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BIENVENIDA

Estimados/as colegas:

Tenemos el placer de recibiros en el XXIV Congreso Nacional de Microbiologia de los Alimentos de
la SEM, que se celebra en la ciudad de Gijon los dias 14, 15, 16 y 17 de septiembre de 2026. Desde
el Comité Organizador del “Instituto de Productos Lacteos de Asturias (IPLA-CSIC)”, hemos
trabajado con gran ilusién para que sea una experiencia inolvidable, tal como ha sucedido en las
ediciones anteriores.

El programa cientifico se ha disefiado para cubrir la diversidad de temas que aborda el Grupo de
Microbiologia de Alimentos de la SEM, desde el estudio de los microorganismos en los alimentos
hasta los nuevos retos derivados de la irrupcién de la Inteligencia Artificial y del “Big data”.
Esperamos que este encuentro favorezca un ecosistema dindmico de interaccién e intercambio
de conocimiento, que refuerce las redes de colaboracién e impulse nuevas ideas. Apostamos por
la internacionalizacidn y prestamos especial atencion a los jovenes investigadores, que
representan el futuro del Grupo de Microbiologia de Alimentos de la SEM.

Nuestra sede en las instalaciones del Palacio de Congresos de Gijon, en el Recinto Ferial Luis
Adaro, se encuentra en un entorno muy agradable de la ciudad, cerca de la playay en una zona de
parques. Gijon es una ciudad del norte, abierta al mar, de clima agradable en estas fechas y de
ambiente festivo. Por ello, hemos preparado un programa cultural que nos permita conocer su
historia y disfrutar de productos como los quesos y la sidra asturiana, iconos de nuestra
gastronomiay tradicion.

iBienvenidos a Gijon!

El Comité Organizador


79874939
El€Comité€Organizador
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Comité de honor

e Dna. Adriana Lastra. Delegada del Gobierno de Espafia en el Principado de Asturias

e Dna. Carmen Moriydn. Alcaldesa del Ayuntamiento de Gijén
e D.Borja Sanchez. Consejero de Ciencia, Industriay Empleo del Principado de Asturias
e Dnia. Eloisa del Pino. Presidenta del Consejo Superior de Investigaciones Cientificas

e D.Ignacio Villaverde. Rector de la Universidad de Oviedo
e Dna. Maria Fernandez. Delegada del CSIC en el Principado de Asturias

D. Rafael Giraldo. Presidente de la Sociedad Espanola de Microbiologia (SEM)
D. Pablo Salvador Fernandez. Presidente del Grupo de Microbiologia de Alimentos (SEM)

Comité organizador

e Presidenta: Dra. Beatriz Martinez Fernandez

e Vicepresidente: Dr. Victor Ladero Losada

e Secretaria: Dra. Lorena Ruiz Garcia

e Tesorero: Dr. Baltasar Mayo Pérez

e Vocal:
e Vocal:
e Vocal:
e Vocal:
e Vocal:
e Vocal:
e Vocal:
e Vocal:

Dra. Claudia Rendueles Martinez
Dr. Javier Rodriguez Alvarez

Dr. Sergio Alonso Fernandez
Dna. Adela Granja Iglesias

Dr. Angel Casado Rodriguez

Dina. Maria Pilar Gonzalez Cortés
Dra. Maria Fernandez Garcia
Dna. Ana Vallejo Fernandez
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Comité cientifico

e Dr. Pablo Salvador Fernandez Escamez, Universidad de Cartagena
e Dra. Susana Langa Marcano, INIA-CSIC, Madrid

e Dr. José M. Guillamén Navarro, IATA-CSIC, Valencia

e Dra. Rosa Capita Gonzalez, Universidad de Leén

e Dra. Magdalena Martinez Cafiamero, Universidad de Jaén

e Dra. Belén Orgaz Martin, Universidad Complutense de Madrid

e Dra. Cristina Reguant Miranda, Universitat Rovira i Virgili, Tarragona
e Dr.Ignacio Alvarez Lanzarote, Universidad de Zaragoza

e Dra. Beatriz Martinez Fernandez, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dr. Victor Ladero Losada, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dra. Lorena Ruiz Garcia, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dr. Baltasar Mayo Pérez, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dra. Beatriz del Rio Lagar, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dra. Ana Belén Florez Garcia, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dra. Lucia Fernandez Llamas, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dra. Nuria Salazar Garzo, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dra. Susana Delgado Palacio, IPLA-CSIC, Oviedo

e Dr. Felipe Lombd Brugos, Universidad de Oviedo

e Dr. Avelino Alvarez Ordofiez, Universidad de Ledn

e Dra. Maria Diaz Garcia, Quadram Institute, Norwich, UK

e Dr. Francisco Noe Arroyo Lépez, IG-CSIC, Sevilla

e Dra. Ana Herrero Fresno, Universidade de Santiago de Compostela
e Dra. Ana Allende Prieto, CEBAS-CSIC, Murcia
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Lunes, 14 de septiembre
15:00

Registro

17:30

Acto inaugural Q Sala Anfiteatro

18:00

Conferencia inaugural @ Ssala Anfiteatro

Design of microbial solutions for sustainable and healthy fermented food: perspectives & challenges
Dr. Stéphane Chaillou, MICALIS Institute, INRAE, Jouy-en-Josas, Francia

19:00

Céctel de bienvenida Q@ SalaAsturias

Martes, 15 de septiembre
9:00

Sesion 1 Q Sala Anfiteatro

Microbiota de alimentos y bebidas: composicion y funcién
Moderadoras: Cristina Reguant Miranda, Universitat Rovira i Virgili, Tarragona
Susana Langa Marcano, INIA-CSIC, Madrid

Conferencias plenarias:

9:00-9:30 P1. Genomics-driven approaches for selecting optimal starter cultures for food fermentation
processes
Prof. Dr. Stephan Weck, Vrije Universiteit Brussel, Bélgica

9:30-10:00 P2. Dinamica poblacional de levaduras durante la fermentacion del vino desde una
perspectiva de invasion ecolégica
Dr. Javier Ruiz Ruiz, Universidad Complutense de Madrid

Comunicaciones orales:

10:00-10:10 0S1-01. Diferenciacién microbiolégica de quesos tradicionales con DOP tecnoldégicamente
analogos mediante metabarcoding: identidad biolégica frente al efecto queseria
Almudena Vazquez Merchan, Universidad de Extremadura, Badajoz

10:10-10:20 0S1-02. Evaluacion del estado higiénico-sanitario de una empresa elaboradora de aceituna de
mesa mediante analisis metataxonémico
Elio Lopez Garcia, IG-CSIC, Sevilla

10:20-10:30 0S81-03. Variacion de la micobiota del maiz bajo diferentes escenarios meteoroldégicos
Antonio Javier Ramos Girona, Universitat de Lleida

10:30-10:40 0S1-04. From SNVs to function: integrating genomic variation and regulation for the selection of
optimal starter cultures in food fermentations
Gabriela Samaniego Vinachi, Vrije Universiteit Brussel, Bélgica

10:40-10:50 0S1-05. Analisis de la dinamica de alteraciéon de productos de salmén listos para el consumo
mediante secuenciacién metagendmica del gen 16S rRNA
Araceli Bolivar Carrillo, Universidad de Cérdoba
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10:50-11:00 0S1-06. Puntos clave para la introduccion de la gPCR en el laboratorio de microbiologia
Pilar Rodriguez, Condalab, Madrid
11:00
Pausa café y visualizacion de posters ¢ SalaAsturias
11:30

Riesgos biolégicos emergentes en alimentos

Moderadores:

Pablo S. Fernandez Escamez, Universidad Politécnica de Cartagena
Rosa Capita Gonzalez, Universidad de Ledn

Conferencias plenarias:

11:30-12:00

12:00-12:30

P3. Advanced approaches for the safety evaluation of microorganisms intentionally
introduced into the food chain

Prof. Dr. Pier Sandro Cocconcelli, Institute of Advanced Science for Agriculture, Jolanda di
Savoia, Italia

P4. Descifrando la circulacion de Listeria para reducir los riesgos de contaminacion en los
sistemas de procesado de alimentos

Dr. Juan José Quereda Torres, Universidad CEU Cardenal Herrera, Valencia

Comunicaciones orales:

12:30-12:40 0S2-01. Mejora en la deteccién y aislamiento de Vibrio parahaemolyticus mediante qPCR y
separacion inmunomagnética
Alejandro Garrido Maestu, |IM-CSIC, Vigo

12:40-12:50 0S2-02. Conexion Resistencia Antimicrobianos AMR-CSIC
Pilar Garcia Suarez, IPLA-CSIC, Oviedo

12:50-13:00 0S2-03. Alteraciéon estructural en RpoD asociada a protecciones cruzadas en Salmonella
Typhimurium
Raul Campillo Pérez, Instituto Agroalimentario de Aragon (IA2), UNIZAR-CITA, Zaragoza

13:00-13:10 0S2-04. Analisis del microbioma y resistoma de quesos artesanales mediante metagendmica
shotgun
Livia Balaguer Bafieras, Instituto Agroalimentario de Aragén (IA2), UNIZAR-CITA, Zaragoza

13:10-13:20 0S2-05. Evaluacion comparativa de tecnologias Illumina y Nanopore en el estudio del resistoma
en dos mataderos de porcino
Elena Fernandez Trapote, Universidad de Ledn

13:20-13:30 0S2-06. Impacto de la DANA de 2024 en la persistencia y transferencia de contaminacion
microbiana en los sistemas agricolas de la Albufera de Valencia.
Alberto Martinez Alonso, CEBAS-CSIC, Murcia

13:30

Almuerzo y visualizacién de pésters ¢ salaAsturias



15:00
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Nuevas tecnologias de conservacion y microbiologia predictiva

Moderadores:

Ignacio Alvarez Lanzarote, Universidad de Zaragoza
Lucia Fernandez Llamas, IPLA-CSIC, Oviedo

Conferencias plenarias:

15:00-15:30

15:30-16:00

P5. An assessment of the impact of selected emerging thermal and non-thermal technologies
on microbial inactivation.

Prof. Dr. James Lyng, University College Dublin, Irlanda

P6. Caracterizar, predecir, decidir: el papel de la microbiologia predictiva para la toma de
decisiones en tecnologias emergentes.

Dra. Sara Bover Cid, IRTA-Monells, Girona

Comunicaciones orales:

16:00-16:10

16:10-16:20

16:20-16:30

16:30-16:40

16:40-16:50

16:50-17:00

17:00

0S3-01. Aplicacion industrial de altas presiones hidrostaticas combinadas con tratamiento
térmico para el control de Alicyclobacillus acidoterrestris y la reduccion de la formacion de
guayacol en zumo

Pilar Colas Meda, Universitat de Lleida

0S3-02. Deteccion no destructiva de aflatoxinas en cacahuete mediante imagenes
hiperespectrales y redes neuronales

Sonia Marin Sillué, Universitat de Lleida

0S3-03. Caracterizacion de bacteriéfagos y su aplicacién en cdcteles frente a Staphylococcus
aureus

Nahia Urena Esteban, Universidad del Pais Vasco (EHU), Leioa, Vizcaya

0S3-04. Bacteriofagos para la descontaminacién de Stenotrophomonas en vegetales frescos bajo
un enfoque One Health

Angel Alegria Gonzalez, Universidad de Ledn

0S3-05. Evaluacion de la actividad bioprotectora de bacteriéfagos liticos para reducir Salmonella
Typhimurium vy Listeria monocytogenes en tripas naturales de cerdo durante su rehidratacion
Laura Rabasco Vilchez, Universidad de Cérdoba

0S3-06. Proteinas Antifungicas (AFPs) como nuevos biofungicidas en conservacion de alimentos
Paloma Manzanares Mir, IATA-CSIC, Valencia

EFSA and AESAN in dialogue: discussing National Q@ Sala Anfiteatro

and European food safetv.

Moderadora:

19:00

Ana Allende, CEBAS-CSIC, Murcia

Paseo turistico
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Miércoles, 16 de septiembre
9:00

Alimentos para la salud: microbiota intestinal, probidticos y produccion de compuestos bioactivos
Moderadoras: Belén Orgaz Martin, Universidad Complutense de Madrid
Begona Redruello Trelles, IPLA-CSIC, Oviedo

Conferencias plenarias:

9:00-9:30 P7. Microbiota y salud intestinal: investigacién e innovacion
Dr. David Pérez-Pascual, Danone Research & Innovation, Paris-Saclay, Francia

9:30-10:00 P8. Expresion heterologa en bacterias lacticas como herramientas moleculares para la
produccion eficiente y sostenible de compuestos bioactivos en alimentos
Dr. Jose Maria Landete, INIA-CSIC, Madrid

Comunicaciones orales:

10:00-10:10 0S4-01. Evaluacion del potencial de Hafnia paralvei como cultivo adjunto para la elaboracion de
alimentos funcionales enriquecidos en agmatina
Angel Casado Rodriguez, IPLA-CSIC, Oviedo

10:10-10:20 0S4-02. Proteccion metabdlicay hepaticavia carnes funcionalesy su asociacién con alteraciones
en la microbiota intestinal en un modelo de rata con sindrome metabélico
Patrick McAlpine, Universidad de Oviedo

10:20-10:30 0S4-03. Microbiota intestinal temprana, dieta y neurodesarrollo: estudio longitudinal en una
cohorte espanola
Silvia Arboleya Montes, IPLA-CSIC, Oviedo

10:30-10:40 0S4-04. Microbiota intestinal y terapia endocrina en cancer de mama
Nuria Salazar Garzo, IPLA-CSIC, Oviedo
10:40-10:50 0S4-05. Evaluacién comparativa de cepas de Lactococcus lactis subsp. lactis en la fermentacion

de leche de burra: impacto sobre propiedades antioxidantes y antihipertensivas
Elsa Garcia Martin, AQUAER 7 CONSULT SL, Villamayor, Salamanca
10:50-11:00 0S4-06. Efecto de la administracion oral de Ligilactobacillus salivarius CECT 30362 en la salud
intestinal de pacientes con Sindrome de Phelan-McDermid
Pablo Chiscano Vicario, Universidad Complutense de Madrid

11:00

Pausa café y visualizacion de posters ? SalaAsturias

11:30

Consorcios microbianos: aplicaciones biotecnolégicas y sosteniblidad en la cadena alimentaria
Moderadores: José M. Guillamdén Navarro, IATA-CSIC, Valencia
Maria Diaz Garcia, IPLA-CSIC, Oviedo

Conferencias plenarias:

11:30-12:00 P9. Understanding, predicting and evolving interactions in defined microbial consortia:
developing tools for Biotechnology
Dra. Rinke van Tatenhove-Pel, TU-Delft, Paises Bajos

10
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12:00-12:30 P10. Aplicaciones biotecnologicas bacterianas en la cadena alimentaria: revalorizacion de
lactosuero
Dra. Patricia Ruas-Madiedo, IPLA-CSIC, Oviedo

Comunicaciones orales:

12:30-12:40 0S5-01. Biotransformation of fruit by-products into functional water kefir through targeted
microbial consortium selection

Inés Calvete de la Torre, Teagasc Food Research Centre, Fermoy, Irlanda

12:40-12:50 0S5-02. Disefo de consorcios microbianos sintéticos para potenciar las propiedades prebidticas
de matrices vegetales
Pedro Riesco Espinosa, IPLA-CSIC, Oviedo

12:50-13:00 0S5-03. Sustainable valorization of avocado residues through LAB-polyphenol bioprotective
systems
Andrea Lucena de Opazo, Universidad de Cérdoba

13:00-13:10 0S5-04. Estudio de la bioactividad de esterasas de carbohidratos de origen microbiano:
aplicaciones para producir prebiédticos mas selectivos
Adela Granja Iglesias, IPLA-CSIC, Oviedo

13:10-13:20 0S5-05. Microbial population dynamics during spontaneous fermentation of alperujo: valorisation
of an olive oil industry by-product
Judit Pardo Gonzalez, IATA-CSIC, Valencia

13:00-13:30 0S5-06. Desarrollo de una estrategia multi-FISH para el estudio de biofilms biomiméticos y su
aplicacion directa sobre consorcios bacterianos procedentes de superficies de la industria
alimentaria
Josué Jara Pérez, Universidad Complutense de Madrid

13:30

Almuerzo y visualizacién de pésters ? SalaAsturias

15:00

Asamblea General del Grupo Especializado de

Q Sala Anfiteatro

Microbiologia de los Alimentos

15:30

Programa de mentoria

Moderadoras: Magdalena Martinez Cafamero, Universidad de Jaén
Lorena Ruiz Garcia, IPLA-CSIC, Oviedo

Presentaciones orales seleccionadas

15:30-15:40 0S6-01. HayLiMoNeS: haplotyping software for Listeria monocytogenes using Nanopore
sequencing
Guillermo Illan Ortega, CEBAS-CSIC, Murcia

15:40-15:50 0S6-02. Valorisation of milk whey as fermentation substrate for production of LAB-driven plant
biostimulants
Barbara Gabriella Szekeres, IPLA-CSIC, Oviedo

15:50-16:00 0S6-03. Descifrando la kombucha artesanal: analisis metagendmico y bioquimico
Ares Fernandez Fernandez, Universidad de Oviedo

11
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16:00-16:10 0S6-04. Differential sigB expression and enhanced acid tolerance in biofilm-derived cells of
Listeria monocytogenes in food and gastric models
Raquel Nogueira Fuertes, IIM-CSIC, Vigo

16:10-16:20 0S6-05. Identificacion y caracterizacién de microorganismos proteoliticos en ambiente lacteo
Marta Lozano Olivan, IPLA-CSIC, Oviedo

16:20-16:30 0S6-06. Biosurfactantes de cepas de Bacillus spp. y Pseudomonas spp. con potencial
antimicrobiano frente a patégenos de entornos alimentarios
Alberto Aragon Ramirez, Universidad Complutense de Madrid

16:30

Programa social: Visita a empresa del sector 9 Llagar Trabanco
21:30

Cena de clausura Q Tierra Astur, Poniente

Jueves, 17 de septiembre

10:00

 selannieao

Microbiologia de los Alimentos en la Era Digital
Moderador Victor Ladero Losada, IPLA-CSIC, Oviedo
Ponentes:

Dra. Eva Balsa Canto, IIM-CSIC, Vigo

Dr. Carlos Sabater Sanchez, IPLA-CSIC, Oviedo

D. EnolJunquera Alvarez, Universidad de Oviedo

11.30

Pausa café Q SalaAsturias

12:00

Acto de clausura @ Sala Anfiteatro

Parlamentos

Entrega de premios:

12:00-12:15 Premio a la mejor Tesis Doctoral 2024 en Microbiologia de los Alimentos:
Coral Barcenilla Canduela, Universidad de Ledn

12:15-12:30 Premio a la mejor Tesis Doctoral 2025 en Microbiologia de los Alimentos:
Claudia Rendueles Martinez, IPLA-CSIC, Oviedo

12:30-13:00 Conferencia de clausura: Retos computacionales para vislumbrar el lado oculto del
microbioma en la cadena alimentaria. Premio Especial del Grupo de Microbiologia de los
Alimentos al mejor Joven Investigador 2026
Narciso Martin Quijada, IBFG-USAL, Salamanca



CONFERENCIAS




14



ﬁ ; &, XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

e,
e e

——

—_—

Conferencia Inaugural
Design of microbial solutions for sustainable and healthy fermented
food: perspectives & challenges

5l {iSLIKI-yYS ZKI-it2dz
INRAE, MICALIS Institute, Food Microbial Ecology Research Lab, Paris-Saclay University, Jouy-en-Josas, France

Summary

The transition toward sustainable, healthy fermented foods requires moving beyond empirical
fermentation practices to the rational design of microbial communities. During the talk, | will present
a synthetic ecology framework that combines microbial genomics, multi-omics, genome-scale
metabolic modelling (GSMM), and iterative experimental validation to develop knowledge-driven
microbial solutions for food fermentation.

