferentes en la HTS: la secuenciacion de amplicones en donde se amplifica y
secuencia un gen marcador altamente conservado o una region del genoma del
ADN extraida de manera directa de una comunidad microbiana de la matriz
alimentaria; siendo el gen 16S rARN para bacterias y el 18S rARN para el caso
de hongos y levaduras. Mientras que en la secuenciacion por shotgun, el ADN
extraido es secuenciado en su totalidad, proporcionando identificacién
taxonémica y el potencial metabdlico de la microbiota por medio de la

reconstruccion de las rutas metabdlicas.

Hoy en dia, la metagendmica considerada un campo emergente del area de la
microbiologia, contribuye a vislumbrar los cambios biolégicos causados en la
estructura de los alimentos a través del conocimiento de la microbiota en los
productos alimenticios (Santiago-Rodriguez et al., 2016; De Filippis et al., 2017;
Afshari et al., 2018; Anastasiou et al., 2022). La utilizacién de la metagendmica
genera una vision clara acerca del proceso de elaboracién, tipicidad y
caracteristicas unicas de un queso con el objetivo de distinguir o discriminar las
diferentes variedades de este producto lacteo (Kergourlay et al., 2015; Kamilari
et al., 2019).

La metagendmica ha sido utilizada en investigaciones para identificar la
microbiota en productos lacteos hasta el principio del siglo XXI, se empled para
secuenciar el genoma completo de L. /actis debido a que esta bacteria es una de
las mas empleadas en cultivos iniciadores (Afshari et al., 2020a; Anastasiou et
al., 2022). En el caso de quesos, estudios metagenomicos han revelado la
presencia de Prevotella y Arthrobacter en quesos irlandeses (Afshari et al. 2020a;
Kergourlay et al., 2016). En el 2014 se llevd a cabo un estudio metagenomico

para conocer la composicion de la corteza de tres tipos de quesos revelando la

25



presencia de especies poco comunes: Pseudoalteromonas haloplanktis y
Psychrobacter immobilis (Wolfe et al., 2014, Afshari et al., 2020). Mientras otra
investigacion documento los cambios en las comunidades bacterianas asociadas
al proceso de elaboracion artesanal del queso de Poro hasta los 60 dias de
maduracion, mediante pirosecuenciacion 454 (Aldrete-Tapia et al., 2014). En
leche cruda se han encontrado los siguientes géneros de microorganismos:
Macrococcus, Staphylococcus, Enterococcus, Streptococcus, Lactobacillus y
Enhydrobacter; mientras que la diversidad microbiana en la cuajada y queso esta
compuesta principalmente por Streptococcus y Lactobacillus. Pero después de la
etapa de cuajado, las especies con dominancia son Streptococcus thermophilus
y Lactobacillus delbrueckii (Aldrete-Tapia et al., 2014).

De acuerdo con Escobar-Zepeda et al. (2016), en el queso Cotija la microbiota
se encuentra representada principalmente por tres géneros: Lactobacillus,
Leuconostoc y Weissella y por alrededor de 500 géneros no dominantes.
Mientras que en el queso bola de Ocosingo predominan cinco géneros
Streptococcus thermophilus, Lactococcus lactis, Lactobacillus helveticus, L.
delbrueckii y L. plantarum (Aldrete-Tapia et al., 2018). Un estudio cuyo objetivo
fue conocer la microbiota de diversos quesos artesanales mexicanos, entre los
que se encuentra: el cincho, demostro la presencia predominante de los géneros
bacterianos: Streptococcus, Lactococcus, Kiebsiella y Enterobacter. Mientras
que, del reino fungi predominan: Saccharomyces, Candida, Scheffersomyces y
Dikarya (Murugesan et al.,2018). En un estudio sobre en el queso adobera se
destacan tres géneros: Streptococcus, Lactococcus y Lactobacillus (Ruvalcaba-
Gbémez, 2020). EI analisis taxondmico de las comunidades mediante
secuenciacion de alto rendimiento del gen 16S en quesos artesanales
procedentes del noreste del Argentina se encontr6 que los géneros
predominantes fueron Streptococcus, Enterococcusy Lactococcus (Suarez et al.,
2020). El estudio bajo el enfoque de la metagendémica, de cinco quesos
artesanales originarios de dos regiones de Brasil demostré6 que Lactococcus
lactis subsp. lactis fue la bacteria mas comun. Asimismo, demostraron que, en la

region sur, predomina Streptococcus thermophilus, mientras que en la region
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sureste se encontraron estreptococos pertenecientes a una nueva especie del
grupo S. salivarius y a S. infantarius. La corteza de los quesos de la region sur
esta conformada por bacterias acido lacticas y levaduras, siendo la dominante D.
hansenii; mientras que la microbiota presente en las cortezas del queso de la
region sureste estda dominada por la bacteria Corynebacterium variable, y las
levaduras Diutina catenulata, Debaryomyces hanseniiy Kodamaea ohmeri(Kothe
et al., 2022) Mientras que Ocampo Morales et al. (2026), en el queso Crema de
Chiapas la microbiota esta representada por los géneros bacterianos:
Streptococcus, Lactobacillus y Lactococcus, y las levaduras Candida etchellsii y

Candida tropicalis durante el periodo de maduracion.

2.5.2. Metaboldmica

El enfoque de la metaboldomica pertenece a una de las cuatro disciplinas que
hasta el momento se emplean para entender a las comunidades microbianas en
alimentos, dicha ciencia tiene como objetivo primordial identificar y cuantificar de
manera simultanea los metabolitos que se producen y que son modificados por
el metabolismo de los microorganismos activos (Afshari et al., 2020a; Li et al.,
2022; Jiang et al., 2022; Shu, 2022). El estudio de los metabolitos puede ser con
enfoque dirigido o especifico en el cual se busca analizar un grupo de metabolitos
en una muestra. Mientras que el estudio no dirigido se enfoca en descubrir todos
los metabolitos presentes en la muestra (Afshari et al., 2020b; Liu et al., 2019;
Anastasiou et al., 2022). De igual forma puede ser informativa debido a que
puede identificar y cuantificar los metabolitos, o discriminativa porque diferencia
cierto grupos de metabolitos presentes en la muestra de estudio (Afshari et al.,
2020a; Liu et al., 2019; Khattab et al., 2019). Segun Afshari et al. (2020b) este
campo de investigacion es multidisciplinar debido a que se encuentra conformado
por la quimica analitica, la bioquimica y la bioinformatica para poder estudiar los

metabolitos.

Para llevar a cabo un analisis metabolémico de una muestra se recomienda la
siguiente secuencia: preparacion y extraccion de la muestra, separacion,

identificacion y cuantificacion (Afshari et al., 2020a; Liu et al., 2019). Dentro de
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las técnicas para elucidar e identificar metabolitos se encuentran la cromatografia
de alto rendimiento, la cromatografia liquida, la cromatografia de gases y
electroforesis capilar, habitualmente acopladas a espectrometria de masa; asi
como la resonancia magnética nuclear (Afshari et al., 2020a; Li et al., 2020; Jiang
et al., 2022; Shu, 2022).

Los estudios metabolomicos en los quesos se han enfocado a caracterizar las
variedades de quesos por el tipo de metabolitos presentes en ellos, la verificacion
de procesos de elaboracion de los quesos, la calidad de las materias primas
empleadas en su elaboracién, la prevencion de fraudes o adulteraciones, la
deteccion de microorganismos de patogenos, la seguridad alimentaria vy
trazabilidad del producto y la originalidad en quesos con denominacion de origen
(Shu, 2022; Jiang et al., 2022; Li et al., 2020; Khattab et al., 2019; Afshari et al.,
2020a; Le Sheikha y Hu 2018).

Le Boucher et al. (2015) emplearon los analisis metabolémicos para investigar la
influencia de adulteracion con respecto a los parametros de maduracion
mediante cromatografia liquida de alta rendimiento acoplado a espectrometria de
masa en muestras de quesos madurados a 2, 13 y 25 dias, y utilizando dos

métodos de extraccion.

2.5.3. Metaproteémica

Actualmente la disciplina de metaprotedmica ha comenzado a tener un mayor
auge debido a que proporciona una herramienta para comprender a gran escala
el engranaje de las comunidades microbianas mediante el reconocimiento y
cuantificacion de las proteinas presentes en la microbiota, dando una percepcion
directa de los fenotipos de los microorganismos hasta un nivel molecular,
mediante el estudio de la expresidn génica de los mismos y la dinamica dentro la
comunidad (Kleiner, 2019; Salvato et al., 2021; Van Den Bassche et al., 2021).
Los avances de esta ciencia se deben a las nuevas tecnologias desarrolladas por
los investigadores para la separacion de péptidos y/o proteinas. Anastasiou et al.

(2022), en la cromatografia liquida de alta resolucion, una técnica que permite la
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separacion de las mezclas peptidicas, asi como la espectrometria de masas de

alta resolucion que permite su identificacion (Klenier, 2019; Salvato et al., 2021).

En los ultimos afos en la Unién Europea han surgido problemas con los quesos
que cuentan con denominacién de origen protegida (DOP) debido a que se han
detectado adulteraciones, para contrarrestar este problema ha utilizado el
enfoque de la metaprotedmica (Bouroutzika et al., 2021). Asimismo, los estudios
de las proteinas se han empleado para diferenciar entre proteinas originadas
durante el proceso de maduracion del queso, y para identificar proteinas que

tengan la capacidad de ser bioactivas.

2.6. Combinacion de los enfoques dmicos para la comprension de la

microbiota del queso

Desde el auge de los enfoques dmicos se han aplicado diversos estudios en
queso utilizando alguna de las cuatro disciplinas para investigar la interaccién de
las comunidades de sus microorganismos; sin embargo, al solo abordar uno de
estos enfoques, es muy dificil comprender los procesos bioldgicos que ocurren
en la matriz del queso; en consecuencia , recientemente se han empleado los
enfoques multidmicos, para proporcionar informacion sobre la calidad, basada en
la dinamica de la microbiota y sus interacciones durante el periodo de maduracién
(Afshari et al., 2020a; Anastasiou et al., 2022; Jiang et., 2022).

