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RESUMEN 

 

La viticultura en Moquegua constituye un ejemplo emblemático de cómo la 

tradición y la innovación científica pueden converger para potenciar el valor 

de una región, donde la riqueza microbiológica y las condiciones 

agroclimáticas de la región son factores que, al ser estudiados mediante 

técnicas avanzadas de biología molecular, como reacción en cadena de la 

polimerasa cuantitativa (qPCR) y secuenciación genética, ofrecen nuevas 

perspectivas para la optimización de la producción vitivinícola. En este 

contexto, el presente estudio aborda la influencia de diferentes altitudes 

sobre la diversidad microbiana asociada a la superficie de la uva Moscatel 

de Alejandría, con el propósito de identificar levaduras nativas con potencial 

enológico. Para ello, se recolectaron muestras de uvas en tres zonas 

altitudinales: Ilo (80 m s.n.m.), Moquegua (920–1450 m s.n.m.) y Omate 

(1800 m s.n.m.). El aislamiento se realizó en medios selectivos agar 

Sabouraud cloranfenicol dextrosa (SCD) y agar diclorán rosa de Bengala 

cloranfenicol (DRBC). El material genético obtenido fue analizado mediante 

técnicas de biología molecular, incluyendo la secuenciación de la región 

ITS (espaciador interno transcrito), y posteriormente se efectuaron ensayos 

de cinética fermentativa para valorar el potencial enológico de las cepas 

aisladas. Los resultados revelaron 35 aislamientos correspondientes a 12 

géneros, destacando Hanseniaspora uvarum, H. opuntiae, Naganishia 

albida y Aureobasidium pullulans como especies predominantes, con 

valores de identidad superiores al 97 %. Se observó una variación 

significativa en la composición microbiana según la altitud, lo que sugiere 

un efecto directo del entorno en la distribución de las levaduras no-

Saccharomyces. Esta investigación consolida las bases para la selección 

de cepas autóctonas adaptadas a las condiciones regionales, fortaleciendo 

la identidad microbiológica del terruño moqueguano y aportando 

procedimientos biotecnológicos para el desarrollo de vinos de alta calidad 

con diferenciación regional. 

Palabras clave: Uva Moscatel de Alejandría, no-Saccharomyces, Cinetica 

Fermentativa, Hanseniaspora, Aureobasidium 
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ABSTRACT 

 

Viticulture in Moquegua represents an emblematic example of how tradition 

and scientific innovation can converge to enhance the value of a 

winegrowing region. In this context, the region’s microbiological richness 

and agroclimatic conditions constitute key factors that, when investigated 

using advanced molecular biology techniques such as quantitative 

polymerase chain reaction (qPCR) and genetic sequencing provide new 

perspectives for optimizing vitivinicultural production. Accordingly, the 

present study examines the influence of altitude on the microbial diversity 

associated with the surface of Moscatel of Alexandria grapes, aiming to 

identify native yeasts with enological potential. Grape samples were 

collected from three altitudinal zones: Ilo (80 m.a.s.l.), Moquegua (920–

1450 m.a.s.l.), and Omate (1800 m.a.s.l.). Yeast isolation was performed 

using selective media, including Sabouraud dextrose chloramphenicol agar 

(SCD) and dichloran rose bengal chloramphenicol agar (DRBC). The 

extracted genetic material was analyzed using molecular biology 

approaches, including sequencing of the internal transcribed spacer (ITS) 

region, followed by fermentative kinetic assays to evaluate the enological 

potential of the isolated strains. The results revealed 35 isolates belonging 

to 12 genera, with Hanseniaspora uvarum, H. opuntiae, Naganishia albida, 

and Aureobasidium pullulans emerging as predominant species, all 

exhibiting identity values above 97%. A significant altitudinal variation in 

microbial composition was observed, suggesting a direct environmental 

effect on the distribution of non-Saccharomyces yeasts. Overall, this study 

establishes a foundation for the selection of autochthonous yeast strains 

adapted to regional conditions, reinforcing the microbiological identity of the 

Moquegua terroir and providing biotechnological strategies for the 

development of high-quality, regionally differentiated wines. 

Keywords: Moscatel de Alejandría, non-Saccharomyces, fermentative 

kinetics, Hanseniaspora, Aureobasidium 

 



8 

 

INTRODUCCIÓN 

 

La región de Moquegua, en el sur del Perú, presenta un gradiente altitudinal 

que va desde 80 hasta 2200 m s.n.m., generando microclimas únicos que 

influyen en la composición microbiológica de la uva (Vitis vinifera L.) y en la 

calidad de los productos derivados. Entre sus variedades más 

representativas destaca la Moscatel de Alejandría, cuya identidad 

enológica depende en gran medida de las comunidades microbianas 

asociadas a su superficie. Estas comunidades, especialmente las 

levaduras autóctonas, desempeñan un papel esencial en las etapas 

iniciales de la fermentación, contribuyendo al desarrollo de compuestos 

volátiles y enzimas que definen el perfil sensorial del vino (Ciani et al., 2016; 

Oyuela Aguilar et al., 2020a; Pretorius et al., 2017). 

Las levaduras no-Saccharomyces, como Hanseniaspora y Aureobasidum, 

poseen un potencial biotecnológico considerable al producir enzimas 

extracelulares) β-glucosidasas, esterasa y pectinasas (que transforman 

precursores no aromáticos en compuestos volátiles de alto impacto 

sensorial (Y. Liu et al., 2025). Aunque Saccharomyces cerevisiae domina 

la fase final de la fermentación, las interacciones metabólicas con estas 

levaduras nativas enriquecen la complejidad aromática, la textura y la 

autenticidad del vino (Carrau, 2005). La utilización de cepas autóctonas 

permite así reforzar el concepto de terruño microbiano, entendido como la 

huella ecológica y genética que las comunidades locales aportan sobre los 

productos fermentados (Gilbert et al., 2014). 

Factores ambientales como la altitud, la radiación solar y la amplitud 

térmica condicionan la diversidad y distribución de las levaduras presentes 

en la superficie de las uvas. Estudios recientes demuestran que las 

comunidades microbianas varían significativamente a lo largo de 

gradientes altitudinales, afectando la dinámica fermentativa y los perfiles de 

compuestos aromáticos (Gao et al., 2019a). En Moquegua, donde 

coexisten valles costeros, intermedios y altoandinos, se consideran que las 

levaduras adaptadas a diferentes altitudes presentan características 
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fisiológicas y genéticas diferenciadas que pueden ser aprovechadas para 

obtener vinos con identidad geográfica definida (Mezzasalma et al., 2017). 

El aislamiento y caracterización molecular de levaduras autóctonas 

mediante técnicas como reacción en cadena de la polimerasa cuantitativa 

(qPCR) y la secuenciación de regiones génicas ITS (espaciador interno 

transcrito) o 26S rDNA han permitido mejorar la resolución taxonómica y la 

comprensión de la ecología microbiana enológica (Capece et al., 2012a). 

Estas técnicas posibilitan identificar cepas con potencial fermentativo, 

evaluar su adaptabilidad a las condiciones locales y establecer 

correlaciones entre diversidad genética y altitud. El enfoque molecular, por 

tanto, no solo amplía el conocimiento sobre la biodiversidad microbiana 

regional, sino que también establece las bases para el desarrollo de cultivos 

iniciadores nativos adaptados al terruño moqueguano. 

En este contexto, la investigación sobre la diversidad, selección e 

identificación de levaduras autóctonas de la uva Moscatel de Alejandría en 

tres altitudes de Moquegua contribuye al conocimiento del terruño 

microbiano peruano. Este estudio propone una caracterización molecular 

de cepas nativas con potencial biotecnológico, integrando enfoques 

ecológicos y genómicos.  
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I. Planteamiento del problema 

1.1. Descripción y formulación del problema 

En Perú, la región de Moquegua, caracterizada por una marcada 

heterogeneidad altitudinal y microclima, constituye un sistema vitivinícola 

de complejidad agroecológica, particularmente relevante para el cultivo de 

la uva Moscatel de Alejandría (Dirección Regional de la Producción 

Moquegua, 2023; Prudence, 2010). Esta variedad ha sido escasamente 

estudiada en comparación con otras variedades más comerciales como 

Cabernet Sauvignon, Chardonnay y Sauvignon Blanc. En estos cultivares, 

se ha demostrado que la calidad del vino no depende únicamente del 

material vegetal, sino también del microbiota asociado a la uva, 

particularmente de las levaduras autóctonas, las cuales desempeñan un 

papel clave en la dinámica fermentativa y en la configuración del perfil 

sensorial final del vino. En este contexto, la comprensión de la diversidad y 

funcionalidad de las levaduras autóctonas asociadas a Moscatel de 

Alejandría resulta fundamental para optimizar su calidad enológica y 

potenciar su expresión varietal (Pretorius et al., 2017).    

La altitud, como factor ecológico, afecta no solo a la bioquímica de las uvas, 

sino también a la composición y comportamiento de las comunidades de 

levaduras. Las investigaciones han mostrado que la diversidad de 

levaduras puede cambiar notablemente con la variación de la altitud, lo que 

a su vez puede alterar el perfil aromático y de sabores del vino (Gao et al., 

2019). Por ejemplo, altitudes bajas se ha observado un incremento en la 

presencia de Hanseniaspora uvarum y Candida zemplinina, especies 

fuertemente vinculadas a la producción de ésteres frutales y compuestos 

florales; mientras que a mayores altitudes tienden a predominar levaduras 

basidiomicetas como Aureobasidium pullulans y Sporobolomyces spp., 

junto con especies de Metschnikowia, las cuales presentan mayor 

tolerancia al estrés y elevada actividad enzimática (Barata et al., 2012). 

Estas diferencias muestran que la altitud no solo modifica la composición 

microbiana, sino también el potencial funcional de las comunidades de 

levaduras, abriendo oportunidades para su aprovechamiento dirigido en 

estrategias de vinificación diferenciada y de expresión del terruño. 
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.El cambio climático plantea otro desafío significativo para la viticultura 

global, haciendo que el estudio de la adaptabilidad de las levaduras 

autóctonas sea aún más relevante (Mezzasalma et al., 2017). Entender 

cómo las levaduras autóctonas de Moquegua responden a variaciones en 

el clima y altitud puede proporcionar perspertivas valiosas sobre su 

potencial para mantener la estabilidad y calidad de la fermentación en 

condiciones cambiantes. 

La creciente demanda de vinos con identidad y diferenciación ha impulsado 

el estudio de levaduras autóctonas como herramientas enológicas para la 

obtención de perfiles sensoriales distintivos (Carrau et al., 2008; Ciani et 

al., 2010; Hong & Park, 2013). No obstante, persisten vacíos de 

conocimiento respecto al impacto específico de su incorporación durante la 

fermentación sobre la calidad enologica y la expresión sensorial del vino, lo 

que limita su aplicación dirigida en procesos enológicos (Vaudano et al., 

2019a). Se estima que aproximadamente el 99% de los microorganismos 

autóctonos presentes en la superficie de la uva pertenecen al género de 

levaduras no-Saccharomyces. Aunque la especie Saccharomyces 

cerevisiae es la más dominante y finaliza el proceso de fermentación, la 

contribución de ciertas variantes No-Saccharomyces en las fases iniciales 

resulta determinante. Estas levaduras se han vinculado a la biosíntesis de 

compuestos volátiles asociados a notas aromáticas positivas y 

adicionalmente, a la producción de enzimas extracelulares capaces de 

hidrolizar precursores aromáticos glicosilados no volátiles, contribuyendo 

así a la intensificación y complejidad del perfil aromático del vino final 

(Godoy, 2013). Asimismo, la implementación de fermentaciones que 

mezclan levaduras de Saccharomyces Cerevisiae con cepas escogidas de 

No-Saccharomyces, se puede enriquecer tanto la complejidad aromática 

como la textura en boca del vino terminado. 

En este contexto, este estudio se realizó una exploración cuidadosa de la 

diversidad microbiana de levaduras presentes en uvas de la variedad 

Moscatel de Alejandría en tres fundos situados en el departamento de 

Moquegua, utilizando técnicas moleculares. La fase inicial de la 

investigación se orientó a caracterizar la distribución de las comunidades 
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de levaduras presentes en un viñedo determinado, utilizando 

procedimientos de aislamiento directo a partir de la microbiota de la 

superficie de uva mediante técnicas estandarizadas de microbiología 

enológica. Además, tras la fermentación alcohólica espontánea del mosto, 

se analizó la presencia y distribución de especies fermentativas, cuya 

presencia en las uvas resulta ser limitada. Particular atención se dedicó a 

las características tecnológicas principales de cepas no Saccharomyces, 

evaluándolas para identificar potenciales candidatas que sirvan como 

iniciadores autóctonos para la fermentación de la uva Moscatel de 

Alejandría 

1.2. Objetivos 

• Objetivo General 

Aislar, identificar y seleccionar levaduras autoctonas, mediante qPCR 

y secuenciamiento, presentes en la uva Moscatel de Alejandría, 

basándose en sus cualidades enológicas. 

• Objetivos Específicos 

• Aislar cepas de levaduras autóctonas a partir de bayas de uva 

Moscatel de Alejandría recolectadas en viñedos de la región de 

Moquegua, utilizando medios selectivos y condiciones 

controladas de cultivo. 

• Caracterizar morfológica y molecularmente las levaduras 

aisladas mediante microscopía óptica, reacción en cadena de la 

polimerasa cuantitativa y secuenciamiento de regiones génicas 

específicas. 

• Evaluar la cinética fermentativa de cepas aisladas en caldo YPD 

(extracto de levadura, peptona, dextrosa) bajo condiciones 

controladas. 

 

1.3. Justificación e importancia 

La investigación propuesta, sobre la caracterización molecular de 

levaduras autóctonas en la región de Moquegua es crucial para avanzar en 

el conocimiento sobre la biodiversidad microbiana local. Este estudio no 

solo enriquecerá el entendimiento científico de la composición microbiana, 
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sino que también contribuirá a la valorización del terroir (Vaudano et al., 

2019) y las prácticas vitivinícolas de Moquegua. Destacar la singularidad y 

tipicidad de los vinos de esta región es fundamental, especialmente en un 

mercado donde la distinción y la identidad regional son clave para el éxito 

comercial. 

Además, los hallazgos de este estudio podrían fomentar innovaciones en 

las técnicas de vinificación, promoviendo el uso sostenible de los recursos 

locales y el desarrollo de vinos con características distintivas. Este enfoque 

no solo beneficiaría a los productores locales mediante la mejora de la 

calidad y singularidad de sus vinos, sino que también contribuiría a 

diversificar la oferta en el mercado global de vinos. En términos económicos 

y sociales, el impacto esperado de esta investigación es significativo, ya 

que podría aumentar la demanda de vinos de Moquegua y, por 

consiguiente, tener un efecto positivo en la economía local. Además, 

reforzaría el orgullo y la identidad cultural de la comunidad vinculada a la 

viticultura, fortaleciendo el sentido de pertenencia y la valoración de su 

herencia vinícola 

1.4. Hipótesis 

1.4.1. Hipótesis general 
• La aplicación de técnicas de caracterización molecular permitió 

discriminar e identificar con precisión las levaduras autóctonas 

asociadas a la uva Moscatel de Alejandría, evidenciando su 

diversidad taxonómica y su potencial enológico a partir de 

criterios genéticos y cinéticos. 

1.4.2. Hipótesis específicas 
• Las bayas de uva Moscatel de Alejandría de la región de 

Moquegua albergan levaduras autóctonas viables que pueden 

ser aisladas mediante el uso de medios de cultivo selectivos y 

condiciones controladas. 

• Las levaduras aisladas presentan características morfológicas 

diferenciables y perfiles moleculares únicos que pueden ser 

identificados mediante microscopía, qPCR y secuenciamiento de 

regiones génicas específicas (ITS o D1/D2 del ARNr 26S). 
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• Las cepas de levaduras autóctonas muestran variabilidad en su 

cinética fermentativa bajo condiciones controladas, y algunas de 

ellas presentan un rendimiento superior en términos de 

fermentación y producción de compuestos relevantes para la 

calidad enológica 

 

1.5. Variables 

En la tabla 1, se muestra la variables independientes y dependientes. 

Tabla 1. Operacionalización de Variables 

Variable Tipo de 
variable 

Definición operacional Instrumento 
y/o equipo 

de Medición 
Altitud de 
las Zonas 
de cultivo 

Independiente 
Altitud medida en metros: 

Zona A (Ilo), Zona B 
(Moquegua), Zona C (Omate). 

GPS 

Diversidad 
genética de 
levaduras 

Dependiente 

Número y tipo de variantes 
genéticas identificadas 

mediante análisis molecular en 
muestras de levaduras. 

Secuenciació
n de ADN, 

PCR, 

Distribución 
de 

levaduras 
Dependiente 

Proporción de cepas no 
Saccharomyces y su 

distribución en las zonas de 
estudio. 

 
Secuenciació

n de ADN, 
PCR y 

Cytation C10 
 

II. Marco teórico 

2.1. Antecedentes 

La viticultura y la enología constituyen disciplinas en constante desarrollo, 

impulsadas por la innovación tecnológica y el enfoque biotecnológico en la 

producción sostenible. En el contexto peruano, el cultivo de la vid 

representa una de las principales actividades agrícolas, destacando por la 

extensión de sus áreas de producción y su relevancia económica (Cáceres 

Yparraguirre & Julca Otiniano, 2018).  El uso de levaduras autóctonas en la 

fermentación vínica se ha consolidado como una estrategia biotecnológica 

con potencial para conferir singularidad sensorial y química a los vinos; sin 

embargo, su aplicación en la enología continúa siendo escasamente 

explorada (Gao et al., 2019). En este contexto, la región de Moquegua se 

destaca como una de las principales zonas vitivinícolas del Perú; sus 

condiciones climáticas y edáficas particulares podrían modelar un 
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microbioma del viñedo distintivo, capaz de albergar cepas autóctonas de 

levaduras con características singulares. 

 García & Mamani, (2008), en su investigación se aislaron cepas de 

levaduras pertenecientes a la especie Saccharomyces cerevisiae, las 

cuales fueron caracterizadas mediante el análisis de los perfiles de 

restricción del ADN ribosomal. Se obtuvo un total de 150 aislamientos 

procedentes de 15 productores tradicionales con más de dos años de 

actividad fermentativa continua. Las cepas fueron sometidas a una 

identificación presuntiva utilizando como criterio la tolerancia al etanol, 

considerando como S. cerevisiae presumibles aquellas que mostraron una 

tolerancia superior al 7,5 % v/v. Treinta y tres aislamientos cumplieron con 

este requisito y posteriormente fueron empleados en fermentaciones a gran 

escala a 30 °C, utilizando mosto de jora con 200 g/L de azúcar, con el fin 

de identificar las cepas capaces de predominar bajo condiciones 

restrictivas. A partir de estas fermentaciones se preseleccionaron cuatro 

cepas, las cuales fueron evaluadas según sus principales características 

fermentativas, incluyendo tolerancia al etanol, resistencia a altas 

concentraciones de azúcares, acidez volátil, fenotipo killer, rendimiento de 

etanol y comportamiento frente a diferentes temperaturas de fermentación. 