This strategy relies on the comprehensive characterization of food microbial biodiversity, assembling
curated collections of non-redundant natural strains that maximize functional diversity while
remaining compatible with regulatory frameworks. Genome- and metagenome-scale metabolic
models are used to predict metabolic complementarity, microbial interactions, and community
dynamics, enabling the rational assembly of tailored microbial consortia. These predictions are
continuously refined through Design-Build-Test-Learn (DBTL) cycles integrating high-throughput
micro-fermentation, factorial experimental designs, metagenomics, metabolomics, ecological
network analysis, and sensory evaluation. A large set of experimental designs can help in such
approaches such as knock-in/knock-out strategies to understand epistasis phenomena or digital-twin
fermentations for studying evolutionary dynamics. In parallel, Food Microbiome Metabolic Modules
(F3M) platform was created to facilitate functional annotation and predictive engineering of food
microbiomes.

Few examples from National and European project coordinated by our team will be shown to illustrate
the use of such design framework.

Beyond improving fermentation performance, our framework also aims to incorporate, in the future,
health-oriented design by integrating food and gut microbiome data and validating microbial
solutions using ex vivo health models. This enables the identification of microbial consortia that
simultaneously optimize sensory quality, safety, sustainability, and potential health benefits.

15
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{Salsy M t2ySyOil- m
Genomics-driven approaches for selecting optimal starter cultures for
food fermentation processes

Prof. Dr. Stefan Weckx

Research Group of Transdisciplinary Agrifood Studies, Faculty of Sciences and Bioengineering Sciences, Vrije
Universiteit Brussel, Brussels, Belgium

Summary

Fermented foods harbour a rich diversity of microorganisms, including lactic acid bacteria, acetic acid
bacteria, and yeasts. These microorganisms thrive on matrix-dependent substrates, which they
convertinto a wide range of metabolites that contribute to the distinctive characteristics of fermented
products, including their sensory properties and potential health benefits.

Over the years, our research group has investigated various spontaneously fermented foods and
beverages, including cocoa and sourdough. These studies have focused on identifying the microbial
species responsible for key ecosystem functions and on phenotypically characterising isolated strains
to assess their suitability as functional starter cultures, with the aim of enabling controlled
fermentation processes that ensure the development of specific characteristics in the resulting
fermented food products.

Advances in next-generation sequencing technologies have made whole-genome sequencing of large
numbers of strains both accessible and cost-effective. This has provided unprecedented insights into
the genetic basis of functional properties and ecosystem dynamics, as well as the factors conferring
competitive advantages on certain strains. Such knowledge supports the rational selection of
functional starter cultures, thereby facilitating the development of well-controlled, targeted
fermentation processes that enhance product quality, consistency, and functionality.

16
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{Salsy'm t2y$yOAI-2 ] o ) A o ] e
SiyAY101- Li2ot1-0i2y1€ RS £S@1-Rdzil-4 Razil-yaS fl- TS0 Sylil-Oksy RSt dly2
RSARS dzy1- LISIALISOMZI- RS tyB1-aisy S02E53101-
Dr. Javier Ruiz

Universidad Complutense de Madrid, Madrid, 9aLI-3I-

Resumen

La TSUY Sylil-0lsy del vino se interpreta como un proceso en el que Saccharomyces cerevisiae desplaza
eficazmente a las levaduras del mosto de uva hasta convertirse en la especie dominante. Sin embargo,
las fermentaciones lentas o paradas de TSIY Syfil-0lsy! 1) como la frecuente necesidad de reinocular
elevadas dosis de cepas industriales, sugieren que su dominancia no siempre Sili# garantizada y que
depende en gran medida de su lylSII-00isy con la microbiota y las condiciones Tiai021jiziY 1014 del
mosto. En este trabajo se I-62Rs la Riy3YI0l- poblacional de las levaduras durante la TSUY Sylil-Oisy”
desde el marco conceptual de la S02f23)- de invasiones, considerando la ly20dfl-0lsy de S. cerevisiae
como una ly@l-aisy sobre las comunidades microbianas de la uva. Utilizando una cepa de S. cerevisiae
marcada con GFP, se realizaron co-inoculaciones junto con diversas comunidades aisladas de mostos
de uva, cuantificando su 1Y LIfl-yil-Olsy mediante 0ii2Y SlijI- de flujo y relacionando el resultado de la
lyBl-aisy con la 02YL2810isy I-€2y5YI0l- v las OMIOGSWAOIE funcionales de las comunidades
residentes. Se 2045I¢s que la invasibilidad de las comunidades @H)ll- notablemente, desde escenarios
de IHLIRI- dominancia de S. cerevisiae hasta comunidades con una elevada resistencia a la ly@l-aisyb
IRSY HiI la 3SySlI-0sy de un paisaje experimental formado por las 256 combinaciones posibles de
ocho comunidades lIS35ts que las interacciones emergen (I-Y'61Sy"a nivel de comunidad, permitiendo
cuantificar la 02ylllod0isy” de cada una de ellas y predecir 0sY'2 su 02Y olyl-0lsy” determina la
invasibilidad de la comunidad resultante. En conjunto, este trabajo pone de manifiesto que la
WY Llyil-0lsy de S. cerevisiae durante la TSIY Syll-Olsy” constituye una propiedad emergente de la
IyiSUI-00isy” entre el lys0i2 y la comunidad residente. La IJfi0I-0isy” del marco conceptual de la
S02f23)l- de invasiones proporciona I8l una perspectiva giif para comprender la variabilidad
fermentativa y contribuir al RiaS32 de estrategias de ly20ufl-0lsy” Y44 robustas en la industria
Sy2ts31014
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SSdlsy 2, Ponencia 1
Advanced approaches for the safety evaluation of microorganisms
intentionally introduced into the food chain

Prof. Dr. Pier Sandro Cocconcelli

Institute of Advanced Science for Agriculture, Jolanda di Savoia (FE), Italy

Summary

Bacteria, yeasts, and filamentous fungi have long been used in food systems, where they act as key
players in food and feed fermentation and contribute substantially to the quality and safety of final
products. They are also widely used as probiotics for humans and animals, as plant biostimulants and
biopesticides, and in the biotechnological production of a broad range of fermentation-derived
products used in food, including enzymes, amino acids, and vitamins.

Traditionally, the safety of these microbial cultures has been supported by their dlong history of safe
use.€ However, this conventional approach is increasingly being called into question. Emerging
concerns, including the development and dissemination of acquired antimicrobial resistance, natural
microbial evolution, and the creation of novel strains through new genomic techniques such as
genome editing, highlight the limitations of relying solely on historical use as a guarantee of safety.

These developments underscore the need for updated and more rigorous risk assessment strategies
to ensure the continued safe use of microorganisms in modern food systems. In recent years, the
European Food Safety Authority (EFSA) has developed updated guidance to support the risk
assessment of microorganisms intentionally added to food systems. This guidance also includes novel
frameworks for evaluating microorganisms developed through genome editing technologies. In
addition, EFSA has issued guidance outlining both general criteria and specific methodologies for
assessing the safety of microbial cultures. Key elements include the use of whole genome sequencing
data to detect acquired antimicrobial resistance determinants and potential virulence factors,
thereby strengthening a more robust and science-based approach to safety evaluation. Furthermore,
criteria have been defined for conducting the environmental risk assessment of microorganisms
intentionally released into food systems. These criteria address nine areas of risk, including the
assessment of persistence and invasiveness, selective advantage, horizontal gene transfer and effects
on target and non-target organisms. These approaches are now of great relevance in anticipation of
the adoption of the European Biotech Act, currently under development, which is expected to define
the conditions for the use of engineered microorganisms in open environments. Examples of
microorganisms, including non-genetically modified, genetically modified, and CRISPR-Cas genome-
edited strains, will be presented and discussed.
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Dr. liizl-y" 23S vazSUSRI- ¢211S3
Universidad Complutense de Madrid, Madrid, 9aLI-3I-

Resumen

Listeria monocytogenes is a foodborne pathogen associated with dairy products, particularly
those made from raw milk. However, the ecological and mechanistic bases underlying the
predominance of hypervirulent clones in dairy environments remain poorly understood. We integrate
epidemiological, kinetic, microbiological, and multi-omics evidence to provide a unified framework
explaining this phenomenon.

Longitudinal surveillance across dairy farms demonstrates that ruminants constitute a reservoir
of L. monocytogenes, with isolates predominantly belonging to hypervirulent lineage | clones such as
CC1 and CC4. These clones are shed in animal faeces and represent a substantial proportion of the
circulating population within farms. This observation supports faecal contamination during milking as
a possible route driving the presence of hypervirulent clones in dairy products (Palacios-Gorba et al.,
2021).

In contrast, experimental growth studies in milk reveal that hypervirulent clones do not exhibit
a fitness advantage under refrigeration conditions. Instead, hypovirulent clones (e.g., CC9 and CC121)
often display faster growth and adaptation at 4 ¢/t Proteomic analyses showed CC-specific protein
expression patterns in milk at 4 ¢/ (9dlnaldit2a et al., 2025a). Moreover, the native raw milk
microbiota follows a strong time-dependent dynamic dominated by psychrotrophs such as
Pseudomonas, independent of L. monocytogenes contamination or virulence profiles (9aL)-Malillos et
al., 2025b).

Functional analyses show that virulence determinants impose differential fitness trade-offs in
milk matrices: activation of PrfA reduces bacterial fitness, whereas LIPI-3 does not impair growth and
may confer ecological advantages. Importantly, commonly used surrogate Listeria 3.J50153 fail to
reproduce L. monocytogenes behaviour in milk, highlighting limitations in current predictive models
(9aL)-Malillos et al., 2025c).

Altogether, these results indicate that the predominance of hypervirulent clones in dairy
products is driven by farm-level ecology and faecal contamination, rather than superior growth in milk.
This conceptual shift has implications for risk assessment and targeted control strategies in dairy
production systems.

Palacios-Gorba et al., 2021. Environmental Microbiology doi: 10.1111/1462-2920.15860.
QaLnal-fitt2a Sii 146X HnHpl4 Microbes Infect. doi: 10.1016/j.micinf.2024.105312.

9Ll alift2a Sl 10T HnHpOY Food Res Int. doi: 10.1016/j.foodres.2024.115637.

Q4L alfitt2a Sii 18I HnHpO? NPJ Sci Food. doi: 10.1038/s41538-025-00658-7.
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An Assessment of the impact of selected emerging thermal and non-

thermal technologies on microbial inactivation

Prof. Dr. James G. Lyng

School of Agriculture and Food Science, University College Dublin, Belfield, Dublin 4, Ireland

Summary

Heating, cooling and dehydration have been used for food preservation since prehistoric
times and while major advances in their scientific understanding and industrial application
have since occurred, they remain the dominant physical preservation methods used today.
To date, no single emerging technology has displaced these established approaches.
Nevertheless, since 1990 there has been an unprecedented expansion in research on
emerging thermal and non-thermal preservation technologies. A Web of Science search
combining microbial inactivation with microwave, radio frequency, ohmic heating, ultraviolet
light, ultrasound, pulsed electric fields or high-intensity pulsed light identified approximately
3,000 publications, demonstrating the substantial scientific interest in this field.

This presentation provides a critical overview of this body of work by examining publication
trends for each technology, their proposed mechanisms of microbial inactivation, the principal
microorganisms investigated, and the food matrices to which these technologies have been
applied. Building on this analysis, it considers whether these technologies should still be
regarded as emerging or whether some have now matured into commercially established
processing methods.

The presentation also evaluates claims that these technologies support greener food
processing through reduced energy and water consumption, improved process efficiency,
compatibility with biorefinery concepts, and the production of safe, high-quality foods. These
claims will be explored using comparative case studies of selected industrial applications.
Finally, the roles of key stakeholdersdincluding industry, regulators and consumersdwill be
discussed, together with the European regulatory landscape, including the relevance of Novel
Food legislation where applicable. The presentation concludes by considering the future
prospects for these technologies and identifying the scientific, regulatory and commercial
challenges that must be addressed to enable their wider adoption by the food industry.
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Dra. Sara Bover Cid*

Programa de funcionalidad y seguridad alimentarias, IRTA, Finca Camps i Armet, 17121 Monells, Girona
*sara.bovercid@irta.cat

Resumen

La demanda de alimentos menos procesados y la {lilyai0isy” hacia sistemas alimentarios Y44
sostenibles impulsan el desarrollo de (S0y2{23)l-4 emergentes para el control de microorganismos
LIi53Sy24 y alterantes. Algunas, como las altas presiones KIRI2&(Hi0I4 cuentan con aplicaciones
industriales consolidadas, mientras que otras, como los campos StS0iili024 pulsados o el plasma no
(SY'1021 se encuentran en fases de Y I-R&zil-0isy 1S0y2ts31014 Sin embargo, generar evidencia 01Sy/jFiol-
que permita demostrar y comparar su eficacia sigue representando un reto importante.

La YIOI20i2f23)l- predictiva proporciona un marco cuantitativo para transformar datos
experimentales en herramientas (iS4 para la toma de decisiones. Tradicionalmente, la
OMII-OGSINTI-OIsy de (SOy2t23)1-4 de procesado y 02yaSIdl-0lsy se ha basado el desarrollo de modelos
Y I-SY 024 primarios y secundarios que describen el comportamiento microbiano y el efecto de los
factores de proceso/producto sobre la respuesta observada. La eficacia de estas (iS0y2{23)1-4 depende
Y §iliiLiSa fuentes de variabilidad relacionadas con el tratamiento, diversidad de los microorganismos
y su estado TM2t531021 propiedades del alimento y diferencias Y Si2R2t531014 para cuantificar el
comportamiento microbiano y caracterizar el proceso. IRSY#I la complejidad de algunas
1SOy2t23)I-4 y la heterogeneidad de los estudios dificulta la 02YLIHI-0isy entre estudios, limita la
USGiETI-Otsy RS 24 RI-i2a & 1-31-RS ly0SHiiRizY oliST LitlyiSI-yR2 yazSal-a yS0SaIRI-RSA Y Si2R2f53101-40

La conferencia Mizlili# OsY?2 diferentes aproximaciones cuantitativas pueden contribuir a
caracterizar, predecir y apoyar la toma de decisiones. Los enfoques de Y Sil-iS3iiSaisy global permiten
integrar datos de la literatura O\Sy(fi0I- para identificar factores determinantes, desarrollar modelos
para S@IizI-0lsy del riesgo y benchmarking, y establecer condiciones de proceso capaces de alcanzar
objetivos de seguridad definidos. Complementariamente, los estudios experimentales
SaLISOWmOI-Y SyiS RiaS31-R2a permiten profundizar en factores insuficientemente representados en la
literatura y generar conocimiento para validar y refinar las predicciones. Finalmente, se Ria0dili el
LII-LISE RS Sail-a ILI2ENY 1-012y5a Sy tI- 01SyOl- NS3dztl-G20Al- & £1- 3S&lisy RS fI- AS3dRIR 1Y Syl

Palabras clave: Y10i2oi2t23)l- predictiva, tecnologies emergentes, meta-analysis, Sg1-izI-0lsy” del

riesgo, herramientas para la toma de decisiones.

CiylyOll-0lsy® Este trabajo de ly%Saiidl-0isy” es parte del proyecto de 1+D+i PID2022-
13700900R-100, financiado por MICIU/AEI/10.13039/501100011033.

21



XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

{S&lsy 4, Ponencia 1
Microbiota and gut health: research and innovation

Dr. 5I-IR tSUST tI-a00z1-

Danone Research & Innovation, Paris-Saclay, France

Resumen

The gut microbiota is a central determinant of human health, contributing to key physiological
functions such as immune regulation, metabolism, and maintenance of intestinal barrier integrity.
Advances in microbiome science have highlighted the complexity of host¢microbe interactions and
the importance of developing strategies to modulate this ecosystem in a targeted and evidence-based
manner. In this context, Danone Global Research & Innovation is committed to advancing scientific
knowledge of the gut microbiome and translating it into nutritional solutions that can benefit
populations across life stages.

This ambition is supported by a science-based and integrated use of dbioticsé, encompassing
prebiotics, probiotics, synbiotics, and postbiotics. These complementary approaches provide multiple
mechanisms to interact with the gut ecosystem: prebiotics selectively stimulate beneficial
microorganisms, probiotics deliver live microbes with demonstrated physiological effects, synbiotics
combine both to enhance efficacy, and postbiotics rely on inactivated microorganisms or their
bioactive components to offer targeted benefits with improved stability and safety profiles. Rather
than being considered independently, these different biotics are increasingly viewed as a coherent
toolbox to modulate microbiota composition, activity, and downstream health outcomes.

Building on this foundation, Danone is moving toward a broader, microbiome-driven approach that
goes beyond individual ingredients to embrace the complexity of the gut ecosystem. Through
initiatives such as the OneBiome platform, the company is developing a holistic understanding of the
microbiome by integrating microbiology, clinical research, and data science, including large-scale
microbiome datasets and advanced analytical tools. This systems-level perspective enables the
identification of microbiome signatures associated with specific physiological states and supports the
design of more precise and personalized nutritional interventions.

By integrating fundamental research, clinical studies, and product development, Danone fosters a
holistic approach at the interface of microbiology and nutrition. This enables the translation of
cutting-edge science into accessible, evidence-based solutions that support gut health and contribute
to improving overall well-being at population scale, to fulfill our mission of bringing health through
food to as many people as possible.
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bioactivos en alimentos
Dr. W2aS al-ijI- [I-yRS(iS

Centro Nacional de Investigaciones Agrarias INIA-CSIC, Madrid, 9aLI-3l-

Resumen

Las bacterias 401014 (BAL) son utilizadas en la LIi2Riz00isy” de compuestos bioactivos, en alimentos
gracias a su capacidad de I-RI-LJiI-0lsyt Sin embargo, en muchas ocasiones las BAL no pueden producir
los compuestos bioactivos que nos interesan o los producen en bajas concentraciones. 1dll la
SELNSEIsy KSiSIist231- en BAL se ha convertido en una herramienta valiosa para la LIi2Riz00isy eficiente
y sostenible de compuestos bioactivos en alimentos.