La integracion de la metagendmica y metatranscriptomica permite una obtener
una vision mas completa de la actividad de la microbiota en el sistema de
fermentacion, y reconocer las funciones en el queso y detallar vias metabdlicas
de la fermentacién para descubrir el aporte al sabor (Jiang et al., 2022). Mientras
que Jiang et al. (2022) mencionan que la combinacion entre la metagendémica y
la metaprotedmica permite predecir los genes, e investigar la expresion de las
proteinas, proporcionando informacion sobre los cambios dinamicos en la
microbiota del queso. Por otro lado, la interaccién de la metagendémica y
metaboldmica ayuda a integrar a las comunidades de microorganismos de forma
individual con los metabolitos con el objetivo de reconocer cada una de las cepas

con un potencial especifico en la formacién del sabor del queso. Dicha
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compaginacion permite visualizar mejor los procesos de maduracién y conocer
las posibles variables que interfieren en la calidad del queso, ademas de exhibir
las relaciones entre los géneros especificos de este y los metabolitos. Asimismo,
puede emplearse para identificar biomarcadores moleculares con el fin de cotejar

la maduracion de los quesos.
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3. EFECTO DE LA MADURACION SOBRE LAS
PROPIEDADES FISICOQUIMICAS Y ANTIOXIDANTES DEL
QUESO DE PRENSA DE CUAJINICUILAPA, GUERRERO.

3.1 Resumen

El queso de prensa artesanal elaborado con leche de vaca sin pasteurizar se
consume en diferentes grados de maduracion, sin embargo, hasta la fecha se
carece de informacion de los beneficios o riesgos que representa este alimento
segun el momento de su consumo. El objetivo de este estudio fue evaluar los
cambios en las caracteristicas fisicoquimicas, perfil de acidos grasos y el
potencial nutracéutico del extracto acuoso libre de grasa a lo largo de 90 dias de
maduracién, del queso de prensa elaborado en el municipio de Cuajinicuilapa,
Guerrero, con el fin de conocer las caracteristicas de este alimento a diferentes
tiempos de maduracion. El queso fue adquirido en tres queserias (A, By C) de
Cuajinicuilapa. El analisis de las muestras, a los 5, 45 y 90 dias de maduracion,
consistié en la determinacion de las propiedades fisicoquimicas, capacidad
antioxidante y un perfil flash. Los resultados mostraron que, a medida que avanza
la maduracién, ocurren cambios de los nutrientes: proteina (46-34 %)y grasa (43-
37%). En la fraccion lipidica de los quesos, se detectaron 15 acidos grasos, de
los cuales 9 son saturados (57%) y 6 insaturados (32%). El contenido fendlico
(6.69-4.57 uyg EAG g') y la capacidad antioxidante (ABTS 111.13-55.87 y
CUPRAC 9.05-2.69 umol ET g™ exhibieron un aumento significativo a los 45 d
de maduracion. En cuanto a las caracteristicas sensoriales, los quesos con 5 d
de maduracién presentaron los siguientes atributos: aroma a lacteo, humedad y
sensacion grasa, mientras que los de 90 d se distingue un color amarillo, dureza
y olor a acido propionico. Estos resultados indican que la maduracion modifica
las caracteristicas fisicoquimicas, sensoriales del queso ademas de promover la
generacion de compuestos bioactivos con potencial nutracéutico.

Palabras claves: Quesos artesanales, lipdlisis, péptidos bioactivos,
antioxidantes, protedlisis.
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EFFECT OF RIPENING ON THE PHYSICOCHEMICAL AND
ANTIOXIDANT PROPERTIES OF PRENSA CHEESE FROM
CUAUJINICUILAPA, GUERRERO.

Abstract

Artisanal “prensa” cheese made from unpasteurized cow’s milk is consumed at
different stages of ripening; however, to date there is no information regarding the
benefits or risks that this food may pose depending on the time of its consumption.
The aim of this study was to evaluate the physicochemical characteristics, fatty
acid profile, and nutraceutical potential of the fat-free aqueous extract over 90
days of ripening of prensa cheese produced in the municipality of Cuajinicuilapa,
Guerrero, in order to characterize this food at different ripening times. The cheese
was obtained from three dairies (A, B and C) in Cuajinicuilapa. Samples collected
at 5, 45, and 90 days of ripening were analyzed for physicochemical properties,
antioxidant capacity, and a flash profile. The results showed that, as ripening
progressed, changes occurred in nutrient contents: protein (46—34%) and fat (43—
37%). In the lipid fraction of the cheeses, 15 fatty acids were detected, of which 9
were saturated (57%) and 6 unsaturated (32%). Both the phenolic content ((6.69-
4.57 ug GAE g™) and the antioxidant capacity (ABTS 111.13-55.87 and CUPRAC
9.05-2.69 umol TE g7') showed a significant increase at 45 days of ripening.
Regarding sensory characteristics, cheeses with 5 days of ripening exhibited the
following attributes: dairy aroma, moisture, and fatty mouthfeel, whereas cheeses
with 90 days of ripening were characterized by a yellow color, firmness, and a
propionic acid odor. These results indicate that ripening modifies the
physicochemical, sensory, and microbiological characteristics of the cheese and
promotes the generation of bioactive compounds with nutraceutical potential.

Keys Word: Artisanal cheese, lipolysis, bioactive peptides, antioxidants,
proteolysis.
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3.2. Introduccién

El queso es un alimento primordial en la gastronomia local de diversas
sociedades y forma parte integral en la elaboracién platillos tipicos (Lopez-
Expdsito et al.,, 2017; Santiago-Lopez, et al.,, 2018). Ademas de su valor
gastrondmico, es un alimento nutritivo y que aporta proteinas de alta calidad,
lipidos de facil digestion, vitaminas y minerales (Biatek et al., 2020; Sari¢ et al.,
2022). En los ultimos afos, diversas investigaciones indican que los quesos son
una fuente de compuestos bioactivos, como péptidos y acidos grasos
insaturados, los cuales pueden tener efectos benéficos para la salud humana
(Hernandez-Galan et al., 2016; Baraé et al., 2018; Ozturk & Akin, 2018; Manzo et
al., 2019; Criste et al., 2020; Ochoa-Flores et al., 2021; Shaukat et al., 2021;
Aguilar-Toala et al., 2022; Sari¢ et al., 2022; Stankov et al., 2023, Bezerra et al.,
2024).

Las caracteristicas de un queso dependen del origen de la leche utilizada y el
meétodo de elaboracion, sin embargo, durante el proceso de maduracion se
obtienen los atributos sensoriales, nutricionales, asi como la generacién de
compuestos bioactivos (Oztiirk & Akin, 2018; Manzo et al., 2019; Najera et al.,
2021; Sari¢ et al., 2022; Bezerra et al., 2024). En el trascurso del proceso de
maduracién de un queso, ocurren cambios bioquimicos y quimicos que dan lugar
a la textura, la apariencia, la microestructura y el sabor caracteristico en cada una
de las variedades de quesos (Biatek et al., 2020; Criste et al., 2020; Akarca, 2020;
Saric et al., 2022).

El queso de prensa artesanal de las regiones de la Costa Chica de Guerrero y la
Costa de Oaxaca; se produce principalmente en los municipios de Cuajinicuilapa
en Guerrero y Santiago Pinotepa Nacional en Oaxaca (Mendoza-Cuevas et al.,
2023; Villegas de Gante et al., 2024), y posee una forma prismatico-rectangular,
presenta una consistencia firme, su color va del blanco al amarillo y su peso oscila
entre 1 kg a los 15 kg (Mendoza-Cuevas et al., 2023; Villegas de Gante et al.,
2024).
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El origen de este queso se remonta a mas de 100 afios (Mendoza-Cuevas et al.,
2023), sin embargo, los estudios que permitan entender sus caracteristicas
fisicoquimicas y sensoriales son escasas. En este contexto, el objetivo de este
trabajo fue evaluar las caracteristicas fisicoquimicas, el perfil de acidos grasos,
el potencial antioxidante de un extracto acuoso enriquecido en péptidos y las
propiedades sensoriales del queso de prensa elaborado en el municipio
Cuajinicuilapa, Guerrero, a lo largo de 90 dias de maduracion, con el fin de
aportar informacion sobre los cambios fisicoquimicos y sensoriales a diferentes
tiempos de maduracion y contribuir al conocimiento de los quesos artesanales de
México.

3.3. Materiales y métodos

3.3.1. Obtencidén de las muestras de queso de prensa

Las muestras del queso de prensa artesanal, elaborados con leche cruda de
vaca, se adquirieron en marzo de 2023 de tres queserias (A, B y C) del municipio
de Cuajinicuilapa, Guerrero, México (16°28'18' N, 99°24'55' O). De cada queseria
se adquirieron cuatro piezas de queso recién elaborados de un kilogramo de
peso. Las muestras se trasladaron al municipio de San Marcos, Guerrero
(16°47'46' N, 99°23'05' O) a un espacio con caracteristicas similares a aquellas
de las queserias de Cuajinicuilapa. En este lugar, las muestras de los quesos se
dejaron madurar durante 5, 45y 90 dias. después de cada tiempo de maduracion,
las muestras se almacenaron en bolsas de polietileno y se conservaron a -17 °C

hasta su analisis.

3.3.2. Analisis fisicoquimico de las muestras de queso de prensa

La composicién proximal de cada una de las muestras de queso en diferentes
periodos de maduracion fue determinada mediante espectroscopia de infrarrojo
cercano FoodScanTM Lab (FOSS Analytical AB, Hillergd, Dinamarca), utilizando
50 g de la muestra rallada obtenida del centro de cada queso (Yoo et al., 2019).
El pH se midio utilizando un potenciémetro 420 A+ Thermo ©°"™ (Thermo Fisher
Scientific, Massachusetts, Estados Unidos) como lo describen Tekin & Giiiler

(2019). Mientras que, para las mediciones de acidez titulable, se utilizd el método
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reportado por la AOAC (2002). Los resultados obtenidos se expresan como

porcentaje de acido lactico, todos los analisis se realizaron por cuadruplicado.

3.3.3. Desgrasado de las muestras de queso de prensa

Una muestra de 120 g de queso, de cada unidad experimental, previamente
molida se mezclé con 240 mL de hexano en un matraz Erlenmeyer. Cada matraz
fue agitado a 150 rpm durante 3 horas manteniendo una temperatura de 37 °C
en una incubadora orbital (Sev-Prendo INO-650 M, Mex). Una vez completado el
tiempo de extraccion se elimind el hexano, empleando un evaporador rotativo
modelo R-210 (Blchi Labortechnik AG, Fawil 1, Sui) a 30°C. Las muestras libres
de grasa se almacenaron a -17 °C y la grasa extraida se conservo a 4 °C hasta

su analisis (Hewavitharana et al., 2020).