De este análisis, las cepas 2B-3 y 3C-5 mostraron las mejores aptitudes 

fermentativas. La identificación molecular de las cuatro cepas 

seleccionadas se realizó mediante la técnica de polimorfismo de longitud 

de fragmentos de restricción (RFLP) del ADN ribosomal, utilizando las 

enzimas de restricción Hinf I, Hae III y Hha I. Los perfiles de corte obtenidos 

confirmaron que todas las cepas correspondían a la especie S. cerevisiae, 

al presentar patrones de digestión coincidentes para cada enzima utilizada. 

Estos resultados se corroboraron mediante simulaciones in silico 

generadas con el software Tacq, a partir de secuencias nucleotídicas 

disponibles en la base de datos del NCBI, lo que permitió validar la 

identificación taxonómica de las cepas analizadas. 

Gao et al., (2019) se examinó la relación entre la composición microbiana 

presente en la superficie de uvas destinadas a la vinificación y las variables 

ambientales asociadas a su cultivo. Para ello, se llevó a cabo la 
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secuenciación de las regiones del ADN ribosomal 16S y del espacio 

transcrito interno (ITS) empleando la plataforma de secuenciación Illumina. 

En total, se analizaron 48 muestras correspondientes a cuatro variedades 

de uva procedentes de seis regiones vitivinícolas, identificándose 691 

unidades taxonómicas operativas (OTU) bacterianas y 349 OTU fúngicas, 

con predominio de los filos Proteobacteria y Ascomycota. El análisis de 

diversidad microbiana evidenció que la composición bacteriana estuvo 

estrechamente asociada con factores geográficos como la altitud, latitud y 

longitud, mientras que la estructura de las comunidades fúngicas se 

relacionó principalmente con la altitud, el grado de aridez, el período libre 

de heladas y las variables de posición geográfica. En conjunto, los 

resultados demuestran que los factores geoclimáticos ejercen una 

influencia determinante sobre la estructura y diversidad de las comunidades 

microbianas presentes en la superficie de las uvas utilizadas para la 

elaboración de vino. 

Zhu et al., (2021) se evaluó la microbiota asociada a la uva como una 

estrategia biotecnológica para reducir el contenido de etanol en vinos. El 

proceso fermentativo se inició con una combinación de tres levaduras no-

Saccharomyces (Metschnikowia pulcherrima, Torulaspora delbrueckii y 

Zygosaccharomyces bailii), empleadas en distintas proporciones de inóculo 

y posteriormente complementadas con Saccharomyces cerevisiae en 

etapas secuenciales de fermentación (0, 48 y 72 h). La dinámica 

poblacional se analizó mediante métodos dependientes e independientes 

del cultivo, incluyendo medios WLN y PMA-qPCR. T. delbrueckii mostró la 

mayor capacidad de establecimiento, mientras que M. pulcherrima fue 

minoritaria. S. cerevisiae prevaleció al final de la fermentación, logrando 

una reducción de etanol entre 0,48 y 0,77% (v/v) en los ensayos 

secuenciales, junto con incrementos en los niveles de ácido láctico y 

acético. La mayor reducción se observó cuando las levaduras no-

Saccharomyces se inocularon a una concentración diez veces superior a la 

de S. cerevisiae, aunque las interacciones entre cepas limitaron su 

eficiencia. Estos resultados confirman el potencial de las combinaciones de 
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levaduras no-Saccharomyces como herramienta prometedora para 

modular el contenido alcohólico y mejorar la complejidad sensorial del vino. 

 Sunyer-Figueres et al., (2018) durante la fermentación del vino, ciertas 

levaduras pueden entrar en un estado viable pero no cultivable, lo que 

podría afectar la calidad y estabilidad del producto final debido a su posible 

actividad metabólica residual. Para cuantificar con precisión las células 

viables en este estado, se emplean métodos independientes del cultivo, 

siendo la PCR cuantitativa una de las técnicas más confiables. En este 

estudio se evaluó la estabilidad del ARNr como indicador de viabilidad 

celular en Saccharomyces cerevisiae y en tres especies no-

Saccharomyces (Hanseniaspora uvarum, Torulaspora delbrueckii y 

Starmerella bacillaris). Las levaduras fueron sometidas a tratamientos 

antimicrobianos con dimetildicarbonato (DMDC) a altas temperaturas, lo 

que promovió la lisis celular. Posteriormente, se monitoreó la persistencia 

del ARNr y su ADNc mediante PCR cuantitativa durante 48 horas tras la 

lisis. Los resultados demostraron que el ARNr mantiene su estabilidad en 

ese intervalo, lo que valida su uso como marcador fiable para la detección 

y evaluación de la viabilidad celular en levaduras vínicas. 

Chen et al., (2023), se analizó la dinámica de la microbiota desde la 

superficie de la uva hasta el vino final, evidenciando cómo los 

microorganismos asociados al hollejo (influenciados por factores como la 

variedad, el clima, el manejo del viñedo y la disponibilidad hídrica) se 

transfieren durante la fermentación espontánea, afectando directamente 

los parámetros de calidad del vino. La investigación abordó la influencia del 

denominado terroir microbiano, reconocido por su variación regional, pero 

aún poco comprendido en cuanto a su impacto cuantitativo sobre la 

composición aromática a distintas escalas geográficas. Se recolectaron 24 

muestras de dos variedades de uva procedentes de cuatro subregiones de 

dos zonas vitivinícolas de Xinjiang, y se aplicaron análisis geoespaciales y 

modelos de ecuaciones estructurales. Los resultados mostraron diferencias 

significativas en la composición microbiana y volátil entre regiones, con una 

mayor heterogeneidad de la microbiota a gran escala que determinó las 

distribuciones subregionales y varietales, influyendo de forma notable en el 
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perfil volátil del vino. Asimismo, se observó que la microbiota geográfica 

modula la influencia varietal sobre los compuestos aromáticos. En conjunto, 

los hallazgos demuestran que las comunidades microbianas responden a 

gradientes ambientales en distintos niveles espaciales, consolidando el 

papel del terroir microbiano como un factor clave en la diferenciación 

sensorial y regional de los vinos. 

Por tanto, estos trabajos demuestran la necesidad de profundizar en la 

investigación y la experimentación en la industria vitivinícola local, 

aprovechando los recursos endémicos de la región, como las levaduras 

autóctonas. Este estudio resalta la diversidad de levaduras en zonas 

vitivinícolas poco exploradas y su potencial en la elaboración de vinos con 

características sensoriales únicas. 

2.2. Bases teóricas 

2.2.1. Introducción al Estudio de la Viticultura en Moquegua 

a). Características generales de Moquegua y su relevancia 
vitivinícola. 

Moquegua, una de las regiones más destacadas del sur del Perú, se 

encuentra ubicada en la región occidental de los Andes, entre las latitudes 

16° y 17° S. Limita al norte con la región de Arequipa, al este con Puno y el 

departamento de Tacna al sur, mientras que su costa se extiende hacia el 

Pacífico. Esta ubicación geográfica es fundamental para comprender las 

particularidades del clima y los suelos de la región, factores que, junto con 

su historia, han conferido a Moquegua una relevancia especial en la 

viticultura peruana (Prudence M., 2012a). 

Moquegua presenta una topografía heterogénea que integra zonas 

costeras y valles interandinos, lo que da lugar a un clima 

predominantemente árido a semiárido, caracterizado por baja precipitación 

anual, elevada radiación solar y marcada amplitud térmica diaria. En los 

valles vitivinícolas, las temperaturas diurnas suelen oscilar entre 25 y 30 

°C, mientras que las temperaturas nocturnas pueden descender hasta 08–

15 °C, generando condiciones agroclimáticas favorables para el cultivo de 

la vid y la acumulación de compuestos aromáticos en variedades como 

Moscatel de Alejandría  (Huertas Vallejos, 2024). 
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El clima seco, la baja pluviometría (< 50–100 mm) y la alta radiación solar 

(> 5.5 kWh·m⁻²·día⁻¹) en las zonas agrícolas de Moquegua propician una 

maduración lenta de la uva, lo cual es ventajoso para la acumulación de 

azúcares y compuestos fenólicos en los frutos (Prudence M., 2012). Las 

temperaturas moderadas durante la noche contribuyen a la preservación 

de la acidez, factor esencial para la producción de vinos equilibrados, 

frescos y con buena capacidad de envejecimiento (Arias et al., 2022). 

Los suelos aluviales de origen volcánico de Moquegua presentan pH 6.5–

7.5, baja materia orgánica (1.0–2.5 %) y altos contenidos de K, Ca y Mg, 

condiciones que favorecen un crecimiento moderado de la vid y la 

expresión sensorial diferenciada de los vinos, reflejando el terruño regional 

(Lucini et al., 2020), otorgando a los vinos de Moquegua una tipicidad única, 

que refleja el terruño de la región. 

La historia vitivinícola de Moquegua es profunda y se remonta a la época 

colonial. Durante el periodo del virreinato, los españoles introdujeron el 

cultivo de la vid, especialmente en las zonas costeras y los valles de la 

región. Moquegua, se convirtió en un punto importante en la producción de 

vino y brandy (aguardiente) para abastecer los mercados de las minas del 

Alto Perú (Prudence M., 2012a). Las primeras plantaciones de vid en la 

región fueron progresivamente adaptadas a las condiciones 

edafoclimáticas locales (clima árido a semiárido, alta radiación solar, baja 

precipitación anual, marcada amplitud térmica diaria y suelos aluviales de 

origen volcánico con buen drenaje y riqueza mineral) lo que permitió que 

en un corto período, Moquegua destacara por la calidad de sus vinos, los 

cuales eran distribuidos mediante redes de comercio regional e 

interprovincial. Con el tiempo, la viticultura en Moquegua fue 

perfeccionándose y la región fue conocida por la elaboración de vinos de 

excelente calidad, siendo comparables en términos de potencia y estructura 

con vinos de Chile y Argentina, que se destacaban no solo en el mercado 

local, sino también en mercados internacionales. La región se convirtió en 

una de las más importantes del país en términos de producción vitivinícola, 

especialmente por sus vinos de alta graduación alcohólica, como el Pisco, 

que comenzó a ganar notoriedad en el siglo XIX (Rice, 2010). 
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Moquegua ha desempeñado un papel fundamental en el desarrollo de la 

viticultura peruana y continúa siendo un centro estratégico para la 

producción de vinos y destilados, en especial del pisco. La región alberga 

variedades autóctonas y europeas de uva, como la Quebranta, Italia y 

Torontel, que son cultivadas en los valles costeros y en las zonas más altas 

de los Andes. La adaptabilidad de estas variedades a las condiciones 

locales ha permitido que la viticultura de Moquegua no solo sea productiva, 

sino también resistente a los desafíos climáticos y geográficos de la región. 

El impacto de la viticultura en la economía local es significativo, ya que la 

producción de vino y pisco representa una de las principales actividades 

agrícolas de la región(Sharratt et al., 2022). El desarrollo del turismo 

enológico ha convertido a Moquegua en un referente nacional e 

internacional por su patrimonio vitivinícola y su entorno natural singular. 

La producción vitivinícola en Moquegua ha mostrado una marcada 

variabilidad interanual durante la última década. En 2010 se registraron 114 

435 L de vino, seguido de una disminución en 2011–2012 (99 570 y 88 920 

L, respectivamente) y una recuperación en 2013 (114 630 L). Tras nuevas 

caídas en 2014–2015, la producción alcanzó un periodo favorable entre 

2017 y 2019, con un máximo de 140 380 L en 2019. Posteriormente, se 

observó una reducción en 2020 (115 360 L), un incremento excepcional en 

2021 (173 800 L) y una nueva contracción en 2022 (100 200 L), reflejando 

la sensibilidad del sector a factores climáticos, productivos y de gestión 

local (Dirección Regional de la Producción Moquegua, 2023) 

b). Importancia del vino Moscatel de Alejandría en la región de 

Moquegua 

El cultivo del Moscatel de Alejandría en la región de Moquegua se 

desarrolla bajo condiciones agronómicas particulares que influyen 

directamente en la composición y calidad del vino. Las vides se cultivan a 

diferentes altitudes del valle, aprovechando microclimas contrastantes y 

una disponibilidad hídrica variable, factores que determinan su rendimiento 

y perfil aromático. La influencia de los vientos predominantes y la limitada 

aplicación de fertilizantes contribuyen a un manejo vitícola de carácter 
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artesanal, orientado a la expresión natural del terruño. A pesar de la 

simplicidad tecnológica de las prácticas tradicionales de vinificación, estas 

han permitido preservar los rasgos sensoriales distintivos del Moscatel de 

Alejandría, como sus notas florales, su frescura aromática y su dulzura 

equilibrada (Rice, 2010). 

 

El vino Moscatel de Alejandría ha constituido un elemento determinante en 

el desarrollo vitivinícola de la región de Moquegua, no solo por su aporte 

sostenido a la economía local, sino también por su profundo valor cultural 

y patrimonial. Esta variedad, reconocida por su distintivo perfil aromático y 

su marcada dulzura natural, se cultiva en el valle de Moquegua desde el 

siglo XVI, manteniéndose hasta la actualidad como una de las cepas más 

representativas del patrimonio vitivinícola peruano (Miranda P., 2019). 

Cabe mencionar que, la producción de vino en Moquegua estuvo 

estrechamente ligada al uso de variedades como el Moscatel de Alejandría. 

Este vino se comercializaba tanto a nivel local como en otras regiones del 

virreinato, consolidando a Moquegua como un importante centro vitivinícola 

(Bustamante Y., 2018).  

 

En el contexto actual, la uva variedad Moscatel de Alejandría sigue siendo 

un referente de la región, atrayendo la atención de productores que buscan 

revitalizar la viticultura local mediante el rescate de variedades autóctonas 

y la implementación de tecnologías modernas para mejorar la calidad y 

estabilidad del producto final. De esta manera, el Moscatel de Alejandría no 

solo representa un vínculo con el pasado, sino también una oportunidad 

para el desarrollo sostenible de la región vitivinícola de Moquegua. 

 
2.2.2. Fundamentos de la microbiología del vino 

De acuerdo con (Zambianchi et al., 2023) los fundamentos de la 

microbiología del vino se sustentan en la comprensión integral del terruño 

y su influencia sobre la calidad final del producto. Este enfoque incluye la 

caracterización del ecosistema microbiano a lo largo de toda la cadena de 

producción, el análisis de los perfiles metabólicos y la detección de 
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moléculas discriminantes asociadas a las condiciones edáficas. Además, 

destacan la importancia de las bacterias acéticas y lácticas durante las 

etapas fermentativas, así como la necesidad de comprender la dinámica 

poblacional microbiana y su impacto en los atributos sensoriales del vino. 

Por su parte, Capece et al., (2012) amplían este marco conceptual al 

enfatizar el papel de la diversidad genética y fenotípica de Saccharomyces 

cerevisiae, cuya variabilidad contribuye a la complejidad aromática y al 

perfil sensorial único de los vinos. Estos autores resaltan el uso de 

marcadores moleculares y tecnológicos para evaluar la biodiversidad 

natural entre cepas, así como la influencia del mosto de uva en el 

metabolismo fermentativo. Asimismo, proponen la selección de cepas 

autóctonas de regiones de “viticultura heroica” como cultivos iniciadores 

con valor enológico diferenciado. Finalmente, subrayan el papel 

complementario de las levaduras no-Saccharomyces en las fases iniciales 

de la vinificación, las cuales, aunque no dominantes en la fermentación 

alcohólica, aportan significativamente a la diversidad microbiana y a la 

expresión sensorial del vino. 

a). Microbiota de la uva (Vitis vinifera) 

La superficie de la uva constituye un ecosistema microbiano complejo, 

donde interactúan hongos filamentosos, levaduras y bacterias con 

funciones metabólicas diversas y con efectos directos sobre la calidad del 

vino. Este consorcio, compuesto principalmente por levaduras, bacterias 

lácticas y acéticas, varía en abundancia y composición según el estado de 

madurez de la uva, las condiciones edáficas y la disponibilidad de 

nutrientes en el ambiente (Barata et al., 2012). En este contexto, la vid y su 

microbiota asociada pueden considerarse un holobionte funcional, donde 

las interacciones planta–microorganismo determinan tanto la resiliencia 

fisiológica de la planta como la expresión final del terruño enológico 

(Bettenfeld et al., 2022). 

Los microorganismos epífitos, desarrollan mecanismos adaptativos que les 

permiten tolerar condiciones de estrés hídrico, radiación solar y limitación 

de nutrientes, desempeñando un papel crucial en la fermentación 
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espontánea de los mostos. Estos organismos contribuyen de manera 

determinante a la calidad sensorial del vino, al generar metabolitos 

secundarios (como ésteres, terpenos, ácidos grasos y uretano) que 

configuran su complejidad aromática y química (Cordero-Bueso et al., 

2014; Granados-Sanchéz et al., 2007). 

Durante el proceso de maduración de la uva, la composición microbiana de 

la superficie del fruto experimenta transformaciones significativas que 

repercuten directamente en la calidad del mosto y, en consecuencia, del 

vino. En las etapas tempranas de desarrollo, la microbiota está dominada 

por especies epifíticas adaptadas a condiciones de alta radiación y baja 

disponibilidad de nutrientes. Sin embargo, conforme avanza la maduración, 

la piel de la uva acumula compuestos azucarados y aminoácidos que 

favorecen la proliferación de levaduras fermentativas, en particular las no-

Saccharomyces, las cuales incrementan notablemente su abundancia 

hacia el momento de la cosecha (Barata et al., 2012; Capece et al., 2022). 

Estas levaduras, pertenecientes a géneros como Hanseniaspora, Candida, 

Torulaspora, Pichia, Issatchenkia y Metschnikowia, desempeñan un rol 

metabólico relevante durante las fases iniciales de la fermentación 

alcohólica. Su presencia en la uva madura y en los mostos recién 

prensados constituye una fuente esencial de enzimas extracelulares y 

metabolitos secundarios que modulan la liberación de precursores 

aromáticos, afectando la complejidad sensorial del vino. Entre ellas, 

Hanseniaspora uvarum se distingue por su alta frecuencia y actividad 

fermentativa inicial, mientras que Candida zemplinina suele predominar 

dentro de su género en mostos y vinos, contribuyendo con la producción 

de ésteres y alcoholes superiores (Zott et al., 2011). 