Nosotros comenzamos con la SELISaIsy KSiSIist231- de genes de LIi2(iS)y1-4 fluorescentes en cepas de
BAL, lo que nos LISIYiiis desarrollar una amplia gama de vectores de SELIS&isy (promotores
constitutivos e inducibles, con LISLIiiR24 S3I€ o secuencia de anclaje a membrana, o con diferentes
genes de resistencia y vectores de grado alimentario). Esta amplia gama de vectores ha sido
fundamental para la SELNS&sy KSiSist231- de genes implicados en la LIi2R&00isy de compuestos
bioactivos. 13l la SELNS#sy KSiSist23l- de genes de glucosidasas, fucosidasas, desmetilasas y
deshidrogenasas procedentes de BAL nos ha permitido producir lignanos, isoflavonas y otros
flavonoides bioactivos de lyliSIiSa en la salud humana. Posteriormente, los genes ribG, ribB, ribAy ribH
y los genes gadB y gadC procedentes Lactococcus cremoris MG1363 fueron expresados en diferentes
cepas de LAB permitiendo producir bebidas vegetales enriquecidas en riboflavina y #0R2 4-
I-Y ly206dzijiii02 oD ¥ . 100

Por otro lado, la SELISaIsy KSiSIist231- fue (I-Y 61Sy utilizada para expresar LIi2{iS)y1-4 de genes que no
Saiiky presentes en bacterias #0104 14 compuestos bioactivos tales como el equol y el hidroxi-
equol, pudieron ser producidos gracias a la SELNS&sy KSiSist231- de los genes dzr, ddr, dhdr y tdr de
Slackia isoflavoniconvertens.

En la actualidad, nuestro grupo Sait centrado en la SELNSaisy KSiSist23l- de genes de enzimas
implicadas en la LIi2Ri00isy de vitaminas, neurotransmisores y Tii2Salis3Sy24 bioactivos utilizando
estrategias de SELNS&sy KSiSist231- que permitan la StiY ly1-0isy del material 3Sy5iii02 procedentes
de OMGs con el objetivo de que estos alimentos puedan ser comercializados.
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Understanding, predicting and evolving interactions in defined microbial
consortia: developing tools for biotechnology

Dra. Rinke van Tatenhove-Pel

Delft University of Technology, Delft, The Netherlands

Summary

Microbial consortia are central to life, driving the functionality and stability of ecosystems ranging
from global nutrient cycles to the human gut. Industrial biotechnology traditionally relied on
engineered monocultures to convert simple sugars into products. A current push toward cheaper,
more sustainable, and chemically complex feedstocks meets limitations associated with the use of
such asuperbugse. Here, (defined) microbial consortia might provide a valuable alternative. However,
very little is still known and understood about how, why and in which conditions microorganisms

interact with each other.

In this presentation, | will discuss two topics related to microbial interactions in defined co-cultures.
The first part focuses on predicting microbial interactions. | will show how growth in spatially
structured environments combined with FACS sorting allows us to predict interactions between
microorganisms in a consortium. The second part focusses on evolution of microbial consortia in
spatially structured environments. We will look at Lactococcus cremoris strains and identify in which
conditions growth in spatially structured environments can enrich for cooperative interactions.
Together, these examples show how we can develop tools that can be used in biotechnology to

understand, predict, evolve and improve fermentation processes.
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Dra. Patricia Ruas-Madiedo
lyaliidzi2 RS tli2Rdz0(2a [#00S2a RS Valdzil-a Lt[ 11/{L/, Oviedo, 94L)I-3I-

Resumen

El lactosuero es el principal subproducto generado en la Sfl-62ll1-0lsy de quesos y supone un residuo
altamente contaminante por su rica 02YLJ12310lsy"en macro y micronutrientes. Sin embargo, su alto
valor nutritivo constituye una oportunidad para su UStiiiTI-0lsy” en la cadena alimentaria. La
I-JB01-0ksy” 612(S0y253101- de microorganismos, tanto mediante procesos fermentativos controlados
para producir nuevos alimentos, como su uso como FI-0i2i)I-4 celulares para generar ingredientes
1Y Sylilin2a SaLSOm02a: &2y Saill-iS3tl-4 1jdzS TI-20S0SIN-y Tl OMOdEMHIRIR RS S&iS &dzoLi2Rdz0020

En este sentido, hemos evaluado la capacidad de bacterias #0ii0l-4 utilizadas como cultivos en la
L2Riz00ksy” de diversos productos H0(S24! para fermentar lactosuero con el objetivo de generar
nuevos alimentos con OMIIOGSIA0I-E 203 1-y2ESLIi01-4 sLIiNY -4 Esta ILIi2ELY |-0lsy puede constituir una
oportunidad para favorecer su circularidad en las propias ljizSaSliil-4 que lo generan, principalmente
Sy’tl-a MiiSaly1-€Sa LIHII- €14 1jazS adLi2yS dzy 12 02a0S S02ysY102 fl- 3Salisy RSt ISaRG20

Por otro lado, algunos microrganismos son capaces de modificar componentes de la matriz
alimentaria, como la LI2(S)y11 para generar en este caso LISLI#IR24 de LISIjizS32 iI-Y'I-32] denominados
bioactivos, con diversas funciones 0612531014 positivas. Estos LISLIiIR24 pueden contribuir a mejorar la
salud humanay, al mismo tiempo, la ILJfi01-0lsy’de microorganismos con un sistema LIi2iS28iii02 capaz
de generarlos puede contribuir a la salud del planeta al optimizar la S@ziifiTI-0lsy del suero #0(S20 En
este ¢filY'2 caso, estamos caracterizando fermentaciones espontaneas de distintos tipos de
lactosuero y aislando especies con estatus QPS (lactococos y lactobacilos) para generar alimentos
funcionales enriquecidos en LISLIiIR24 bioactivos. Pero {I-Y0lSy estamos estudiando el sistema
LN20S24ii102 de bacterias #40001-4 no incluidas en este listado (Enterococcus faecalis), Il como
bacterias no t#0(ii01-4 (Kocuria rhizophila y Staphylococcus equorum) y levaduras con alta capacidad
LN2dS20{01- (Yarrowia lipolytica) aisladas del ambiente quesero. Con estas aproximaciones
0120S0y2t53101-4 pretendemos valorizar este subproducto generado en grandes cantidades a nivel
mundial.
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051-01
5IFSISYOI-0isy Y 10li20i2t53101- RS 1ji:S424 tradicionales con DOP
(1S0y2t53101-Y SyUS I'yA2324 Y SRS metabarcoding: iRSyURI-R 612t53101-
TSYAS 1€ STSOU2 1jdzSaSil-

aSIOKEYL 1o+01.2+] w2yl #0/63, Ruiz-Moyano, S2I +411jazSTn 1 SiyRyRSTE alZ /1-01-31-41 /vast2,
Benito, M.J.12

Afiliaciones: 'Departamento de tli2Ri00isy” Animal y Ciencia de los Alimentos, bizili0isy y .N2Y 22311
Escuela de Ly3SyiSliil-4 Agrarias, Universidad de Extremadura, Avda. Adolfo {d4ST s/n, 06007 Badajoz, 9aLII-3I-;
2|nstituto Universitario de Ly?Saii3l-0isy de Recursos Agrarios (INURA), Universidad de Extremadura, Avda. de
la Ly?Saii31-0tsy s/n, 06006 Badajoz, 94lJI-31T 3Departamento de .121jdYI0I .1223)I- Molecular y DSySii0l1
Facultad de Ciencias, Universidad de Extremadura, Avda. de Elvas akyl ncntm . IRIZ21I 98LI1-31-0
*avmerchan@unex.es

Resumen

La S0223)I- microbiana de los quesos artesanales de pasta blanda es el factor determinante de su calidad
y tipicidad. En Extremadura, las DOP Torta del Casarl y YQueso de la Serenal comparten una base
(1S0y2t53101- similar: uso de leche cruda de oveja, coagulante vegetal (Cynara cardunculus L.) y un proceso
de YIRazlI0sy con un Y)ylY2 de 60 R\l-% Esta convergencia iS0y2ts3i01- plantea un reto para la
RIFSISYOM-0lsy” del producto, haciendo que el estudio de sus comunidades microbianas mediante
4S0uzSy0il-0lsy” masiva (metabarcoding de los genes 16S rRNA e ITS) sea la ¢)I- para comprender su
identidad 012t53101- y garantizar su LNi20S00isyd Este estudio representa la primera OMI-OiSITI-Olsy”
mediante iS0y10l-4 5Y'101-4 (High-throughput sequencing) en estos quesos, superando las limitaciones de
estudios previos basados exclusivamente en Y Sii2R24 cultivo-dependientes. Los resultados revelaron que
la microbiota bacteriana es el marcador diferencial entre ambos quesos. Cada DOP LIS&Sylis una
microbiota dominante: Lactococcus lactis y Leuconostoc mesenteroides dominaron en YTorta del Casarf,
mientras que en YQueso de la Serenal LIISR2YlYs Leu. mesenteroides junto a Lc. raffinolactis. Como
microbiota subdominante destacaron bacterias 401014 de los 3SySli24 Enterococcus y Lacticaseibacillus,
y Gram-negativos como Hafnia alvei/paralvei y algunas especies de Pseudomonas. En este +Yoli2
bacteriano, se 263SI¢s un marcado "efecto IjizSaSII-hi donde la microbiota de las instalaciones y de las
materias primas Y2{RSs perfiles SaLISOTI024 en cada 1jzSaSWil-, influyendo Y4 que el tiempo de
Y I-R@ziI-0isyt Por el contrario, la micobiota Y 24ills una gran homogeneidad, sin observarse una &SLIMI-0isy”
clara por DOP ni por 1jizSaSljil¢ Las poblaciones Tgy3i01-4 estuvieron dominadas de forma transversal por
Yarrowia alimentaria, Y. lipolytica, Kluyveromyces lactis y Pichia fermentans, con presencia subdominante
de Debaryomyces hansenii, D. vindobonensis y Geotrichum candidum. Este estudio constituye la primera
base de datos exhaustiva sobre la compleja microbiota de estos quesos, permitiendo establecer una flySI-
de base necesaria para futuras investigaciones sobre la 021iStl-0lsy entre taxones SaLISOIFI02a y LIAY Sili2a
T8021joY 1028 Asimismo, este conocimiento abre la puerta a la futura aStS00isy dirigida de
microorganismos l-izis0i2y24 (dominantes y subdominantes). Dado que los reglamentos ambas D.O.P.
limitan el uso de cultivos iniciadores o adjuntos, la IRSy@ifi01-0lsy” de esta microbiota "in house" es
fundamental para el RI&S32 de cultivos iniciadores o adjuntos que permitan controlar proactivamente
algunos defectos asociados a estos quesos tradicionales, garantizando la estabilidad 612(S0y2{53101- y
IzY Sylil-yR2 fI- 02 Y LISUIIGIRIR RS 14 1jt:SaSI-a Y SRAYES St dzé2 RS adzd 1S0zE2a 3SySin02a 201530

Palabras clave: Metabarcoding, Quesos de pasta blanda, DOtI al0i2612{l- is0i2y1-
Ciy1-yOM-0isyT Cofinanciada al 85% por la !yisy Europea, Fondo Europeo de Desarrollo Regional, y la
Wozyl- RS QEGNSY 1-Razil-0 1ezi2WR IR RS DSalilsyt adyraiSii2 RS 11-01SyRI- (GR24164).
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Resumen

La aceituna de mesa es el vegetal fermentado Y44 importante en los LIIH&S4 de la cuenca Y SRIGSIIHySI4
En las fiitY'I4 cinco OI'Y'LII-31-41 ha alcanzado una LIi2R&z00ksy mundial media de 2,8 millones de toneladas
anuales. 94lJI-3I- es el principal productor de aceitunas de mesa, con cerca del 20 % de la LN2Riz00isy”
mundial. Este producto se considera Y10Ii2612t53101-Y'SyliS seguro debido al bajo pH y a la 02y0Syiil-Oisy”
de NaCl que se alcanzan durante la FSIIY Sylil-0isy6 Sin embargo, en determinados formatos no tratados
iSUY101-Y'SyliS y en ausencia de medidas Ki3iSyl0l-4 adecuadas, puede existir un riesgo para la salud de los
consumidores, asociado principalmente a la presencia de Clostridium, Listeria o Staphylococcus.
Asimismo, la LI2fFSI-0lsy” de grupos microbianos, como propionibacterias, enterobacterias,
Pseudomonas o Celerinatantimonas, puede provocar el deterioro del producto y fermentaciones
lysYI€l4 Se estima que entre un 2 % y un 5 % de la LIi2Ri00isy” LI2RII- verse afectada por estas
alteraciones microbianas. Por otro lado, en los ¢flilY'24 I-324] se ha puesto el foco en los alimentos con
altas concentraciones de sal, como es el caso de la aceituna de mesa, que puede alcanzar entre 2y 3 g de
sal por cada 100 g de pulpa. En este contexto, muchas empresas buscan reducir los niveles de sodio, lo
que, a su vez, L2RIIl- aumentar el riesgo de alteraciones durante la 1SIY Sytil-0lsyt Por tanto, se debe
prestar mayor I-iSyOisy a las condiciones Ki3iSyi02nal-ylilHiil-4 durante el procesado de las aceitunas de
mesa. El objetivo de este estudio es obtener una @ldisy general del estado KiFiSyi02nal-yiilHii2 de empresas
del sector de la aceituna de mesa. Para ello, se ha llevado a cabo un muestreo en una empresa productora
de aceitunas verdes estilo SaLJI-32f Las muestras se dividieron en TizyOisy de la zona/etapa del proceso y
4539y su {iLi2t23)11-. Se NSIiTs la SENI-00isy"y LidziiFi01-0lsy del ADN y, posteriormente, la 450dzSy0il-Olsy de
amplicones mediante (SOy2f23ll- Oxford Nanopore. Los 3SySli2d Y#i abundantes fueron
Lactiplantibacillus, Staphylococcus, Streptococcus y Lentilactobacillus. En cuanto a los resultados
preliminares, destaca una mayor diversidad alfa en las muestras procedentes de superficies, mientras que
la menor diversidad se 2035105 en las muestras de ingredientes. La prueba PERMANOVA 02yFllY's la
existencia de diferencias significativas entre muestras procedentes de diferentes zonas de procesado, |-l
como entre muestras de distinta (ILJ223)10 YRSY 44! a partir de un I-yAid& multinivel, se identificaron los
3SySli24 LISR2Y y1-yiSa Sy O1-RI- T2y1- RS LII20S31-R20

Palabras clave: Aceituna de mesa, IyH&d YSil-ilE2y5Y102! calidad y seguridad, &50dSy0il-Olsy
masiva.

ClylyOil-Olsy1 Estudio financiado por el Gobierno de 9aUI-3l- a {ll0Sa del proyecto Olivesafe
(PID2022-1377200B-100, MCIU/AEI/10.13039/501100011033/FEDER, UE) y por la /2Y \alsy Europea
¢ NextGenerationEU ¢ a {954 del programa Momentum del CSIC: Desarrolla tu talento digital, con el
YgY Sli2 RS ISTSISYOM- aatHnml Do
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AGROTECNIO-CERCA Centre. Universitat de Lleida, Av. Rovira Roure 191, 25198, Lleida.
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Resumen

El cambio 0ftY 4102 Sai# remodelando las comunidades T§y3i01-4 asociadas al Y {1 generando nuevos
riesgos para la seguridad alimentaria y la productividad de los cultivos. Veranos Y4 04R24 y secos
favorecen a los hongos ESIisTif24I mientras que condiciones Y44 K§Y SRI-4 promueven a los KiRlisFif2a
Se ha analizado la micobiota del YT IS0ISy cosechado en Lleida y Huesca durante las 0IFYLI-31-4
2023y 2024, evaluando la influencia de las condiciones Y SiS212ts3101-4 y del tipo de grano sobre la
incidencia de hongos. Se examinaron 91 muestras de distintos cultivares mediante S0y10l-4 de
IRSYUFIOI-Olsy” Y 2F2t53101- y molecular, de las cuales 36 correspondieron a la 01-Y'LII-31- 2023 y 55 a la
de 2024, 0SyliiyR23S principalmente en los 3SySli2a Fusarium y Aspergillus. Los resultados muestran
un marcado efecto de la variabilidad Y 'SiS212ts3101- sobre la micobiota. En 2023, caracterizado por
temperaturas Y+ elevadas y condiciones Y+ secas, se 2045¢s una co-dominancia de Fusarium spp.
y Aspergillus spp. (F40% de incidencia cada uno). En contraste, en 2024, con mayor humedad y
precipitaciones, Fusarium lyOISY Sylis su incidencia (hasta el 61,7%), mientras que Aspergillus
RS30SyRIs notablemente (<5%), 20aSIi34yR23S I-RSY #4 una mayor incidencia de otros 3SySli2d como
Penicillium, Epicoccum y Phoma, lo que sugiere cambios en las interacciones 502fs3101-4 y en la
competencia entre especies. En 02y0fizdlsy! Fusarium Y2illis una elevada estabilidad S02t531011
manteniendo alta incidencia en distintos escenarios ambientales, mientras que Aspergillus LIISaSylis
mayor dependencia de condiciones 04IRI-4 y secas. A nivel SaLSOTI02! Fusarium proliferatum fue la
especie YH frecuente, superando a F. verticillioides, tradicionalmente dominante en Y 10 En 2024
se 2035005 un incremento de especies asociadas a climas Y4 templados y K§Y SR23I como F.
graminearum. En cuanto a Aspergillus, las secciones Flavi y Nigri presentaron incidencias similares,
siendo el grupo A. flavus/oryzae el predominante. Es importante destacar que muchas de las especies
de Aspergillus y Fusarium aisladas son potencialmente toxigSnicas. El tipo de grano (l-Y 61Sy lyies
en la susceptibilidad a la ly¥S00isyt el YT para palomitas Y 2illis mayor sensibilidad a Aspergillus,
probablemente debido a diferencias en su 02Y L2305y ljaziY'10l- y menor presencia de compuestos
protectores en el pericarpio. En conjunto, el estudio evidencia que las variaciones Y SiS2i2t53101-4
pueden modificar la Rly}YI0l- de las comunidades Tgy3i0l4 en YHI! alterando los patrones de
dominancia y potencialmente el riesgo de micotoxinas, un hecho de relevante importancia en un
02ySEl2 RS 01-Y 612 OftY Hii02.

Palabras clave: Y HT: Y102(2Ey1-41 0ftY I-i223)I1 Aspergillus, Fusarium.
Cly1yOil-Olsyr este trabajo ha sido financiado por el Ministerio de Ciencia, Lyy201-0isy’y Universidades

del Gobierno de 9aUl-3l- (proyecto PID2023-1487220B-100, financiado por MICIU/AEI
/10.13039/501100011033y por el FEDER, UE).
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From SNVSs to function: integrating genomic variation and regulation for
the selection of optimal starter cultures in food fermentations

Samaniego, Gabrielal*; Weckx, Stefan?

1Research Group of Transdisciplinary Agrifood Studies, Vrije Universiteit Brussel, Brussels, Belgium.
*gabriela.samaniego@vub.be

Summary

The selection of optimal starter cultures for food fermentation processes increasingly relies on
integrating genomic and phenotypic data. In this context, single-nucleotide variants (SNVs) represent
a key source of intra-species diversity that can influence microbial functionality. Within the EU-
cofounded HealthFerm project, a large collection of bacterial and yeast strains isolated from
fermented foods was analyzed to investigate how genomic variation modulates phenotypic traits
relevant to plant-based fermentations, including proteolysis, starch transformation, short-chain fatty
acid (SCFA) production, exopolysaccharide (EPS) biosynthesis, and vitamin B12 metabolism.