3.3.4. Determinacion del perfil de acidos grasos en muestras de queso de

prensa

La produccion de ésteres metilicos de acidos grasos (FAMEs) para determinar el
perfil de acidos grasos en las muestras de las grasas de los quesos, se llevé a
cabo segun el método descrito por Lopez-Yerena et al. (2018) mediante las

reacciones de esterificacion y transesterificacion.

Los FAMEs se analizaron en un cromatografo de gases Agilent 6890 con detector
de ionizacién de llama (FID) utilizando una columna SP-2560 (75 m x 0,18 mm
de diametro interior x 0,14 um de espesor de pelicula). La temperatura inicial del
horno fue de 140 °C con rampas de 4 °C establecidas por minuto hasta una
temperatura final de 240 °C. Tanto la temperatura del inyector como la del
detector fueron de 240 °C. Se utilizé helio como gas de arrastre a un flujo de 1,6
mL min-'. Como estandar se empled una mezcla de ésteres metilicos de acidos
grasos 37 DAME mix (Sigma Aldrich).

Los FAMEs se identificaron comparando sus tiempos de retencién con los
tiempos de retencién de los estdandares de referencia y los resultados se
expresan como porcentaje (%) del total de acidos grasos presentes en la

muestra.
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3.3.5. Preparacion de extractos solubles en agua de queso de prensa

Los extractos enriquecidos en péptidos se obtuvieron segun el procedimiento
descrito por Barac et al. (2019) con algunas modificaciones. Las muestras de
queso libres de grasa (20 g) se mezclaron con 60 mL de agua destilada. El pH se
ajusté a 4.6 con HCI 1M. La mezcla se homogeneizdé (15 min) en un vortexer
Symphony DS41(VNR, USA), se sonico (15 min) en un Sonicator Modelo 8890
(Cole-Parmer, lllinois, USA) y se incubd (1 ha40 °Cy 110 rpm) en una incubadora
orbital (Sev-Prendo INO-650 M, Mex). A continuacion, las muestras se
centrifugaron (4500 rpm, 20 min, 4 °C) en una centrifuga (5718R Frontier ™,
Ohaus, Nueva Jersy, EE. UU.). Los sobrenadantes se filtraron consecutivamente,
primero a través del papel filtro Whatman™ No.41 y después por Whatman™
No.1. El filtrado se liofilizé (Labconco, Corp. KS, EE. UU.) y se utilizé6 para

cuantificar el contenido fendlico y la capacidad antioxidante.

3.3.6. Determinacion del contenido de fenoles totales en queso de prensa

El contenido fendlico se determiné siguiendo el método Folin-Ciocalteu adaptado
a microplacas (Shaukat et al., 2021). El extracto enriquecido en péptidos
previamente liofilizado (10 mg) se mezclé con 1 mL de agua destilada,
posteriormente se tomd6 una alicuota de 25 pL del extracto, 125 pyL de agua
destilada, 20 uL del reactivo Folin-Ciocalteu y 30 pL de solucién de Na2COs al
20%. La absorbancia se midié a 760 nm después de 30 minutos de incubacion
en un lector de microplacas modelo Synergy 2 (Biotek International, Vermont, EE.
UU). Los resultados se expresaron como microgramos equivalentes de acido

galico por g de muestra (EGA ug g™'). El andlisis se hizo por cuatriplicado.

3.3.7. Capacidad antioxidante

3.3.7.1. Ensayo ABTS

El ensayo ABTS se evalu6 de acuerdo con el método de Revilla et al. (2016) con
algunas modificaciones. Una alicuota (20 pL) del extracto en estudio, se mezclé
con 180 pL de la solucion ABTS.*. La disminucion de absorbancia de la mezcla
de reaccion se midio a 734 nm. Los resultados se expresaron como micromol

equivalente de Trolox por gramo de extracto (umol ET g).
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3.3.7.2 Ensayo CUPRAC
Se determiné la capacidad antioxidante con el método de la reduccién de iones

de cobre Il (CUPRAC) reportado por Ozylrek et al. (2008) adaptado a
microplacas. Una alicuota (20 upL) del extracto, 50 uL de solucion CuCl,-2H,0,
50 uL de solucion de neucuproina, 50 yL de buffer de acetato de amonio y 30 pyL
de agua destilada. La absorbancia se midié a 540 nm después de 30 minutos de
incubacion en un lector de microplacas modelo Synergy 2 (Biotek International,
Vermont, EE. UU). Los resultados se expresaron como micromol equivalente de

Trolox por gramo de extracto (umol ET g')

3.3.8. Perfil flash descriptivo del queso de prensa

El analisis sensorial descriptivo de las muestras de queso de prensa en diferentes
estados de maduracion se llevo a cabo por el método descrito por Torres-Salas
et al. (2023) con modificaciones. Se empled un panel de 13 personas, durante la
primera sesion, a cada panelista se le presentaron las muestras de los quesos A,
By C, con 5y 90 dias de maduracion. Las seis muestras fueron presentadas de
forma aleatoria y simultdnea en vasos de plastico del No. 0, codificados con
numeros aleatorios de tres digitos. A continuacion, los panelistas crearon una lista
de atributos para diferenciar las muestras. Posteriormente se consensoé la
informacion en una lista de 10 atributos (color amarillo, sabor salado, aroma a
lacteo, olor a pies, sabor acido, sabor residual, dureza, humedad, granulosidad y
sensacion grasosa). En una segunda sesion, a cada panelista se le presentaron
nuevamente las seis muestras, simultaneamente, y se le pidio jerarquizarlas para
cada atributo utilizando una escala ordinal del 1 al 6, considerando 6 como la

muestra con la mayor intensidad del atributo.

3.4. Analisis estadistico

El analisis estadistico se fundamenté en un disefio con medias repetidas y
asignacién de tratamientos completamente al azar, evaluando el efecto de las
queserias (A, B y C) a través del tiempo de maduracién (5, 45 y 90 dias) con

cuatro repeticiones.
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Las variables respuesta evaluadas incluyeron parametros fisicoquimicos, perfil
de acidos grasos, compuestos fenolicos y capacidad antioxidante (ABTS). Los
datos se analizaron mediante un modelo mixto, considerando el tiempo de
maduracion como efecto aleatorio y las queserias como efecto fijo (Stroup et al.,
2018); las comparaciones de medias se realizaron mediante el método de Tukey-
Kramer (p < 0.05), utilizando el paquete SAS version 9.1 (SAS Institute, Inc., Cary,
NC, EUA). El analisis del perfil flash se efectué mediante un disefo
completamente al azar, seleccionando panelistas con diferencias significativa (p
< 0.05) en la mayoria de los atributos, mediante el programa SAS 9.0 (SAS
Institute Inc., Cary, NC, USA). Con los datos de los panelistas seleccionados se
hizo un andlisis procrusteano generalizado (APG) (Torres-Salas et al., 2023)
mediante el programa XLSTAT version 2014 (Addinsoft, USA).

3.5. Resultados y discusion

3.5.1. Propiedades fisicoquimicas

Los resultados del analisis fisicoquimico de las muestras del queso de prensa
durante el periodo de maduracién se muestran en el Cuadro 1. Se observé una
disminucion significativa (p < 0.05) del contenido de humedad conforme avanzo
la maduracion, con reducciones de 61 % para los quesos de las queserias Ay B;
mientras que para la queseria C fue de 57%. Esta tendencia es semejante a lo
reportado en queso Graviera, donde la humedad disminuyé hasta 36.36 % a los
90 dias de maduracion (loannidou et al., 2022). Asimismo, el queso afiejo de
Zacazonapan mostrd una tendencia a disminuir el contenido de humedad a 28.77
% a los 180 dias de maduracion (Torres-Salas et al., 2023). La disminucion del
contenido de humedad durante el periodo de maduracion se atribuye
primordialmente a la deshidratacién paulatina del queso, y al intercambio de
compuestos volatiles entre la superficie y el ambiente de la sala de maduracién
(loannidou et al., 2022). Este fendmeno también puede estar influenciado por
factores como la elaboracion del queso, la temperatura de maduracion, el
proceso de sinéresis, la adiccidon de sal y la produccién de acido lactico (Yoo et
al., 2019; Sardifias-Valdés et al., 2021; Torres-Salas et al., 2023).
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Para el caso de las proteinas, en general hubo una disminucion estadisticamente
significativa (p < 0.05) en los quesos de las tres queserias, durante la maduracion.
La reduccion entre los dias 5 al 90 fue de 20 %, para los quesos de las queserias
Ay C; mientras que para los quesos de la queseria B fue de 26 %.

La disminucion en el contenido puede ser atribuido a la hidrdlisis de las proteinas
por el agente coagulante y enzimas nativas o microbianas, que generan
compuestos de menor peso molecular (Fox et al., 2017; loannidou et al., 2022).
El contenido de grasa se mantuvo sin diferencias significativas (p < 0.05) durante
el tiempo de maduracion, este resultado concuerda con lo reportado en el queso
Provolone (Manzo et al., 2019) y el queso Mozzarella (Gulzar et al., 2019)-, donde
el contenido de grasa no mostré diferencias estadisticas, aunque el contenido de
grasa sea constante, estas pueden sufrir cambios debido a diferentes reacciones
enzimaticas como la lipdlisis, proceso metabdlico que da lugar a la hidrélisis de
los triacilglicéridos, por la accion de la lipasa, para producir glicerina y acidos
grasos libres (loannidou et al., 2022). El contenido de sal disminuyo
significativamente durante los 90 dias de maduracion (p < 0.05), con reducciones
de 58 % en los quesos de la queseria A, 53% en los quesos de la queseria B, y
29 % en los quesos de la queseria C, lo cual puede deberse a la migracion de la
sal hacia la superficie del queso y su pérdida asociada al lactosuero o al
intercambio de humedad con el ambiente (Ramirez-Navas et al., 2017).

Los sdlidos totales aumentaron significativamente (p < 0.05) a lo largo de la
maduracién, lo cual puede estar relacionado con la pérdida de humedad, la
concentracion de componentes de la leche (grasa, proteinas), y la actividad
enzimatica (Fox et al., 2017).