Desde el punto de vista metabólico, las levaduras no-Saccharomyces 

influyen de manera decisiva en el perfil aromático del vino mediante rutas 

bioquímicas, como la ruta de Ehrlich y los procesos de esterificación, 

responsables de la formación de alcoholes superiores y ésteres frutales. 

Además, la expresión de enzimas extracelulares (β-glucosidasas y 

esterasas) permite la liberación de terpenos y otros compuestos volátiles a 

partir de precursores glicosilados de la uva, lo que resulta especialmente 
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relevante en variedades aromáticas como Moscatel de Alejandría y 

contribuye a la complejidad sensorial y a la expresión del terruño (Belda et 

al., 2017). 

A medida que la uva madura, la composición microbiana cambia 

significativamente: las levaduras fermentativas aumentan en abundancia 

hacia la cosecha, mientras que durante el crecimiento del fruto predominan 

las especies epifíticas y oxidativas (Renouf et al., 2005). Estos patrones se 

han confirmado mediante técnicas moleculares avanzadas, como la 

secuenciación de ADN ribosomal y la metagenómica, que permiten 

describir con mayor precisión la estructura y dinámica del microbioma de la 

uva (Gao et al., 2019a). 

La influencia geográfica también ejerce un papel determinante en la 

conformación de estas comunidades microbianas. En estudios realizados 

en Nueva Zelanda, Gayevskiy y Goddard (2012) demostraron que las 

levaduras son los microorganismos más sensibles a los factores 

geográficos, evidenciando una relación directa entre el entorno ambiental y 

la identidad microbiana del viñedo. De igual modo, investigaciones en 

Europa sugieren que la composición microbiana refleja el tipo de manejo 

agrícola, diferenciando entre prácticas tradicionales, orgánicas y 

biodinámicas (Ciani & Comitini, 2015). Sin embargo, el uso intensivo de 

pesticidas puede alterar drásticamente este equilibrio ecológico, 

reduciendo la diversidad microbiana e interrumpiendo los mecanismos 

naturales de competencia y protección del fruto (Milanović et al., 2023). 

b). Rol de las levaduras en la vinificación. 

Las levaduras desempeñan un rol determinante en la vinificación, no solo 

por su capacidad de transformar los azúcares del mosto en etanol, sino 

también por su impacto directo en el perfil sensorial, aromático y estructural 

del vino. Entre ellas, Saccharomyces cerevisiae se reconoce como la 

especie más relevante desde el punto de vista tecnológico, debido a su 

elevada tolerancia al etanol, su vigor fermentativo y su notable capacidad 

de adaptación a las condiciones ambientales de la bodega, lo que le 

permite dominar las fases finales de la fermentación, tanto en procesos 



25 

 

espontáneos como inoculados (Capece et al., 2012a). Sin embargo, en las 

etapas iniciales de la fermentación espontánea, coexiste una comunidad 

diversa de levaduras no-Saccharomyces como por ejemplo  

Hanseniaspora, Candida, Metschnikowia, Pichia y Rhodotorula, que 

aunque son desplazadas progresivamente por Saccharomyces, ejercen 

una contribución metabólica importante. Estas especies intervienen en la 

liberación de compuestos volátiles, enzimas extracelulares y metabolitos 

secundarios, enriqueciendo la complejidad aromática y sensorial del vino y 

aportando características diferenciales asociadas al terruño microbiano 

(Fazio et al., 2024a). 

Recientemente, se ha renovado el interés por el uso de levaduras 

autóctonas, cuyo origen geográfico se asocia estrechamente con la 

expresión del "terruño microbiano", aportando características únicas al 

perfil volátil del vino. Entre ellas, especies como Torulaspora delbrueckii, 

Lachancea thermotolerans, Hanseniaspora uvarum, Starmerella bacillaris y 

Metschnikowia pulcherrima han demostrado un prometedor potencial 

enológico cuando se emplean en fermentaciones mixtas o secuenciales 

junto a S. cerevisiae. Estas especies no solo enriquecen el perfil aromático, 

sino que también producen enzimas que pueden mejorar la calidad final del 

vino mediante mecanismos como la liberación de compuestos aromáticos, 

la modulación de la viscosidad o la estabilización del color, ampliando así 

las herramientas biotecnológicas disponibles para la elaboración de vinos 

con identidad y diferenciación regional.(Di Maio et al., 2012) 

Las levaduras cumplen una función estratégica más allá de la fermentación 

alcohólica, interviniendo también en la reducción de aminas biógenas, 

compuestos asociados a riesgos en la calidad y seguridad del vino. (Alfonzo 

et al., 2021a). Especies no-Saccharomyces como Hanseniaspora vineae 

han mostrado potencial en fermentaciones secuenciales con 

Saccharomyces cerevisiae para disminuir estos compuestos. Asimismo, 

Schizosaccharomyces pombe destaca por su capacidad para degradar 

ácido málico y azúcares residuales con baja producción de ácido acético, 

representando una alternativa eficaz a la fermentación maloláctica 

tradicional  (Moreira et al., 2024). 
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c). Importancia de las levaduras Saccharomyces y no-

Saccharomyces. 

En el ecosistema fermentativo del vino, las levaduras desempeñan roles 

complementarios que determinan tanto la eficiencia metabólica como la 

complejidad sensorial del producto final. Las especies del género 

Saccharomyces, especialmente S. cerevisiae, constituyen los principales 

agentes fermentativos por su alta tolerancia al etanol, su estabilidad en 

condiciones enológicas y su capacidad para garantizar fermentaciones 

completas y reproducibles (Capece et al., 2012a; Englezos et al., 2022). 

Por su parte, las levaduras no-Saccharomyces (Hanseniaspora, 

Metschnikowia, Pichia, Candida y Torulaspora) participan activamente en 

las etapas iniciales de la fermentación, donde liberan enzimas 

extracelulares (β-glucosidasas, pectinasas y esterasa) y metabolitos 

secundarios que modulan el perfil aromático y la textura del vino (Strauss 

et al., 2001; Varela et al., 2009). Aunque su presencia suele ser transitoria, 

estas especies desempeñan un papel esencial en la diversificación de 

aromas y compuestos volátiles, potenciando la expresión del terruño 

microbiano. 

El empleo combinado de cepas Saccharomyces y no-Saccharomyces en 

fermentaciones mixtas o secuenciales representa hoy una estrategia 

biotecnológica innovadora para mejorar la calidad sensorial del vino, 

equilibrando la seguridad fermentativa con la expresión aromática 

diferenciada (Tofalo et al., 2022). 

No obstante, en los últimos años ha crecido el interés por las levaduras no-

Saccharomyces, debido a su potencial para diversificar y mejorar el perfil 

sensorial del vino. Estas especies, como Lachancea thermotolerans, 

Metschnikowia pulcherrima, Starmerella bacillaris, Torulaspora delbrueckii, 

Candida oleophila y Starmerella lactis-condensi, pueden producir 

metabolitos como glicerol, ácidos orgánicos, compuestos fenólicos y 

enzimas con actividad aromática, que modulan positivamente atributos 

como la acidez, suavidad, color y complejidad del vino (Binati et al., 2020; 

Escribano-Viana et al., 2019; Naselli et al., 2023). Además, algunas cepas 
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muestran una notable actividad enológica, como mayor producción de 

glicerol, reducción de la acidez volátil y contribución al contenido de 

antocianinas y estilbenos, compuestos asociados no solo al color, sino 

también al potencial antioxidante del vino (Binati et al., 2019).  

En el contexto la uva Moscatel de Alejandría, una variedad rica en 

precursores aromáticos terpénicos, el rol de las levaduras no-

Saccharomyces adquiere una relevancia particular. Géneros como 

Hanseniaspora y Aureobasidium, recurrentemente aislados de superficies 

de uva en distintos pisos altitudinales, presentan una elevada actividad β-

glucosidasa y esterasa, favoreciendo la liberación de terpenos libres 

responsables de aromas florales y frutales característicos de esta variedad. 

Asimismo, la distribución diferencial de estas levaduras en función de la 

altitud sugiere una adaptación fisiológica a condiciones edafoclimáticas 

específicas, lo que refuerza su potencial como moduladores del perfil 

sensorial y como indicadores biológicos del terruño microbiano (Barata et 

al., 2012; Belda et al., 2017; Gao et al., 2019a).  

 

d). Interacciones microbianas en la fermentación del vino. 

Las interacciones microbianas durante la fermentación del vino 

desempeñan un papel decisivo en la composición química, el perfil volátil y 

la calidad final del producto. Estas interacciones, que pueden ser mono-

inoculaciones, bi-inoculaciones o tri-inoculaciones, se manifiestan 

principalmente entre levaduras Saccharomyces, no-Saccharomyces y 

bacterias lácticas, como Oenococcus oeni, influyendo tanto en la 

fermentación alcohólica como en la maloláctica (Englezos et al., 2022a; 

Russo et al., 2020). Las interacciones microbianas durante la fermentación 

están moduladas por factores cuantificables como la competencia por 

nutrientes (consumos iniciales de azúcares 20 a 30 g/L en las primeras 48 

h), la tolerancia diferencial al etanol (levaduras no-Saccharomyces 

generalmente inhibidas a concentraciones de 4-7 %v/v, frente a 

Saccharomyces cerevisiae, que tolera 12-15 % v/v), y la producción de 

metabolitos con efecto inhibitorio o sinérgico, como ácidos orgánicos, 

alcoholes superiores y ácidos grasos de cadena media (0.5–10 mg/L). 

Estas interacciones determinan la sucesión microbiana y condicionan la 
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estabilidad fermentativa, por lo que su manejo controlado resulta crítico 

para preservar la coherencia microbiológica del proceso y orientar la 

expresión sensorial final del vino (Chen et al., 2025; J. Wang et al., 2024). 

Diversas especies no-Saccharomyces, como Metschnikowia pulcherrima y 

Starmerella bacillaris, predominan en las etapas iniciales de la fermentación 

y, aunque presentan limitada resistencia al etanol, tienen un impacto 

notable en la modulación del perfil aromático mediante la producción de 

ésteres, terpenos y tioles (Naselli et al., 2023). Su aplicación en 

fermentaciones secuenciales o multistarter con S. cerevisiae ha 

demostrado ser eficaz para reducir el contenido de etanol y mejorar la 

complejidad aromática de los vinos (Ciani & Comitini, 2015). Además, S. 

bacillaris ha mostrado capacidad para modificar la estructura química del 

mosto, generando metabolitos con interés enológico, mientras que O. oeni 

(organismo clave en la fermentación maloláctica) puede ser favorecido o 

inhibido dependiendo de las cepas de levadura y los esquemas de 

inoculación aplicados (Russo et al., 2020). 

Desde un enfoque sostenible, las interacciones entre microorganismos 

nativos o seleccionados ofrecen alternativas biotecnológicas que permiten 

reducir el uso de aditivos sintéticos, controlar naturalmente la flora 

indeseada y aumentar la eficiencia energética del proceso. El desarrollo de 

cultivos iniciadores mixtos, combinando levaduras especializadas y 

bacterias ácido-lácticas, ha sido propuesto como estrategia para conservar 

los beneficios de la fermentación espontánea mientras se minimizan los 

riesgos de paradas fermentativas o desviaciones indeseadas (Englezos et 

al., 2022). En paralelo, el avance de las herramientas genómicas y 

metagenómicas permite diseñar consorcios microbianos adaptados a 

condiciones ambientales específicas, abriendo nuevas oportunidades para 

una vinificación más personalizada, controlada y respetuosa con el entorno 

(Santˈ & Lemos, 2024). 

 

2.2.3. Influencia de las condiciones del suelo y del clima del valle 

vitivinícola. 

La viticultura está fuertemente influenciada por diversos factores naturales 

y humanos que determinan las características distintivas de los vinos en 
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cada región. Los factores edafoclimáticos, como el tipo de suelo y el clima, 

así como los aspectos geográficos, como la altitud, influyen directamente 

en las características sensoriales del vino, la microbiota de las uvas y la 

dinámica de levaduras y bacterias a lo largo de la fermentación. 

Específicamente, los microorganismos que habitan en los viñedos, 

especialmente las levaduras, son fundamentales para el proceso de 

fermentación, y su diversidad depende estrechamente de las condiciones 

climáticas y geográficas. En este sentido, es clave entender cómo el clima, 

la altitud, la adaptación de las levaduras y las metodologías de análisis de 

la microbiota interactúan entre sí (Arias et al., 2022). 

a). Efecto del clima y la altitud en la microbiota de la uva. 

El clima, influenciado gracias a factores como la temperatura, la radiación 

solar y la humedad, desempeña un rol clave en el desarrollo de la 

microbiota de las uvas. Las temperaturas extremas en regiones de alta 

altitud no solo afectan el crecimiento de las uvas, sino también la 

composición microbiana asociada a ellas (Siles et al., 2016). En zonas de 

alta altitud, las uvas tienden a tener mayor acidez debido a una maduración 

más lenta, lo que también influye en los tipos de levaduras y bacterias que 

pueden sobrevivir. En temperaturas más frías, levaduras como 

Saccharomyces cerevisiae desarrollan adaptaciones que les permiten 

continuar la fermentación a temperaturas bajas, lo cual es esencial en la 

producción de vinos de regiones montañosas (Arias et al., 2022). 

Por otro lado, en climas más cálidos, típicos de viñedos de baja altitud, se 

favorece la proliferación de una microbiota diferente, en la cual prevalecen 

levaduras y patógenos resistentes al calor, lo que influye en las 

características del vino. Este fenómeno resalta la importancia de controlar 

la temperatura durante la fermentación, ya que las levaduras adaptadas a 

rangos térmicos específicos pueden generar perfiles de sabor muy 

diferentes (D. Liu et al., 2019a). 

La radiación solar también tiene un efecto importante, especialmente en 

regiones montañosas, donde las uvas pueden desarrollar más compuestos 

fenólicos y antioxidantes debido a una mayor exposición al sol. Este 

incremento en antioxidantes favorece microorganismos resistentes al 
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estrés oxidativo, lo que resulta en una fermentación más compleja y en 

vinos con mayor acidez y estructura (Costantini et al., 2022; Tofalo et al., 

2023). 

La altitud afecta significativamente la biodiversidad microbiana en los 

viñedos. Con el aumento de la altitud, las condiciones se intensifican, 

presentando temperaturas más bajas, mayor radiación solar y una menor 

concentración de oxígeno. Estas condiciones favorecen a microorganismos 

adaptados a ambientes severos (Zarraonaindia et al., 2015). En viñedos de 

gran altitud, como en algunas regiones de Italia, se observa que levaduras 

como Saccharomyces cerevisiae y Hanseniaspora uvarum se adaptan 

mejor a estas condiciones y son predominantes en las fermentaciones 

(Mansour et al., 2022). 

El menor contenido de oxígeno en altitudes elevadas favorece la 

supervivencia de microorganismos resistentes al estrés, lo que también 

impacta en la estabilidad microbiológica y la calidad de la fermentación. En 

zonas de gran altitud, los microorganismos muestran una notable 

capacidad de resistencia a la deshidratación y el frío, lo que les permite 

realizar la fermentación en condiciones que serían inviables en altitudes 

más bajas (Oyuela Aguilar et al., 2020b). 

 

b). Adaptación de las levaduras a condiciones ambientales 

específicas. 

Las levaduras, especialmente Saccharomyces cerevisiae, son de gran 

importancia en la vinificación, pero su éxito depende de su capacidad para 

adaptarse a las condiciones climáticas y geográficas específicas. En las 

regiones de alta altitud, las levaduras deben ser capaces de resistir 

temperaturas extremas y la baja presión atmosférica (Deak, 2006). Los 

estudios indican que estas levaduras se adaptan a través de modificaciones 

genéticas que les permiten tolerar el frío, la baja disponibilidad de oxígeno 

y los cambios en la composición del mosto de uva (Saini et al., 2018). 

 

Las levaduras adaptadas a climas fríos y de gran altitud muestran una 

mayor resistencia al estrés térmico. Esto se debe a su capacidad de 

modificar la estructura de las membranas celulares para evitar daños por 
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las bajas temperaturas. Además, su habilidad para metabolizar azúcares 

complejos, presentes en las uvas de estas regiones, les permite sobrevivir 

y continuar con la fermentación (Deis et al., 2024a). Estas levaduras no solo 

se adaptan a las condiciones climáticas, sino que también juegan un rol 

fundamental en la creación de un perfil de sabor con mayor acidez y 

frescura, características comunes en los vinos de montaña. 

Además del frío, las levaduras en estas regiones deben ser capaces de 

enfrentar la disminución de la presión atmosférica, lo que dificulta la 

respiración celular. Algunas especies de levaduras tienen una mayor 

capacidad de ajustar sus procesos metabólicos en función de la 

disponibilidad de oxígeno, lo que les permite realizar la fermentación en 

condiciones de menor oxígeno (González et al., 2022). 

Además de Saccharomyces cerevisiae, en los viñedos de alta altitud hay 

una mayor diversidad de levaduras no Saccharomyces, como 

Hanseniaspora y Kloeckera, que tienen un rol clave en las primeras fases 

de la fermentación alcohólica. Estas levaduras tienen la capacidad de 

sobrevivir y multiplicarse en condiciones más frías y con menos nutrientes, 

lo que les da una ventaja en estas regiones extremas (García-Ríos & 

Guillamón, 2019). La interacción entre estas levaduras y las bacterias 

lácticas existentes en el mosto puede generar una fermentación más 

compleja y aromas distintivos que enriquecen el perfil del vino (Guedes et 

al., 2024). 

En este contexto, la adaptación de las levaduras a las condiciones 

ambientales específicas para el éxito de la fermentación y para generar 

vinos con características únicas. La presencia de levaduras adaptadas a 

las condiciones geográficas específicas puede dar lugar a vinos más 

complejos que aquellos fermentados con cepas estándar en regiones más 

cálidas. 

 

c). Métodos de análisis de la diversidad microbiana en viñedos. 

El análisis de la microbiota de los viñedos ha avanzado con el uso de 

técnicas moleculares, como la secuenciación de ADN, que permiten una 

identificación más precisa y detallada de los microorganismos presentes 

(Savazzini et al., 2009). La secuenciación de próxima generación (NGS) ha 
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permitido caracterizar la diversidad microbiana de manera más eficiente 

que los métodos tradicionales de cultivo. A través de esta técnica, los 

investigadores no solo identifican las especies de levaduras y bacterias, 

sino que también comprenden cómo estas comunidades microbianas 

cambian durante el ciclo de vida de la planta y durante la fermentación 

(Burns et al., 2015). 