Despite high genomic similarity among strains of the same species (ANI >97%), SNV analysis revealed
genetic heterogeneity across strains. These variations arise from evolutionary processes such as
mutation accumulation, genetic drift, and niche-specific adaptation under selective pressures
present in fermentation environments. In some cases, SNVs introduce high-impact mutations,
including premature stop codons, potentially disrupting key metabolic pathways. Such loss-of-
function events can be either detrimental or advantageous depending on the targeted application,
for example, by reducing undesired metabolic by-products or limiting substrate utilization.

However, genotypic knowledge alone does not fully explain phenotypic diversity. Many metabolic
traits are strongly influenced by environmental conditions and regulatory mechanisms. Substrate-
dependent responses, such as those found in faba bean and yellow pea flour fermentations by LAB,
highlight the role of carbon catabolite repression (CCR) in shaping metabolic outputs independently
of genomic variation. Additionally, regulatory elements such as riboswitches play a crucial role in
controlling gene expression. In particular, vitamin B12 biosynthesis was found to be modulated by
riboswitch-mediated regulation, controlling the expression of genes at different stages of the
corrinoid biosynthesis and transport pathway. The availability of key precursors in the culture
medium, such as cobalt and lower ligands including 5,6-dimethylbenzimidazole (DMB), influenced
the final corrinoid profile, promoting either canonical vitamin B12 production or the formation of
pseudo-cobalamins in the absence of DMB. This indicates metabolic flexibility in lower ligand
incorporation depending on environmental conditions, while at the regulatory level, riboswitches
respond to intracellular corrinoid availability, contributing to the overall pool of vitamin B12 and
alternative corrinoid forms.

These findings demonstrate that the interpretation of SNVs must be integrated with regulatory and
environmental contexts. The combined use of genomics, phenotypic assays, and metabolic analysis
enables a more accurate identification of strains with desirable technological properties. Ultimately,
this integrative approach supports the rational selection of optimized starter cultures tailored to
specific fermentation substrates and desired functional outcomes.

Palabras clave: Single-nucleotide variants; Starter cultures; Metabolism; Food fermentation
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Resumen

El microbioma alimentario ha sido descrito como un factor clave que determina la vida it Estudios
recientes han demostrado que perfiles SaLJS0IFi024 del microbioma Saity asociados con el deterioro
de los alimentos, mientras que otros pueden inhibir comunidades asociadas con IiSil-Olsy” y
LI{i53Sy24 mejorando 14 la estabilidad y seguridad del producto. El objetivo de este estudio fue
identificar el perfil (1-£2y5Y102 asociado al deterioro de diferentes productos de al€Y sy listos para el
consumo y evaluar la influencia de LIMIFY Sili24 I-015{1024 relevantes, en particular la temperatura de
almacenamiento y la IiY's&fSll- de envasado, mediante un enfoque Y Sil-il-E2y5Y1020 Para ello, se
adquirieron tres productos de alfY'sy de una industria pesquera: alfY'sy ahumado y alfYsy
marinado (ambos envasados al g1-0)2(f y taquitos de alfY'sy ahumado envasados en I-iYsafSll-
modificada. Los productos se almacenaron durante 30 Rjil-4 bajo dos perfiles Rly}Y1024 de abuso de
temperatura: uno @Hiis entre 4y 11 ¢/ (P1), y otro entre 8 y 11 ¢/ (P2). Se incluyeron tres lotes de
LIi2R&z00ksy diferentes. EI ADN 3SysY'102 se Lilifi0s utilizando el kit DNeasy PowerFood Microbial Kit
(Qiagen) siguiendo las instrucciones del fabricante. La I-YLIfifi01-0lsy de las regiones variables V3¢V4
del gen 16S rRNA, LISLIMII-Oisy de fiolSiI-E, 4S06:Sy0il-Otsy (Ilumina PE250), y los posteriores -y
ol2lyT20Y #il02a y Sail-RVEi024 fueron realizados por Novogene tagyiOKI Alemania). En total, se
secuenciaron 84 muestras, generando un total de 8.961.987 lecturas, de las cuales el 94 % se
retuvieron tras el filtrado de calidad. A partir de estas lecturas, se identificaron 812 OTUs, con la
YI-221)I- de las secuencias asignadas {I-£2y5Y101-Y SyiS (>90%). El Iyidld de diversidad alfa Y 24ilis
una LISIRIRI- global de diversidad microbiana a lo largo del tiempo de almacenamiento, evidenciando
una tendencia similar entre productos y perfiles de temperatura. Los datos del microbioma revelaron,
en general, que las bacterias del 3SySli2 Latilactobacillus fueron dominantes (60%) en los productos
envasados al g1-0)2 ¢alfY'sy"ahumado y &l{Y'sy' marinado) a los 30 Rjl-4! particularmente bajo el perfil
de temperatura Y+ abusivo (P2), mientras que Weissella R2Yly5s (63%) en los productos envasados
en HiY'satSil- modificada (taquitos de &l€Y'syl. Cabe destacar que Acinetobacter y Pseudomonas,
ambos reconocidos como alterantes en este tipo de productos, mostraron un incremento significativo
(p <0.05) en las muestras de alfY'sy'marinado almacenadas bajo el perfil de temperatura P2 a los 30
Ril-4 Los resultados de este estudio constituyen la base para una SglI-izI-0lsy integral sobre 05Y2 los
factores I-6isil024 modulan la estructura de las comunidades microbianas y contribuyen a la
I-6iSNI-01sy RS LIi2Riz002a RS alfY sy fiala LIHIIl- St 02yadY 2.

Palabras clave: Y10I2012Y I IiSHI-0isyT a1€Y syi GIRI- Gl 7106204 1615024
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Resumen

La liSI-00isy"en cadena de la polimerasa (PCR), se ha consolidado como una herramienta esencial en
Y'l0i2612t23)1- de los alimentos, favoreciendo la illl-yai0isy desde Y Sii2R24 tradicionales hacia iS0yi01-4
Y H LRI sensibles y SaLISOFI01-40 Su principal ventaja radica en la ISRiz00ksy significativa del tiempo
de IyHi&iaY frente a los Y Si2R24 basados en cultivo, que pueden requerir varios Ril-4! la gPCR permite
obtener resultados en pocas horas, facilitando la toma de decisiones en tiempo casi real.

Esta rapidez resulta clave en la 3S4iisy de riesgos Y10Ii20l2f531024! ya que permite actuar con mayor
agilidad ante posibles contaminaciones, limitando la RiAllod0isy” de productos no conformes y
reduciendo el impacto de alertas alimentarias. 'RSY 44! la alta sensibilidad y especificidad de la qPCR
elevado valor predictivo negativo que, en muchos casos, elimina la necesidad de confirmaciones
adicionales.

La disponibilidad de kits comerciales de qPCR ha contribuido de manera decisiva a simplificar la
IYLESY Sylil-0isy de esta (SOy2t23)I- en laboratorios de rutina. Estos sistemas Saiky” RI&S3I-R24 para
ofrecer protocolos estandarizados, reactivos preoptimizados y condiciones de ensayo definidas, lo
que reduce significativamente la complejidad iSOyi0l- asociada al desarrollo de Y'Si2R24 propios.
Como resultado, los laboratorios pueden incorporar la gPCR en sus flujos de trabajo sin necesidad de
dry1- T1-4S SEdSyal- RS 2L0Y 1TI-01sy1 FI-0HilyR2 dry1- IFR2LI0Isy Y 43 IHLIRI- & SH0ISyiSe

En este contexto, el cumplimiento de normativas como la ISO 16140-2 refuerza la confianza en estos
sistemas, ya que establece criterios para la 1IRI-0lsy” de Y'Si2R2a alternativos frente a los de
referencia. Esto permite a los laboratorios implementar kits comerciales con respaldo 0ISy@ifi02 y
NS3dzE1-G20021 NSRaz0ASYR2 fl-d o 1HINSHI-A RS Syall-RI- 1-42001-R1-4 |- y&zS@1-4 Y Si2R2(23)1-4

Para una lyiS3ll-0isy efectiva, la etapa de SEll-00isy de ADN es un punto Oljiii02! ya que la presencia
de inhibidores puede comprometer el rendimiento del ensayo; por ello, la &5tS00isy de un kit de
SE1-00ksy 1-RS0zI-R2 NSadztil- RSASUY Iy1-yAS LI II-yBITIHI NSadzi1-R24 TAI-6ESE0

La S&ll-yRHITI-Olsy inherente a los kits facilita la T20Y I-0isy del personal y reduce la variabilidad entre
operadores, lo que resulta especialmente ventajoso en entornos con alto volumen de muestras.
Asimismo, la posibilidad de automatizar etapas del proceso, desde la SEill-00isy” hasta la
I-Y'LIfimI01-0isy! permite optimizar los tiempos de I'yAidld y mejorar la eficiencia global del laboratorio.
En conjunto, la gPCR representa una herramienta robusta y adaptable que responde a las crecientes
SEI3SyOI-4 RS NI-LARST LISOI@sy @ Ti-0MIRI-R Sy St 1yHida YI0I26i2ts3102 RS I6Y Syflizas

AAAAAA
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Resumen

V. parahaemolyticus es la bacteria que ocasiona el mayor ygY Sii2 de casos de diarreas associadas al
aislamiento se basa en una I-LII2EYY I-0lsy 0t48101- de enriquecimiento y siembra en placa, 15021872-
1:2017. Este procedimiento, aunque fiable, presenta ciertas limitaciones como son su Rizil-0isy! Y44
de 3-4 RJI4 para un resultado definitivo; y la subjetividad asociada a la 45tS00isy” de colonias con
Y 20r2t23)1-4 {LI01-80 Adicionalmente, se ha descrito que determinadas especies pueden enmascarar
la presencia de V. parahaemolyticus por crecer Y4 I4LIR2I y/ o mejor, en las condiciones de cultivo

vvvvvv
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AAAAAA

anticuerpos policlonales, que permitis no solo concentrar V. parahaemolyticus, sino iI-Y 6iSy reducir
la cantidad de bacterias interferentes que crecieron en los medios selectivos y diferenciales. El
protocolo de IMS LISIY'lils un aumento de ~50% el y§Y Sii2 de muestras con aislados positivos de V.

parahaemolyticus con variaciones asociadas al tipo de medio asfiR2 selectivo utilizado para sembrar
t23 02y0Syilil-R24 RS LIMIiOdEI-3E ¢/ . { 2 ZKI2Y 131 +ioli2.

Finalmente, el nuevo Y Sii2R2 se SPIizs frente a un panel de 10 muestras de Y Sitsy sin depurar que
previamente KI-0Jl- reportado valores positivos para V. parahaemolyticus mediante gqPCR siguiendo
el Y'Si2R2 1SO 21872-1:2017, pero de las cuales no KI-}l- sido posible obtener aislados. Las muestras
seleccionadas reportaron los mismos resultados positivos por gPCR, con una liSR&z00isy significativa
en el tiempo de I'yHIEE <7 h vs 24h, y IIRSY ¥4 se 02yalddis el aislamiento de V. parahaemolyticus en
una de las muestras del panel. Trabajos futuros se 0S4ty en protocolos adicionales para reducir
la interferencia de otras especies que, junto con el descrito Ijdl permitan mejorar I-gy” Y44 el
&Y 1Syt2 RS SalS UI-is3Sy2 Sy Y dzSaiil-a 02y 1Hil- OM3I- Yioi2ol-y1- 102V LII-31-yiSe

Palabras clave: Vibrio parahaemolyticus, qPCR, &SLIMIFOisy lyYdzy2Y 1-3ySii0l Y Si2R24 HLIR23,

Mytilus galloprovincialis
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Resumen

La /2ySEisy de Resistencia a Antimicrobianos (AMR) del Consejo Superior de Investigaciones
/1SyUm0l-a (https://www.conexion-amr.csic.es/) es una iniciativa Sailll-iS3101- orientada a abordar uno
de los mayores RSilfj24 de salud global: la resistencia a los antimicrobianos. Este 1SysY Syl
impulsado por el uso y abuso de Iilols(i024 en medicina humana, veterinaria y agricultura,
compromete la eficacia de los tratamientos y pone en riesgo avances fundamentales de la medicina
moderna. En este contexto, la /2ySElsy’AMR surge como una plataforma integradora que promueve
la 02fl-62)1-0isy interdisciplinaria y la 3SySlI-0isy de conocimiento para combatir este problema desde
una perspectiva integral. La iniciativa se basa en el enfoque dUna Salud¢ (One Health), que reconoce
la interdependencia entre la salud humana, animal y ambiental. Bajo este marco, la /2ySEisy AMR
NISgysS a grupos de ly?Saiiial-0isy de diversas HiSI-4 'tcomo Yi0i261223)11 biomedicina, 612iS0y2t23)I-1
ciencias ambientales, 1jiZlY101- y 6i2tyF20YHil0l-T con el objetivo de fomentar sinergias y desarrollar
soluciones innovadoras. Esta red facilita la 022iRly1-0lsy” de esfuerzos OISyiifi024l evitando la
I-Y Syll-0isy'y potenciando el impacto de las investigaciones. Entre sus principales objetivos se
encuentran la IRSy@iTi01-0lsy de nuevos mecanismos de resistencia, el estudio de la RI&SYly1-0isy de
genes de resistencia en distintos ecosistemas, el desarrollo de estrategias alternativas a los
I-yii6is(1024 tradicionales 'tcomo fagoterapia, compuestos antimicrobianos innovadores o enfoques
de biocontrolT y la mejora de herramientas de Ril-3y54(i02 y vigilancia. Asimismo, la /2ySEisy AMR
impulsa el uso de (SOy2f23\l-4 avanzadas, incluyendo la aS06:Sy0N-0isy” 3SysYI0I- v la inteligencia
artificial, para analizar grandes ¢2{gY SyS4 de datos y predecir patrones de resistencia. Otro pilar
fundamental de la iniciativa es la transferencia de conocimiento hacia el sector productivo y las
administraciones LI§ofi0l-4l contribuyendo al RI&S32 de Li2fiil0l-4 basadas en evidencia O\SyGFi0I-6
IRSY 44l promueve la F2Y I-0lsy de personal investigador y la Rigif31-0tsy 0iSyGm0lL con el fin de
aumentar la 02y01SyOil-0lsy social sobre el problema de la resistencia antimicrobiana. En conjunto, la
/2ySEisy’ AMR del CSIC representa un modelo de 02fl-02il-0isy” 01801 que integra disciplinas,
sectores y enfoques para afrontar de manera eficaz un reto complejo y multidimensional. Su
actividad contribuye no solo al avance del conocimiento, sino {l-Y'6ISy al desarrollo de soluciones
sostenibles que permitan preservar la eficacia de los antimicrobianos y proteger la salud global.

Palabras clave: antimicrobianos, resistencia, salud global
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Alteracisy estructural en RpoD asociada a protecciones cruzadas en
Salmonella Typhimurium

Campillo, R.*, DHIOMITESY1-4! 1., Berdejo, D., tl-34yi R. y DHOjIMD2yT142, D.

Afiliacisy”: Lyalilitiz2 130214 Syilii2 RS 1I-syaLHL | yIGSIERIR RS %IHI-E2TI1/L¢ 1 panmo %IHIFE2TI 93L1-31-
*rcampillo@unizar.es

Resumen

Lylli2Rd:00is7 La IRIjdé@0isy de resistencia a ciprofloxacina (CIP) en Salmonella Typhimurium puede
aumentar su tolerancia a agentes utilizados en la cadena agroalimentaria. Entre las mutaciones
implicadas, destaca una lyaSli0isy en rpoD que introduce una alanina en la Li2&0lsy 588. Este gen
codifica el factor sigma RpoD, liS3dzt1-R21 0Syll-£ RS fI- (il-ya0iiLiOisy Sy bacterias Gram-negativas.

Objetivo: Evaluar el impacto de la Y'dzil-0lsyen rpoD en el transcriptoma y IRRI-Lil-0isy general de S.
Typhimurium, utilizando la cepa parental (SeT) y su mutante 23Sy102 portando la Y @zil-Otsy (Se Trpop).

aSi2R2{23)1Y SeTrpop se 02yalliizeés reemplazando el alelo nativo de rpoD por el alelo mutado en SeT.
Ambas cepas se trataron (SiYl0amente (54 ¢C, 10 min) y analizaron mediante RNA-seq antes y
RSaL)izSA del tratamiento. Se realizaron IyHidld de SELNS&isy diferencial, enriquecimiento funcional,

Resultados: En condiciones basales, SeTrmop Y 24llis una SLI23UI-Y -0ty ill-ya0ilis YI0I- respecto a
SeT, con 590 genes sobreexpresados y 260 reprimidos (p<0,05), destacando la liSLIISaisy de genes
relacionados con la motilidad, -RKS&@isy"y metabolismo. Tras el tratamiento, SeT LIS&Syls una
respuesta estructurada, mientras que SeTop uUna respuesta Y4a atenuada y difusa, sin
enriquecimientos funcionales significativos y con redes menos modulares. Este Ll-illsy sugiere una
ISRMiNod0lsy de recursos hacia un estado conservativo, compatible con una tolerancia lySaLISOFIOI-
a Y gfiliSa estreses. El IyHiaia estructural lyRi0s que la lyaSli0isy de una alanina en el dominio 4 de
wLI25 tyRaz0S 0I-Y 6124 201454 1jdzS Li2RINI-Y 1150140 &z tyiSiI-00isy 02y St 5b 1 dver Figura).

A
Figura. /2Y LIHIl-Otsy Salildz0ldzil€ RSI dominio 4 de RpoD nativa (izquierda) y la mutada (derecha).

/2\0fdlsy La Ydzil-Olsy en rpoD se asocia con una NS2i31yiTI-0lsy global de la actividad celular,
compatible con una mayor LIi2UiTI-0isy de funciones de supervivencia frente a crecimiento y con un
estado de tolerancia amplio y relativamente lyS&lJS0J71020 Este cambio 1131253102 LI2RII- contribuir a
explicar 24 1SysY Sy2a RS LI20S00ksy OliizTI-R1- I- SaiNSaSa RSa0Mi2a LINSAN-Y SyS Sy’S. Typhimurium.

Palabras clave: wSalaiSy0ll- I- I1y/iioisii024! Seguridad alimentaria, ¢ll-ya0liLis Y1011 Factor sigma 70.
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0S2-04
AyHiala RSt Y'10U2012Y |- & resistoma de quesos artesanales mediante
Y Siil-3SysY'101- shotgun

Balaguer, Livial*, Merino, Natalial, DH0)I--Gonzalo, Diego?, Berdejo, Daniel®, tI- 34yl wiFI-St,
Espina, Laural?