El pH aumentd constantemente entre los 5-90 dias de maduracion, con
diferencias significativas (p < 0.05) (Cuadro 1). Esta tendencia puede deberse al
consumo de acido lactico por parte del hongos y levaduras y a la liberacién de
amoniaco y aminas asociadas con la desaminacidn y descarboxilacion de
aminoacidos libres (Oztiirk & Akin, 2018; Jiao et al., 2021).
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Cuadro 1. Composicion quimico proximal, en base seca, durante la maduraciéon

del queso de prensa, elaborado en tres queserias de Cuajinicuilapa, México.

Parametros  Tiempo Queseria A Queseria B Queseria C
(dias)
5 35.44+0.41%@ 36.90+0.21 B2  39.82+0.66°¢
Humedad 45 15.66 £0.6282 14.56+0.222 18.07+0.197°
(%) 90 13.24+0.58 A 14,15+0.294%> 16.910.25%°
5 45.04+0.05 B2 46.53+0.17 B2  44.41+0.41Ca
Proteina (%) 45 38.81+0.82A° 35.92+0.36%%  38.51+0.30B°
90 36.03+0.33%@  34.33+0.93%2  35.53+0.32A2
5 43.45+0.13A2  42.91+0.11%42  42.32+0.36A2
Grasa (%) 45 41.56+0.42°>  42.93+0.49°°  39.25+0.34A2
90 42.17+0.32A>  42.38+0.31A>  37.25%0.27A2
5 4.01£0.02B>  3.83+0.018>  3.49+0.085
Sal (%) 45 1.82+0.05%@  1.79 £0.01%2  2.77+0.08"2
90 1.67 £0.15A2  1.79+0.07%2  2.46+0.127°
5 7.48+0.12A2 .72 £+0.14”2  9.77+0.39 AP
Solidos 45 17.78+0.7582  19.34 +0.64B°> 19.44+0.608°
totales (%) 90 20.11£0.38 €@ 21.48+0.80C2 25.06+0.34C¢P
5 5.34+0.01A>  5.10£0.0142  5.33%£0.014°
pH 45 5.50+0.018>  5.29+0.02 B2 5.49+0.018°
90 5.55+0.018> 5.38+0.01B2  5.43+0.01B®
5 1.05+£0.02%°  1.33+0.04%¢  0.62+0.03%2
Acidez 45 1.68+0.02B>  1.80+0.038>  0.75+0.0142
titulable (%) 90 1.84+0.02°°  2.41+0.03°°c  1.09+0.03B2

Los valores representan la media * error estandar. Medias con letra minuscula
en filas y medias con letra mayuscula en columna, seguidas de diferente letra,
indican significancia estadistica (p < 0.05).

La acidez titulable mostré un incremento a través del periodo de maduracion del
dia 5 al dia 90(p < 0.05) principalmente en las queserias A y B como
consecuencia por la acumulacion de péptidos, aminoacidos generados durante

la etapa de la protedlisis (Fox et al., 2017).

3.5.2. Perfil de acidos grasos en muestras de queso de prensa

El perfil de acidos grasos (AG) del queso de prensa se muestran en el Cuadro 2.
En total se detectaron 15 AG, nueve fueron saturados, de los cuales el mas
abundante fue el acido palmitico, y seis fueron insaturados, destacando el acido
oleico. Como se observa, los acidos grasos saturados (AGS) se encuentran en
mayor proporcidon que los acidos grasos insaturados (AGI), con valores
promedios entre 57 % y 32 % esta tendencia es similar con lo reportado para
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diversas variedades de queso (Danezis et al., 2020; Ochoa-Flores et al., 2021;
Muregan et al., 2021; Aguilar-Toala et al., 2022; Di Grigoli et al., 2022). El
contenido mayor de AGS en el queso podria explicarse a la constitucion de la
grasa lactea, que esta conformada mayoritariamente por acidos grasos saturados
(Barac et al., 2018; Criste et al., 2020).

La composicion y proporcion del perfil de AG en las diferentes variedades de
quesos puede variar el contenido de AG en la leche cruda y el método de
elaboracién (Barac et al., 2018; Moneeb et al., 2019; Danezis et al., 2020).
Como se muestra en el Cuadro 3, la composicion de la mayoria de los acidos
grasos en el queso de prensa no presentd cambios significativos (p <0.05)
durante la maduracion (Cuadro 2). En contraste se observaron diferencias
significativas en el acido caproico, caprilico, caprico, oleico y linoleico, lo cual
puede ser atribuido: a la actividad lipolitica de las bacterias acido lacticas (BAL)
(Stankov et al., 2023). Durante la maduracion de los quesos, los AG mas
abundantes fueron, en orden descendente, el acido palmitico (C16:0), acido
oleico (C18:A%), acido estearico (C 18:0), y el acido miristico (C 14:0). Estos
resultados coinciden con lo reportado en queso blanco serbio en salmuera, queso
Formaggella, queso Coahlo y queso artesanal de oveja (Bara¢ et al., 2018;
Formaggioni et al., 2020; Borba et al., 2022; Stankov et al., 2023).

Aunque los acidos grasos saturados se han asociados con efectos negativos
contra la salud, distintos estudios revelan que el consumo de queso no se
relaciona con un mayor riesgo de enfermedades cardiovasculares (Bara¢ et al.,
2018; Sari¢ et al., 2022; Bittante et al.,2024). En particular el acido estearico,
presenta un efecto metabdlico neutro sobre el colesterol de baja densidad (LDL)
y que puede ser convertido en acido oleico (Barac et al., 2018; Moneeb et al.,
2019; Saric et al., 2022).

De igual manera los AGS de cadena corta y mediana como el acido butirico
(C4:0), el acido caprilico (C8:0) y el acido caprico (C10:0), han exhibido efectos
benéficos que comprende la disminucién del colesterol sérico y hepatico, asi
como propiedades antiproliferativas, antivirales y antibacterianas (Barac et al.,
2018; Ochoa-Flores et al., 2021). Asimismo, los AGS de cadena impar como el
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Cuadro 2. Composicion de perfil de acidos grasos (%) del queso de prensa
durante la maduracion, de tres queserias de Cuajinicuilapa, Guerrero.

Acido graso Tiempo Queseria A Queseria B Queseria C
(dias)
5 0.293040.025¢ 0.2280+0.045%2  0.5005z 0.01
Acido Caproico 45 0.2015+0.01%2 0.3930+0.071¢@ 0.2675+0.0018B2
(C6:0) 90 0.23000.0142 0.1370+ 0.014a  0.0993+0.0342
5 0.3865+0.0882 0.4135+ 0.0382  0.5120% 0.06C®
Acido Caprilico 45 0.2660+0.04%2 0.3260 +0.07A2 0.3615+0.0282
(C8:0) 90 0.4255£0.038 0.2965+ 0.0122 0.1330% 0.014
5 1.1630£0.15A2 1.4250 +0.0852 1.4285 +0.188s
Acido Céprico 45 0.8925+0.07A2 1.5045+0.078>  0.2330+0.01A%
(C10:0) 90 1.2005+0.16% 1.1720£0.03%  0.9615+0.014a
5 1.7345+0.18% 2.2375:0.08%  1.9565:0.214a
Acido Laurico 45 1.4665+0.08%2 2.4470£0.01A>  1.8200+0.01Aa
(€12:0) 90 1.8550+0.15% 1.9660£0.08%  1.5505+0.08A
5 8.3995+0.65 8.9690+0.40%  8.7980+0.644
Acido Miristico 45 7.502040.25% 9.4555:0.00°  8.5190+0.01
(C14:0) 90 8.8685:0.67A2 8.1940+0.22%  8.4120+0.30%
Acido 5 1.5465+0.04% 1.1865£0.0442  1.6055+0.04 A0
Pentadecanoico 5 1.454040.04A° 1.2445+0.04A2  1.5750+0.04Ab
(C15:0) 90 1.6270£0.04A° 1.142040.0442  1.5950+0.04 Ab
5 27.582+0.67A2 20.936+0.56"a  28.656+0.642Aa
Acido Palmitico 45 07.825+0.46A2 30.571+0.24%  28.434+0.04
(¢16:0) 90 20.030+0.07A2 29.877+0.29%  29.617+1.23A
Acido 5 1.0760£0.42% 1.4385:0.02%2  1.6350+0.06
Palmitoleico 5 1.3440£0.03% 1.4525+0.01A2  1.6040+0.01Aa
(C16:1) 90 1.4640£0.03A2 1.3400£0.0142  1.0245+0.41Aa
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Cuadro 2. Composicién del perfil de acidos grasos (%) del queso de prensa

durante la maduracion, de tres queserias de Cuajinicuilapa, Guerrero
(Continuacion).
Acido graso Tigmpo Queseria A Queseria B Queseria C
Acido édlaS) 1.0690£0.07A° 0.7880+0.07A2 1.1690+0.07A°
Heptadecanoico 1.3560£0.078> 0.7965+0.07A% 1.2620£0.074°
(C17:0) 90 1.1330£0.07% 0.7925$0.07A% 1.3575£0.077
5 13.798+0.22%2 13.495+0.12%2 11.314+0.2142
Acido Estearico 45 15.128+0.40%2 13.171+0.12A2 12.262+0.15"2
(C18:0) 90 14.041£0.70%2 14.054+0.1142  13.910+1.23A2
5 2.8260+0.02%2 2.6550+0.09%2 2.5585+0.062
Acido Elaidico 45 3.0715+0.10° 2.6915+0.03”2 2.4600+0.02A2
(C18: %) 90 2.7760+0.12%2 2.7115+0.03%@ 2.8880+0.27A2
Acido Oleico 5 25.884+0.30% 26.146+0.4142 26.146+0.41A2
(C18: A%) 45 26.695+0.44%2 25.039+0.20A2 28.018+0.44A2
90 25.323+1.4142 25.393+0.08%2 31.710+2.78B°
Acido 5 0.2840+0.02”° 0.3080+0.08"° 0.1860+0.0142
(Lgf;'gf;ﬁgt) 45 0.2820+0.04%° 0.3150+0.01%° (0.2090+0.044a
90 0.2700+0.01A*  0.3070+0.03”° 0.2050+0.0342
Acido Linoleico 5 1.0020+0.02"2 1.5720+0.57A2 2.7075+0.578P
(C18: 24%"c) 45 1.01204£0.03%2 1.5975+0.03”° 1.3915+0.03A2
90 0.9925+0.07A2 1.5855+0.07A° 1.5230+0.07A°
Acido cis-11- 5 0.5605+0.01A¢  0.3850+0.02”° 0.2015+0.04A2
?8‘2’8?22;00 45 0.5650£0.01A° 0.3955+0.014F 0.2060+0.024a
90 0.5450+0.01A¢  0.3725+0.02”° 0.2065+0.0142

Los valores representan la media * error estandar. Medias con letra minuscula
en filas y medias con letra mayuscula en columna, seguidas de diferente letra,
indican significancia estadistica (p < 0.05).

acido pentadecanoico (C15:0) y el acido heptadecanoico (C17:0) han sido
asociados positivamente al mejorar la sensibilidad de la insulina y la diabetes tipo

Il (Sari¢ et al., 2022)
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En los quesos de prensa estudiados, predominaron los AG de cadena mediana
(40 % a 45.5 %), seguidos por los AG de cadena larga (29.5% a 35.8 %) y en
menor proporcion los AG de cadena corta (0.09 % a 0.29 %), ver cuadro 3.