La secuenciación de ADN también ha sido fundamental para entender 

cómo factores como el clima y la altitud influyen en la microbiota. En 

viñedos de diferentes altitudes, se ha encontrado que la microbiota 

asociada a las uvas varía dependiendo de las condiciones geográficas y 

climáticas (Ma et al., 2018). Se observó una mayor presencia de bacterias 

ácido-lácticas y levaduras específicas en regiones de alta altitud, lo que 

respalda la idea de que el entorno juega un papel determinante en la 

diversidad microbiana y, por tanto, en las características del vino (Wei et 

al., 2018). 

Además de la secuenciación de ADN, los métodos de análisis de 

metabolitos se han vuelto esenciales para estudiar la diversidad microbiana 

en los viñedos. Estas técnicas, como la espectrometría de masas y la 

cromatografía, permiten identificar compuestos químicos producidos por 

los microorganismos durante la fermentación. Los metabolitos 

proporcionan información sobre la actividad metabólica de las levaduras y 

bacterias presentes en el mosto y el vino, lo que a su vez puede 

correlacionarse con las características sensoriales del vino (Castañeda & 

Barbosa, 2017). En regiones de alta montaña, los estudios han mostrado 

que la actividad metabólica de las levaduras es más lenta debido a las bajas 

temperaturas, lo que afecta el perfil aromático del vino y lo hace más fresco 

y ácido (Stefanini & Cavalieri, 2018). 

Según (Dutra-Silva et al., 2021), los métodos tradicionales de análisis 

físico-químico siguen siendo herramientas fundamentales para estudiar la 

microbiota presente en los viñedos, especialmente al explorar la relación 

entre las características del mosto (acidez, azúcares, pH) y la composición 

microbiana. Este enfoque permite no solo predecir el comportamiento de la 

fermentación, sino también asociar la diversidad microbiana con el perfil 

sensorial de los vinos resultantes (Xue et al., 2022). Al analizar estas 
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propiedades fisicoquímicas, es posible establecer correlaciones directas 

entre la microbiota y atributos clave del vino, como cuerpo, acidez y sabor 

 

2.2.4. Genómica y adaptación de levaduras autóctonas 

a). Técnicas de secuenciación y caracterización genómica de 

levaduras. 

Según Young & Vivier (2010) la identificación de microorganismos es un 

proceso laborioso que requiere experiencia, ya que implica realizar 

múltiples pruebas para clasificar de manera precisa las levaduras aisladas 

de la uva o del vino. Además, este procedimiento se complica por los 

cambios constantes en la taxonomía de las levaduras, especialmente 

aquellas relacionadas con los procesos enológicos. Por ejemplo, especies 

como Saccharomyces capensis, S. italicus y S. chevalieri se han 

consolidado en una sola especie, S. cerevisiae, lo que ha reducido 

significativamente el número de especies dentro de este género. 

Actualmente, el género Saccharomyces comprende únicamente ocho 

especies, de las cuales tres están vinculadas a procesos fermentativos (S. 

bayanus, S. cerevisiae y S. pastorianus), mientras que las otras cinco 

provienen de ambientes naturales (S. arboriculus, S. cariocanus, S. 

kudriavzevii, S. mikatae y S. paradoxus) (Kurtzman & Robnett, 2003). De 

entre ellas, S. cerevisiae destaca por su relevancia en la fermentación 

alcohólica. 

Las técnicas tradicionales de identificación se enfocan en la evaluación de 

la morfología y la fisiología de las levaduras. Estas incluyen pruebas como 

la fermentación y la asimilación de diversas fuentes de carbono y nitrógeno 

(Young & Vivier, 2010). Actualmente, existen kits comerciales como Api 20C 

(Biomérieux, Durham, USA), diseñados para identificar levaduras mediante 

la evaluación de su capacidad de asimilar diversas fuentes de carbono. No 

obstante, este tipo de métodos fenotípicos presentan limitaciones, ya que 

no consideran la variabilidad genética entre cepas. En consecuencia, dos 

aislamientos que muestran perfiles metabólicos distintos podrían 

corresponder a la misma cepa con mutaciones adaptativas, o bien a cepas 

diferentes con comportamientos nutricionales similares, lo que dificulta la 

interpretación precisa de los resultados (Moine et al., 2024). 
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• Secuenciación de Amplicones (18S rRNA e ITS) 

Esta técnica se utiliza para identificar especies microbianas mediante 

regiones conservadas del ADN ribosomal, como el gen 18S o los 

espaciadores internos transcritos (ITS). Se amplifican regiones específicas 

del ADN ribosomal con primers universales, seguidas de su secuenciación 

y análisis comparativo con bases de datos genéticas (C. Wang et al., 

2019a). Las aplicaciones son diversas como la caracterización de la 

diversidad microbiana en ecosistemas vinícolas, identificación de levaduras 

Saccharomyces y no-Saccharomyces presentes en uvas y durante la 

fermentación y el monitoreo de comunidades microbianas a lo largo de las 

fases del proceso enológico. Por otro lado, se tienen limitaciones ya que no 

proporciona información sobre genes funcionales ni adaptaciones 

metabólicas específicas y puede tener sesgos en la amplificación, 

favoreciendo ciertos taxones sobre otros (Martins et al., 2024). 

 

• Reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 

Es una técnica ampliamente utilizada en biología molecular, con múltiples 

aplicaciones, incluyendo el reconocimiento de levaduras enológicamente 

significantes. Su principio se basa en la amplificación "in vitro" de un 

fragmento específico de ADN utilizando oligonucleótidos iniciadores o 

"primers" diseñados para hibridar en regiones concretas del genoma 

objetivo. Esta técnica es altamente específica, ya que únicamente amplifica 

las secuencias delimitadas por los sitios donde los iniciadores se unen 

(Savazzini & Martinelli, 2006). 

El proceso comienza con la desnaturalización del ADN, donde las dos 

hebras complementarias se separan mediante un aumento de temperatura. 

Luego, los iniciadores se acoplan en sitios específicos de cada hebra, y a 

partir de estos, la ADN polimerasa cataliza la adición de nucleótidos, 

usando cada hebra como molde. Como resultado, se generan dos nuevas 

hebras completas y complementarias. Este ciclo se repite múltiples veces, 

logrando una amplificación exponencial del ADN objetivo. 

Los productos generados mediante PCR pueden analizarse mediante 

electroforesis en gel de agarosa o someterse a secuenciación, lo que 

amplifica el potencial de esta técnica en estudios de caracterización 
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molecular. Entre sus principales ventajas destacan su alta selectividad, la 

capacidad de analizar un gran número de muestras y la necesidad de una 

cantidad mínima de ADN para su ejecución. En el ámbito enológico, la PCR 

tiene una relevancia significativa para identificar levaduras, ya sea 

directamente a través de la secuenciación de los productos obtenidos o 

mediante su análisis con enzimas de restricción (RFLP) (Moine et al., 

2024). 

 

b). Genómica funcional de levaduras en diferentes altitudes 

La genómica funcional en levaduras aisladas de distintas altitudes permite 

identificar mecanismos moleculares mediante los cuales estos 

microorganismos ajustan su maquinaria genética para adaptarse, crecer y 

llevar a cabo funciones metabólicas bajo condiciones ambientales 

específicas. Los cambios en la altitud generan variaciones en factores 

como la temperatura, la presión atmosférica, la radiación UV, la 

disponibilidad de oxígeno y la composición nutricional, lo que activa 

respuestas genéticas específicas en las levaduras (Fazio et al., 2024). 

• Adaptaciones genéticas y funcionales 

Las levaduras autóctonas que habitan en altitudes elevadas presentan una 

reprogramación genética que les permite adaptarse a condiciones 

adversas. Entre estas adaptaciones destacan su resistencia al estrés 

oxidativo y a la radiación UV, donde activan rutas metabólicas para reparar 

daños en el ADN, como los sistemas de reparación por escisión de 

nucleótidos (NER), además de mecanismos antioxidantes asociados a 

genes como SOD1 (superóxido dismutasa) y CTA1 (catalasa) (Tarko & Duda, 

2024). Asimismo, regulan su respuesta osmótica acumulando glicerol 

intracelular, un osmorregulador que les confiere tolerancia a ambientes 

hiperosmóticos, característica modulada por genes como GPD1 y GPD2, 

crucial en mostos ricos en azúcar. Finalmente, frente a bajas temperaturas, 

incrementan la expresión de genes relacionados con proteínas de choque 

frío (CSP), favoreciendo la fluidez de las membranas celulares y 

manteniendo la actividad enzimática en condiciones de frío (Arias et al., 

2022). 
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• Impacto en procesos fermentativos 

Las diferencias genómicas entre las levaduras de altitudes bajas y altas 

influyen considerablemente en el proceso de fermentación alcohólica. En 

primer lugar, las variaciones en genes relacionados con la síntesis de 

ésteres y terpenos, como ATF1 y BAT2, afectan los perfiles aromáticos del 

vino (Cui et al., 2021). En altitudes elevadas, estas adaptaciones genéticas 

favorecen la formación de compuestos volátiles clave que enriquecen las 

características aromáticas del producto final. Además, las levaduras de 

regiones más altas suelen mostrar una fermentación más lenta y 

controlada, atribuida a ajustes en genes implicados en las rutas 

metabólicas de carbohidratos, como HXK1 y GLK1. Este comportamiento 

puede resultar ventajoso, ya que permite una mayor retención de los 

aromas varietales durante el proceso fermentativo (Li et al., 2018). 

• Diversidad y variabilidad genética 

El análisis metagenómico de levaduras en distintas altitudes evidencia una 

mayor diversidad genética en regiones de altitud intermedia, caracterizadas 

por climas templados y suelos de riqueza nutricional moderada. Entre las 

principales observaciones destaca la presencia significativa de especies no 

pertenecientes al género Saccharomyces, como Hanseniaspora uvarum y 

Metschnikowia pulcherrima, especialmente en altitudes elevadas 

(Alsammar et al., 2019). Estas especies poseen perfiles genómicos que 

favorecen la producción de metabolitos secundarios, los cuales influyen en 

la modulación de la acidez y el perfil sensorial de los vinos. Por otro lado, 

se ha identificado una notable variabilidad intraespecífica en 

Saccharomyces cerevisiae, con variantes alélicas únicas en genes clave 

para la enología, que reflejan una adaptación específica a las condiciones 

ambientales de altitudes más altas. 

c). Adaptación genética de las levaduras al estrés ambiental 

Las levaduras, reconocidas por su notable capacidad de adaptación, han 

evolucionado mecanismos genéticos altamente especializados que les 

permiten prosperar en condiciones ambientales adversas. Investigaciones 

sobre su adaptación genética frente a diversos tipos de estrés ambiental 

han identificado estrategias moleculares complejas que incluyen la 

regulación dinámica de genes clave, modificaciones específicas en rutas 
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metabólicas y ajustes en la expresión génica para optimizar su 

supervivencia (Messner et al., 2023). 

Estos mecanismos no solo garantizan la viabilidad de las levaduras en 

ambientes naturales extremos, como suelos con alta salinidad, climas fríos 

o regiones con intensa radiación UV, sino que también las hacen esenciales 

en aplicaciones industriales. Por ejemplo, en la enología, las adaptaciones 

genéticas de las levaduras determinan su desempeño durante las 

fermentaciones, afectando la efectividad del proceso y la calidad del 

resultado final. 

A nivel molecular, las levaduras activan respuestas específicas según el 

tipo de estrés. Por ejemplo, ante estrés osmótico, aumentan la síntesis de 

glicerol, un osmólito compatible, mientras que, frente al estrés oxidativo, se 

potencia la acción de enzimas antioxidantes como el superóxido 

dismutasas y catalasas. En paralelo, rutas metabólicas clave, como la ruta 

de las pentosas fosfato, contribuyen a equilibrar el estado redox celular, 

asegurando la protección frente al daño oxidativo (Taymaz-Nikerel et al., 

2016). 

Estos estudios son críticos no solo para comprender la biología básica de 

las levaduras, sino también para aprovechar su potencial en procesos 

biotecnológicos. La identificación de genes específicos asociados a 

adaptaciones ambientales abre la puerta a la selección de cepas robustas 

o incluso a su modificación genética para optimizar características 

deseadas, como mayor tolerancia a condiciones extremas o producción de 

metabolitos específicos que optimicen las características sensoriales de los 

productos fermentados. 

 

2.2.5. Contribución de levaduras a las características sensoriales del 

vino 

a). Impacto de las levaduras en el perfil aromático del vino 

Las levaduras juegan un papel esencial en el perfil aromático del vino, ya 

que son responsables de la conversión de los azúcares del mosto en etanol 

y de la producción de metabolitos secundarios que determinan las 

características sensoriales del producto final. La Saccharomyces 

cerevisiae, es ampliamente utilizada como levadura comercial, garantiza 
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una fermentación alcohólica eficiente y predecible. Sin embargo, las 

levaduras no Saccharomyces como Hanseniaspora uvarum, Torulaspora 

delbrueckii y Metschnikowia pulcherrima han llamado la atención por su 

capacidad para enriquecer el sabor y la complejidad del vino. Estas 

especies producen mayores cantidades de ésteres y alcoholes superiores, 

que son responsables de los aromas frutales y florales (Binati et al., 2019; 

Lappa et al., 2020). 

Además, el uso de levaduras autóctonas ayuda a preservar la autenticidad 

regional del vino. Por ejemplo, estudios realizados en las regiones 

vitivinícolas de Italia y China han demostrado que las cepas locales 

adaptadas a condiciones territoriales específicas pueden producir perfiles 

aromáticos únicos relacionados con la interacción del suelo, el clima y las 

uvas (Fazio et al., 2024c; D. Liu et al., 2019b). el enfoque no sólo resalta 

las características del país de origen del vino, sino que también responde 

a las demandas de los consumidores interesados en productos auténticos 

y sostenibles. 

 

b). Variabilidad del impacto sensorial de levaduras en diferentes 

altitudes. 

La altitud es un factor importante que afecta el impacto de las levaduras en 

el vino debido a su influencia en las condiciones ambientales, como la 

temperatura y la exposición solar. En regiones montañosas, las levaduras 

enfrentan desafíos únicos, como temperaturas más bajas y niveles más 

altos de radiación UV, lo que fomenta la selección de cepas más resistentes 

y adaptadas. Estas cepas suelen producir vinos con perfiles aromáticos 

más frescos y mayor acidez, características valoradas en vinos blancos y 

espumosos  (Fazio et al., 2024c). 

En Sicilia, las levaduras aisladas en zonas volcánicas como el Monte Etna 

mostraron una notable diversidad genética y metabólica. Hanseniaspora 

uvarum, por ejemplo, demostró tolerancia al etanol y producción de glicerol, 

lo que contribuye a un cuerpo más redondo en el vino, mientras que 

Metschnikowia pulcherrima destacó por su capacidad para liberar 

precursores aromáticos como terpenos (Ciani & Comitini, 2015; Fazio et al., 

2024c). 
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c). Relación entre compuestos volátiles y levaduras autóctonas 

La producción de compuestos volátiles, como ésteres, terpenos y ácidos 

grasos, está directamente influenciada por las levaduras. Las levaduras no-

Saccharomyces, aunque menos dominantes en la fermentación alcohólica, 

son fundamentales para la generación de estos compuestos. Starmerella 

bacillaris, por ejemplo es conocida por su capacidad para producir altos 

niveles de glicerol, que no solo aporta dulzura al vino sino que también 

equilibra su percepción en boca. Por otro lado Lachancea thermotolerans 

es valorada por aumentar los niveles de ácido láctico, mejorando la frescura 

del vino (Binati et al., 2020; Manzanares et al., 2003). 

No obstante, investigaciones realizadas en China sobre cepas autóctonas 

de Saccharomyces cerevisiae y levaduras no-Saccharomyces en la región 

de Ningxia han destacado su capacidad para generar vinos con perfiles 

sensoriales únicos, caracterizados por intensos aromas florales y notas 

tropicales. Estas características se atribuyen a la capacidad de las 

levaduras para transformar compuestos precursores de las uvas en 

metabolitos aromáticos durante la fermentación (Chen et al., 2023b; D. Liu 

et al., 2019b). 

 
2.2.6. Impacto de la gestión vitivinícola en la microbiota autóctona 

a). Prácticas de manejo en viñedos y su efecto en la microbiota 

La microbiota del suelo en los viñedos en la vida diaria se ve influida por la 

región vitivinícola, el clima y la ubicación geográfica, como se refleja 

parcialmente su influencia en las propiedades del suelo, pH y la materia 

orgánica en niveles (Burns et al., 2016). Las prácticas de manejo que se 

aplican en los viñedos afectan directamente al suelo y a las poblaciones 

microbianas que lo habitan. Estas prácticas como la implementación de 

cultivos de cobertura, preparación del suelo y la aplicación de enmiendas 

pueden influir en el microbiota del suelo, que a su vez desempeña un papel 

crucial en su entorno inmediato. Los microorganismos del suelo contribuyen 

a la inhibición de patógenos, la descomposición que influye en la 

mineralización de la materia orgánica (MOS), el aporte y conservación de 

esta, la estabilidad de los agregados del suelo y la disponibilidad de 
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nitrógeno y otros nutrientes esenciales (Beaumelle et al., 2023; Burns et al., 

2016; Grandy & Neff, 2008; Ko, 2002).  

Investigaciones previas han destacado la relevancia de la microbiota nativa 

de la vid en el proceso de producción de vinos característicos de una región 

particular (Knight et al., 2015). Tradicionalmente, se considera que las 

diferencias en los fenotipos geográficos agrícolas resultan de interacciones 

entre los genotipos de cultivos y factores extrínsecos. La microbiota es la 

clave para una producción agrícola, ya que afectan la disponibilidad de 

nutrientes, las interacciones en la rizosfera y la presión de enfermedades, 

influyendo en la salud de las plantas y los frutos (Leeuwen & Seguin, 2007; 

Peiffer et al., 2013; Philippot et al., 2013).  

Knight et al., (2015) observaron diferencias genéticas entre poblaciones 

microbianas de distintas regiones, pero no demostraron si esto se relaciona 

con fenotipos agrícolas diferenciales. Utilizando Saccharomyces cerevisiae 

en Nueva Zelanda, el estudio mostró cómo estas poblaciones afectan el 

fenotipo del vino, destacando su importancia en la identidad regional. Por 

otro lado, Martins, (2024) demostró que, aunque se han identificado 

comunidades microbianas en diversos hábitats de viñedos, la relación entre 

la microbiota del suelo y la de la superficie de las bayas de uva sigue siendo 

incierta. Se encontró una baja superposición entre ambas microbiotas, lo 

que desafía la idea de una conexión directa. 

 

b). Influencia del uso de pesticidas y técnicas de cultivo en la 

diversidad de levaduras. 