IDepartamento de tii2Riz00isy” Animal y Ciencia de los Alimentos, Facultad de Veterinaria, Instituto
Agroalimentario de I-3syfLTH (Universidad de Zaragoza—CIjA), Zaragoza, Spain 2CizyRI-0lsy Agencia Aragonesa
LM - LyBSaina1-Olsy @ St 5Sal2tt2 01w LS50 panmy %HHIF2TIL {U1y8 *|balaguer@unizar.es

Resumen

La LIi2UI-31-0lsy de la resistencia a I'yiiols(1024 a {il-0S4 de la cadena alimentaria pone de manifiesto
la necesidad de caracterizar tanto el microbioma como el resistoma de los alimentos. En este estudio,
se extrajo el DNA de 150 muestras de quesos artesanales del noreste de 94LlI-31- y se &2YSiis a
4S0dzSyOil-Otsy” Y Siil-3Sys Y'I0I- shotgun con el objetivo de analizar a1 dzfi4ySI-Y SytS las comunidades
Y'i0u2611-y1-4 & 23 3SySa RS 1SakaiSyOll- I- 1yiiolsii024 6GRA).

El lyHaa (1E2ysY102 Y2iills que Lactococcus era el ISySi2 Y44 abundante, seguido de
Streptococcus, Lacticaseibacillus, Lentilactobacillus y Lactiplantibacillus, 263Si¢4yR24S variabilidad
entre muestras. A nivel de clase de resistencia, predominaron los genes asociados a multirresistencia,
seguidos de Y I-0isfiR2rlincosamida-estreptogramina, bacitracina, tetraciclina y 1Y ly23fi053R240 En
menor LIi2L2I0Isy; se detectaron genes de resistencia a beta-fl-0i4Y1024, polimixinas, quinolonas y
cloranfenicol. A nivel de gen, los GRA Y4a abundantes incluyeron ImrD, ImrP, emeA, bacA, gacl y
tet(M). Destaca la presencia de tet(M), uno de los genes 02Y§yYSylS asociados a elementos
3Sy5iii024 Y's0itSa en bacterias #0IR2nt400i01-4 (BAL), lo que refuerza su relevancia en la posible
RIaSY ly1-0isy RS 11Sa1aiSyOll- Sy"SaiiS {iLi2 RS alimentos.

TRSY HiI el IyHiaia de 020Stl-0isy entre los
datos (IE2y5YI028 y del resistoma
LISy iils asociar distintos GRA con 3Sy5li2a
bacterianos (Figura 1).

Se identificaron asociaciones consistentes
con la literatura, como
Enterobacteriaceae con sistemas de eflujo
IyillyaS02a  (emr,  mdfA,  msbA),
Staphylococcus con norA y blaz, y
Streptococcus con mreA. ¢lIYOY se
observaron patrones menos esperados,
como la p(esencia de genes tet en (BAL), R T LT e LT ETRRR AR TR ER T -
que  LZRUIY indicar  asociaciones Flgural Heatmap RS 0215t1-Oisy Syl 35ySiza

relevantes y requerir estudios adicionales sobre  g)-4jSiil-y2a & 35y5a RS 1Sa1aiSy0il- I- 1'yiialsio2a
su posible transferencia horizontal durante la

Stl-o201-0ksy 2 Y I-Rizlil-Oisy RSE 1jdzS&20

Este enfoque contribuye a mejorar la 02YLNSyaisy de la resistencia a Iyiiois(i024 en alimentos y
permite avanzar hacia I'yHidd Y4 detallados sobre su posible RIASYy1-0isy a lo largo de la cadena
alimentaria.

Palabras clave: metagensmica; microbioma; resistoma; queso; genes de resistencia

38


mailto:lbalaguer@unizar.es

XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIION

MICROBIOLOGIA DE LOS ALIMENTOS

082-05
901-uzl-Ohsy 02 Y LIMII-iAGI- RS (1S0y2E23)1-4 LEtdzY iy1- & bly2L2NS Sy St SaldRi2
RSENS&&2Y I- Sy'R24 Y I-iI-RSI2a RS LI2I0y2

9fSy1- CSlyYRSIneNIIZISM™ T /KIHII- @l-yAISRI-L {SI12 DKIRYIT I124$ Cll-y0id02 /26215)I- 1)
19Stly2 #01HISTthiRs3S TP

"SSLIMIGFY Syti2 RS 1131SyS @ ¢S0y2t23)1- RS 24 16Y Syti2al 1 yIdSIAIRIR RS [Ssyi [Ssy! 94LII-31-
Hlyallidiz RS Z1SyOil- @ ¢SOy2t23)1- RS 24 161y Syli2ar ! yidSIaiRIR RS [Ssy! [Ssyl 9aLI-3I-
o5SLIHIEY Syl 21 C22R I-yR 5lidz3al ! yigSuaiie 21 Y 1 {i-R1- RSE ¢1-3621 mal tHIY I nomHc! Ll
"SSLIMIGY Syl 27 £SiSiy14ie aSRIOlS IyR TyAY I {01Sy0Sar afl-y” § yidgSualier [2Rh nednnl Ll
Plyllidziz RS LyBSaiial-Otsy . i2al-yiilil- RS [Ssyl ! yidSIaiRIR RS [Ssyl [Ssyt 9aLI-3I1-
FSTSIiKdzyntS2yASa

wSadzY Sy’
[I- Bi3itly0il- RSt Yidioi2Y I & StuSaaizY I Sy Sylily2a Okiyioea $a SadyOilt LI 02 Y LISYRSN - tilyAY idisy

AAAAAA

(1SOy2t23)1-4 RS a50¢:SyOil-0isy RS yazSal- 3SySil-Otsy i Litdz Y hy1- 66S0idzl-a 020180 & b 1-y2LI2NS 66S0ddz0l-a tH31-36t LI-II-
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93LII3I- S Ll {S (2 M2y Y dzSadil-a Sy 0dz1-0ii2 Lidzyli2a RSE Y I-iI-RSN2 6ad:St2a & RSAIFANSA RS fI- T2y1- &d0Ml- & RS
fl- T2y1- YL Razil-yaS Odzl-iN2 aSY I-y1-d 02yaSOdiidl-ar 26iSyISyR2 dzy” 2l RS mc YdzSalil-a Li2U lyadl-1-0lsys
RIGSIAIRIR YI0U2011-y1- & 3SySa RS ISa1&iSYOHI- I 1yEYI0020M1-y24 dDw 1 (0

[1-a £S0ldzil-a 260SyIR1-a &S TiflII2y 453Gy OMIRIR & 2y3NidR dziifiTl-yR2 ¢y DI2US oLttizY iyl & t20S0K2L)
dryi2 02y bly2Cii obly2L20SH t2aiSN20Y SyisSt as OflamoMizy (I-E2ysYI0IY SyES YSRGS YII-{Syh
wSECHYRSII dzlifiTI-yR2 62601SH oLty Iy1-0 & ofl-aly obly2LI2USM 9f Syal-Yofl<S &S (5@ I 01-62 02y Y Sil-{t1RSa
AlEtdzY Iyl & CES dbly2Li20Sie [2a 02yi13a NSadtil-yiSa &S IHySHi2y 02yhil- wSaClyRSI Y'SRil-yES ofl-ady” & &S
a3y M2y GHE2ysYI01Y SyES ai3mSyR2 St Yiay2 LN20SRIYISyli2 RSa0wiz2 LM €14 SOl - fI-
IRSYIITIOIOIsy” RS StSYSyliza 3SySii024 YsfiiSa aS SYLSH2y fla KSWIFYISyila iyl tfl-aYiRClyRSIE
LyiS3Ni2yCTlyRSIE aSClyRSH & DSY2Y IR

[I- 02YLi280isy 61-00Sil-y1- & RS Dw1a Y dSadil- dzoy1- 1G1- WljaSTI- Sy fl-d Yd:Saiul-a aS0aSyOn-RI1-4 02y LY iy1-
Sy 02YLHI0isy 02y bly2LR10S Sy i2R14 14 &LSH0ISE IyIHTIRIG 1ayljeS St LS (1E2ysYi02 RSt
Yi0i2oi2Y - 7zS aYIEH) SymnsS 1-ol-a (SOy2t23)I-ar St LISITIE RSE NSaIEG2Y - &) LINSaSylis RIFSISYOH-d RSLISYRISYIISA
RS fI- LEHi1T20Y'1- RS 4506:Sy0il-0ksys 9y St 01-42 RSt NSaIal2Y I- &S @12 dy1- Y 1821 1-6dzyR1-yOl- NSEI-iid1- RS Dw1a Sy’
fl-a Y dzSal-a 2506 SyOn-R1-4 21 bl-y2L208 02y 1SaL5002 I- -4 RS LitdzY Iy YISyil-a ljdzS I- RIGSIAIRIR I-F1- Y 24ils
Gyl Y1220 INjaSTI- & RIGSIERIR RS fl-a YdzSalil-a aS0aSyOM-RI-4 Li20 LY lylo of IyAida ol-al-R2 Sy 02yi13a
Y SRILYES bl-y2LI21ST 02y dzyl- Iiil- lyOIRSyOM- RS Dw 14 f201-41TI-R2a Sy LIt Y IR240

9y 02yedryi2l t24 NSadtiI-R2a YazSalil-y 1jiS Ltz yl- 2MS0S Y 1820 iljizSTI- & RIGSIARIR RS Dwal YISyil-a
Dw 130 ¢2R2 Sfi21 SAIRSYOMI- fI- 02 Y LS Y SyaHiSRIR RS 1Y 614 iS0y223)I-a Sy tl- ¢iditl-yOil- RSt YI0U2612Y'I- & RSt
S&iEi2Y I- Sy tl- O1-RSy1- 1Y Syl

tl-€1-o0l-4 Of1-9SY Ltz Y Y11 Y Sil-aSy2 Y Il YI0U2612Y I bly2LI20ST ISaiai2 Y I
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052-06
Impacto de la DANA de 2024 en la persistencia y transferencia de
02yUl-Y y1-0isy Y 10Ii2001-y1- Sy 24 &1aiS Y 14 1-31)02fl-4 de la Albufera de
Valencia

Alberto Martinez-Alonso®*, Pablo Puchades-Colera?, Pilar Truchado?, Ly5a DisyiDiTY 4y2, Maria . Gil?,
Alba tSISTi/1-i14z31-2, Gloria {#y0KS12, Ana Allende!

1Grupo de Ly?Saiidl-0isy en alli2ol2t23)1- y Calidad, de Frutas y Hortalizas, Departamento de Ciencia y ¢50y2{23)I- de los
Alimentos, Centro de 9RIM2{23)I- y .12f23)I- Aplicada del Segura (CEBAS), Consejo Superior de Investigaciones /Z1Sy(fi0l-4
(CSIC), 30100 Murcia. 2Laboratorio de +li2{23Jl- Ambiental y Seguridad Alimentaria, Instituto de ! 3ii21jiY101- y ¢S0y2t23)I-
RS 24 VY Syli2a oL ¥ ¢ 101 /2yaSe2 {dlSI2i RS LyPSaiia1-0i2ySa Z1Syurol-E o/{L/1 nchyn +1-Sy0il

*amalonso@cebas.csic.es

Resumen

Las inundaciones causadas por la DANA de octubre de 2024 depositaron grandes ¢2§Y SySé de sedimento y
agua contaminada en el Parque Nacional de la Albufera de Valenciay en su huerta, suscitando una importante
LNS200L)1-0ksy” sobre la persistencia y transferencia de microorganismos LlI{is3Sy24 de origen fecal en los
cultivos 1-30)02fl-% En este estudio se Y2yii2ills la RiyFYI0l- espacio-temporal de indicadores de
02yll-Yy1-0isy” fecal (Escherichia coli y 020fl-324 &2Y #il024), 14l como microorganismos LI-is3Sy24 en
sedimento, agua, suelo y productos vegetales cultivados en parcelas I-31ll02fl-4 afectadas por la lyizyRI-0isy!
entre junio y noviembre de 2025. Los muestreos fueron guincenales en tres tipos de cultivo: arroz, hortalizas
de fruto y hortalizas de hoja. Se S@lizs! IIRSYH! la influencia de variables 0flY #i0I-4 sobre la persistencia
microbiana. Los resultados obtenidos mostraron que las muestras de sedimento y agua presentaron niveles
moderados de E. coli y 02{f-924 a lo largo del LISIi2R2I con un pico algo Y44 pronunciado en octubre
coincidiendo con un episodio de lluvias intensas: entre 1.4 log CFU/g y 2.6 log PFU/g en sedimento, y 1.1 log
CFU/mLy 0.6 log PFU/mL en agua. Por el contrario, tanto el suelo como el material vegetal presentaron niveles
muy bajos (<0.1 ¢ 0.2 log CFU/g y PFU/g). En ninguna de estas muestras se detectaron 02{fl-32& Asimismo, la
presencia de microorganismos LIis3Sy24 se 263515 principalmente en muestras de suelo y de forma puntual.
En cuanto a las variables 0ftY 4{i01-4! la temperatura se 020Stl-0i2ys negativamente con E. coli y los 02{fI-324
en sedimento, agua y suelo, mientras que el aumento de la humedad relativa YY1 I- Y 24(ls una 020St1-0lsy”
positiva con los niveles de ambos indicadores en las tres matrices. La llI-RI-0lsy solar lytiés negativamente
sobre E. coli en sedimento y suelo, y sobre los 02{/fl-324 en sedimento y agua. La velocidad Y4E1Y'I- del viento
Y 23ilis una 021Stl-0lsy positiva con E. coli en las tres matrices 101501014 y con los 02{fl-324 en sedimento y
agua. Por el contrario, ninguna variable OftY-Hil0l- Y2allis una 02WStI-0lsy significativa con los indicadores
Y'0i2612f531024 en el tejido vegetal. Las condiciones OftY Ii2t53101-4 de la zona parecen haber favorecido la
W1-00ig1-0isy” de los microorganismos LII-is3Sy24 inicialmente detectados en el agua y los sedimentos como
consecuencia de la DANA. En general, los resultados obtenidos indican que, transcurridos ocho meses desde
el episodio de la DANA, la zona I-31)02fl- ubicada en el entorno de La Albufera de Valencia puede considerarse
de bajo riesgo en iSIlY ly2a de 02yil-Y ty1-0tsy por microorganismos Lil-is3Sy24 de origen fecal. Estos resultados
subrayan la necesidad de monitorizar aY dzfi4ySI-Y'SytiS todas las matrices para llevar a cabo una SI-izl-0lsy
adecuada del riesgo para la aS360IRI-R Y SyGIHII- Sy T2y1-4 1-0i0261-8 115001-R1-4 L2 hyzyRI-012ySa.

Palabras clave: LIi2R(00isy” primaria, cambio OfiYHil02! frutas y hortalizas, microorganismos,
02yRI0i2ySa 06 Hi2fs3101-80

Ciy1-yOM-0is T This research was supported by funds from PIE202470E237 (Spanish National Research Council,
CSIC). The Accreditation as Center of Excellence Severo Ochoa CEX2021-001189-S funded by MCIU/AEI /
10.13039/501100011033 is also fully acknowledged. PPC is supported by a CEX2021-001189-S-20-9 grant.
IG-G is a recipient of a predoctoral contract from the Generalitat Valenciana (ACIF/2021/181).
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083-01
1L601-0ksy hyRazaliI-€ RS 1i1-4 LINS&12ySa KIRI2al4HI01-4 02Y oly1-RI-4 02y
I-01-Y'1Syi2 (SiY'102 para el control de Alicyclobacillus acidoterrestris y la
ISRi:004sy RS fI- F2UY 1-0isy RS Fdzl-81-02f Sy TizY 2
/2tkanaSREI t12* Neggazi, 111 +1314 L2, Alegre, I*

1Unidad de .1223)I- y ¢S0y2f23)l- de Postcosecha, Departamento de ¢SO0y2f2311 Ly3SyiSijI- y Ciencia de
Alimentos, Universitat de Lleida, Centro AGROTECNIO-CERCA (Av. Rovira Roure 191, 25198, Lleida). 2Pla Serra

1gyiSH.

*pilar.colas@udl.cat

Resumen

Alicyclobacillus acidoterrestris es una bacteria I-0IRsTIfl esporulada y termorresistente capaz de
sobrevivir a tratamientos convencionales, como la LI-&iSiiTI-0isy’y las altas presiones KiRI2aHi01-4
(HPP), utilizados en la industria de los zumos. Su relevancia (S0y2ts310I- radica en la LIi2Ri00isy de
guayacol, un compuesto responsable de olores y sabores IysY' 424 que provocan el rechazo del
producto por parte del consumidor. En este contexto, la 02Y 6ly1-0isy'de HPP con tratamiento (SIIY'102
se plantea como una estrategia alternativa para su control.

El objetivo de este trabajo fue evaluar la eficacia de dos condiciones de HPP (450 y 600 MPa durante
3 min), solas o combinadas con un tratamiento {SIY102 comercial a 85 ¢/ (HPP+T), sobre un 05005t de
esporas de cinco cepas de A. acidoterrestris, -4l como su efecto en la 120Y'I-0lsy de guayacol en una
mezcla de zumo de naranja y uva durante la 02yaSigl-Olsy. Adicionalmente, se 1Y zfs una rotura de
la cadena de Ti)2 (RCF). Previamente, se SaiidzRis el efecto de distintas combinaciones de temperatura
y tiempo (25, 30y 45 ¢/ durante 6, 24 y 72 h) sobre la IHiSil-0tsy del zumo para definir las condiciones
RCF. Al no observarse diferencias significativas entre condiciones, se selecci2ys la SELI2&0isy” Y+
corta a la temperatura sLIiiY |- para la bacteria (45 ¢/ durante 6 h). Tras los tratamientos, las muestras
sometidas gyi01-Y'SyliS a HPP (450 y 600 MPa) no mostraron reducciones significativas, manteniendo
poblaciones cercanas a 5 log ufc/mL, similares al control sin tratamiento. En cambio, la 02Y 6iy1-0isy”
HPP+T (450 o 600 MPa + 85 ¢/l produjo reducciones significativas, alcanzando valores cercanos a 1
log ufc/mL, lo que evidencia un efecto alySii3i02 entre LISi#lsy  y temperatura. Durante el
almacenamiento, los zumos tratados solo con HPP (30 R|I-4 a 4 ¢/0 presentaron poblaciones de 4,4 log
ufc/mL, y niveles de guayacol por debajo del §Y'1iS de Oizl-y@iFi01-0isy (4 ng/mL). Por el contrario, los
tratamientos combinados (HPP+T) mantuvieron poblaciones inferiores a 1 log ufc/mL y ausencia de
guayacol tras 90 R\l-4 a 20 ¢/¢ El control sin tratar I01-y1s concentraciones de guayacol de 32,1 F, 6,2
ng/mL tras almacenamiento a 20 c/! yOISY Syl#yR24S hasta 45,9 5 11,7 ng/mL tras la RCF. En
NSTIESHI-Otsy 02y/ail-yaS t23 yIgStSa &S Y IylkdiSi2y Li2i RSol22 RSt iY'1iS RS Ouzl-yiimiol-Olsys

En 02y0fizaisy! la 02Y 6iy1-0isy de HPP con tratamiento (SIY'102 constituye una estrategia eficaz para
el control de A. acidoterrestris y la lyKiol0isy de la F21Y I-0isy de guayacol, incluso en condiciones de
abuso (SIY102! reforzando su potencial I-LfI01-0lsy industrial y permitiendo la 02yaSigl-Oisy” del
producto a temperatura ambiente.