Los AG de cadena corta y mediana aportan directamente al sabor del queso y
actuan como precursores de multiples compuestos aromaticos, mientras que los
AG de cadena larga contribuyen al sabor, la textura y la cremosidad (Zhang et
al., 2022).

También los AG de cadena corta, por su alta volatilidad, presentan aromas
intensos y pueden participar como sustratos en la formacion de otros compuestos

aromaticos (Zhang et al., 2022)

Cuadro 3. Composicion total de acidos grasos (%) del queso de prensa durante

la maduracion, de tres queserias de Cuajinicuilapa, Guerrero.

Acidos Tiempo Queseria A Queseria B Queseria C
grasos (dias)
AGS 5 55.9725+1.35%2  58.6785+1.35%2 55.9400+1.35%@
45 56.0920+1.35%2  59.9095+1.35%2 55.7345+1.35%a
90 58.4105+1.35%2 57.6315+1.3572 57.6372+1.35%2
AGI 5 31.6330+ 0.9142 32.5045+0.91%2 34.0730+0.914a
45 32.9700+ 0.9142 31.4910+0.91A2 33.889+ 0.9142
90 31.3705+ 0.9142 31.162+ 0.91 A2 37.557+0.91 AP
AGCC 5 0.2930+0.02%2  0.2280+0.02B2 0.5005+0.02 c°
45 0.2015+0.02B2  0.3930+0.02°> 0.2675+0.02 B
90 0.2300£0.024>  0.1370£0.024°  0.099+0.02Aa
AGCM 5 40.8120+1.18%2 44 .1675+1.18%@ 42.9565+1.18A2
45 39.4065+1.1842  455485+1.18°° 41.9425+1.18%2
90 43.0065+1.18B2  42.6475+1.18%8 42.2695+1.18A2
AGCL 5 14.8675+£0.24%°  14.2830+0.24> 12.4830+0.24A2
45 16.4840+0.178% 13.9680+0.17%2 13.5245+0.17A2
90 15.1740+£0.86"%2 14.8470+0.86"® 15.2683+0.865°
AGMI 5 30.3470+0.7242  30.6245+0.72"2 31.1795+0.72A2
45 31.6760+0.7242 29.5785+0.72A2 32.2885+0.72*2
90 30.1080+0.7242  29.8170+0.72”@ 35.8295+0.728°
AGPI 5 1.2860+0.5642  1.8800+0.564% 2.8935+0.56A°
45 1.2940+0.0342  1.9125+0.03%2 1.6005+0.03 A2
90 1.2625+0.0742  1.8925+0.0742 1.7280+0.07 A°

Los valores representan la media * error estandar. Medias con letra minuscula
en filas y medias con letra mayuscula en columna, seguidas de diferente letra,
indican significancia estadistica (p < 0.05).
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3.5.3. Contenido de fenoles totales en muestras de queso de prensa

El contenido de fenoles totales (CFT) en los extractos solubles en agua del queso
de prensa se muestra en el Cuadro 4, en este se muestran diferencias
estadisticas (p <0.05) tanto para el efecto del periodo de maduracién como la
queseria de origen. En las muestras de las queserias Ay C, el CFT mostré una
tendencia ascendente, de acuerdo con lo reportado para otros quesos
(Azarashkan et al., 2022; Kalle et al., 2024; Uzunsoy, 2024)- Por el contrario, la
queseria B present6 un incremento a los 45 dias, seguido de una disminucién a
los 90 dias de maduracion, comportamiento similar al reportado en el queso Ras
(EI-Sayed et al., 2025).

El CFT en los quesos depende principalmente de la alimentacidén del ganado,
debido a que la dieta rica en forraje y pasto fresco ayudan a su transferencia de
compuestos fendlicos desde el pasto (lanni et al., 2020; Muresan et al., 2021;
Kalle et al., 2024). Sin embargo, estos compuestos también pueden ser
originados durante el periodo de maduracion del queso por el catabolismo de
acidos grasos libres, empleando como precursor a la tirosina (Kalle et al., 2024).
En cambio, la concentracion del CFT puede disminuir durante la maduracién vy el
almacenamiento por las reacciones quimicas y enzimaticas que experimentan
estos compuestos inestables (Levkov et al., 2014), asi como por la obstruccion
del proceso de salazdn en su cuantificacion por el ensayo Folin-Ciocalteu (Kose
& 2020).

3.5.4. Capacidad antioxidante en quesos de prensa

Como se muestra en el Cuadro 4, los valores de la capacidad antioxidante por
ABTS y CUPRAC mostraron diferencias significativas (p <0.05) tanto por los
tiempos de maduracion, como para la queseria de origen. La tendencia general
es un aumento de la capacidad antioxidante a los 45 dias de maduracién, y una
disminucion al final de la maduracion. En la literatura, estudios han reportado en
quesos artesanales tendencias similares a las obtenidas este estudio (Bezerra et
al., 2024; Salik & Cakmakgi, 2026; Uzkug et al., 2025) Estos cambios podrian

estar relacionados con la actividad proteolitica, durante la cual se liberan y
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acumulan péptidos que, con una maduracion prolongada, se degradan y pierden
su actividad biolégica (Bottesini et al., 2013; Torres-Salas et al., 2023).La
variabilidad en los diferentes quesos puede atribuirse la composicion de la leche,
la capacidad antioxidante con los aminoacidos libres, asi como a los péptidos
bioactivos generados durante el periodo de maduracion (Kose & Ocak, 2020;
Uzunsoy, 2024).

Cuadro 4. Contenido fendlico y capacidad antioxidante en diferentes estadios de
maduracion del queso prensa de Cuajinicuilapa, Guerrero.

Parametro Tiempo Queseria A Queseria B Queseria C
(dias)
Fenoles 5 5.12+0.25%2  4.57+0.25%2  4.59+0.25A2
totales (g 45 5.55+0.25%%  6.01+£0.25"Bc  6.44+0.258b
EAG g) 90 5.61+0.25%@  5.06+0.258  6.69+0.25C
ABTS (umol 5 70.15+£3.83A°  55.87+3.83A2  58.12+3.83A2
ETg" 45 87.53+3.83B2  82.22+3.83%Ba  101.43+3.836BP
90 83.64+3.83%° 76.71+3.83B2  111.13+3.89¢c
CUPRAC 5 2.69+0.15%2  9.05+0.15C¢¢ 6.65+0.15¢
(umol ET g" 45 8.96+0.15%¢  6.72+0.15B 5.77+0.1582
90 6.19+£0.158>  547+0.15%° 5.23+0.15A2

Los valores representan la media * error estandar. Medias con letra minuscula
en filas y medias con letra mayuscula en columna, seguidas de diferente letra,
indican significancia estadistica (p < 0.05).

3.5.5. Perfil flash descriptivo del queso de prensa

Después de realizar la evaluacion del perfil flash los panelistas se redujeron 10
panelistas y de los 10 atributos a 8, que ayudaron a describir el queso de prensa.
En la figura 1, se muestra que el perfil flash descriptivo del queso, explicé el 81.44
% de la variabilidad total (F1: 69.81 y F2: 11.63 %). A los 5 dias de maduracion,
el queso de la queseria C presentdé un aroma a lacteo como atributo
predominante, mientras que los de las queserias Ay B estan caracterizados por

sensacion a grasa, humedad y granulosidad. En cambio, a los 90 dias, el queso
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proveniente de la queseria A se caracteriza por color amarillo y olor a acido
propionico, mientras que la dureza y sabor residual predominaron en las

muestras de las queserias By C.

Biplot (ejes F1y F2: 81.44 %)

Color amarillo

sensacion
grasosa
olor a pies B-5
é-5 Humedad
°

Granulosidad

F2 (11.63 %)

-2 Dureza  S.residual |

-10 -8 -6 -4 -2 0 2 4 6 8 10
F1(69.81 %)

Figura 1. Mapa de dos dimensiones del perfil flash de
queso prensa. A-5, B-5 y C-5 corresponden a las
muestras de las queserias A, B 'y C con 5 dias de
maduracion, respectivamente; mientras que A-90, B-90
y C-90 a las mismas queserias con 90 dias de
maduracion.

Las caracteristicas sensoriales de los quesos se encuentran relacionadas con los
cambios estructurales y bioquimicos generados por la interacciéon entre los
nutrientes y los microorganismos durante el periodo de maduracion (Galli et al.,
2019). Atributos como el color, la apariencia, la textura y el sabor juegan un papel
crucial para la aceptabilidad del consumidor e influyen en la calidad del producto
(Szkolnicka et al., 2024) durante la maduracién; la protedlisis constituye la
reaccidn bioquimica mas compleja, ya que determina cambios en dureza,
elasticidad y capacidad de fusion, ademas de intervenir sustancialmente en el
desarrollo del sabor y el aroma caracteristicos de cada variedad de queso (Galli
et al., 2019; Torres-Salas et al., 2023).
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3.6. Conclusiones

El queso de prensa de Cuajinicuilapa, Guerrero elaborado en tres diferentes
queserias presento una composicion fisicoquimica con cambios ligados al
periodo de maduracion, aunque con una tendencia similar entre las queserias

estudiadas.

