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La levadura Brettanomyces bruxellensis ha sido descripta como la principal levadura contaminante de
vinos tintos. Esta levadura produce fenoles volatiles que le confieren al vino caracteristicas
organolépticas negativas causando importantes pérdidas econdmicas en la industria. Debido a su lento
crecimiento y elevada resistencia al etanol es principalmente descripta en las Ultimas etapas de la
vinificacion y afiejamiento en barrica. Conocer la diversidad de cepas de esta levadura y su incidencia
en los vinos de una misma bodega, puede contribuir a revelar el origen y momento de la
contaminacién, permitiendo el disefio deestrategias de prevencién y control mas asertivas. El objetivo
del presente trabajo fue evaluar la presencia y diversidad de cepas de B. bruxellensis durante la
elaboracion de 4 vinos en una misma bodega e identificar las etapas criticas en las cuales se produce
la contaminacion. Cuatro vifiedos de uvas tintas (Merlot, Cabernet Sauvignon y 2 Malbec) fueron
vinificados en una bodega comercial, donde se tomaron muestras de uvas y mostos/vinos en las
diferentes etapas durante la vinificacién y crianza de los mismos. El aislamiento de Brettanomyces se
realizo utilizando dos estrategias simultaneas (enriquecimiento selectivo durante 60 dias y siembra por
filtracidn). Las muestras fueron sembradas en medio de cultivo selectivo Brettanomyces. Colonias
representativas fueron identificadas molecularmente a nivel de especie utilizando RFLP-PCR (DB90OF-
DB394R) y cepa utilizando dos marcadores moleculares RAPD-M13 y RAPD-Coc. Simultdneamente
otros aislados de Brettanomyces obtenidos de la misma bodega fueron incluidos para ampliar el
analisis de la distribucién de las cepas en bodega. Las combinaciones de patrones de bandas de cada
aislamiento se compararon para definir diferentes patrones o cepas; se analizaron con Dendro UPGMA
y el software PyElph para normalizar los perfiles moleculares y construir una matriz de
presencia/ausencia. Se estimaron los coeficientes de similitud y se realizé un dendrograma utilizando
UPGMA basado en coeficientes de Dice. Los resultados mostraron que 3 de los 4 vinos analizados
fueron positivos para Brettanomyces antes del llenado de las barricas, mientras que todos los vinos
mostraron presencia de Brettanomyces en alguna barrica o etapa durante la crianza. Losdendrogramas
obtenidos con ambos marcadores mostraron agrupamientos de perfiles moleculares que sugieren los
siguientes resultados. Las poblaciones de Brettanomyces en cadamuestra estuvieron compuestas por
mas de una cepa. Para cada vino elaborado, los perfiles moleculares encontrados en los estadios
previos al llenado de las barricas fueron nuevamente detectados durante la crianza, acompafiados de
nuevos perfiles moleculares. Las barricas de cada vino mostraron perfiles coincidentes y éstos fueron,
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en general, diferentes entre los vinosanalizados. Esto puede asociarse a la practica que utiliza la bodega
denominada “racking y sulfitado” que consiste en mezclar el vino de diferentes barricas en un tanque
pulmén para la correccién de SO2, lo que produce la distribucidn de las cepas en los vinos de las
barricas que fueron mezcladas. Los resultados sugieren que la contaminacion con Brettanomyces
estaria principalmente asociada a la uva que le da origen. Sin embargo, la deteccidon de cepas nuevas
durante la crianza también sugiere que existe una contaminacion proveniente de la bodega.
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