Palabras clave: I4iSlI-0lsy; naranja, uva, HPP, LII-&iSdziiT1-0lsy.

Cly1yOil-OtsyT Plan SilI-iS3102 de la PAC 2023-2027 cofinanciado por Generalitat de Catalunya,
Ministerio  de  Agricultura, Pesca Y 1Y SyllOisy  y 'visy”  Europea
(ACC_2023_EXP_SIA001_33_0000062).
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Y $3Sy5a KILISHSALISONI-SA & ISRSA ySdzizy14€S4
L2Nazareth, T, 1?Ramos, Al, 2Costa, JCCP, 12alliyI {*

LIRIR RS al02t23)1- 1UH0IRI-, Departamento de Tecnolog)l-, LyaSyISijiI- & ZiSyOil- RS 161y Syi24, Universitat
de Lleida; 2AGROTECNIO-CERCA Center, Lleida
*sonia.marin@udl.cat

Resumen

Las micotoxinas son compuestos (sEI024 producidos por hongos que contaminan los
alimentos, representando un grave riesgo para la salud LIgofi0l- y la S02y2Y)I- global debido a su
toxicidad Olisyi0l- y su RIFIOM SEiYly1-0isy de la cadena alimentaria. Su presencia es especialmente
ON)i01- en frutos secos, donde su Riilliodz0lsy” KSiSi2aSySI- dificulta el control de calidad mediante
Y'Si2R24 I'y1ii025 02yDSy0i2y1454

Este estudio S@I4gl- la eficacia de la (SOy2{23)I- de I-yHiaia de 1Y 43SySa hiperespectrales en el
infrarrojo cercano (NIR-HSI) combinada con redes neuronales artificiales (ANN) para identificar granos
individuales de cacahuete contaminados de forma natural con aflatoxinas (AFs). A diferencia de
investigaciones previas basadas en muestras inoculadas artificialmente con altas concentraciones,
este estudio aborda un escenario industrial real caracterizado por niveles de 02ylil-Yiy1-0lsy bajos. Se
analizaron mediante el sistema NIR-HSI granos individuales en el rango espectral de 900 a 1700 nm.
Para el procesamiento de datos, se ILJfi0s un 1y3i3la de Componentes Principales (PCA) para reducir
la dimensionalidad de las 1Y #3SySa Se desarrollaron y compararon modelos de Ofl-4i7101-0lsy basados
en ANN utilizando tres enfoques de preprocesamiento: espectros brutos, primera derivada y segunda
derivada de Savitzky-Golay. La arquitectura del modelo se 2LitY s mediante @I6RI-0lsy cruzada
anidada para asegurar la estabilidad y fiabilidad de las predicciones.

El modelo basado en la sequnda derivada Y 2illis el mejor comportamiento, alcanzando una
LNSONIsy” media de 0,9979 y una exactitud global del 91,03%. El I-y3fiaia espectral IRSyliFi0s
diferencias significativas en los valores de reflectancia entre granos contaminados y no contaminados,
especialmente entre 1100 y 1350 nm. Estas bandas se asociaron con sobretonos de enlaces C-H y N-
H vinculados a la RSFNIRIOIsy de fILIR23 LI2iS)y1-d y carbohidratos, lo que sugiere que el sistema
detecta alteraciones 612ji\Y10l-4 en la matriz del fruto causadas por el metabolismo Tgy3102! Y 44
ljdzS f1-4 Y 2tS0dzt1-d RS 1C& RS 120Y'I- RSO 1-0
que el NIR-HSI es una herramienta de cribado no destructiva muy prometedora. Los resultados
muestran que la lyiS3l-0isy de estos modelos en sistemas de Ofl-&iFi01-0ksy industrial Li2RII- mejorar
significativamente la seguridad alimentaria en la cadena de suministro de frutos secos, al permitir el
l-yHiaa -y |- y2 Sy ISy Li2 1S 1

vvvvvv

Ciy1-yOll-OlsyT Este trabajo ha sido financiado por el Proyecto de la UE 101079173-FunShield4Med
(HORIZON-WIDERA-2021-ACCESS-03) y por una ayuda Juan de la Cierva (Referencia JDC2023-
050557-1, financiada por el MCIU/AEI/10.13039/501100011033 y por el Fondo Social Europeo Plus,
FSE+).
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/HI-0SINTI-01sy RS 61-00SiisT1-324 & &dz I-LI601-0ksy Sy 05005£53 TISyaS I-
Staphylococcus aureus
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Resumen

Staphylococcus aureus constituye uno de los principales retos sanitarios y S02y5Y1024 en la industria
agroalimentaria, siendo un agente clave en mastitis y en la 02yiil-Ylyl-0lsy de productos #0iS2& Su
capacidad para formar 612LS0uf1-4! persistir en superficies y desarrollar resistencias antimicrobianas,
limita la eficacia de los desinfectantes y Iiilolsii024 convencionales, cuyo uso intensivo genera
IRSY'H un impacto ambiental creciente. En este contexto, y ante la necesidad de alternativas
sostenibles al uso de desinfectantes de origen ljdY102 y I/ilols{i024! los 61-0iSlisTI-324 emergen como
una estrategia de biocontrol altamente S&LISOFI0I- y de bajo impacto S02{53102! con potencial para el
RSaMN2ft2 RS RSalyTSOi1-yiSa ol2t531024 42aiSy16tSa TSYUS |- 23 Y Si2R24 02yPSy0i2y145a4 RS 02yl
En este trabajo se presenta el aislamiento y OMII-0iSIiTI-0lsy de 61-0iSlisT1-324 activos frente a S. aureus,
obtenidos a partir de aguas residuales y heces de ganado ovino. Los fagos fueron propagados y
titulados, y su rango de hospedador se SgI-izs frente a 80 cepas ambientales aisladas en la industria
#0014 La OMIFOISINTIOlsyY se NISIiTs mediante Y10I2302L01- StS0lisyI0l- de dil-yaY&isy (TEM) vy la
diversidad 3SySii0I- mediante RAPD-PCR y perfiles RFLP. Asimismo, se S@Iizs su eficacia en la
ISR4001sy RSt ONSONY 1Syt2 61-0dSiil-y2 RS T20Y |- tyRighRazI€ & Sy 0500StSa0

Se aislaron 23 fagos activos, con capacidad de lisar entre 32 y 50 cepas Y {jiizf24 de hasta maycmny
UFC/mL. El Iy3i&ia por TEM LISIY s su 0tl-8iFi01-01sy dentro de la clase Caudoviricetes, 203SIg4yR24S
diversidad Y 20f2t531014 A nivel 35ySi1021 se SAIRSYOls una elevada heterogeneidad, lo que respalda
su complementariedad funcional. Los 050(i5tS& mostraron una lyKi6i0isy”Y #4 I4LIRI- y sostenida que
f24 T1-32a lyRIGIRdzI1-£5a1 RSAdI-01yR2 /tKI-30 02Y'2 St Y44 STIOI-To

En conjunto, estos resultados evidencian el alto potencial de los fagos como herramientas de
biocontrol frente a S. aureus. La T20Ydfl-0lsy de 0s500StS4 31024 maximiza la eficacia frente a
tratamientos individuales, reduce la IHJHI0isy de resistencias y refuerza su I-Lfi0I-0lsy” como
desinfectantes 612{531024 sostenibles, constituyendo una estrategia prometedora para su I-LJi01-0lsy”
Sy’tl- tyRdzaiil- tOUSI- & £1- Y'Se2Ul- RS fI- AS3RIR 10Y Syl

Palabras clave: .I-00SlisfI-924 Staphylococcus aureus, Resistencia antimicrobiana, Seguridad
1Y SyalH tl-is3Sy24 1Y Sylil-ii2a

Ciy1-yONl-0isyT UPV/EHU (GIU21/021)
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Resumen

Las tripas naturales de cerdo empleadas en productos OHiyi02a fermentados pueden actuar como
@SK)\0dzt24 de iNI-yAY 1aisy de microorganismos LIlis3Sy24 durante su ISKIRII-il-0tsy debido al aumento
de la humedad. En este trabajo se S@l-izs el potencial antimicrobiano de dos preparados comerciales
de o1-00SIIsTI-324 {023, SALMONELEX™ frente a Salmonella Typhimurium y Phageguard Listex (PGL)
frente a Listeria monocytogenes, en tripas naturales de cerdo, I-4l como el efecto de dos temperaturas
de almacenamiento (10 y 25 ¢/ durante 48 h. Para ello, las muestras de tripa 0HPH cm?) se
rehidrataron mediante tres lavados sucesivos con agua SlSlif y posteriormente se drenaron e
inocularon con aproximadamente 4,5 R 10u ufc/g de S. Typhimurium CECT4594 o 4 P 10w ufc/g de L.
monocytogenes ST388. A 02ylilyil-0lsy! se sometieron a un nuevo lavado durante 10 s en cada una
de las suspensiones de o61-0iSliisTl-324 comerciales a una 02y0Syllll-Oisy aproximada de 9 P 100 ufp/mL.
Tras el tratamiento, las tripas se almacenaron a las temperaturas estudiadas y se cuantificaron los
recuentos de ambos LiI-i53Sy24 y de los fagos tanto en las tripas como en el agua de lavado. Todos los
experimentos se realizaron por duplicado. En los ensayos frente a S. Typhimurium, el tratamiento con
ol-0iSIisTI-924 produjo una liSR&z00isy” aproximada de 1,15 log a 10 ¢/f mientras que a 25 ¢/ no se
almacenamiento. Por el contrario, frente a L. monocytogenes se obtuvo una liSRiz00isy de hasta 3 log
en las tripas en ambas condiciones, con recuentos en el agua de lavado inferiores a 1 log ufc/mL. En
ambos casos, las concentraciones de 6l-0dSis7I-324 se mantuvieron estables durante todo el ensayo,
lo que sugiere una adecuada persistencia de la actividad bioprotectora. En conjunto, los resultados
evidencian que los 61-0iSlisTI-324 constituyen una herramienta de biocontrol eficaz en tripas naturales
de cerdo, aunque su rendimiento depende del LUI{is3Sy2 diana y de las condiciones de
almacenamiento, especialmente la temperatura.

Palabras clave: bl-0(Siis7I-32a] seguridad alimentaria, 01202yaSid1-0lsy! Listeria monocytogenes,
Salmonella Typhimurium

Cly1-yOM-0isyT Proyecto de ly#Saiial-0isy a1 Li01-0isy de 61-00SisTI-324 como (SOy2t23)I- de biocontrol
sostenible frente a LI-i53Sy24 alimentarios en procesos de RS&02y(l-Ylyl-0isy en la industria OHiyi01-¢
(P.P. 2025 Submod. 2.5).
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yaliaiz RS 13021jaNY 101 @ ¢S0y2t23)I- RS 1Y Sylizal /72yasSe2 {dlSii2i RS LyBSaial-0i2ySa Z1Syimola oLt ¢ In
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Resumen

Las infecciones causadas por hongos LIi53Sy24 afectan a Y+ de mil millones de personas y su
mortalidad supera a la de la malaria o el 04y0Sll de mama. La 31yI-RSI)jI la agricultura y la seguridad
alimentaria {1-Y 0ISy” Saity seriamente comprometidas por hongos Lllis3Sy24 o micotoxiaSyl024. El
uso intensivo de Iyiifgy31024 para su control causa el desarrollo de resistencias y la I1JHi0isy de
resistencias cruzadas entre fungicidas usados en Ofiy0l- y agricultura, siendo un componente poco
reconocido en la crisis mundial de resistencias a antimicrobianos. Por tanto, existe una necesidad
d23SyUS RS yazS@24 1-yiifgy3102a 02y nuevos Y 2R24 RS 00isys

Las LIi2dS)y1-4 IyiiFgy3I0l-4 (Gantifungal proteinsé, AFPs) secretadas por hongos filamentosos inhiben
SaLISOIFIO1-Y SyS el crecimiento de otros hongos sin afectar a bacterias, 0Sfizl-4 vegetales o animales.
Las AFPs son LISIjizS31-a LIi2iSiy1-a Ol-iisyi01-4 ricas en 0idS)y1-, con enlaces disulfuro y una estructura
de thYlyl- J antiparalela, lo cual hace que sean muy estables frente a condiciones oi21jaziY1014 y
0I27)al01-4 adversas. Las AFPs tienen una potente actividad Iyiifgy3i0l- y diferentes mecanismos de
I-00isy contra LIl-i53Sy24 de humanos, animales y plantas, o contaminantes de alimentos. Por ello,
las AFPs tienen un evidente potencial como nuevos biofungicidas.

El genoma de los hongos filamentosos posee un repertorio de secuencias tipo AFP de distintas clases
Tit23SySi01-4 Nuestro grupo de ly?Saiia1-0lsy ha demostrado que la LI2(iSky1- PeAfpA de Penicillium
expansum y la PdAfpB de Penicillium digitatum son dos de las AFPs Y+a activas descritas hasta la
fecha. Ambas son efectivas in vitro frente a hongos Fii2Lil-i53Sy24! Y10202E13Sy1024 v alterantes de
alimentos. En estudios de Li2iS00isy in vivo frente a Lilis3Sy24 vegetales la LIi2(S)y1- PeAfpA es Y H
efectiva que PdAfpB, y protege frente a infecciones postcosecha causadas por P. digitatum en
naranjas y P. expansum en manzanas, Botrytis cinerea en plantas y frutos de tomate, Magnaporthe
oryzae en hojas de arroz o Fusarium proliferatum en semillas de arroz. Por su parte, PdAfpB es
efectiva en matrices alimentarias y alarga la vida iif de zumos de frutas contaminados artificialmente
con Paecilomyces variotii y controla las alteraciones provocadas por Aspergillus flavus y Penicillium
commune Sy LNi2Rdz002a RS LIIY1-RSINI-

La IJf01-0isy de las AFPs como nuevos biofungicidas y bioconservantes requiere su LIi2Riz00isy en
biofactorias seguras, eficientes y sostenibles, -4l como la OMHI-0iSIITI-Olsy” de su modo de -00isys
Nuestro grupo ha implementado el hongo seguro Penicillium chrysogenum como 06i2FI-0i2i)l- de
LI2Riz00ksy de AFPs y realizado estudios Y SOIyJaii024 empleando herramientas sY1014 y de oi2t23)lI-
celular.

Palabras clave: K2y32a Tifl-Y Syi2a24! LI2iSy1-4 I-yiirgy3101-41 612F1-0020)1-4 Y SOIyIaY 2 RS 1-00isy”

Ciy1-yON-0isyT PID2024-1625160B-100 y CEX2021-001189-S (MCIN/AEI/ 10.13039/501100011033 y
GERDF A way of making Europeg)
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Resumen

La agmatina es una Y2{S0ifl- bioactiva, producto de la RSa0Ii62EKI-0lsy de la arginina, que ha
suscitado un creciente lyiSISa 01SyfjFi02 debido a sus efectos beneficiosos para la salud, destacando
principalmente por sus propiedades neuroprotectoras y neuromoduladoras. De hecho, ensayos
01024 han mostrado su eficacia en el tratamiento del dolor ySazii2LHii02 y de trastornos depresivos.
Aunque ya se comercializa como Yazilll-0Stzii02 o suplemento deportivo, su ly02iLi2il-0isy en alimentos
funcionales sigue siendo un HSI- LIHOGI0I-Y SyiS inexplorada. Dado que el contenido de agmatina
presente de forma natural en los alimentos es muy reducido, una estrategia innovadora y bien
aceptada por los consumidores para incrementarlo 02yaiallill- en emplear microorganismos
LIN2Raz0i20S4 RS 1-3Y I-ity1- RaziI-yiS tI- Stl-6201-0isy RS 1Y Syli2d 1SIY Sylil-R24.

Con este objetivo, desarrollamos un biosensor que LISIYlils el aislamiento de bacterias productoras
de agmatina a partir de diferentes productos 400523, IRSyiiTi0+yR24S cepas pertenecientes al 3SySli2
Hafnia con propiedades iS0y2ts3101-4 interesantes. Entre ellas, se seleccions la cepa Hafnia paralvei
IPLA15029 para analizar su genoma y estudiar la influencia de diferentes factores iS0y2{531024 en su
capacidad para sintetizar agmatina. Los resultados indicaron que un entorno 40IR2 y la presencia de
una fuente de carbono fermentable son esenciales para la LIi2Ri:00isy de agmatina. 'RSY #i! esta
\S&dzlis favorecida por temperaturas moderadas y la baja disponibilidad de 2E/3Sy?! mientras que
concentraciones elevadas de sal o I1g0IHl ejercieron un efecto inhibidor. Asimismo, la 02yailiz00tsy”
de un mutante de R${S0lsy nadiA mediante el sistema CRISPR-Cas9, 02yFllY's que este gen codificaba
la arginina descarboxilasa responsable de fl- LIi2R&z00tsy RS 1-3Y I-ily14

Los resultados obtenidos permitieron identificar las matrices tipo yogur como las Y4a indicadas para
la 1062 @zfl-0lsy” de agmatina. De hecho, gracias al uso de la cepa Hafnia paralvei IPLA15029 como
cultivo adjunto, se obtuvo la 02y0Syllll-0isy” de agmatina Y44 alta ¢I-Y 4 descrita en un producto
#400S2. Resultados similares en un modelo de queso experimental confirmaron la versatilidad de la
OSLII- LIII- St RSaHN2ft2 RS L2Rdz0i24 H0GS24 TSIY Sylil-R24 SymlljizS0IR24 Sy 1Y Ity1+4

El uso de Hafnia paralvei IPLA15029 como cultivo adjunto en productos t0iS24 fermentados
constituye una estrategia 0l2iS0y2ts3101- viable y eficaz para obtener alimentos funcionales
enriquecidos de forma natural con agmatina, abriendo nuevas perspectivas para el desarrollo de
productos orientados a mejorar la salud mental.