Sustancias como fungicidas, insecticidas, herbicidas, nematicidas, 

rodenticidas y reguladores del crecimiento en las plantas se clasifican como 

pesticidas. Con la oportunidad de favorecer a la agricultura y controlar las 

plagas, se incorporaron insecticidas sintéticos como los organofosforados 

(OP), carbamatos y piretroides a los que se sumó posteriormente el uso de 

herbicidas y fungicidas (Kumar et al., 2021). En la vendimia, las uvas suelen 

ser afectadas por la presencia de mohos como:  Aspergillus, Alternaria, 

Botrytis, Cladosporium y Penicillium, lo que afecta su valor nutricional y 

propiedades sensoriales (Torres-Palazzolo et al., 2024).  
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El control de las enfermedades fúngicas en viticultura convencional se 

realiza mediante fungicidas sintéticos. No obstante, los viticultores que 

adoptan prácticas orgánicas, integradas o biodinámicas evitan el uso de 

químicos sintéticos, recurriendo al cobre y al azufre, los únicos fungicidas 

permitidos según la Directiva 2006/60/EC de la Comisión Europea, para el 

manejo de estas enfermedades. Los Límite Máximos de Residuos (LMR) 

de pesticidas en uvas varían principalmente entre 0,01 mg/kg y 5 mg/kg, 

dependiendo del compuesto específico. Sin embargo, en algunos casos se 

permiten niveles considerablemente más altos, como en el caso del fosetil-

aluminio, cuyo LMR es de 100 mg/kg (Comisión Europea, 2005). Además, 

el uso de estos fungicidas puede alterar la diversidad y densidad de las 

levaduras vínicas presentes en la superficie de las bayas, lo que podría 

afectar el desarrollo de fermentaciones espontáneas posteriores (Cordero-

Bueso et al., 2014; Torres-Palazzolo et al., 2024).  

En el proceso de elaboración de vino se lleva a cabo mediante varias 

operaciones y prácticas para la transformación del mosto en vino, esta 

transformación se ve intervenida especialmente por levaduras como 

Saccharomyces cerevisiae. Los residuos fungicidas pueden llegar a 

ocasionar la formación de compuestos volátiles indeseables, toxicidad para 

las levaduras, alterar el color del vino, reducir la composición fenólica del 

vino y provocar paradas fermentativas (Briz-Cid et al., 2019; Gava et al., 

2021; Russo et al., 2019).En este contexto, diversos fungicidas sintéticos, 

como folpet, tebuconazol y difenoconazol, afectan negativamente la 

microbiota de la uva y la fermentación alcohólica, inhibiendo el crecimiento 

de Saccharomyces y levaduras no-Saccharomyces, y provocando paradas 

fermentativas (Guo et al., 2023; Togores, 2010, 2017). También alteran la 

composición microbiana superficial, favoreciendo la aparición de especies 

no habituales como Clavispora lusitaniae (Oliva et al., 2020). Aunque los 

residuos en vino suelen mantenerse por debajo de los límites legales, se 

concentran en subproductos como orujos y lías. Frente a este contexto, la 

viticultura orgánica ha demostrado mejorar la biodiversidad sin 

comprometer significativamente la productividad, aunque sus efectos 

varían según el entorno y manejo (Beaumelle et al., 2023; Ostandie et al., 

2021). Además, reducciones sostenidas del uso de pesticidas pueden 
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mantenerse sin afectar el rendimiento económico del viñedo (Fouillet et al., 

2024). Estos hallazgos destacan la necesidad de estrategias sostenibles 

que equilibren salud microbiológica, calidad del vino y rentabilidad. 

 

2.2.7. Cinética fermentativa de cepas de levaduras 

La evaluación de la cinética fermentativa permite comprender el 

comportamiento fisiológico y metabólico de las levaduras durante el 

proceso de fermentación, reflejando su capacidad de adaptación, 

crecimiento y producción de metabolitos bajo condiciones controladas. En 

el contexto del vino, esta cinética se analiza mediante modelos 

matemáticos, como el de Gompertz modificado o el logístico, que describen 

parámetros clave como la fase lag, la tasa máxima de crecimiento (µmax) 

y la densidad óptica máxima (A). Estos parámetros son fundamentales para 

identificar cepas con alto potencial enológico, ya que determinan su 

eficiencia fermentativa, tolerancia al etanol y producción de compuestos 

secundarios asociados al aroma y sabor del vino (Alfonzo et al., 2021b). El 

uso de medios como YPD bajo condiciones controladas proporciona un 

entorno estandarizado que permite comparar objetivamente el desempeño 

de distintas cepas, eliminando variaciones atribuibles a factores 

ambientales (de Mello et al., 2019) . Por otro lado, el análisis de la cinética 

fermentativa no solo permite seleccionar levaduras por su vigor y velocidad 

de fermentación, sino también por su contribución a la calidad sensorial del 

vino. Las cepas autóctonas, en particular las no-Saccharomyces, exhiben 

perfiles fermentativos diversos que influyen en la producción de ésteres, 

alcoholes superiores y ácidos orgánicos, aportando complejidad aromática 

y diferenciación regional al producto final (Chen et al., 2025; Soro et al., 

2021; Varela et al., 2009). Por ello, el estudio de su comportamiento cinético 

bajo condiciones controladas constituye una herramienta esencial para 

identificar microorganismos con potencial biotecnológico y enológico, 

capaces de reforzar la identidad del terruño vitivinícola de regiones como 

Moquegua. 
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2.3. Definición de términos 

• Industria vitivinícola: la vitivinicultura es una disciplina que integra 

los principios de la agronomía y la enología, abarcando tanto el 

cultivo de la vid y la producción de uvas como los procesos de 

elaboración y estudio científico del vino (Prudence, 2010b). 

• Viticultura: la viticultura es la ciencia y técnica del cultivo de la vid 

orientada a obtener uvas de alta calidad mediante el manejo del 

suelo, el clima y la sanidad vegetal (Palliotti et al., 2014). 

• Maduración de la uva: la maduración de la uva implica la 
acumulación de azúcares y aromas, junto con la reducción de 

ácidos, procesos determinados por el clima y las prácticas de cultivo 

(Palliotti et al., 2014). 

• Levadura autóctona: son microorganismos nativos de una región 
que, tras adaptarse a sus condiciones ambientales, desarrollan 

rasgos únicos que influyen en la fermentación y en las 

características sensoriales de productos como el vino (Combina et 

al., 2005). 

• Pruina: es una capa cerosa, microcristalina e hidrofóbica que 

recubre la superficie de las uvas. Funciona como barrera protectora 

frente a deshidratación, radiación y patógenos (P. Zhang et al., 

2021). 

• Tipicidad: la tipicidad en el vino expresa la identidad sensorial que 

refleja su origen varietal y geográfico, resultado de la interacción 

entre la uva, el entorno y las prácticas enológicas(C. Wang et al., 

2022). 

• Perfil aromático y sensorial: conjunto de características 

sensoriales (olor, sabor, textura) que definen a un vino y que son 

influenciadas por diversos factores, incluyendo las levaduras 

utilizadas en su elaboración (Lesschaeve & Noble, 2021). 

• Vinos competitivos: vinos que se destacan por su calidad, 

características sensoriales, y/o relación calidad-precio, y que 

pueden competir exitosamente en el mercado frente a otros 

productos similares (Gram, 2018). 
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III. Metodología 

3.1. Tipo y nivel de investigación 

El trabajo de investigación es de tipo experimental, cuantitativa y el nivel de 

investigación explicativo. 

3.2. Ámbito temporal y espacial 

El presente proyecto de investigación inició en abril del año 2024. La toma 

de muestras de uvas de la variedad Moscatel de Alejandría se realizó en 

cinco fundos vitivinícolas distribuidos en tres zonas altitudinales del 

departamento de Moquegua, cuyas características se detallan a 

continuación (Tabla 2): 

 

Tabla 2. Localización geográfica y características altitudinales de los 
viñedos de Moscatel de Alejandría (Italia) en el departamento de 

Moquegua. 

Lugar Fundo Altitud (M.S.N.M) Coordenadas geográficas 

Ilo La Compañía 80 17°37'32'' S, 71°16'37'' O 

Moquegua Biondi 920 - 1450 17°21'38'' S, 71°0'42'' O 

Moquegua Rodríguez 920 - 1450 17°13'31'' S, 70°58'51'' O 

Moquegua Atencio 920 - 1450 17°12'57'' S, 70°55'42'' O 

Omate Pagano 1800 16°42'31'' S, 70°59'42'' O 

 

El proceso de extracción de ADN a partir de las muestras recolectadas se 

realizó en el Laboratorio de Biología Molecular de la Universidad Nacional 

Agraria La Molina. El análisis de secuenciación fue llevado a cabo en la 

Universidad Autónoma de Madrid (España). Posteriormente, la evaluación 

de la cinética fermentativa de los aislados seleccionados se efectuó en el 

Laboratorio de Microbiología de la Escuela Profesional de Ingeniería 

Agroindustrial de la Universidad Nacional de Moquegua. 
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3.3. Población y muestra 

Para garantizar una representatividad adecuada del ecosistema microbiano 

asociado a cada altitud, se empleó un muestreo estratificado por altitud, 

dividiendo las zonas de estudio en tres niveles: 

• Zona A (Ilo): 80 msnm 

• Zona B (Moquegua): 920–1450 msnm 

• Zona C (Omate): 1800 msnm 

La selección de los fundos vitivinícolas se realizó considerando criterios de 

accesibilidad, y representatividad agrícola, con el fin de garantizar que las 

muestras obtenidas reflejen la microbiota asociada a cada altitud. Para 

asegurar la validez ecológica y la comparabilidad microbiológica de las 

muestras, los viñedos seleccionados correspondieron a fundos con 

prácticas de manejo vitícola homogéneas para la variedad Moscatel de 

Alejandría. Asimismo, se priorizaron viñedos que permitieran una 

recolección y transporte rápidos bajo condiciones controladas, minimizando 

alteraciones en la estructura microbiana superficial de las bayas. Este 

enfoque metodológico garantizó la representatividad territorial de cada 

zona altitudinal y la obtención de muestras consistentes con el ecosistema 

microbiano característico de los viñedos (Barata et al., 2012). 

En cada fundo vitivinícola seleccionado se recolectaron aproximadamente 

3 kg de uvas en estado de madurez tecnológica, seleccionadas 

aleatoriamente entre racimos procedentes de distintas plantas con el fin de 

garantizar la variabilidad microbiológica intra-viñedo. Este volumen se 

consideró adecuado para garantizar una representatividad estadística y 

biológica de la microbiota, ya que permite obtener suficientes unidades de 

muestreo para submuestras independientes, repeticiones técnicas y 

eventuales verificaciones posteriores. 

A partir del lote inicial, se tomaron submuestras de 100 g exclusivamente 

de bayas, separadas manualmente del raspón, debido a que la mayor 

densidad y diversidad de levaduras epifíticas se localiza en la piel de la 

baya, mientras que el raspón posee una microbiota distinta y menos 
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relevante para los fines enológicos del estudio. Las submuestras de 100 g 

permiten trabajar con un volumen manejable, estandarizado y compatible 

con protocolos microbiológicos validados para el aislamiento de levaduras. 

Las bayas seleccionadas fueron trasladadas asépticamente en recipientes 

plásticos estériles de 100 mL, debidamente etiquetadas según origen y 

altitud, y congeladas a –20 °C hasta su procesamiento. Este método de 

conservación se empleó para preservar la integridad del material 

microbiológico sin alterar la composición de la comunidad epifítica ni 

comprometer la viabilidad de las levaduras, permitiendo su aislamiento y 

caracterización molecular posterior con mínima interferencia ambiental o 

metabólica. 

3.4. Instrumentos 

3.4.1. Materiales 

• Frascos estériles 100 mL.  

• Gradilla para tubos Eppendorf de 2 mL 

• Gradilla para tubos Falcon de 15 mL y 50 mL 

• Micropipetas (0.1-10, 10-100 y 100-1000 μL) 

• Microplacas blancas y negras de 96 pocillos 

• Papel tisú 

• Probetas de vidrio (50, 100, 250 mL) 

• Tubos Eppendorf de 2 mL 

• Tubos para centrífuga de 50 mL, 15 mL 

• Vasos de precipitados de vidrio (50, 100, 250 mL) 

3.4.2. Equipos 

• Balanza analítica capacidad máxima de 220 g y legibilidad de 0.1 

g (ENTRIS224-1S, Sartorius Lab Instruments GmbH & Co, KG, 

Goettingen, Alemania) 

• Centrifuga para tubos de 50 mL, 26°C, 500 – 4000 rpm 

(Proanalityt.C2004, Centurion Scientific Ltd, UK) 

• Congeladora -20 a 0°C, (Rh25h5613sg, Samsung) 

• Cabina de flujo laminar 

• Pcr 
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• Cytation C10 

 

3.4.3. Insumos y reactivos 

• Caldo de patata dextrosa (Laboratorio Conda, Madrid, España) 

• Agar Sabouraud cloranfenicol dextrosa (SCD) y agar diclorán rosa 

de Bengala cloranfenicol (DRBC) (Laboratorio Liofilchem, Italia). 

• YPD Broth (Alpha Biosciences - USA) 

• Kit de extracción de ADN número 78870 (Thermo Scientific, 

Hanover Park, IL, EE. UU) 

3.5. Procedimientos 

3.5.1. Objetivo específico 1: Aislar cepas de levaduras autóctonas a partir 

de bayas de uva Moscatel de Alejandría recolectadas en viñedos de la 

región de Moquegua, utilizando medios selectivos y condiciones 

controladas de cultivo. 

a). Recolección de muestras de uvas. 
 

La recolección de uvas se llevó a cabo durante la vendimia 2024 en tres 

zonas vitivinícolas de la región de Moquegua, Perú, clasificadas según su 

altitud en baja, media y alta. En cada zona se seleccionaron racimos de la 

variedad Moscatel de Alejandría (Italia) en óptimo estado de madurez y 

sanidad fitosanitaria. La cosecha se realizó de forma manual, siguiendo un 

muestreo dirigido y representativo para capturar la diversidad microbiana 

presente en la superficie de las bayas. 

Las muestras se recolectaron en cinco fundos vitivinícolas 

estratégicamente distribuidos por altitud. La toma de muestra se efectuó 

una semana antes de la cosecha, seleccionando nueve plantas por fundo 

dentro de un cuadrante de 49 m², evitando la proximidad a los bordes de 

parcela (≥7 m) para reducir sesgos ambientales o de manejo. Los racimos 

seleccionados se manipularon con material estéril y se colocaron en 

recipientes plásticos estériles de 100 mL, debidamente identificados. Las 

muestras se mantuvieron a 4 °C durante el transporte y posteriormente se 

almacenaron a –20 °C en el laboratorio hasta su análisis, con el fin de 
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preservar la integridad de las comunidades microbianas nativas sin 

interferencia de contaminantes externos (Oyuela Aguilar et al., 2020a). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

b). Aislamiento de levaduras autóctonas 

La metodología se llevó a cabo siguiendo las recomendaciones descritas 

por Napa-Almeyda et al., (2023). Las muestras de uva se descongelaron 

bajo condiciones controladas a 25 ºC durante 30 minutos. A partir de cada 

variedad de uva Moscatel de Alejandría, se pesaron al azar 10 g de bayas, 

las cuales se transfirieron por triplicado a frascos estériles. A cada frasco 

se adicionaron 90 mL de caldo de dextrosa de papa (PDB; Conda, Madrid, 

España) y se incubaron a 25 °C durante 24 horas, con el objetivo de 

Altitud 3 

Altitud 2 

Altitud 1 

Figura 1. Esquema del procedimiento de muestreo y conservación de uvas Moscatel de 
Alejandría recolectadas a tres altitudes en la región de Moquegua 
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favorecer el crecimiento de la microbiota. Una vez completado el proceso 

de enriquecimiento, las muestras se sembraron utilizando un asa de 

siembra estéril, con el fin de obtener colonias aisladas. La siembra se 

realizó en medios selectivos agar Sabouraud cloranfenicol dextrosa (SCD) 

y agar diclorán rosa de Bengala cloranfenicol (DRBC) (Laboratorio 

Liofilchem, Italia), incubados a 25 °C durante 72 horas. Las colonias 

desarrolladas se evaluaron morfológicamente y, con base en sus 

características fenotípicas (color, borde, elevación), se seleccionaron 

aleatoriamente 35 colonias representativas. Estas fueron aisladas 

nuevamente en placas frescas de SCD y reincubadas bajo las mismas 

condiciones para su purificación. Posteriormente, una colonia individual de 

cada aislado fue inoculada en tubos estériles de 25 mL con PDB líquido, y 

se incubó a 25 °C con agitación a 150 revoluciones por minuto (rpm) 

durante 96 horas. Al término de este periodo, se recolectaron 10 mL de 

cultivo líquido por aislado, los cuales fueron congelados a –20 °C durante 

24 horas para inducir lisis celular por choque térmico, facilitando así la 

posterior extracción de ADN genómico 
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Acondicionamiento de 

muestra 

Incubación de uvas 

25ªC/24 H 

Siembra por 

expansión 

Re-aislamiento de colonia Incubación del re-aislado en caldo PDB Congelación a -20ªC 

Figura 2. Procedimiento de aislamiento, purificación y preservación de levaduras autóctonas de uvas Moscatel de Alejandría recolectadas a 
diferentes altitudes en la región de Moquegua. 
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c). Extracción de ADN de aislados de levaduras 

A partir de aislamientos de levaduras obtenidos de uvas Moscatel de 

Alejandría (Italia) recolectadas según Tabla 2, se seleccionaron 35 aislados 

para la extracción de ADN genómico. El procedimiento se llevó a cabo 

utilizando el kit comercial de extracción de ADN (N° 78870, Thermo 

Scientific, Hanover Park, IL, EE. UU.) siguiendo las directrices del 

fabricante, con ligeras modificaciones para optimizar la recuperación en 

levaduras vínicas. 