El perfil de acidos grasos del queso de prensa de las tres queserias estudiadas
presentd una mayor proporcidén de acidos grasos saturados, siendo C16:0 (acido
palmitico) el mas abundante durante el periodo de maduracién. Asimismo, se
observé que los principales acidos grasos corresponden a cadenas de longitud

mediana.

Los extractos solubles en agua de los quesos de prensa en distintos dias de
maduracién exhibieron propiedades antioxidantes. El contenido de fenoles
totales y la capacidad antioxidante mostraron un aumento significativo a los 45
dias de maduracion, lo que permite inferir que esta etapa es la mas adecuada

para el consumo.

La evaluacion sensorial mediante la técnica de perfil flash permitié distinguir los
quesos en diferentes dias de maduracién, los quesos de 5 dias se caracterizaron
por los atributos de humedad, aroma a lacteo y granulosidad; mientras que los
quesos de 90 dias destacaron por su dureza, color amarillo, olor a acido

propionico y sabor residual.
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4. DINAMICA DE LA MICROBIOTAY METABOLOMICA EN
QUESO DE PRENSA DE GUERRERO DURANTE SU
MADURACION

41. Resumen

Las comunidades microbianas presentes en un queso desempenan un papel
fundamental durante su maduracion, ya que intervienen en las transformaciones
bioquimicas de carbohidratos, lipidos y proteinas, generando compuestos
volatiles que determinan gran parte del aroma y sabor caracteristicos del
producto final. El objetivo de este estudio fue caracterizar integralmente la
microbiota y el perfil de compuestos volatiles del “queso de prensa” en diferentes
tiempos de maduracion, mediante enfoques metagenémicos y metabolémicos,
para evaluar la seguridad microbiolégica y establecer marcadores de calidad
fisicoquimica y sensorial de producto. El “queso de prensa” fue elaborado
artesanalmente en tres queserias de Cuajinicuilapa, Guerrero y se dejé madurar
durante 90 dias, el analisis de las comunidades microbianas se determind por
metagendmica shotgun, mientras que los compuestos volatiles se analizaron por
CG-MS usando microextraccién en fase soélida (SPME). La microbiota del queso
estuvdé conformada principalmente por las especies de los géneros
Staphylococcus y Lactobacillus. En total se identificaron 59 compuestos volatiles,
de los cuales nueve contribuyen de manera determinante a la diferenciacion del
perfil aromatico entre queserias y a lo largo del periodo de maduracion.

Palabras claves: microbiota, queso artesanal, compuestos volatiles.
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4. MICROBIOTA DYNAMICS AND METABOLOMICS OF PRENSA
CHEESE DURING RIPENING

Abstract

The microbial communities present in cheese play a fundamental role during
ripening, as they drive the biochemical transformations of carbohydrates, lipids,
and proteins, generating volatile compounds that determine much of the
characteristic aroma and flavor of the final product. The aim of this study was to
comprehensively characterize the microbiota and volatile compound profile of
“‘queso de prensa’ at different ripening times, using metagenomic and
metabolomic approaches to assess microbiological safety and establish
physicochemical and sensory quality markers for the product. The “queso de
prensa” was produced artisanally in three cheesemaking facilities in
Cuajinicuilapa, Guerrero, and ripened for 90 days. Microbial communities were
analyzed by shotgun metagenomics, while volatile compounds were analyzed by
GC-MS using solid-phase microextraction (SPME). The cheese microbiota
consisted mainly of species belonging to the genera Staphylococcus and
Lactobacillus. In total, 59 volatile compounds were identified, nine of which made
a decisive contribution to differentiating the aromatic profile among cheesemaking
facilities and over the ripening period

Keys Word: microbiota, arisanal cheese, volatile compounds
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4.2. Introduccién

El queso es uno de los alimentos fermentados tradicionales mas populares y
empleado en la preparacién de platillos gastrondomicos (Galli, 2024; Denk, 2025).
Cada variedad presenta propiedades unicas determinadas por diversos factores,
como la regidn de origen y las condiciones climaticas, el tipo de leche y el proceso
de elaboracién (Mohamed et al., 2023, Oliveira et al., 2025; Neviani et al., 2025);
sin embargo, entre los factores con mayor impacto se encuentran las
comunidades microbianas, las cuales desempefian un rol crucial sobre las
caracteristicas sensoriales, de seguridad y calidad de los quesos (Zheng et al.,
2018; Bottari et al., 2020; Fontana et al., 2023; Cardinali et al., 2024; Oliveira et
al., 2025).

Durante la maduracion, la microbiota del queso lleva a cabo cambios bioquimicos
en carbohidratos, lipidos y proteinas, generando compuestos responsables del
aroma y sabor. Estos compuestos se originan durante el proceso de lipdlisis,
protedlisis y la fermentacién de la lactosa (Fontana et al., 2023; Cardinali et al.,
2024; Eramo et al., 2025; Neviani et al., 2025; Oliveira et al., 2025).

La microbiota del queso esta compuesta mayoritariamente por bacterias acido
lacticas (BAL) que contribuyen a la produccién de acido lactico, la textura y el
sabor del queso. Su presencia y proporciones varian dependiendo del tipo de
queso y se ven influenciadas por el origen de la leche, el ambiente de la queseria,
y los utensilios utilizados durante la elaboracion (Mayo et al., 2021; Kochetkova
et al., 2023; Neviani et al., 2025). Esta microbiota puede complementarse con
otros microorganismos, como bacterias no lacticas, hongos y levaduras
comunidad dinamica que varia con forme al tiempo maduracion (Mayo et al.,
2021; Neviani et al., 2025).

La relevancia de esta diversidad microbiana ha impulsado el uso de métodos
metagendmicos para caracterizarla en diversos quesos artesanales de distintas
partes del mundo (Zheng et al., 2018; Bottari et al., 2020; Pisano et al., 2020;
Papadimitriou et al., 2022; Mohamed et al., 2023; Fontana et al., 2023; Cardinali

et al., 2024; Oliveira et al., 2025). En México se han aplicado estudios
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metagenomicos en quesos artesanales como el queso poro (Aldrete-Tapia et al.,
2014) queso Cotija (Escobar-Zepeda et al., 2016), queso bola de Ocosingo
(Aldrete-Tapia et al., 2018), queso adobera (Ruvalcaba-Gémez, 2020) y queso
crema de Chiapas (Ocampo Morales et al., 2026). Sin embargo, para el queso
de prensa no se ha documentado mediante enfoques dmicos particularmente en
lo que respecta a la composicion microbiana ni el perfil de compuestos volatiles

derivados de su maduracion.

El queso de prensa un queso artesanal tradicional de las regiones de la Costa
Chica de Guerrero y la Costa de Oaxaca, se caracteriza por su forma prismatico-
rectangular, consistencia firme, y color que varia del blanco al amarillo con pesos
que oscilan entre 1 y 15 kg (Mendoza-Cuevas et al., 2023; Villegas de Gante et
al., 2024).

A pesar de su importancia regional, no existe informacion sobre la diversidad
microbiana y los compuestos volatiles asociados a su maduracion. En este
contexto, el objetivo de este estudio fue caracterizar la composicion microbiana y
los compuestos volatiles asociados a las caracteristicas sensoriales del queso de
prensa artesanal elaborado en tres queserias de Cuajinicuilapa Guerrero en
diferentes tiempos de maduracién, con la finalidad de establecer relacion entre la
microbiota, metabolitos y atributos sensoriales, y contribuir al conocimiento de la

diversidad de los quesos artesanales mexicanos.
4.3. Materiales y métodos

4.3.1. Obtencion de las muestras de queso de prensa

Se obtuvieron piezas de queso prensa artesanal de tres queserias (A, B y C) del
municipio de Cuajinicuilapa, Guerrero, México (16°28'18"' N, 99°24'565" O), en
marzo de 2023. De cada queseria se adquirieron cuatro piezas de queso recién
elaborados, de un kilogramo de peso. Las muestras se trasladaron al municipio
de San Marcos, Guerrero (16°47'46" N, 99°23'05' O) a un espacio con
caracteristicas similares a aquellas de las queserias de Cuajinicuilapa. Las
muestras de los quesos se dejaron madurar durante 5, 45 y 90 dias. Las muestras
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se conservaron en congelacién a -17 °C hasta su analisis. Adicionalmente,
porciones de 100 g de cada muestra fueron envasadas al vacio y enviadas al

Instituto de Productos Lacteos de Asturias (IPLA-CSIC) para su analisis.

4.3.2. Extraccion y secuenciacion de ADN de las muestras de queso de
prensa

La extraccion de ADN de las muestras de queso de prensa se llevo a cabo
mediante el protocolo descrito por Carlino et al. (2024). Para ello, se rallaron 10
g de queso, y tras su homogenizacién mediante stomacher y lavados con PBS,
se procedio a la extraccién de ADN siguiendo protocolos optimizados con el kit
Dneasy Powersoil Pro (Qiagen, Alemnia). Las concentraciones de ADN se
determinaron mediante Qubit 2.0 (Invitrogen/Life Technologies, Vallejo, CA, EE.
UU.). EI ADN se almacend a -20 °C. La secuenciacion del ADN se determiné

mediante metagendmica shotgun en un servicio externo (Prebiomics, ltalia).

4.3.3. Analisis sin ensamblaje

Las lecturas de baja calidad y las potencialmente contaminantes se eliminaron
utilizando el software fastp (v 0.23.4) (Chen et al., 2025). Posteriormente, se
utilizé Bowtie2 (v4.5) para mapear las lecturas metagendmicas contra las bases
de datos de referencia “[Homo sapiens] hg37 and human contamination Bowtie2”
(v0.1), asi como el genoma de referencia de abeja Amel HAv3.1
(GCF_003254395.2_Amel_HAv3.1_genomic.fna), con el objetivo de eliminar
posibles contaminaciones. Los datos brutos de secuenciacidn shotgun

metagendmica fueron depositados en el Sequence Read Archive (SRA) de NCBI.