Palabras clave: Hafnia paralvei, Agmatina, Alimentos funcionales, Compuestos neuro-activos.
Cly1yOil-Otsy”: Este Trabajo ha sido financiado por la AEl y FEDER (Ref: PID2024-1557600B-100), I-4)
como por la agencia Sekuens del Principado de Asturias (Ref: IDE/2024/000736).
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I20S00ksy"Y Sil-056101- & KSLHOI- @)I- carnes funcionales y su asocia0lsy

con alteraciones en la microbiota intestinal en un modelo de rata con
ayRIZY'S Y Sil-05£102
McAlpine, Patrick L.223* CSiyAyRSTI W-41Si-23*, Villar, Claudio J.223*, [2Y &5 CSfiLIS123%

Unstituli2 1 yIgSuaiiing RS hy02t23)I- RSt tillyOiII-R2 RS 1aidi-4 6L ht 1l *yigSIaIRI-R RS haiSR2! Oviedo
33006, 93LII-31-; 25SLIMGIFY Syli2 RS .12(23)I- CizyOi2y1€ oaldli2oi2t23)1- 1 yidSIAIRIR RS h@iSR2! Oviedo 33006,
93L1-31-; 3DlidzLI2 RS LyPSaiiial-Otsy Sy . 12iS0y223)I- RS bizill-0Sgii024 & /2 Y LiSil2a . 121001024 6.Lhb ! /il
Lyaliiazi2 RS LypSainal-Otsy {I-yaiHitl- RSt tiityOILII-R2 RS 1 aiditl-4 oL{t 1l Oviedo 33011, 94LII-314
*mcalpinepatrick@uniovi.es, fernandezfjavier@uniovi.es, cjvg@uniovi.es, lombofelipe@uniovi.es

Resumen

El &yRi2Y'S YSil-os02 se caracteriza por RiafizyOlsy” KSLIHIOH dislipidemia, alteraciones en la
homeostasis de la glucosa y obesidad, y constituye un importante problema de salud global. En este
contexto, las estrategias basadas en alimentos funcionales que incorporan compuestos bioactivos en
productos de consumo habitual representan un enfoque prometedor para la LNSESYOisy” de
enfermedades Y Sil-05fi01-4 El presente estudio S@Iizs los efectos Y Siil-0561024 81iSY 1024 de productos
OHly1024 funcionales enriquecidos con yizill-0Sizi024 en un modelo murino de dlyRI2Y'S Y Sil-05f02
inducido por la dieta. Las formulaciones incluyeron carotenoides, 40IR24 grasos omega-3, h-tocoferol,
(h2a0tF2y1-02 RS LN2LIE LIN2LI1y2E 01-0Sjdzy1-d @ #01R2 OlHly531021 mezclados en diversas combinaciones.

Los resultados evidenciaron que los efectos Fiai2f531024 dependieron en gran medida de la 120 tzl-0lsy”
$3LI50/1014 Los productos enriquecidos con carotenoides se asociaron con mejoras significativas en la
esteatosis KSLIHOI- y en LIHHY Sili2 relacionados con la obesidad (peso corporal y grasa visceral). Por
otro lado, el enriquecimiento con #0iR24 grasos omega-3 Y24ills un efecto Y44 destacado en la
Y 2Rizfl-0sy de los niveles de colesterol circulante. Las formulaciones combinadas no produjeron estos
beneficios, lo que sugiere interacciones inhibitorias dentro de la matriz OHlyi01- FizyOi2y/1-.

El y33a de la microbiota cecal mediante &S00zSyOil-Oisy” del gen 16S rRNA Y=2ills que las
formulaciones con carotenoides tyRd0)ly" cambios en la 02YLi28i0lsy” microbiana intestinal. 1y}iala de
Y'SRil-0lsy” indicaron que dichas modificaciones se asociaban Sail-REiI0I'Y'SyliS con mejoras en los
LMY Si2a KSLHiI024 y Y Siil-05£1024! lo que respalda una posible 02yili6d0isy de la microbiota intestinal
a los efectos inducidos por los carotenoides. No obstante, los mecanismos causales subyacentes no
fueron evaluados directamente en este estudio.

En conjunto, estos hallazgos demuestran que los productos OHlyl024 funcionales enriquecidos con
yaziill-0Sazii02a pueden modular los fenotipos del dyRI2YS YSiil-65fi02 de manera dependiente de la
120Y dzfl-0lsy8 Asimismo, resaltan la importancia de considerar las interacciones entre compuestos
bioactivos en el RIaS32 de alimentos funcionales. La 1-4201-0lsy entre las alteraciones de la microbiota
inducidas por carotenoides y los efectos Y Sil-05fi023 #&iSY 1024 observados sugiere la necesidad de
futuras investigaciones orientadas a elucidar los mecanismos implicados.

Palabras clave: Alimentos funcionales, dlyRI2Y'S metabslico, microbiota, carotenoides,
acidos grasos omega-3

Cly1yOil-0lsyT Centro para el Desarrollo ¢S0y2f53102 e Industrial (CDTI, MIG-20201012),
CiyRIOIsy” Cientjfica de la 14200-0lsy” 94LI-32fl- Contra el /4y0SIl (AECC,
PRDAS233973MCAL), Ministerio de Ciencia, Lyy201-0lsy’y Universidades (MICIU, PID2021-
1278120B-100).
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Microbiota intestinal temprana, dieta y neurodesarrollo: estudio
2y3hidzRIy1-€ Sy dzyl- 02K 2005 SaLI-32¢l-

Arboleya, $'2*; Duhau, NT 1SISI2na2i)yi JD3T D2YTHSIL {24; Arias, JL255; Arias, N267;
Gueimonde, M12
Ynstituto de Productos [#0i524 de Asturias (IPLA-CSIC), Oviedo. 2Instituto de ly#SaiidI-0isy” Sanitaria del
Principado de Asturias (ISPA), Oviedo. 3Servicio de tSRII-illilL CS b21S3I1{9{t ! b2IS3I4 *Facultad de Medicina,
Universidad de Oviedo, Oviedo. SFacultad de ta102{23)l1 Universidad de Oviedo, Oviedo. ®Instituto de
Neurociencias del Principado de Asturias (INEUROPA), Oviedo. "Facultad de Ciencias de la Vida y la Naturaleza,
Universidad de Nebrija, Madrid.

*silvia.arboleya @ipla.csic.es

Resumen

Antecedentes y objetivos: La microbiota intestinal RS3SY'LIS3I- un papel clave en la LIi2301-Y I-0isy de
la salud desde etapas muy tempranas de la vida. Su establecimiento constituye un proceso Riy3Y 1021
influido por diferentes factores perinatales. Este periodo coincide con fases Ollii0l-4 del desarrollo
cerebral, lo que sugiere una lyiSiI-00isy relevante entre la microbiota y el sistema nervioso a (iS4
del eje intestinoccerebro. En los gfilY24 1324 se ha estudiado esta lyiSiI-00isy en el contexto de
trastornos ySui2Ualja 024l sin embargo, el impacto de los primeros colonizadores microbianos
sobre el desarrollo cognitivo en Li26fl-0lsy infantil sana sigue siendo limitado. En este contexto, el
presente estudio S@Iizs la ISfI-0lsy entre la microbiota intestinal temprana, diferentes factores
LISIy1-i1-€54 & f1- RISl 02y St RSalHN2tt2 023yMind2 I- (25 31SiS 1-324 Sy dzy1- 02K20S tyFI-yi.

asizR24) Se ftS¥s a cabo un estudio longitudinal en una cohorte de 60 Y1324 sanos nacidos a (SIlY ly2
en Asturias 094lJ1-31-I seguidos desde el nacimiento hasta los siete 1-324 de edad. La 02YLJ2310isy de
la microbiota intestinal y sus principales metabolitos durante los primeros cuatro 1-32a de vida se
analizaron mediante aS0dzSyONl-0lsy” parcial del gen 16S rRNA, gPCR y 0I2Y Ii230I9l- de gases. Se
recogieron de forma prospectiva datos 0flyi02a! yili2L2Y Sil02a y, RiSiSii02a mediante cuestionarios
de frecuencia de consumo de alimentos (FFQ) y tablas de 02YL2d0isy nutricional adaptadas a la
Li26fl-0lsy” infantil. El rendimiento cognitivo a los siete 1324 se S@Ifizs utilizando las ol-iSIil-E
estandarizadas BAS-1l y ENFEN.

Resultados: Se identificaron asociaciones entre determinados microorganismos presentes en etapas
tempranas de la vida y el rendimiento cognitivo posterior, en diferentes funciones ejecutivas. 1RSY 4
se observaron patrones diferenciales en la 02YL280lsy” microbiana en TizyOlsy de variables
perinatales y RISUSHI0IE que correlacionaron con distintas dimensiones evaluadas en las pruebas
cognitivas y el coeficiente intelectual global.

Conclusiones: Los resultados refuerzan la importancia del eje microbiotagintestinoccerebro en
etapas tempranas de la vida y su posible impacto a largo plazo en el desarrollo cognitivo. La
IyiSIgSyOisy sobre factores modificables, como la yaiiliOisy'y el entorno perinatal, LI2RI)l- contribuir
a promover zy" RSaHN2(2 ySdzi2023yAiig2 LY 2.

Palabras clave: Microbiota temprana, IMiYSyll-Olsy, 023yl0isy, factores perinatales, estudio
longitudinal.

Ciy1-yON-0isy* Ayuda CNS2023-145550 financiada por MICIU/AEI /10.13039/501100011033 y por la
!yisy 9i2LISI- NextGenerationEU/PRTR.

49



XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

054-04
MION26A201- tytSaily1- & dSHI-LIN- SyR201y1- Sy 04yOSIi RS Y I-Y'I-

DHIONI--Teijido, P14, CSIyAyRST tSIST, Y14, DY STrtSIST: 924, a3 /14l M4, 1zquierdo
Manuel, M4, D2yTHST Solares, $24, de los wSeSanDI-gitky; CG34, Salazar Garzo, N34*

1Servicio hy0223)I- aSRIOI- del Hospital Universitario Central de Asturias (HUCA); 2Departamento de .12{23)I-
Funcional, Universidad de Oviedo; 3 Departamento de al0i26i223)l- y .121ja\Y'1011 Instituto de Productos
[#00S24 de Asturias-Consejo Superior de Investigaciones ZiSylfi0l-4 (IPLA-CSIC); “Instituto de Ly?Saiial-Oisy”
Sanitaria del Principado de Asturias (ISPA)

*nuriasg@ipla.csic.es

Resumen

El 0+y0SIl de mama (CM) se encuentra entre las principales causas de muerte en las mujeres. Estudios
recientes I 61Sy relacionan a la microbiota intestinal (MI) como un factor de riesgo, ya que puede
influir en el desarrollo de este tipo de 04y0Si a (IS4 del estroboloma, un conjunto de genes
bacterianos implicados en el metabolismo de los Sillis3Sy24 La terapia hormonal (TH), que incluye
moduladores selectivos del receptor de Sallis3Sy2 (SERMs) y los inhibidores de la aromatasa (IAs) se
han utilizado durante RSOI-RI-4 como el tratamiento principal para el 04y0Sll de mama positivo para
receptores de Sailis3Sy2 (HR+). Sin embargo, existe lyF2ilY I-0isy limitada sobre 05Y 2 estos HHY 1024
afectan a las bacterias que viven en nuestro intestino y si estos microorganismos pueden influir en la
eficacia de los FHIY' 024 En este estudio se liSIiIs un seguimiento de mujeres con 04y0Sll de mama
que ISOW)ly distintas terapias endocrinas, S@IHiyR2fl4 antes del inicio del tratamiento y
nuevamente tras seis meses de lyiSIgSyOisyb Para ello, se han reclutado mujeres con CM HR+ en
02fl-6211-01sy con el Servicio de hy0223)l- aSRIOI- del Hospital Universitario Central de Asturias. Se
ha analizado la 02Y Li2&0isy de la MI mediante 4500Sy0il-0isy del gen del ARN 116245Y102 16S, los
$0IR24 grasos de cadena corta (AGCC) fecales y de sangre mediante 0i2Y I-i23019)I- de gases acoplada
a detector de llama y de masas. Se han observado cambios en la 02YL230lsy" y la actividad
Y'SiI-6s5i01- de la microbiota intestinal 453gy’la terapia empleada. Existen diferencias relevantes en
fecal de los AGCC mayoritarios, lo que sugiere que las TH orales afectan a la M. Se Sali4y analizando
si otros factores del estilo de vida, incluyendo la 1Y Sytl-0isy” L2RIIlY a su vez modificar las
interacciones entre el tratamiento endocrino y los microorganismos intestinales, lo que LI2RI)I- influir
en la eficacia de los medicamentos.

Palabras clave: microbiota intestinal, 0+y0Sll de mama, terapia endocrina, $0lR24 grasos de cadena
corta

ClylyOM-0lsyT  Proyecto PID2020-116371RJ-100 de ly@Salidl-0lsy” financiado por
MICIU/AEI/10.13039/501100011033 y proyecto IDE/2024/000740 (SEKUENS [Gobierno
del Principado de Asturias] y fondos FEDER)
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E¢I-izl-Otsy 02 Y LIMI-GA2I1- RS OSLII-& RS Lactococcus lactis subsp. lactis en la

TSNY Syl-Olsy RS £S0KS RS adzlil- 1Y LI-0i2 a200S LN2LASRI-RSA
antioxidantes y antihipertensivas

DHION- a iy 9fal-12*, /KI02(S DaziiSIiST: WI-Y'S?, Requena Teresa3, Monte Enrique45] aSySyRST
Esther4®] hfY'2 w20)224°, allilyisil-yli 1yl- . StSy”.

Afiliaciones: 'Aquaer 7 Consult S.L., Villamayor, Salamanca; 2yallidzi2 RS Ly?Saiial-Oisy Sy 13126120S0y2t23)\I-
(CIALE), Universidad de Salamanca, Villamayor, Salamanca; 3Lyailiizi2 RS LygSaiidl-Otsy Sy Z1SyOil-d RS fl-

LY Sylil-Otsy 0/L 1 [1/{L/01 al-RUIRe “5SLIMII-Y Syti2 RS al0i2oi2t23)I- & DSySi0I ! yidSUaRIR RS {I1-Y 1y0IT
SEVIRIR RS LyBSaiial-Oisy RS OEOSISYOHI- ati2Ru00sy 1300261- & aSRi2 1Y 61SyiSE (AGRIENVIRONMENT),
Universidad de Salamanca; ¢ }yIRI-R 1a200-RI- DidzLI2 RS LyiSul-00sy til-yiil-taioi22131yiaY 21 1 yidSiaiRI-R RS
Salamanca; “Lyallidi2 ¢S0y2ts3102 13012 RS /14l & [Ssy ole 1 /&[il £II-R26IR.

*egm@usal.es

Resumen
La leche de burra ha despertado un creciente lyiSiSa como matriz para el desarrollo de productos fermentados

con propiedades funcionales, si bien la 550015y de cultivos adecuados constituye un factor determinante para
optimizar sus OMIF0iSANOIE (SOy2ts310l4 y bioactivas. En este contexto, la 02YUHMI-0isy” de cepas
pertenecientes a la misma especie bacteriana, pero procedentes de diferentes entornos, permite profundizar
en su I-RILI0lsy’y comportamiento en matrices no convencionales. El objetivo de este estudio fue evaluar el
comportamiento de distintas cepas de Lactococcus lactis subsp. lactis en la FSIY Syfl-Oisy de leche de burra. Se
02YUlHis la CECT 31096 aislada de leche de burra, la 10-1, descrita en la literatura por su I-Lf0I-0isy en la
1Sy Sylil-Olsy de matrices no t40iSI-4 y su capacidad para generar compuestos bioactivos (Olaide Sii It 2020),
y una cepa comercial utilizada con fines bioprotectores.

Las fermentaciones se realizaron de forma independiente con cada una de las cepas evaluadas,
SYLiSHYR24S un cultivo iniciador comercial para la Stl-621l-0lsy de yogur como referencia iS0y2ts31014 Los
ensayos se llevaron a cabo en leche de burra pasteurizada utilizada como control, y en leches fermentadas con
las distintas cepas, S@l-izdyR2aS LMY Sili24 funcionales mediante ensayos in vitro de capacidad antioxidante
(ORAC, FRAP, ABTS y fenoles totales), I como la capacidad antihipertensiva a {ll-4Sa de la lyKiol0isy de la
enzima convertidora de angiotensina (ACE). Los resultados indican un comportamiento diferencial entre las
cepas, destacando Lactococcus lactis subsp. lactis CECT 31096 por su mayor 02yillodz0isy a las propiedades
antioxidantes y a la actividad inhibitoria de ACE del producto fermentado. La 02Y LIHII-0isy entre cepas LISIY lils
evidenciar la influencia del origen y de la matriz de aislamiento en su I-RI-il-0lsy’y funcionalidad en leche de
burra. Los resultados indican un comportamiento diferencial entre las cepas, destacando Lactococcus lactis
subsp. lactis CECT 31096 por su mayor 02y/illod0isy a las propiedades antioxidantes y a la actividad inhibitoria
de ACE del producto fermentado, presentando un valor de IC50 de 4,041 g/L, inferior al observado para la
cepa l0-1 (IC50 = 6,112 g/L). Asimismo, la 02 Y LIHiI-0isy entre cepas LISIYlils evidenciar la influencia del origen
y de la matriz de aislamiento en su IRI-LiI-0lsy’y funcionalidad en leche de burra. Este trabajo pone de relieve
el potencial de cepas Iis0(2y14 frente a cepas descritas en otras matrices, -4l como la relevancia de la
4StS00isy RS Ourting2a Sy St RSal2{t2 RS LIi2Rd024 TSIY Sylil-R24 02y LN2LASRIRSE Fizy0i2y145a Y Se2lI-R1-40

Palabras clave: antioxidante, anti-hipertensiva, lactococcus lactis subsp. lactis.
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975002 RS fI- IRY yRaill-Osy 2l RS Ligilactobacillus salivarius CECT 30362
en la salud intestinal de pacientes 02y {JyRIi2Y'S RS Phelan-McDermid

Chiscano, P'*, Alba C!2, Herranz'2, C, Zeni Coronel’, M, Monroy MA3! DsY ST¢I-8f21 .4,
Sempere F4 #0MISTr/ 1-1-i1-8dzR D5 w2RIN3dzST Wal-2*

IDepartamento de bdili0isyy Ciencia de los alimentos, Universidad Complutense de Madrid, 28040 Madrid;
2|nstituto Pluridisciplinar, Universidad Complutense de Madrid, 28040 Madrid, Spain; *Centro de Salud Lucero,
28047 Madrid, Spain; 4 Departamento de bizilli0isy"Humana, Universidad /1-isfi0I- de Valencia, 46001 Valencia;
5 5SLIMIGI-Y Syti2 RS DI-4(2SyiSii2t23)- tSRMHMONT 1281 | yidSIakiIn2 DISI2I2 alil-3syl vynnt alRIR.
*pchiscano@gmail.com, jmrodrig@ucm.es

Resumen

El &yRI2Y'S de Phelan-McDermid (SPMD) es una enfermedad rara debida a la ausencia o Ydzil-Olsy”
del gen SHANK3 (cromosoma 22¢13). Los afectados sufren un retraso en el desarrollo ySizl2t53102,
I-02YLI-31-R2 frecuentemente de alyli2Y I-i2f23)I- gastrointestinal. Un estudio previo I5¢Sts diferencias
significativas en la 02YL280isy de la microbiota fecal de pacientes con SPMD en 02Y LIHI-0isy con
los sujetos control, lo que LI2RI)I- influir en algunas de las co-morbidades frecuentemente asociadas
a estos pacientes. En este contexto, los objetivos de este proyecto fueron conocer si la I-RY lyRadlil-Oisy”
oral de la cepa Ligilactobacillus salivarius CECT 30632 puede provocar cambios positivos en el perfil
RS #01R2a F1-424 RS OI-RSY1- 021l & Sy’fl- 02Y'Li2ai0ksy RSt YI0I2612Y |- 1S0I de pacientes SPMD.