Las células, cultivadas previamente en 10 mL de caldo de dextrosa de 

patata (Laboratorio Conda, Madrid, España), fueron centrifugadas a 5000× 

g durante 5 min a temperatura ambiente. El pellet resultante (~70 mg) se 

resuspendió en 560 µL del reactivo de extracción de proteínas específico 

para levaduras y se incubó a 65 °C por 10 min. Posteriormente, se 

centrifugó a 13 000× g durante 5 min, se descartó el sobrenadante y se 

adicionaron 400 µL de reactivos liberadores de ADN (A y B), con 

homogeneización y nueva incubación a 65 °C por 10 min. La eliminación 

de proteínas se efectuó con 200 µL de reactivo específico, seguida de 

centrifugación a 13 000× g durante 5 min. El sobrenadante obtenido se 

transfirió a tubos estériles de 1,5 mL, induciendo la precipitación del ADN 

con 600 µL de isopropanol y centrifugación a 13 000× g por 10 min. El pellet 

se lavó con 1,5 mL de etanol al 70 % (v/v) y se centrifugó a 13 000× g 

durante 1 min. Tras un secado rápido en centrífuga de vacío (Speed Vac–

SPD 111V, Savant Instruments, Thermo Scientific, Midland, MI, EE. UU.), 

el ADN se resuspendió en 50 µL de agua grado molecular (PanReac 

Química SLU, Barcelona, España) mediante agitación por 5 min. La 

concentración y pureza se evaluaron espectrofotométricamente (Cytation 

C10, DE, EE. UU.) a 260 nm y mediante la relación A260/A280. Las 

muestras se almacenaron a –20 °C hasta su análisis posterior. 
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Centrifugación Lisis celular Remoción 

de proteina 
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molecular 
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Figura 3. Esquema del procedimiento de extracción y purificación de ADN genómico a partir de levaduras autóctonas aisladas de uvas Moscatel 
de Alejandría. 
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3.5.2. Objetivo específico 2: Caracterización morfológica y 

molecularmente las levaduras aisladas mediante microscopía óptica, 

qPCR y secuenciamiento de regiones génicas específicas. 

a). Amplificación y secuenciación de ADN 

La región ITS (espaciador interno transcrito) del ADN ribosomal se amplificó 

por PCR empleando los cebadores: 

ITS1-F (5′-TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3′) e ITS4-B (5′-

TCCTCCGTCTATTGATATGC-3′), específicos para hongos y 

basidiomicetos (Gardes et al., 1993). Las condiciones de amplificación 

consistieron en una desnaturalización inicial a 96 °C durante 150 s, seguida 

de 40 ciclos de 60 °C por 1 min y 72 °C por 2 min, con extensión final a 72 

°C por 1 min. Las reacciones se prepararon por duplicado en un volumen 

final de 20 µL con PerfeCTa SYBR Green FastMix Low ROX 2× (Quanta 

Biosciences, Cat. No. 95074-012), ajustando la concentración de cada 

cebador a 0,5 µM. Los amplicones se purificaron con el kit ExoCleanUp 

(VWE-Life Science, Flandes, Bélgica), cuantificándose nuevamente por 

Nanodrop. 

La secuenciación se llevó a cabo utilizando 100–150 ng de ADN (500–1000 

pb) y los mismos cebadores (5 pmol) con el kit BigDye Terminator v3.1 

Cycle Sequencing (Applied Biosystems, Waltham, MA, EE. UU.) en un 

analizador 3730xl (Applied Biosystems). Previo a la lectura, los productos 

se purificaron para eliminar ddNTPs (dideoxinucleótidos trifosfato) y 

cebadores libres mediante placas Optima DTR (eliminación de 

terminadores marcados con colorante) de 96 pocillos (EdgeBio, San José, 

CA, EE. UU.). La identificación taxonómica se realizó con la herramienta 

BLAST (NCBI, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/), considerando 

coincidencias iguales o superiores al 97 % como asignaciones correctas 

(Figura 4). 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/
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Figura 4. Procedimiento experimental para la amplificación ITS, purificación, secuenciación y análisis taxonómico mediante BLASTn. 
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3.5.3.  Objetivo específico 3: Evaluar la cinética fermentativa de cada 

cepa aislada mediante microfermentaciones controladas en mosto 

sintético, con el fin de seleccionar aquellas levaduras autóctonas con 

mayor potencial enológico.  

 

a) Medio y preparación del inóculo 

Para el desarrollo experimental se determinó según lo informado por Nova  

(Novo et al., 2014) con algunas modificaciones. Las levaduras fueron 

inicialmente propagadas en medio YPD (extracto de levadura, peptona, 

dextrosa) estéril como etapa de pre-cultivo, con el objetivo de asegurar un 

crecimiento activo y uniforme. El pre-cultivo se llevó a cabo en volúmenes 

de 15 mL de YPD, incubados a 28 °C, durante 72 h, hasta alcanzar la fase 

exponencial de crecimiento. Para la estandarización del inóculo, las células 

fueron recuperadas por centrifugación, lavadas con agua salina (0.9%), y 

ajustadas a una densidad celular aproximada de 1×10⁶ UFC/mL, 

determinada mediante recuento de colonias. 

b) Ensayos de modelado del crecimiento de levaduras autóctonas 

El crecimiento de las cepas de levadura se evaluó mediante 

microfermentaciones en placas de 96 pocillos de fondo plano y 

transparentes, utilizando el lector multimodal Cytation C10 (Agilent BioTek). 

Cada pozo contenía un volumen final de 220 μL, compuesto por 200 μL de 

caldo YPD (extracto de levadura, peptona, dextrosa) estéril y 20 μL de 

inóculo (~10% v/v). Para garantizar la reproducibilidad, cada cepa se 

analizó en dos réplicas técnicas, incluyéndose como controles medios sin 

células (blancos) y una cepa enológica de referencia (Novo et al., 2014). 

Las placas fueron incubadas a 30 °C, bajo agitación orbital continua 

configurada en modo orbital slow/continuous, y se registró la densidad 

óptica a 600 nm (OD600) cada 15 minutos durante aproximadamente 50 

horas, hasta alcanzar la fase estacionaria. Este diseño permitió obtener un 

total de 11 curvas de crecimiento independientes, lo que proporcionó una 

caracterización cinética robusta del comportamiento fermentativo de las 

levaduras. El uso del Cytation C10, que integra incubación, agitación y 
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lectura automatizada, ofreció un entorno controlado y reproducible para la 

evaluación del desempeño de cada cepa en condiciones estandarizadas. 

Los parámetros cinéticos del crecimiento microbiano se obtuvieron a partir 

de cada curva generada, ajustando los valores de densidad óptica (OD600) 

en función del tiempo al modelo matemático de Gompertz modificado. Este 

enfoque permite describir de manera precisa la dinámica de proliferación 

celular y, al mismo tiempo, estimar indicadores clave como la fase de 

adaptación, la tasa máxima de crecimiento y la capacidad de crecimiento 

alcanzada por cada cepa. El empleo del modelo Gompertz en microbiología 

enológica constituye una estrategia robusta y ampliamente validada, ya que 

ofrece una representación fiel de la evolución sigmoidal de las curvas de 

crecimiento y facilita la comparación entre diferentes levaduras en 

condiciones controladas (Zwietering et al., 1990), que tiene la siguiente 

expresión: 

y = a·exp[-exp(-k(x - xc))] 

a = Nivel máximo de creciemiento (Amplitud de la curva) 

k = Tasa especifica de crecimiento 

xc = Tiempo de Inflexión o tiempo en el que la velocidad de crecimiento es 

máxima. 

X = Tiempo (en horas, según el experimento). 

Y = Nivel de crecimiento microbiano (densidad óptica) 

Los valores de densidad óptica en función del tiempo se procesaron 

mediante un ajuste de regresión no lineal, optimizando los parámetros del 

modelo a través de la minimización de la suma de los residuos cuadrados 

entre los datos experimentales y los valores predichos. Este procedimiento 

de optimización, permitió ajustar de manera precisa las curvas de 

crecimiento a la ecuación seleccionada. El análisis de las curvas de 

crecimiento se realizó mediante ajuste no lineal utilizando el software 

OriginPro 2025b (OriginLab Corporation, Northampton, MA, EE. UU.), 

empleando el modelo de Gompertz modificado. El procedimiento permitió 

determinar los valores de A (amplitud máxima), k (tasa específica de 

crecimiento) y xc (tiempo de inflexión), la validez del modelo de Gompertz 
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modificado se comprobó mediante su ajuste a los datos experimentales de 

OD₆₀₀, obteniéndose coeficientes de determinación del error cuadratico 

medio (R²) superiores a 0.97, lo que confirma que la ecuación describe 

adecuadamente la cinética de crecimiento de las levaduras en las 

condiciones ensayadas. Registro de imágenes mediante microscopía 

confocal en el Cytation C10. La morfología celular de las levaduras se 

evaluó mediante microscopía confocal integrada en el Cytation C10 (Agilent 

BioTek). Las imágenes se capturaron en microplacas de 96 pozos 

transparentes, utilizando objetivo 60x. El sistema fue controlado por el 

software Gen5, que permitió la adquisición de imágenes de alta resolución 

bajo condiciones estandarizadas de temperatura y enfoque automatizado 

(Figura 5). 

3.6. Análisis de datos 

Para el Objetivo específico 1: Las secuencias del gen ITS (espaciador 

interno transcrito) se procesaron mediante la herramienta BLASTn (NCBI), 

utilizando un criterio de identidad ≥ 97 % como umbral para la identificación 

de las levaduras aisladas. Este análisis permitió validar la identificación 

molecular de las especies obtenidas. 

Para el Objetivo específico 2: La estructura de la comunidad microbiana se 

evaluó mediante un Análisis Factorial de Correspondencias (AFC) en 

XLSTAT 2024 (Addinsoft, Francia), empleando una matriz de frecuencias 

absolutas de aislamientos, en la que se relacionaron las especies de 

levaduras identificadas con las zonas altitudinales de muestreo. Este 

enfoque multivariante permitió interpretar la diferenciación ecológica y la 

distribución microbiana a lo largo del gradiente altitudinal, integrando la 

información morfológica y molecular obtenida para cada aislamiento. 

Para el Objetivo específico 3: Las curvas de crecimiento generadas en 

caldo YPD fueron ajustadas al modelo de Gompertz modificado, con el 

propósito de estimar los parámetros cinéticos de crecimiento (a, k, xc). Los 

altos coeficientes de determinación (R² > 0.97) y los bajos residuos del 

ajuste confirmaron la adecuación del modelo y la reproducibilidad 

experimental, validando la consistencia biológica de las cepas evaluadas. 
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Figura 5. Esquema del proceso de microfermentación y modelamiento de curvas de crecimiento con el modelo de Gompertz.. 
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IV. Resultados y discusión 

4.1. Aislamiento e identificación molecular de cepas de levaduras de 

la superficie del hollejo de Moscatel de Alejandría (Italia) 

En las muestras de uvas Moscatel de Alejandría recolectadas en las 

diferentes altitudes se obtuvieron aislamientos viables de levaduras que 

mostraron una clara diferenciación en sus características morfológicas. Se 

identificaron colonias con variaciones definidas en coloración, textura y 

morfología, reflejando la diversidad microbiana presente en la superficie del 

hollejo. El análisis molecular posterior permitió confirmar la identidad 

taxonómica de los aislamientos y precisó la composición específica de las 

comunidades de levaduras asociadas a cada altitud.  

El análisis molecular permitió identificar una diversidad notable de 

levaduras no Saccharomyces aisladas de uva Moscatel de Alejandría, se 

evidencio la presencia predominante de los 

géneros Hanseniaspora, Naganishia, Aureobasidium, Cladosporium, Filob

asidium y Rhodotorula.. El procedimiento de secuenciación de las regiones 

ITS aseguró la obtención de identificaciones con valores de identidad 

superiores al 97%, lo cual respalda la precisión de los resultados obtenidos 

(Figura 6 y Tabla 3). La diversidad de las especies y géneros se encontró 

tanto en muestras tomadas a diferentes altitudes como en diversos 

microhábitats vitícolas.  

Entre las especies identificadas, Hanseniaspora uvarum y Hanseniaspora 

opuntiae resultaron las más frecuentes, seguidas por especies 

como Naganishia albida, Aureobasidium pullulans, Cladosporium 

cladosporioides, Filobasidium magnum y Rhodotorula babjevae. 

La cuantificación y pureza del ADN extraído fue suficiente para todos los 

casos, logrando la amplificación de productos específicos imprescindibles 

para el análisis de secuenciación sanger. La Tabla 3 y Figura 6 muestran 

que la ocurrencia de los diferentes géneros varía significativamente según 

el punto de muestreo, lo que sugiere una influencia de las condiciones 

edafoclimáticas y de manejo vitícola sobre la composición microbiana de la 

uva Moscatel de Alejandría 
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En este sentido, a partir del aislamiento microbiológico de uvas Moscatel 

de Alejandría recolectadas en tres localidades (5 fundos) representativas 

de la denominación de origen Pisco en Moquegua (80, 920, 1210, 1450 y 

1800 m s. n. m.), se obtuvieron 35 aislamientos correspondientes a 12 

géneros de levaduras y hongos filamentosos. Los recuentos por altitud 

mostraron diferencias marcadas: 80 msnm (n = 12), 920 msnm (n = 5), 1210 

msnm m (n = 2), 1450 msnm (n = 5) y 1800 msnm (n = 11). 

En la franja costera (80 m.s.n.m), la comunidad microbiana estuvo 

claramente dominada por Hanseniaspora uvarum (50 % de los 

aislamientos), seguida por H. opuntiae (41,6 %) y un aislamiento minoritario 

de Cladosporium cladosporioides. Esta dominancia se refleja de manera 

consistente en el análisis factorial de correspondencias (Figura 6), donde 

el punto correspondiente a I_80 se agrupa estrechamente con H. uvarum y 

H. opuntiae, indicando una fuerte asociación entre estas especies y las 

condiciones ambientales propias de la zona costera. La proximidad de 

estas levaduras fermentativas en el espacio multivariante sugiere una 

comunidad funcionalmente orientada a etapas tempranas de fermentación, 

caracterizadas por alta actividad glicolítica y rápida colonización del mosto 

(Thivijan et al., 2024) . Este patrón es coherente con climas cálidos, elevada 

radiación solar y mayor disponibilidad de azúcares simples en la superficie 

del hollejo, factores que favorecen la proliferación de levaduras apiculadas 

del género Hanseniaspora (Gilbert et al., 2014). 

A 920 m.s.n.m de altitud, la comunidad estuvo completamente dominada 

por H. uvarum (100% de los aislamientos). Esta dinámica podría estar 

relacionada con condiciones edafoclimáticas específicas que favorecen la 

colonización masiva por una única especie, reduciendo la competencia 

entre especies. 

En la zona intermedia-baja (1210 m.s.n.m), se detectaron solo dos 

aislamientos, ambos de Naganishia albida, una levadura basidiomiceta de 

baja capacidad fermentativa pero con potencial impacto sensorial indirecto, 

dada su producción de enzimas extracelulares que pueden liberar 

precursores aromáticos. 
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La altitud de 1450 m.s.n.m presentó la mayor heterogeneidad relativa (4 

especies en 5 aislamientos), incluyendo Rhodotorula babjevae (40%), 

Papiliotrema flavescens, Naganishia albida y H. uvarum. 

En la zona altoandina (1800 m), la comunidad estuvo dominada por 

Naganishia albida (54,5%), seguida por Cladosporium spp., Alternaria spp., 

Papiliotrema flavescens y H. uvarum. Esta composición refleja la 

coexistencia de levaduras no fermentativas con hongos filamentosos 

ambientales, probablemente influenciada por microclimas fríos, mayor 

radiación UV y variaciones en humedad relativa. 

A nivel general, H. uvarum fue la cepa más frecuente (31,4% del total de 

aislamientos), seguido de Naganishia albida (20,0%) y H. opuntiae (17,1%).  

La tendencia observada indica que las zonas de baja altitud (80 m.s.n.m., 

franja costera de Ilo) favorecen la dominancia de Hanseniaspora, un género 

típicamente asociado a las fases iniciales de la fermentación y a la 

producción de aromas frutales y florales. En contraste, las zonas de mayor 

altitud (1450–1800 m.s.n.m.) presentan una mayor proporción de levaduras 

basidiomicetas y hongos ambientales, cuya relevancia enológica, aunque 

indirecta, puede ser significativa debido a su actividad enzimática y a su 

capacidad para modular la composición y dinámica de la microbiota 

fermentativa. 
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Figura 6. Distribución de levaduras no-Saccharomyces aisladas de la superficie de uvas 
Moscatel de Alejandría en diferentes altitudes, según el análisis factorial de correspondencias 
(AFC). Ilo (I_80 msnm); Moquegua (M_920 msnm, M_1210 msnm, M_1450 msnm); Omate 
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El análisis factorial de correspondencias (AFC) explica el 84.48 % de la 

variabilidad total en los dos primeros ejes (F1 = 57.26 % y F2 = 27.22 %), 

lo que confirma la solidez del modelo para representar las asociaciones 

entre especies de levaduras y altitudes de muestreo. Los géneros 

Hanseniaspora, Filobasidium, Cladosporium y Rhodotorula, entre otros, se 

distribuyeron diferencialmente en función de la altitud y presentaron 

patrones específicos de agrupación microbiana. Tal fenómeno concuerda 

con investigaciones previas que demuestran que la altitud condiciona la 

diversidad y prevalencia de especies microbianas en viñedos, lo que 

repercute directamente en el desarrollo fermentativo y en el perfil aromático 

de los vinos (Alessandrini et al., 2017; Rodriguez Vuelta, 2020). 

El aumento de la altitud favorece la presencia de ciertas levaduras 

adaptadas a condiciones ambientales más extremas, incrementando la 

amplitud térmica y promoviendo compuestos volátiles y aromas más 

intensos y elegantes en los vinos resultantes. En estudios realizados en 

distintas regiones vitivinícolas se ha comprobado que la zona más alta 

presenta mayor concentración de terpenos y aldehídos, contribuyendo a la 

preferencia sensorial por estos vinos (Deis et al., 2024b) 

Asimismo, la caracterización molecular y enológica de las levaduras 

aisladas en este trabajo evidencia la importancia de emplear cepas 

autóctonas en procesos de vinificación, ya que aportan perfiles 

fermentativos únicos y potencian la expresión del terroir (Mezzasalma et 

al., 2017). Esta selección permite intervenciones enológicas dirigidas a 

consolidar la identidad y diferenciación de los vinos regionales, siguiendo 

las tendencias actuales de valorización y conservación de la biodiversidad 

microbiana en la viticultura de precisión (Napa-Almeyda et al., 2023). 

Estos hallazgos respaldan la hipótesis de que la altitud y el terruño ejercen 

un efecto selectivo sobre la microbiota fúngica presente en la uva, 

condicionando la composición inicial del mosto y, por ende, el desarrollo 

fermentativo. En particular, la asociación de Aureobasidum pullulans con 

fundos de mayor altitud resulta consistente con estudios previos que 

destacan su capacidad para liberar enzimas extracelulares como la β-
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glucosidasa, las cuales participan en la hidrólisis de compuestos 

glicosilados y la liberación de precursores aromáticos. Esta actividad 

enzimática le confiere un papel relevante en la modificación del perfil volátil 

y en la adaptación a condiciones ambientales adversas, al contribuir a la 

degradación de sustratos complejos (Ciani & Comitini, 2015; Napa-

Almeyda et al., 2023).  