El analisis taxondmico de los perfiles microbianos del queso de prensa se
determind sin ensamblaje siguiendo los protocolos de MetaPhlAn 3.0 (v3.0.4) y
Kraken 2 (v2.0.9), empleando las bases de datos ChocoPhlAn
(“mpa_vJun23_CHOCOPhIANSGB_202307") y Maxikraken
(“maxikraken2_1903_140GB”) (Chen et al., 2025). Las muestras se clasificaron
segun sus perfiles taxondémicos a nivel de familia, género, especie y cepa. El
analisis funcional de los metagenomas del queso de prensa se efectud utilizando
HUMANN 3.0 (v3.0.0) y la base de datos UniRef90 (“uniref90_201901”). Las
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abundancias de familias génicas y rutas metabdlicas se renormalizaron y
expresaron en unidades de copias por millén (McMurdie & Holmes, 2013; Cao et
al., 2022; Chen et al., 2025).

4.3.5. Analisis de compuestos volatiles

Los compuestos volatiles fueron analizados segun el método descrito por Walsh
et al. (2020). Para la preparacion de la muestra, se rallaron 4 g de queso que se
introdujeron en los viales para su posterior sellado. Se utilizo la fibra ARR11-DVB-
120/20 DVB/PDMS (CTC Technologies) que se expuso al espacio de cabeza por
encima de las muestras durante 20 minutos a 40°C, antes de ser sometida a las
rampas de temperatura del inyector. El analisis de los compuestos volatiles
mediante cromatografia de gases (CG-MS) en el equipo Agilent 8890 y detector
de masas MSD 5977B (Agilent Technologies), tras la separacién de los
metabolitos en la columna HP-INNOWax (30mx250umx0.25um) utilizando helio

como gas portador, siguiendo procedimientos estandarizados.

4.3.6. Analisis estadistico

Los analisis estadisticos de los resultados del estudio metagendmico adicionales
se llevaron a cabo en R (v4.2.2). Para caracterizar la diversidad microbiana intra
e Inter muestras, se calcularon estimadores de diversidad alfa y beta utilizando
los paquetes Phyloseq (McMurdie & Holmes, 2013) y Microbiome R (Lahti &
Shetty, 2017). Se generaron analisis de coordenadas principales (PCoA) y
graficos de composicidn con el paquete Microbiome R. Las diferencias
estadisticamente significativas (padj < 0.25) en la composicién de la microbiota,
familias génicas microbianas y rutas metabdlicas se calcularon mediante
métodos estadisticos multiples: aldex, ANCOM, ANCOMBC, LEfSe,
metagenomeSeq y DESeq2, implementados en el paquete microbiomeMarker R
(Segata et al., 2011; Cao et al., 2022). Previo al analisis diferencial, las lecturas
metagendmicas fueron normalizadas utilizando el método de escalado por suma
total (TSS) incluido en este paquete. En consecuencia, los datos se normalizaron

dividiendo por el tamaino de la biblioteca de cada muestra.
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Para el analisis metabolémico se empled un analisis de Componentes Principales
(PCA) y Random Forest.

4.4. Resultados y discusién

4.4.1. Diversidad de la microbiota presente en el queso de prensa

La biodiversidad microbiana de los quesos prensa mostré variaciones asociadas
tanto a la queseria de origen como al periodo de maduracién. En las muestras
provenientes de la queseria A, la comunidad microbiana estuvo conformada
principalmente por Staphylococcus piscifermentans, S. sciuri, Lactobacillus

acidipisci, S. equorum'y Kocuria rhizophila (Figura 2).

En el caso de la queseria B, la microbiota estuvo dominada por las especies del

género Lactobacillus, entre las que destacan L. pentosus, L. plantarum, L. futsaii.
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Figura 2. Diversidad microbiana de las muestras de
queso de prensa correspondientes a la queseria A
durante el periodo de maduracion.

Asimismo, se detectaron otras especies menos abundantes como: Streptococcus

agalactiae, Acidipropionibacterium acidipropionici (Figura 3).
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Por su parte, las muestras de la queseria C mostraron una composicién
microbiana integrada principalmente por Staphyloccocus sp. SDB 2975, S.

piscifermentans, Lactobacillus pentosus, L. plantarum, L. futsaii (Figura 4).

Las especies S. piscifermentans, S. sciuri, S. equorum, y S. sp. SDB 2975
(también conocida como S. debuckii 2975) pertenecen al grupo de los
Staphylococcus coagulasa negativa (ECN) (Ruaro et al., 2013; Dimov, 2023).
Diversos estudios han demostrado que distintas especies de ECN forman parte
de las comunidades microbianas dominantes y subdominantes en quesos
artesanales de distintas partes del mundo (Dimov, 2023). Su presencia contribuye
de forma positiva en las caracteristicas sensoriales, ya que poseen enzimas
extracelulares con actividades proteolitica y lipolitica capaces de generar
compuestos aromaticos, provenientes del catabolismo de carbohidratos,
aminoacidos y acidos grasos, ademas de producir metabolitos que pueden
ayudar a la inhibicion de microorganismos patdégenos, razon por la cual los ECN
se consideran microorganismos GRAS, por sus siglas en ingles Generally
Recognized as Safe. En anos recientes, especies de ECN han sido empleadas
como cultivos iniciadores en la elaboracién de quesos (Grecelle et al., 2020;
Dimov, 2023, Ribeiro et al., 2025).

La distribucidon de estas especies en quesos artesanales ha sido ampliamente
documentada. Por ejemplo, S. scuiri se ha reportado en quesos franceses para
untar, asi como en quesos tradicionales de Alemania, Brasil, Medio Oriente, en
queso tagala, queso domati, queso ras y queso feta (Al-Gamal et al., 2019;
Dimov, 2023). En cuanto a S. equorum, Ribeiro et al. (2025) demostraron que
algunas cepas aisladas de quesos curados exhibieron actividad antilisterial.
Asimismo, estudios en quesos franceses, observaron que la especie S. equorum
puede producir compuestos volatiles como 3-metil-3-buten-1-ol y 4-metil-2-
pentanona, responsables de notas afrutadas y dulces los cuales provenientes del
catabolismo de la lactosa, acidos organicos, proteinas y acidos grasos.
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Figura 3. Diversidad microbiana de las muestras de queso
de prensa correspondientes a la queseria B durante el
periodo de maduracion.

Las especies del género Lactobacillus identificadas en los quesos de prensa
presentan caracteristicas tecnologicas relevantes que han sido ampliamente
documentadas en quesos artesanales. L. acidipiscis es una BAL halotolerante
que se ha sido reportada en quesos tradicionales como Cotija, doble crema,
Halloumi, Minas y Kopanisti griego (Kazou et al., 2018). Esta bacteria se asociada
con la produccion de alcoholes y compuestos carbonilicos generados del
catabolismo de los aminoacidos, los cuales contribuyen al desarrollo de sabores

fuertes y picantes (Kazou et al., 2017; Kazou et al., 2018).

Lactobacillus pentosus es otra BAL comun en quesos artesanales tradicionales
alrededor del mundo. Debido a su actividad proteolitica, lipolitica, asi como a su
capacidad de acidificacion moderada, esta especie posee un valor tecnoldgico
importante, ya que participa en la formacion de la cuajada, la maduracion del
queso y el desarrollo de sabor. Por tal motivo ha sido empleada como cultivo
iniciador o auxiliares con el fin de acelerar la maduracion y aumentar la
produccion de aminoacidos libres y compuestos aromaticos volatiles (Morales et
al., 2011; Ciocia et al., 2013; Pangallo et al., 2019). Ademas, diversas cepas de
L. pentosus exhiben propiedades probidticas y actividad antimicrobiana, y
participa en los atributos sensoriales como son la textura y el sabor de los quesos
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debido a la produccion de exopolisacaridos y generacion de compuestos volatiles
(Ruiz- Moyano et al., 2019; Ruiz- Moyano et al., 2019; Agostini et al., 2018;
Elbanna, Metry, & Elgarhy, 2015; Pan et al., 2014).

75
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Figura 4. Diversidad microbiana de las muestras de queso de
prensa correspondientes a la queseria C durante el periodo
de maduracion.

Lactobacillus plantarum es una BAL que se encuentra distribuida en alimentos
fermentados. Algunas de sus cepas han sido utilizadas como cultivos
complementarios para acelerar la maduracion durante la fabricaciéon de los
quesos (Duan et al., 2019). Asimismo, presenta un potencial probidtico,
antioxidante, anticancerigeno y antimicrobiano (Papadopoulou et al., 2018;
Zhang et al., 2021; Barzegar, Behbahani & Falah, 22021; Ngamsomchatet al.,
2022; Liang et al., 2024). Investigaciones han demostrado que cepas productoras
de exopolisacaridos de L. plantarum, solas 0 en combinacion con probidticos,
contribuyen a mejorar la textura, el sabor y la retencion de humedad ayudando
en la aceptabilidad del queso (Wang et al., 2019; Hegab et al., 2021; Zhang et
al., 2021).

Por ultimo, Lactobacillus futsaii ha sido aislada en diversos quesos mexicanos y
se ha destacado por su participaciéon en el metabolismo del selenio (Morales-
Estrada et al., 2020).
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Kocuria rhizophila ha sido identificada en quesos con elevada salinidad, como el

queso Domiati, donde forma parte de los microorganismos no dominantes de la
microbiota, su presencia puede influir en las caracteristicas sensoriales del color
y el sabor en las diferentes variedades de quesos (El-Baradei et al., 2006; Shi et
al., 2021).

4.4.2. Analisis de compuestos volatiles

Se determind el perfil de compuestos volatiles del queso de prensa; se
identificaron 59 compuestos y se agruparon en siete familias segun su estructura
quimica: Cetonas (16), Esteres (14), Acidos (8), Alcoholes (7), Lactonas (5),
Terpenos (5) y Aldehidos (4). Después de un analisis multivariado, basado en un
analisis de componentes principales (PCA) y un enfoque de peso de evidencia,
se encontr6 que 25 compuestos volatiles, Cuadro 5, contribuyen en la
diferenciacion de las muestras estudiadas. En este sentido, los compuestos
clasificados en el nivel 1, representaron los compuestos clave debido a que
pueden explicar la diferencia entre queserias, asi como los cambios a través del
periodo de maduracion, este grupo esta conformado mayoritariamente por acidos
organicos de cadena corta y mediana, asi como ésteres. Mientras que, los
compuestos nivel 2 son considerados conductores especificos que pueden estar
asociados a una queseria especifica o a un tiempo de maduracién, incluyen
acidos carboxilicos y derivados, hidrocarburos aromaticos, aldehidos, asi como
terpenos. Por ultimo, los compuestos clasificados como nivel 3 conformado por
terpenos, ésteres y cetonas pueden aportar al perfil sensorial del queso. De
acuerdo con esta clasificacién, se identificaron nueve compuestos volatiles
dentro los principales responsables de diferenciar el perfil aromatico de las
muestras durante los 90 dias de maduracion; estos compuestos fueron: el éster
etilico del acido butanoico, los ésteres metilicos de los acidos octanoico,
hexanoico y, decanoico, los acidos: propiodnico, pentanoico, heptanoico vy

decanoico.

Las cetonas fueron los compuestos que presentaron la mayor abundancia en los

quesos. En general, se observd una tendencia hacia el aumento en la

69



concentracion durante el periodo de maduracién. Este grupo de compuestos
exhibié una tendencia relativamente estable durante los dias de maduracién,
siendo la 2-nonanona, la 2-undecanona y la 2-heptanona las que mostraron
concentraciones contaste. Este comportamiento es similar con lo reportado para
diversas variedades de quesos (Reyes-Diaz et al., 2020; Atallah et al., 2022; Silva
et al., 2025). Compuestos como las metilcetonas pueden incidir de forma positiva
en el aroma de los quesos debido a la generacion de notas afrutadas, florales,
dulces, a moho y ceroso a éster (Reyes-Diaz et al., 2020; Silva et al.,2025). Estos
compuestos, asociados con olores intensos y caracteristicos que se acentuan
conforme avanza el periodo de maduracion (Akarca, 2020), se originan a partir
del catabolismo de los acidos grasos, proceso que implica la oxidacién a f-
cetoacidos y su posterior descarboxilacion (lanni et al., 2019; Santamaria-Garcia
et al., 2023).

Los ésteres constituyeron el segundo grupo de mayor relevancia dentro del perfil
de compuestos volatiles del queso. Los ésteres etilicos que predominaron
durante la maduracion: decanoico, hexanoico, octanoico y butanoico, los cuales
han sido encontrados en muestras de queso de cabra, queso Canastra, queso
fermentado con Monascus, queso fresco mexicano (Reyes-Diaz et al., 2020;
Zeng et al., 2022; Silva et al.,2025). Los ésteres son derivados del metabolismo
de los acidos grasos libres mediante reacciones de esterificacion y alcoholisis
catalizadas por esterasas y alcohol acetiltransferasas. Estos compuestos
volatiles pueden proporcionar un aroma agradable caracterizado por notas
dulces, afrutadas y florales, que contribuyen de manera significativa al caracter
sensorial del queso. Ademas, los ésteres pueden atenuar la intensidad de
sabores picantes y amargos derivados de acidos grasos y aminas (lanni et al.,
2019; Zeng et al., 2022; Araujo-Rodrigues et al., 2022).

Los acidos: propiénico, pentanoico, heptanoico n-decanoico representaron el
tercer grupo con mayor abundancia, y son clave para de la diferenciacion entre
muestras. El acido del propiénico, clave en la generacion de notas sabor a nuez,
dulce, rancio, avinagrado en diversos quesos como el tipo suizo, el cheddar, el

grana Padano, dicho acido se produce por la accion del microorganismo
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Propionibacterium freudenreichii mediante la fermentacion propidnica del acido
lactico en conjunto con el acido acético y CO2 o por la accidon de bacterias lacticas
no especificas (Frohlich-Wyder, 2017; Martin-Miguélez et al.,2025). Asimismo, el
acido pentanoico o valérico al igual que el acido propionico, es un acido de
cadena corta, que aporta aromas intensos y fuertes en los quesos asociados con
la actividad de las estereasas (Zeng et al., 2022; Santamarina-Garcia et al.,
2023). El acido heptanoico pertenece a los acidos de cadena mediana que
presenta descriptores de notas a rancio, grasa, picante, caprinas, el cual se ha
encontrado en diversos quesos como: queso de cabra tipo cheddar, queso
Idiazabal y Caciocavallo de Apulia (Attaie & Richter, 1996; Santamarina-Garcia
etal., 2023; Vacca et al., 2024). El 4cido n-decanoico es un acido graso de cadena
media que se encuentra comunmente en los quesos madurados generando notas
jabonosas y grasas, se ha reportado en queso: Idiazabal, Idiazabal entre otros
(Atallah et al., 2022; Santamarina-Garcia et al., 2023). Los acidos carboxilicos
son compuestos volatiles que se generan a partir del catabolismo de los
carbohidratos, acidos grasos y aminoacidos por accion de las bacterias lacticas
no iniciadoras presentes durante la maduracion del queso (lanni et al., 2019; Saidi
et al.,, 2020). Los acidos de cadena corta y mediana desempefian un papel
importante en el desarrollo del aroma, ya que ademas de contribuir directamente
en las caracteristicas propias del queso, son precursores de otros compuestos
aromaticos, como ésteres, aldehidos, metilcetonas (Zeng et al, 2022). No
obstante, cuando se acumulan en concentraciones elevadas, estos acidos
pueden generar sabores desagradables, acidos, agrios, rancios, picantes vy
lacteos (lanni et al., 2019; Santamaria-Garcia et al., 2023; Martin-Miguélez et al.,
2025).

Por otro lado, los alcoholes tienen un papel importante en el perfil aromatico de
los quesos, ya que contribuyen en el sabor y generacién de aroma alcohdlico,
dulce, afrutado e intensos (Akarca, 2020; de Jesus Filho et al., 2021). En
alimentos fermentados, estos compuestos se original principalmente de cuatro

vias metabdlicas: el metabolismo de la lactosa, la reducciéon de
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Cuadro 5. Principales compuestos volatiles con descriptores sensoriales en

queso de prensa.

Compuesto volatil

Nivel

Olor (Pubchem)

éster etilico del acido butanoico
éster metilico del acido
octanoico
éster metilico
hexanoico
éster metilico
decanoico
acido propiodnico

del acido

del acido

acido pentanoico

y-Terpineno
acido heptanoico

nonanal
n-acido decanoico
estireno

éster etilico del acido
decanoico
d-Limoneno
benzaldehido

éster 3-metilbutilo del acido
butanoico
acido octanoico
éster propilico
hexanoico
acido butanoico
éster etilico
hexanoico
acido hexanoico
2-nonanona

acido 2-metilpropanoico

del acido

del acido

éster 1-metilbutilo del acido
butanoico

acido acético

1
1

1

w =

—

3

2

Olor a pifa

Olor intenso, a vino, afrutado y
a naranja

No se detecto olor perceptible

No se detecto olor perceptible

Olor ligeramente
desagradable y rancio
Olor desagradable, similar al
acido butirico

N/A

Olor desagradable, rancio;
leve olor a sebo cuando esta
espectroscopicamente puro.
Olor a naranja y rosa

Olor rancio

Aroma caracteristico, dulce,
balsamico, casi floral,
extremadamente penetrante
No se detecto olor perceptible

picante,

Similar al alcanfor

Olor caracteristico o aceite
volatil de almendra

No se detecto olor perceptible

Olor débil, afrutado y acido
No se detectd olor perceptible

Olor desagradable, rancio
No se detecto olor perceptible

Olor caracteristico a cabra

No se detecto olor perceptible
Olor penetrante, similar al del
acido butirico, pero no tan
desagradable

No se detecto olor perceptible

pungente

Nivel 1: alta probabilidad, Nivel 2: contribuye de manera especifica,

Nivel 3: contribuyen en el perfil sensorial
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metilcetona, el catabolismo de aminoacidos y la degradacion de los acidos

linoleico y linolénico (Zeng et al., 2022).

Finalmente, los terpenos son compuestos presentes de forma natural en la leche
y se incorporan al queso principalmente a través de la dieta del ganado,
especialmente de forrajes y plantas aromaticas consumidas durante el pastoreo
(Akarca, 2020).

4.5. Conclusiones

La caracterizacion de las comunidades microbianas y de los compuestos volatiles
del queso de prensa permitié identificar patrones distintivos entre queserias y
tiempos de maduraciéon. Cada queseria presentd una composicion microbiana
particular, destacando en su conformacion las especies de los géneros
Staphylococcus y Lactobacillus. Estos hallazgos reflejan diferencias en el

proceso de elaboracion y en las condiciones de maduracion del queso.

Los compuestos volatiles presentes en los quesos estudiados corresponden, en
términos generales, a ésteres, acidos, alcoholes, cetonas y terpenos. De este
grupo; nueve compuestos mostraron alta capacidad discriminante para
diferenciar los quesos de prensa elaborados en las tres queserias a lo largo del

periodo de maduracion.
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5.CONCLUSIONES GENERALES

El estudio permitié caracterizar integralmente al queso de prensa elaborado
artesanalmente en Cuajinicuilapa, Guerrero, mostrando su composicion
fisicoquimica, perfil lipidico, capacidad antioxidante, atributos sensoriales,
diversidad microbiana y perfil de compuestos volatiles durante 90 dias de
maduraciéon. Los resultados demostraron que, aunque existe variacion entre
queserias, los quesos de Prensa comparten patrones similares que aportan a sus
caracteristicas.

Durante el periodo de maduracion se observaron cambios en las caracteristicas
fisicoquimicas y el perfil lipidico, en el que predominaron los acidos grasos
saturados y de cadena mediana.

El contenido de fenoles totales y la capacidad antioxidante alcanzaron sus
maximos a los 45 dias, indicando que un periodo intermedio favorece la liberacién
de compuestos bioactivos.

El perfil sensorial permitié diferenciar las muestras de queso con 5 y 90 dias de
maduraciéon mediante atributos como aroma a lacteo, sensacion grasa, color
amarillo, dureza y olor a acido propionico.

El analisis de la composicion de la microbiota reveld que las especies del género
Staphylococcus y Lactobacillus constituyen los microorganismos predominantes
y cuyas proteoliticas y lipoliticas probablemente influyen en las propiedades
fisicoquimicas, sensoriales y formaciéon de metabolitos durante el periodo de
maduracion. Asimismo, el analisis de perfil de compuestos volatiles identifico 50
compuestos, de los cuales nueve son claves para discriminar entre queserias y
tiempo de maduracién, confirmando la interaccion de la microbiota en el

desarrollo de sabores y aromas.
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