La diferenciación espacial (Figura 1) muestra que las levaduras autóctonas 

podrían emplearse tanto como iniciadores de fermentación como 

indicadores biológicos del terruño, aportando identidad regional. No 

obstante, su interpretación debe considerar la variabilidad interanual y 

factores como las prácticas vitícolas y la microbiota acompañante (Fleet, 

2003).  

Desde una perspectiva enológica, la diferenciación microbiana observada 

entre zonas altitudinales sugiere impactos funcionales específicos sobre la 

calidad del vino. En altitudes bajas, la asociación dominante con 

Hanseniaspora se vincula a mostos con fermentaciones iniciales más 

rápidas y perfiles aromáticos intensamente frutales y florales, 

característicos de vinos jóvenes y expresivos (Barata et al., 2012). En 

altitudes intermedias, la coexistencia de levaduras fermentativas y 

basidiomicetas (Filobasidium, Rhodotorula) apunta a una mayor 

complejidad metabólica, potencialmente asociada a vinos con mayor 

diversidad aromática y estructura sensorial (C. Wang et al., 2019b). En 

contraste, las zonas de mayor altitud, dominadas por especies como 

Aureobasidium pullulans y Naganishia albida, se asocian a una microbiota 

con alta actividad enzimática extracelular, capaz de modular la liberación 

de precursores aromáticos y favorecer vinos de mayor fineza, complejidad 

y tipicidad, reforzando el vínculo entre altitud, microbiota autóctona y 

calidad sensorial (Gao et al., 2019a). 
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4.2. Caracterización molecular de las levaduras aisladas 

mediante microscopía óptica, qPCR y secuenciamiento de 

regiones génicas específicas. 

Ilo: 

Las micrografías confocales correspondientes a la zona de 80 msnm (Ilo) 

revelan una notable diversidad morfológica entre los aislados fúngicos y 

levaduriformes observados (Figura 7). Las especies identificadas incluyen 

Cladosporium cladosporioides (A), Hanseniaspora opuntiae (B) y 

Hanseniaspora uvarum (C), cada una con características estructurales 

distintivas que reflejan su adaptación ecológica al entorno costero de baja 

altitud. En la figura 7A, C. cladosporioides muestra una morfología 

filamentosa típica, con hifas septadas y conidióforos ramificados, 

compatibles con su papel como hongo ambiental ubicuo. Este taxón, 

aunque no fermentativo, es reconocido por su participación en la microbiota 

superficial de la uva, donde actúa como competidor microbiano y puede 

influir indirectamente en la ecología fermentativa del mosto (Ruiz-Moyano 

et al., 2016). 

Por otro lado, H. opuntiae (Figura 7B) muestra una morfología ovalada y 

gemante, con células agrupadas y evidencia de actividad metabólica activa. 

Su estructura es consistente con levaduras de alta capacidad fermentativa 

temprana, capaces de metabolizar azúcares simples bajo condiciones 

microaeróbicas. Esta especie ha sido descrita como una de las principales 

levaduras no-Saccharomyces involucradas en la fermentación espontánea 

de mostos, contribuyendo significativamente a la producción de ésteres 

frutales y alcoholes superiores que realzan el perfil sensorial de vinos 

aromáticos (Ruiz-Moyano et al., 2016; Thivijan et al., 2024). Asimismo, H. 

uvarum (Figura 7C) presentó células elípticas más pequeñas, dispuestas 

en agregados irregulares, lo que sugiere una dinámica de crecimiento 

asociada a alta actividad glicolítica en fases iniciales. Diversos estudios han 

reportado su papel relevante en la biotransformación de compuestos 

volátiles y su capacidad para producir β-glucosidasas y pectinasas, 

favoreciendo la liberación de terpenos libres y aromas florales (Ruiz-

Moyano et al., 2016; J. Wang et al., 2024). 
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Figura 7. Morfología de hongos y levaduras Ilo (I_80 msnm), observada mediante 
microscopía confocal, 60X (A)Cladosporium cladosporioides, (B) Hanseniaspora 
opuntiae, (C) Hanseniaspora uvarum. La barra de escala corresponde a 100 µm 
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Moquegua: 

Las levaduras aisladas de uvas Moscatel de Alejandría recolectadas entre 

920 y 1450 m s.n.m. mostraron una notable diversidad morfológica 

observada mediante microscopía confocal a 60X (Figura 8). Las especies 

del género Hanseniaspora (H. uvarum M_920 y H. opuntiae M_1210) 

presentaron células ovoides a elipsoidales, con disposición en cadenas 

cortas y presencia de gemación apical característica, rasgos típicos de 

levaduras fermentativas de ambientes vitícolas. Naganishia albida mostró 

una morfología levaduriforme encapsulada, mientras que Rhodotorula 

babjevae exhibió pigmentación rojiza atribuible a la producción de 

carotenoides intracelulares. Por su parte, Papiliotrema flavescens y 

Cladosporium colombiae presentaron estructuras hifales y conidios 

compatibles con hongos basidiomicetos y ascomicetos ambientales, 

respectivamente. La diversidad morfológica refleja la complejidad ecológica 

del microbioma de la uva y su influencia en la expresión del terruño en vinos 

de altura. La altitud media (920–1450 m s.n.m.) parece favorecer una 

microbiota equilibrada entre levaduras fermentativas, lo que contribuye a 

una mayor variedad de metabolitos y aromas durante la vinificación 

(Gonzalez et al., 2021). Las levaduras y hongos aislados de la superficie 

de uvas Moscatel de Alejandría recolectadas a 1800 m s.n.m. (zona Omate) 

revelaron una comunidad microbiana altamente diversa y adaptada a 

condiciones de radiación solar intensa y menor humedad relativa. Las 

observaciones mediante microscopía confocal (60X) permitieron distinguir 

morfotipos característicos de levaduras y hongos asociados al ecosistema 

vitícola de altura (Figura 9). Entre las especies identificadas se incluyeron 

Aureobasidium pullulans, Alternaria gaisen, Cladosporium 

aggregatocicatricatum y Naganishia albida. La composición microbiana a 

1800 m s.n.m. revela una coexistencia adaptativa entre levaduras 

fermentativas, oxidativas y hongos saprófitos, característica de 

ecosistemas vitícolas de altura. Esta interacción refleja una selección 

natural impulsada por el estrés ambiental, que promueve comunidades 

metabólicamente diversas y moduladoras del perfil aromático y la tipicidad 

de los vinos  (Barata et al., 2012). 
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Figura 8. Morfología de hongos y levaduras Moquegua, observada mediante 
microscopía confocal, 60X, (A) Hanseniaspora uvarum – M_920 msnm, (B) 
Hanseniaspora opuntiae-M_1210 msnm (C) Naganishia albida, (D) Rhodotorula 
babjevae, (E) Papiliotrema flavescens, (F) Cla 
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Figura 9. Morfología de hongos y levaduras Omate observada mediante 
microscopía confocal, 60X (A) Aureobasidum pullulans, (B) Alternaria gaisen, (C) 
Cladosporium aggregatocicatricatum, (D) Naganishia albida, (E) Filobasidium 
magnum (F) Aureobasidium pullulans. L 
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Tabla 3. Identificación molecular de cepas de levaduras no Saccharomyces aisladas de uva Moscatel de Alejandría (Italia) 

Códig
o 

Ubicación 
Altitud 

(m.s.n.m) 

Amplificación 
 

Secuenciación 
 

DNA 
concentración 

(ng/µL) 
A260/A280 Levaduras aisladas 

Producto 
Amplificado 

E-
Value 

Identificaci
ón (%) 

Accesión 

01 Ilo 80 561.4 1.8 
Cladosporium 

cladosporioides 
1013 0.0 99.82 KJ767066.1 

02 Ilo 80 1841.8 2.2 Hanseniaspora opuntiae 1343 0.0 99.07 MN268780.1 
03 Ilo 80 689.2 2.1 Hanseniaspora opuntiae 1328 0.0 98.67 MN268780.1 
04 Ilo 80 1151.9 2.2 Hanseniaspora uvarum 1306 0.0 98.26 KR185333.1 
05 Ilo 80 1517.9 2.2 Hanseniaspora opuntiae 1323 0.0 98.27 MN268780.1 
06 Ilo 80 707.8 2.1 Hanseniaspora uvarum 1280 0.0 99.71 KR103560.1 
08 Ilo 80 552.4 2.2 Hanseniaspora uvarum 1258 0.0 97.28 KR185333.1 
09 Ilo 80 310.5 1.8 Hanseniaspora opuntiae 1328 0.0 98.55 MN268780.1 
11 Ilo 80 1239.2 2.1 Hanseniaspora uvarum 1351 0.0 99.20 OR507597.1 
12 Ilo 80 2035.1 2.1 Hanseniaspora uvarum 1336 0.0 98.67 OR507597.1 
13 Ilo 80 772.4 2.2 Hanseniaspora opuntiae 1301 0.0 97.75 MN268780.1 
14 Ilo 80 1345.2 2.1 Hanseniaspora uvarum 1301 0.0 98.12 OR507597.1 
29 Moquegua 920 795.6 2.1 Hanseniaspora uvarum 1352 0.0 99.20 MK267567.1 
30 Moquegua 920 1206.6 2.2 Hanseniaspora uvarum 1315 0.0 98.15 KY076617.1 
31 Moquegua 920 1127.7 2.2 Hanseniaspora uvarum 1336 0.0 98.81 KY076617.1 
32 Moquegua 920 897.40 2.2 Hanseniaspora uvarum 1330 0.0 98.54 KY076617.1 
33 Moquegua 920 790.04 2.1 Hanseniaspora uvarum 1315 0.0 98.15 KY076617.1 
47 Moquegua 1210 155.00 1.9 Hanseniaspora opuntiae 172 0.0 98.95 PQ899720.1 
48 Moquegua 1210 366.28 1.7 Filobasidium magnum 1166 0.0 98.93 KX015893.1 
50 Moquegua 1450 80.56 2.0 Naganishia albida 1133 0.0 99.52 AF444340.1 
51 Moquegua 1450 357.19 2.1 Rhodotorula babjevae 1110 0.0 99.67 OW983582.1 
52 Moquegua 1450 106.48 1.9 Rhodotorula babjevae 1116 0.0 99.84 OW983582.1 
53 Moquegua 1450 179.59 1.9 Papiliotrema flavescens 972 0.0 99.81 OL451943.1 
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54 Moquegua 1450 319.80 2.1 Cladosporium colombiae 904 0.0 94.86 
MW081393.

1 
65 Omate 1800 346.09 2.1 Aureobasidum pullulans 939 0.0 94.82 JF439462.1 
66 Omate 1800 1997.89 1.9 Naganishia albida 1110 0.0 98.73 AF444340.1 
67 Omate 1800 1500.00 1.9 Naganishia albida 1105 0.0 98.57 AF444340.1 
68 Omate 1800 178.46 1.8 Aureobasidium pullulans 1050 0.0 99.15 JQ235063.1 

69 Omate 1800 157.34 1.7 
Cladosporium 

aggregatocicatricatum 
1005 0.0 99.46 PV366663.1 

70 Omate 1800 585.21 2.1 Naganishia albida 1147 0.0 100.00 AF444340.1 
72 Omate 1800 423.89 1.7 Alternaria gaisen 1024 0.0 98.96 MZ779220.1 
73 Omate 1800 856.14 1.8 Naganishia albida 1101 0.0 98.42 AF444340.1 
74 Omate 1800 370.65 2.1 Aureobasidum pullulans 1068 0.0 99.83 JF439462.1 
75 Omate 1800 550 1.8 Naganishia albida 1133 0.0 99.52 AF444340.1 
76 Omate 1800 1346.99 1.9 Naganishia albida 1123 0.0 99.20 AF444340.1 
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La composición microbiana asociada a la superficie de uvas Moscatel de 

Alejandría en Moquegua mostró un patrón altitudinal marcado, lo que 

confirma que factores edafoclimáticos y microambientales modulan la 

estructura y diversidad de las comunidades fúngicas en viñedos (Barata et 

al., 2012; Mezzasalma et al., 2017). En zonas de baja altitud (80 y 920 m s. 

n. m.), la dominancia de Hanseniaspora uvarum y H. opuntiae sugiere un 

ecosistema epifítico caracterizado por levaduras fermentativas típicas de la 

fase inicial de vinificación, conocidas por su contribución a la producción de 

ésteres frutales, alcoholes superiores y compuestos acetatos de relevancia 

aromática (Englezos et al., 2022; Lleixà et al., 2016). Estos hallazgos son 

consistentes con reportes que vinculan temperaturas más elevadas y 

mayor exposición solar con un incremento en la abundancia relativa de 

Hanseniaspora (Setati et al., 2012), posiblemente debido a su alta 

capacidad de colonización y crecimiento rápido sobre la pruina de la baya. 

Omate 

En contraste, las altitudes medias-altas (1450 y 1800 m s. n. m.) 

presentaron comunidades más heterogéneas, con participación de 

levaduras basidiomicetas como Naganishia albida y Papiliotrema 

flavescens, así como levaduras pigmentadas como Rhodotorula babjevae 

y hongos filamentosos (Cladosporium spp., Alternaria spp.). Estas 

especies, aunque no fermentativas en sentido estricto, pueden ejercer un 

impacto indirecto en la calidad del vino mediante la producción de enzimas 

extracelulares (β-glucosidasas, esterasa, pectinasa) capaces de liberar 

compuestos aromáticos glicosilados o modular la extracción de metabolitos 

fenólicos durante la fermentación (Belda et al., 2017; Fleet, 2003). Además, 

su presencia ha sido asociada a ambientes más fríos y con mayor radiación 

UV, condiciones que favorecen organismos con estructuras de resistencia 

y pigmentos fotoprotectores (Vadkertiová et al., 2012). 

La identificación de Rhodotorula babjevae en los racimos de Moscatel 

amplía el conocimiento sobre la ecología microbiana vitícola, en altitudes 

medias es particularmente relevante. Rhodotorula se caracteriza por la 

síntesis de pigmentos carotenoides y su capacidad de crecimiento en 
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ambientes diversos (Carrau, 2005). Aunque su rol en la fermentación vínica 

es limitado, puede influir en el color y ciertos parámetros físico-químicos del 

mosto, además de competir con hongos fitopatógenos en etapas 

tempranas de maduración del fruto. Su perfil biotecnológico aún no ha sido 

plenamente integrado en enología, pero investigaciones recientes apuntan 

a su aplicación potencial como biocontrolador (Carrau, 2005). De manera 

similar, Naganishia albida pese a ser reconocida principalmente como una 

levadura ambiental, también ha sido reportada en uvas y mostos. 

Naganishia albida anteriormente llamada Cryptococcus albidus (Barragán-

Castillo et al., 2020). Cabe mencionar, que es una cepa aislada con menor 

crecimiento en los carbohidratos evaluados, mostrando una capacidad 

limitada para asimilar azúcares fermentables. Este bajo desempeño 

restringe su potencial como levadura fermentativa primaria en mosto. Sin 

embargo, su interés biotecnológico podría radicar en la producción de 

metabolitos enzimáticos o en interacciones positivas dentro de 

fermentaciones mixtas (Iturritxa et al., 2023). 

Los géneros Cladosporium y Alternaria son hongos frecuentes en 

ambientes de altitud, donde muestran alta tolerancia a condiciones 

extremas como radiación UV, bajas temperaturas y limitación de nutrientes. 

Su abundancia en superficies vegetales sugiere un rol adaptativo como 

endófitos o saprótrofos resistentes, apoyado por mecanismos como la 

producción de melanina y metabolitos antioxidantes que favorecen su 

persistencia en zonas montañosas (Zhang et al., 2025). En un contexto de 

fermentación espontánea, estas interacciones pueden favorecer o inhibir el 

desarrollo de levaduras fermentativas, afectando el perfil sensorial final. 

El análisis de diversidad evidenció que la riqueza y equidad microbiana no 

siguen un gradiente lineal con la altitud, sino que presentan máximos en 

zonas intermedias-altas (1450 m), donde coexistieron especies 

fermentativas y no fermentativas. Este patrón podría explicarse por el 

equilibrio entre presión selectiva ambiental y disponibilidad de nichos 

ecológicos (Gilbert et al., 2014), sugiriendo que ciertas altitudes favorecen 

comunidades más estables y funcionalmente diversas. 
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Estos resultados tienen implicancias directas para la gestión enológica 

diferenciada. En zonas bajas, la dominancia de Hanseniaspora puede 

aprovecharse para vinificaciones que busquen perfiles aromáticos frutales 

intensos mediante co-inoculación controlada con Saccharomyces 

cerevisiae. En altitudes más altas, el aprovechamiento de levaduras no-

Saccharomyces con actividad enzimática específica podría potenciar la 

liberación de compuestos varietales característicos de Moscatel de 

Alejandría, contribuyendo a la diferenciación sensorial y al concepto de 

“vino de terruño” (Styger et al., 2011). 

En conjunto, los hallazgos confirman que la altitud es un factor 

determinante en la ecología microbiana de la uva y que la composición 

microbiana epifítica de Moscatel de Alejandría en Moquegua presenta un 

alto potencial biotecnológico y sensorial. La caracterización de estos 

perfiles permite sentar bases para estrategias de vinificación basadas en 

microbiota autóctona, reforzando la identidad enológica de la región y 

contribuyendo a la sostenibilidad de la producción vitivinícola. 

 

4.3. Evaluación de la cinética fermentativa de cepas aisladas 

en caldo YPD bajo condiciones controladas 

El modelado de la cinética de crecimiento microbiano mediante la ecuación 

de Gompertz modificado permitió describir de manera precisa el 

comportamiento de levaduras y hongos epifíticos aislados de la uva 

Moscatel de Alejandría en distintos pisos altitudinales de Moquegua (Tabla 

4). Los altos coeficientes de determinación (R² > 0.97) confirman la 

robustez del ajuste y la validez del modelo empleado para representar la 

dinámica biológica de las especies evaluadas. 

Las levaduras fermentativas del género Hanseniaspora (Tabla 4) 

destacaron por su rápida adaptación y altas tasas de crecimiento (K = 

0.288–0.367 h⁻¹), con amplitudes superiores a 1.5, lo que refleja una 

elevada capacidad fermentativa inicial y una cinética característica de 

especies con metabolismo glicolítico activo. Este comportamiento es 

coherente con su papel en fermentaciones espontáneas, donde 
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contribuyen significativamente a la formación de ésteres frutales y 

alcoholes superiores, modulando el aroma primario de los vinos jóvenes (Z. 

Zhang et al., 2023). 

En contraste, las levaduras oxidativas (Naganishia albida, Rhodotorula 

babjevae y Papiliotrema flavescens) presentaron menores tasas de 

crecimiento (K < 0.12 h⁻¹) y mayor tiempo de inflexión (XC > 10 h), lo que 

indica un metabolismo predominantemente respiratorio y una función 

ecológica centrada en la competencia y la protección microbiana de la 

superficie de la uva (Tabla 4). Estos hallazgos coinciden con estudios que 

describen el rol de los basidiomicetes en la producción de enzimas 

oxidativas y pigmentos antioxidantes, factores que pueden contribuir a la 

estabilidad y al color del vino (Barata et al., 2012; Milanović et al., 2023). 

Por otro lado, Aureobasidium pullulans y Filobasidium magnum (Tabla 4) 

mostraron cinéticas intermedias (K ≈ 0.12–0.18 h⁻¹), sugiriendo una función 

de transición entre la actividad fermentativa y la oxidativa. En particular, A. 

pullulans exhibió un crecimiento sostenido con A = 2.07 y R² = 0.991, lo que 

respalda su potencial enológico como fuente de enzimas β-glucosidasas 

implicadas en la liberación de terpenos varietales (Y. Liu et al., 2025; 

Sevillano et al., 2025). 

Finalmente, los hongos filamentosos (Cladosporium spp. y Alternaria 

gaisen) presentaron amplitudes más altas (A > 2.0) pero tasas de 

crecimiento bajas (K < 0.08 h⁻¹), lo que refleja su naturaleza epifítica y su 

papel como organismos competidores más que fermentadores (Tabla 4). 

Este patrón ecológico es característico de comunidades fúngicas que 

participan en la regulación del microbioma superficial de la uva, 

contribuyendo indirectamente a la bioprotección frente a patógenos (Barata 

et al., 2012). 

En conjunto, los resultados confirman que la diversidad microbiana de la 

uva Moscatel de Alejandría varía según la altitud y refleja un equilibrio 

funcional entre levaduras fermentativas y especies oxidativas o epifíticas, 

las cuales actúan como moduladores biotecnológicos del terruño y del 

potencial aromático del vino. 
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Tabla 4. Parámetros cinéticos del modelo Gompertz modificado en microorganismos aislados de la uva Moscatel de Alejandría 

Especie/Cepa Clasificación A (Amplitud) 
XC (Tiempo de 

Inflexión, h) 
K (Tasa de 

Crecimiento) 
R2 

Cladosporium 
cladosporioides 

Hongo filamentoso 
epifítico 

0.937 ± 0.144 48.870 ± 2.115 0.069 ± 0.006 0.977 

Hanseniaspora 
opuntiae 

Levadura no-
Saccharomyces 

1.716 ± 0.006 4.841 ± 0.082 0.288 ± 0.008 0.975 

Hanseniaspora 
uvarum 

Levadura no-
Saccharomyces 

1.540 ± 0.004 6.492 ± 0.068 0.290 ± 0.007 0.985 

Hanseniaspora 
uvarum (M_920) 

Levadura no-
Saccharomyces 

1.573 ± 0.004 3.929 ± 0.061 0.308 ± 0.007 0.981 

Hanseniaspora 
opuntiae 

Levadura no-
Saccharomyces 

2.097 ± 0.003 3.964 ± 0.033 0.367 ± 0.005 0.993 

Filobasidium 
magnum 

Levadura 
basidiomicete 

1.458 ± 0.020 22.166 ± 0.213 0.115 ± 0.004 0.98 

Naganishia albida 
Levadura 

basidiomicete 
oxidativa 

1.316 ± 0.011 11.807 ± 0.182 0.081 ± 0.002 0.985 
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Rhodotorula 
babjevae 

Levadura 
carotenogénica 

oxidativa 
0.914 ± 0.011 1.124 ± 0.524 0.123 ± 0.011 0.758 

Papiliotrema 
flavescens 

Levadura 
basidiomicete 

ambiental 
2.032 ± 0.019 12.301 ± 0.193 0.092 ± 0.002 0.979 

Cladosporium 
colombiae Hongo filamentoso 2.596 ± 0.049 26.64 ± 0.718 0.028 ± 0.00 0.997 

Aureobasidum 
pullulans (O_1800) 

Levadura negra 
epifítica 

1.023 ± 0.014 4.498 ± 0.299 0.067 ± 0.003 0.950 

Aureobasidium 
pullulnas (O_1800) 

Levadura negra 
epifítica 

2.074 ± 0.010 18.431 ± 0.094 0.178 ± 0.004 0.991 

Cladosporium 
aggregatocicatricatum 

(O_1800) 
Hongo filamentoso 2.082 ± 0.002 2.966 ± 0.024 0.446 ± 0.005 0.994 

Alternaria gaisen 
(O_1800) 

Hongo 
pigmentado 

epifítico 
2.179 ± 0.009 17.352 ± 0.075 0.274 ± 0.007 0.992 

Naganishia 
albida(O_1800) 

Levadura 
basidiomicete 

oxidativa 
1.268 ± 0.016 7.245 ± 0.270 0.049 ± 0.001 0.986 
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V. Conclusiones 

 

Se aislaron e identificaron levaduras autóctonas asociadas a la uva 

Moscatel de Alejandría de la región de Moquegua, revelando una 

destacada diversidad microbiana modulada por la altitud y las 

condiciones ecológicas locales. 

La caracterización morfológica y molecular, mediante microscopía, 

qPCR y secuenciación del gen ITS, confirmó la presencia de 

especies pertenecientes a los géneros Hanseniaspora, 

Aureobasidium, Filobasidium y Naganishia, todas con potencial 

enológico y biotecnológico relevante. 

El análisis cinético fermentativo, ajustado mediante el modelo de 

Gompertz modificado, evidenció diferencias significativas en la tasa 

de crecimiento y capacidad fermentativa, destacando cepas con alta 

adaptabilidad y desempeño fermentativo bajo condiciones 

controladas, con potencial para su aplicación en fermentaciones 

mixtas o espontáneas. 

En conjunto, estos resultados amplían la comprensión del patrimonio 

microbiano regional y respaldan el papel de la microbiota nativa en 

la expresión del terruño vitivinícola de Moquegua, aportando bases 

científicas para la valoración biotecnológica de sus levaduras 

autóctonas 
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VI. Recomendaciones 

 

1. Se recomienda complementar el aislamiento de cepas con análisis 

metagenómicos o metatranscriptómicos, que permitan caracterizar 

la dinámica microbiana completa de la uva Moscatel de Alejandría 

en distintos microclimas de Moquegua, para correlacionar 

biodiversidad con calidad sensorial del vino. 

2. Es necesario validar experimentalmente la capacidad fermentativa, 

la producción de compuestos volátiles y la tolerancia al etanol de 

cepas nativas, especialmente de Hanseniaspora y Aureobasidium, 

en condiciones enológicas simuladas o a escala piloto. 

3. Se sugiere investigar combinaciones de levaduras no-

Saccharomyces con Saccharomyces cerevisiae, buscando sinergias 

que mejoren la complejidad aromática, la estabilidad sensorial y la 

identidad del vino de Moquegua. 

4. Crear una colección de levaduras autóctonas conservadas bajo 

estándares de criopreservación, asegurando la trazabilidad genética 

y su disponibilidad para futuras investigaciones o aplicaciones en la 

industria vitivinícola regional. 
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VIII. Anexos  



Nonlinear Curve Fit (SGompertz) (25/10/2025 15:14:57)

Notes
Description Nonlinear Curve Fit
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Iteration Algorithm Levenberg Marquardt
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Number of Parameters 3

Number of Derived Parameters 0

Number of Datasets 1

Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))

Report Status New Analysis Report

Special Input Handling

Data Filter No

Input Data
Dep/Indep Data Range Weight Type

TIEMPO x Indep [Book1]Sheet1!A"TIEMPO" [1:201] No Weighting

D.O. y Dep [Book1]Sheet1!B"D.O." [1:201] No Weighting

Parameters
Value Standard Error t-Value Prob>|t| Dependency

D.O. a 1.57379 0.00427 368.79224 6.81521E-283 0.19752

xc 3.9291 0.06168 63.70529 7.21548E-134 0.13972

k 0.30883 0.00742 41.63562 6.95048E-100 0.23328

Reduced Chi-sqr = 0.00247451281539

COD(R^2) = 0.98184726976282

Iterations Performed = 10 

Total Iterations in Session = 10

Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.
Standard Error was scaled with square root of reduced Chi-Sqr.

Statistics
D.O.

Number of Points 201

Degrees of Freedom 198

Reduced Chi-Sqr 0.00247

Residual Sum of Squares 0.48995

R-Square (COD) 0.98185

Adj. R-Square 0.98166

Fit Status Succeeded(100)

Fit Status Code : 

100 : Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.

Summary
a xc k Statistics

Value Standard Error Value Standard Error Value Standard Error Reduced Chi-Sqr Adj. R-Square
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ANOVA
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D.O. Regression 3 419.3932 139.79773 56495.0527 <0.0001

Residual 198 0.48995 0.00247

Uncorrected Total 201 419.88315

Corrected Total 200 26.99063

D.O.: At the 0.05 level, the fitting function is significantly better than the function y=0.
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Nonlinear Curve Fit (SGompertz) (12/10/2025 21:24:2

Notes

Description Nonlinear Curve Fit

User Name Usuario

Operation Time 12/10/2025 21:24:29

Iteration Algorithm Levenberg Marquardt

Model SGompertz

Number of Parameters 3

Number of Derived Parameters 0

Number of Datasets 1

Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))

Report Status New Analysis Report

Special Input Handling

Data Filter No

Input Data

Dep/Indep Data Range Weight Type

Tiempo x Indep [Book1]Sheet1!A"Tiempo" [1:201] No Weighting

D.O. y Dep [Book1]Sheet1!B"D.O." [1:201] No Weighting

Parameters

Value Standard Error t-Value Prob>|t| Dependency

D.O. a 1.54026 0.00481 320.2556 8.88338E-271 0.22241

xc 6.49264 0.06893 94.18793 2.12491E-166 0.13138

k 0.29028 0.0073 39.74039 2.64243E-96 0.23492

Reduced Chi-sqr = 0.00284228499916

COD(R^2) = 0.98600294203948

Iterations Performed = 14 

Total Iterations in Session = 14

Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.
Standard Error was scaled with square root of reduced Chi-Sqr.

Statistics

D.O.

Number of Points 201

Degrees of Freedom 198

Reduced Chi-Sqr 0.00284

Residual Sum of Squares 0.56277

R-Square (COD) 0.986

Adj. R-Square 0.98586

Fit Status Succeeded(100)

Fit Status Code : 

100 : Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.

Summary

a xc k Statistics

Value Standard Error Value Standard Error Value Standard Error Reduced Chi-Sqr Adj. R-Square

D.O. 1.54026 0.00481 6.49264 0.06893 0.29028 0.0073 0.00284 0.98586

ANOVA

DF Sum of Squares Mean Square F Value Prob>F

D.O. Regression 3 374.8958 124.96527 43966.47978 <0.0001

Residual 198 0.56277 0.00284

Uncorrected Total 201 375.45857

Corrected Total 200 40.20648

D.O.: At the 0.05 level, the fitting function is significantly better than the function y=0.
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Reduced Chi-Sqr 0.00284

R-Square (COD) 0.986

Adj. R-Square 0.98586

Residual Plots
D.O.

0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50

����

0.0

0.1

0.2

R
e

g
u

la
r 

R
e

s
id

u
a

l 
o

f 
S

h
e

e
t1

 B
"D

.O
."

Independent Variable

���� 0.0 0.1

0

20

40

60

C
o

u
n

t

Regular Residual of Sheet1 B"D.O."

0.0 0.5 1.0 1.5

����

0.0

0.1

0.2

R
e

g
u

la
r 

R
e

s
id

u
a

l 
o

f 
S

h
e

e
t1

 B
"D

.O
."

Fitted Y

���� 0.0 0.1

1

10

40

70

95

99.5

P
e

rc
e

n
ti
le

s

Regular Residual of Sheet1 B"D.O."

Hanseniaspora uvarum

95



Nonlinear Curve Fit (SGompertz) (25/10/2025 15:26:54)

Notes
Description Nonlinear Curve Fit

User Name Usuario

Operation Time 25/10/2025 15:26:54

Iteration Algorithm Levenberg Marquardt

Model SGompertz

Number of Parameters 3

Number of Derived Parameters 0

Number of Datasets 1

Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))

Report Status New Analysis Report

Special Input Handling

Data Filter No

Input Data
Dep/Indep Data Range Weight Type

TIEMPO x Indep [Book1]Sheet1!A"TIEMPO" [1:201] No Weighting

D.O y Dep [Book1]Sheet1!B"D.O" [1:201] No Weighting

Parameters
Value Standard Error t-Value Prob>|t| Dependency

D.O a 2.09788 0.0033 635.30182 0 0.16236

xc 3.96405 0.03336 118.81276 5.05537E-186 0.12522

k 0.36708 0.00556 65.96374 9.92457E-137 0.20022

Reduced Chi-sqr = 0.00156920904631

COD(R^2) = 0.99390642974476

Iterations Performed = 12 

Total Iterations in Session = 12

Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.
Standard Error was scaled with square root of reduced Chi-Sqr.

Statistics
D.O

Number of Points 201

Degrees of Freedom 198

Reduced Chi-Sqr 0.00157

Residual Sum of Squares 0.3107

R-Square (COD) 0.99391

Adj. R-Square 0.99384

Fit Status Succeeded(100)

Fit Status Code : 

100 : Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.

Summary
a xc k Statistics

Value Standard Error Value Standard Error Value Standard Error Reduced Chi-Sqr Adj. R-Square

D.O 2.09788 0.0033 3.96405 0.03336 0.36708 0.00556 0.00157 0.99384

ANOVA
DF Sum of Squares Mean Square F Value Prob>F

D.O Regression 3 756.11166 252.03722 160614.17829 <0.0001

Residual 198 0.3107 0.00157

Uncorrected Total 201 756.42237

Corrected Total 200 50.98873

D.O: At the 0.05 level, the fitting function is significantly better than the function y=0.

Fitted Curves Plot
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Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))
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a 2.09788 ± 0.0033

xc 3.96405 ± 0.03336

k 0.36708 ± 0.00556

Reduced Chi-Sqr 0.00157
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Adj. R-Square 0.99384
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Nonlinear Curve Fit (SGompertz) (9/10/2025 05:25:12)

Notes
Description Nonlinear Curve Fit

User Name Usuario

Operation Time 9/10/2025 05:25:12

Iteration Algorithm Levenberg Marquardt

Model SGompertz

Number of Parameters 3

Number of Derived Parameters 0

Number of Datasets 1

Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))

Report Status New Analysis Report

Special Input Handling

Data Filter No

Input Data
Dep/Indep Data Range Weight Type

TIEMPO x Indep [Book1]Sheet1!A"TIEMPO" [1:201] No Weighting

D.O. y Dep [Book1]Sheet1!B"D.O." [1:201] No Weighting

Parameters
Value Standard Error t-Value Prob>|t| Dependency

D.O. a 1.71677 0.0062 276.74598 3.00388E-258 0.21634

xc 4.8412 0.0823 58.82082 2.37145E-127 0.13435

k 0.28808 0.00861 33.44771 2.12379E-83 0.23592

Reduced Chi-sqr = 0.00496071175174

COD(R^2) = 0.97560564387862

Iterations Performed = 11 

Total Iterations in Session = 11

Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.
Standard Error was scaled with square root of reduced Chi-Sqr.

Statistics
D.O.

Number of Points 201

Degrees of Freedom 198

Reduced Chi-Sqr 0.00496

Residual Sum of Squares 0.98222

R-Square (COD) 0.97561

Adj. R-Square 0.97536

Fit Status Succeeded(100)

Fit Status Code : 

100 : Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.

Summary
a xc k Statistics

Value Standard Error Value Standard Error Value Standard Error Reduced Chi-Sqr Adj. R-Square

D.O. 1.71677 0.0062 4.8412 0.0823 0.28808 0.00861 0.00496 0.97536

ANOVA
DF Sum of Squares Mean Square F Value Prob>F

D.O. Regression 3 484.81915 161.60638 32577.25704 <0.0001

Residual 198 0.98222 0.00496

Uncorrected Total 201 485.80137

Corrected Total 200 40.26427

D.O.: At the 0.05 level, the fitting function is significantly better than the function y=0.

Fitted Curves Plot
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Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))

Plot D.O.

a 1.71677 ± 0.0062

xc 4.8412 ± 0.0823

k 0.28808 ± 0.00861

Reduced Chi-Sqr 0.00496

R-Square (COD) 0.97561
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Nonlinear Curve Fit (SGompertz) (25/10/2025 16:45:10)

Notes
Description Nonlinear Curve Fit

User Name Usuario

Operation Time 25/10/2025 16:45:10

Iteration Algorithm Levenberg Marquardt

Model SGompertz

Number of Parameters 3

Number of Derived Parameters 0

Number of Datasets 1

Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))

Report Status New Analysis Report

Special Input Handling

Data Filter No

Input Data
Dep/Indep Data Range Weight Type

TIEMPO x Indep [Book1]Sheet1!A"TIEMPO" [1:201] No Weighting

D.O y Dep [Book1]Sheet1!B"D.O" [1:201] No Weighting

Parameters
Value Standard Error t-Value Prob>|t| Dependency

D.O a 2.07476 0.01086 191.10597 1.57773E-226 0.54175

xc 18.43143 0.09471 194.60573 4.42276E-228 0.2218

k 0.17887 0.00434 41.21012 4.30912E-99 0.47112

Reduced Chi-sqr = 0.00537486791536

COD(R^2) = 0.99191535738628

Iterations Performed = 10 

Total Iterations in Session = 10

Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.
Standard Error was scaled with square root of reduced Chi-Sqr.

Statistics
D.O

Number of Points 201

Degrees of Freedom 198

Reduced Chi-Sqr 0.00537

Residual Sum of Squares 1.06422

R-Square (COD) 0.99192

Adj. R-Square 0.99183

Fit Status Succeeded(100)

Fit Status Code : 

100 : Fit converged. Chi-Sqr tolerance value of 1E-9 was reached.

Summary
a xc k Statistics

Value Standard Error Value Standard Error Value Standard Error Reduced Chi-Sqr Adj. R-Square

D.O 2.07476 0.01086 18.43143 0.09471 0.17887 0.00434 0.00537 0.99183

ANOVA
DF Sum of Squares Mean Square F Value Prob>F

D.O Regression 3 428.36849 142.7895 26566.14042 <0.0001

Residual 198 1.06422 0.00537

Uncorrected Total 201 429.43271

Corrected Total 200 131.63524

D.O: At the 0.05 level, the fitting function is significantly better than the function y=0.

Fitted Curves Plot
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Equation y = a*exp(-exp(-k*(x-xc)))

Plot D.O

a 2.07476 ± 0.01086

xc 18.43143 ± 0.09471

k 0.17887 ± 0.00434

Reduced Chi-Sqr 0.00537
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