Para ello, se IRYlyHiills diariamente una 0LJadzfl- que 02ylSyJI- aproximadamente 9 logio ufc de la
citada cepa a 16 pacientes durante 3 meses. Paralelamente, un segundo grupo de 11 pacientes de
SPMD recibieron un placebo (la misma cantidad de excipiente, pero sin la cepa). Tras el periodo de
ensayo se recogieron muestras de heces de todos los participantes. Las muestras fecales se
sometieron a un lyHi&a YSilil-E2y5Y102 basado en la IF'YL#0I0isy'y 4506:Sy0il-0isy de la lISTisy”
V3-V4 del gen 16S rRNA, a una PCR cuantitativa SLISOWFIOI- para la especie L. salivarius y a la
RSiSIY y1-0lsy del perfil de 40IR24 grasos de cadena corta (butirato, propionato y acetato) mediante
ON2Y 1-42301-1- RS 31-454

Los resultados obtenidos mostraron que la IFRRY lyRailll-0lsy de L. salivarius CECT 30632 tuvo efectos
beneficiosos en la 02YLJ2&0isy del microbioma fecal en 02YLIHiI-0lsy con los pacientes del grupo
placebo. La PCR cuantitativa SALISOWIOI- para la especie L. salivarius LSIY'lils detectar dicha especie
gy101-Y'SyliS en las muestras de los Y1324 del grupo LIi20is(102¢ Finalmente, el tratamiento LI2615{102
LISy iils mejorar las concentraciones de los tres #0iR24 grasos analizados en este trabajo, siempre en
02Y'LIHII-0tsy con las muestras de los pacientes del grupo placebo. De hecho, las concentraciones de
esos tres $0IR24 grasos al final del tratamiento LN26is0i02 fueron similares a las detectadas en
controles sanos en un trabajo previo.

En 02y0fizdlsy! L. salivarius CECT 30632 ha mostrado tener capacidad para mejorar la salud intestinal
de pacientes con SPMD

Palabras clave: Pli26is01024! Ligilactobacillus salivarius, SiyRI2Y'S de Phelan-McDermid, Microbioma,
H0IR24 FN1-323 RS O1-RSy1- 02411 &l-izR lylSaiy1-
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Biotransformation of Fruit By-Products into Functional Water Kefir
through Targeted Microbial Consortium Selection

Ines Calvete-Torre'*, Samuel Breselge!?, John Leech®?, Harsh Mathur'?, Paul D. Cotter®23,

Teagasc Food Research Centre, Moorepark, Fermoy, Co. Cork; ?2IrelandAPC Microbiome Ireland, Cork, Ireland;
3VistaMilk, Cork, Ireland.
*ines.calvete@teagasc.ie

Summary

The global food system is under increasing strain due to population growth, inefficient distribution
chains, and, most critically, rising levels of food waste. Nearly one-third of all food produced
worldwide is lost or wasted annually, contributing to food insecurity, greenhouse gas emissions, and
inefficient use of natural resources. Reducing food waste is therefore essential to building a more
sustainable and equitable food system. Upcycling food by-products into value-added fermented
foods represents a promising strategy within a circular economy framework.

Water kefir is a non-dairy fermented beverage rich in live microorganisms, offering potential probiotic
benefits and supporting gut health. It is naturally carbonated and typically contains lower sugar levels
than conventional soft drinks, making it an attractive alternative for health-conscious consumers,
including vegans and individuals with dairy intolerance. The combination of water kefir cultures with
fruit juices and fruit processing by-products has emerged as a promising approach for developing
probiotic and biofortified beverages.

This study aims to evaluate selected microbial strains and consortia for the fermentation of fruit
waste substrates to produce a nutritious and marketable water kefir beverage. Fifteen strains
previously isolated from different water kefir sources were selected: two Bifidobacterium, four
Lactobacillus, four acetic acid bacteria, four yeasts, and one Zymomonas. Three abundant fruit by-
products in IrelandTapple pomace, strawberry, and raspberry residuesTwere chosen as substrates.
Fruit juices were prepared by blending the by-products and diluting them 1:10 (w/v) with water prior
to fermentation.

Each juice was fermented separately with individual isolates for 48 hours. A consistent decrease in
pH and an increase in microbial counts were observed across substrates, indicating successful
fermentation and microbial adaptation. Based on these preliminary findings, strains with Qualified
Presumption of Safety (QPS) status were selected to formulate microbial consortia. These consortia
were used to ferment the fruit-based substrates, monitoring pH, viable cell counts, sugar
consumption, and ethanol production.

The results will guide the selection of an optimal microbial consortium and fruit substrate for
industrial-scale production. This approach offers a sustainable solution for fruit waste valorisation
while contributing to the development of functional, non-dairy fermented beverages aligned with
current environmental and health priorities.

Palabras clave: Fruit by-products; Microbial consortia; Food waste valorization; Probiotic beverage;
Circular economy.

Ciy1-yOM-0isyT This work was supported by Research Ireland Postdoctoral Fellowship
GOIPD/2025/1501.
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Resumen

La magaya de sidra (AP) es un subproducto muy abundante de la industria sidrera. Una gran cantidad
de este material se desecha pese a su alto contenido en Y 2{S0i:fl-4 de elevado valor 612iS0y2t531021
como vitaminas, minerales o fibras RiSiS{i01-4! destacando las pectinas, Li2fial-0HiR24 vegetales que
presentan cierta capacidad LIISolsii014 La presencia de estos componentes confiere gran IyiSiSa a
este tipo de subproductos como potenciales sustratos para el desarrollo de nuevos alimentos. Estas
propiedades LIISolsii01-4l 14l como otras cHil-0iSIEdNOIE de estas matrices, pueden modificarse y
mejorarse mediante fermentaciones microbianas, aportando bioactivos y otras mejoras en las
propiedades relacionadas con la salud, I-4l como en la textura, aroma y 02yaSIigl-0isy de los productos
resultantes. En este contexto, el RiAS32 de comunidades microbianas &lyiSii0l-4 optimizadas para
modificar de forma dirigida este tipo de materiales se erige como una estrategia con gran potencial,
contribuyendo a la IS@1-21iT1-0lsyy evitando el desperdicio de estos subproductos. En este trabajo,
se ISIHiTs una Y2RSH-Olsy YSil-osfi0l- utilizando el software Metage2Metabo para definir
comunidades microbianas optimizadas para metabolizar una matriz basada en AP, con el objetivo de
mejorar las propiedades LIISols(i0l-4 del producto mediante la Til-Y Syiil-0isy de los Li2f&1-0HIR24
vegetales presentes. Para esta Y 2RSfTI-0isy1 se utilizaron, IRSY ¥4 de una semilla con la 02 Y L28i0lsy”
ljaz"Y'101- del material de origen, los genomas anotados de 45 cepas de bacterias y levaduras de una
02{S00isy propia aislada de fermentaciones SaLi2yliySI-4 de AP. A partir de los resultados obtenidos,
junto con las anotaciones 3Sy5 Y1014, especialmente las relacionadas con enzimas CAZy, se definieron
consorcios microbianos de entre 3 y 5 microorganismos, utilizados para realizar una serie de
fermentaciones de una matriz de AP atendiendo a un RIaS32 factorial ortogonal destinado a evaluar
el efecto del tiempo y la temperatura de TSIY Sylil-0lsy en las propiedades del producto resultante.
Estas muestras fueron sometidas a una OMI-00SUNTI-Olsy” composicional y funcional que ly0fiés
diferentes determinaciones de metabolitos, capacidad LIiSols{i0l- y I-y3iaia de carbohidratos. Los
resultados mostraron que los productos finales Sai#y enriquecidos en fracciones 3fi0jRi01-4 con
mayor potencial LISoIs{i02I entre otras OMII-OiSINENOIE deseables. Estos resultados ponen de
manifiesto la utilidad de estas aproximaciones basadas en consorcios microbianos alyiSiil024 para el
desarrollo de nuevos alimentos a partir de subproductos vegetales.

Palabras clave: Subproductos vegetales, alimentos fermentados, actividad LNSois(i01 S02t23)\I-
2ly/(Sion

Ciy1yOil-Otsy: HE/CL6-FAR/0203. Harnessing the microbial potential of fermented foods for healthy
and sustainable food systems (DOMINO).
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Sustainable valorization of avocado residues through LAB-polyphenol
bioprotective systems

Lucena, A.12+] ai0iti2ral-iily; R.2 w2RI)3dzST, A.2, Espinosa, E.Z tSISTw2RIF6:ST, F*
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aSRI2IY 01SyiiS obv P 9a 1l CI-0dAli@ 27 {01Sy0S! ! yIgSIEIRIR RS /5lR2011 mnamn /20R261 {LIIy: 2Department
of Food Science and Technology, UIC Zoonosis y Enfermedades Emergentes ENZOEM, ceiA3, Universidad de
/5IR2011 mnmn /sIR261 {LIHy

*b52luopa@uco.es

Resumen

The search for natural preservation strategies has increased interest in bioprotective cultures adapted
to plant-based environments. Vegetable-associated niches can harbour lactic acid bacteria (LAB)
capable of tolerating harsh conditions, including exposure to plant-derived antimicrobial compounds,
making them promising candidates for food biopreservation. In addition, combining bioprotective
microorganisms with natural compounds such as polyphenols may result in synergistic antimicrobial
effects against foodborne pathogens. In this context, avocado crop compartments represent a
potential source of LAB adapted to phenolic-rich environments.

In this study, LAB were isolated from three avocado crop compartments (leaf tree, leaf soil, and soil)
and characterized to assess their bioprotective potential. Isolates were screened for organic acid
production, bacteriocin production, antagonistic activity against Listeria monocytogenes (CETC 4032),
Salmonella typhimurium (CETC 704), Escherichia coli (CETC 4076), and Staphylococcus aureus, as well
as tolerance to 20 mg/mL avocado polyphenol-rich extract. Selected strains were identified by 16S
rRNA gene sequencing as Latilactobacillus sakei (soil isolates) and Enterococcus gilvus (leaf isolates)
Six non-bacteriocin-producing isolates exhibiting antagonistic activity, acidification capacity, and
polyphenol tolerance were selected for further analysis. The avocado polyphenol-rich extract showed
selective antimicrobial activity, with minimum inhibitory concentrations (MIC) of 1.25 mg/mL for S.
aureus, 5 mg/mL for L. monocytogenes, and 20 mg/mL for S. enterica, while no inhibition was
observed for E. coli. Minimum bactericidal concentrations (MBC) were 5 mg/mL for S. aureus and 20
mg/mL for L. monocytogenes. Sub-inhibitory concentrations of the extract promoted LAB growth,
with 10 mg/mL enhancing L. sakei and 5 mg/mL stimulating E. gilvus.

Co-culture assays demonstrated improved pathogen control under extract-supplemented conditions.
This effect was consistent against S. aureus and, to a lesser extent, L. monocytogenes, while more
variable responses were observed for S. typhimurium and E. coli. Overall, the combined application
of LAB and avocado polyphenol-rich extract resulted in greater antimicrobial activity than either
treatment alone, highlighting their potential as a sustainable and natural bioprotective strategy

Palabras clave: Lactic Acid Bacteria; bioprotection; antimicrobial activity; polyphenols; coculture,

Ciy1-yOll-0isyT National Project AGROVALFORFOODPACK

55



XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

0S5-04
Estudio de la bioactividad de esterasas de carbohidratos de origen
microbiano¥ I-JE01-012ySa LIHII- LIi2RazON LINSorsii024 Y-+ 4StS0iid2a

Granja-lglesias, Adelal?*; Sabater, Carlost2T +411jizST! - Syil-L2; Javier Moreno3; Margolles,
Abelardo'?; Ruiz, Lorenal?

Instituto de Productos [#0i524 de Asturias (IPLA-CSIC), ¢/Francisco Pintado Fe, 26, 33011 Oviedo; 2Instituto de
ly$Saiial-0isy” Sanitaria del Principado de Asturias (ISPA), 3Instituto de ly?Saii3I-0isy en Ciencias de la
1Y Sylil-Oisy o/LY [1/{L/0, Ok bi02t4a /1-00SUI- oI /1YLl § ' /1yi26fly02 Hynng al-RUIR
*adela.granja@ipla.csic.es

Resumen

La fibra RiSiS{I0l- engloba diversas familias de poli- y 2632al-0HiiR24 complejos con Y ¢fliLiSa
beneficios en la salud humana, algunos de ellos, como las pectinas y arabinoxilanos (AXs), debido a
su capacidad para modular selectivamente microorganismos asociados con la salud intestinal. La
1S0Y Sylil-0lsy” intestinal de estos carbohidratos LIISols{i02a4 depende en gran medida de sus
OMII-06SINElOIa estructurales, destacando el grado de metil- y acetifS&iSITIOI-0lsy” como factores
determinantes de su fermentabilidad en el intestino. En este contexto, las esterasas de carbohidratos
(CEs), que incluyen metil- y acetilesterasas capaces de eliminar grupos metilo y acetilo presentes en
pectinas y AXs, representan una herramienta prometedora para RI&S3IM fibras LIiSolsii0as con
LI-ii2ySa RS 1S0Y Syll-oMIRIR Y44 aStS01023.

El objetivo de este trabajo fue identificar y caracterizar CEs de la microbiota intestinal humana con
afinidad por pectinas y AXs, con el fin de estudiar el efecto de su I-00isy sobre la fermentabilidad
intestinal de estas fibras. Para ello, se analizaron in silico 1.095 metagenomas intestinales de
diferentes grupos poblacionales, 1S0iLISIHYR24S 6.144 genomas ensamblados a partir de
metagenomas (MAGS). Se anotaron las secuencias candidatas de CEs en la base de datos CAZy, y se
evalus in silico su afinidad por 2fi35YSli24 parcialmente metil- y acetilesterificados derivados de
pectina y AXs. Como resultado, se seleccionaron 9 acetilesterasas y 11 metilesterasas pertenecientes
a algunos de los 3Sy5li24 bacterianos Y representativos del ecosistema intestinal humano, como
Bacteroides, Bifidobacterium, Faecalibacterium y Prevotella, entre otros. Los genes codificantes de
las 20 CEs se expresaron KSiSlisf231-Y'SyiiS en Escherichia coli BL21(DE3) y se purificaron mediante
ON2Y I-423019I- de afinidad en columnas con resina Ni-NTA. La actividad SyTiY 40l de las enzimas
purificadas se S@I-izs frente a sustratos acetilesterificados de origen alyiSii02 (pNP-A, pNP-B y 4-MUA)
y frente a sustratos naturales (pectinas acetiladas y metiladas). La YI-€2l)l- de acetilesterasas
mostraron actividad sobre pNP-Ay 4-MUA, con tasas de 02y@SIdlsy de entre el 17%y el 83%, mientras
ljozS f1-8 Y SineSaisul-al-a y2 RSY 242y 1-0OAIRIR SARSYUS a20NS adzaill-iza aylisiioa.

Estos ensayos desarrollados demuestran ser una herramienta eficaz de cribado para detectar
reacciones de RSaS&ISUFIOIOIsy” de forma sencilla, siendo potencialmente aplicables a sustratos

naturales Y4 02YLIS224 1jizS RSI@Sy RS LISOlly1-4 & 1 -3.
Palabras clave: esterasas de carbohidratos, pectina, arabinoxilanos.
CiylyOM-0lsyT Proyecto PID2022-1417370B-100, ayuda predoctoral asociada (PREP2022-000450)

financiados por MICIU/AEI /10.13039/501100011033, FEDER, UE y FSE+; por 202370E168 (CSIC) y
ayuda RSf tfly'wS3i2y1€ RS Ly?Saii31-Otsy [59kHAHNKAAATAN.
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Microbial population dynamics during spontaneous fermentation of
Alperujo: valorisation of an olive oil industry by-product
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/1Sy0-4 RS fI- 1Y Syfil-0isy 0/ 1 [-CSIC), Madrid; *BORGES AGRICULTURAL & INDUSTRIAL EDIBLE OILS, S.A.U.,
Tarrega (Lleida)

*guillamon@iata.csic.es

Summary

Alperujo, the solid by-product generated during two-phase olive oil extraction, is characterised by a
strong odour, a paste-like texture, and a high moisture content (~65%), all of which complicate its
management and disposal. Despite these challenges, alperujo is a rich source of polyphenols and
other bioactive compounds, whose recovery represents a promising strategy for adding value to this
industrial residue.

Following extraction, large volumes of alperujo are stored in open-air ponds, where spontaneous
fermentation takes place in an uncontrolled manner, driven by the autochthonous microbial
community. The limited literature available on alperujo fermentation suggests a predominance of
yeasts and lactic acid bacteria; however, the specific contribution of these microbial populations to
substrate transformation and the biosynthesis of high-value molecules remains largely unexplored.

In this study, we monitored the dynamics of microbial communities, including both yeast and
bacterial populations, throughout a spontaneous fermentation event at a Borges group olive mill
0/5lIR201- Spain), using a metabarcoding approach. In parallel, untargeted metabolomic analysis was
applied to the same fermentation samples, revealing significant microbial-driven biotransformation
of the substrate. Furthermore, we carried out inoculated fermentations using overproducer strains
of tyrosol and hydroxytyrosol. These are two important bioactive molecules found in alperujo and
I-LISOK)y Taken together, our results suggest that spontaneous alperujo fermentation may represent
a cost-effective and scalable strategy for enriching this by-product with high-value molecules,
opening new avenues for its sustainable valorisation.

Palabras clave: Alperujo fermentation, Metabarcoding, Untargeted metabolomic, microbial
dynamic, high-added bioactive molecules

CiylyOl-0isy?  This study has been funded by the project  COCREA (COCRE24016;
https://converge.csic.es/project/valolive/) d+I-{2iiTI-0lsy” de subproductos de la industria olivarera
Y SRILYES dzy1- LN2ENY 1-0ksy 612050y 2E5 3101 Syillja:SOnY1Syti2 Sy Y 2tS0dxtl-4 0121-01¢Sa o+ 1 [h[L+£90€.
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Desarrollo de una estrategia multi-FISH para el estudio de biofilms
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procedentes de superficies de la industria alimentaria
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Madrid, Avda. Puerta de Hierro, s/n, 28040, Madrid, 9all-3l-; The ADA Forsyth Institute, 100 Chestnut St,
Somerville, Massachussets, 02543, Estados Unidos de 1Y SIi0I-.

*josujara@ucm.es

Resumen

Las superficies de la industria alimentaria pueden albergar comunidades microbianas adheridas en forma de
biofilms, con riesgo para la calidad y seguridad alimentaria. Sin embargo, su estudio estructural presenta
limitaciones, especialmente por la dificultad de visualizarlas directamente sobre superficies industriales sin
alterar su 2i3IyiTI-0isy tridimensional. En este contexto, los biofilms 612Y1Y'S{i024 generados a partir de
aislados reales permiten estudiar estas comunidades en un sistema compatible con Y10i2302L)I- avanzada. El
objetivo de este trabajo fue desarrollar una estrategia multi-KiolIR1-0sy fluorescente in situ (multi-FISH) para
visualizar &Y dfidySIYSyiS el YHEIY2 ygYSi2 de 3SySi24 bacterianos y evaluar su aplicabilidad como
herramienta para estudiar el efecto sobre fl- I'RKSaisy 61-0iSI-y1- de distintos tratamientos.

Para ello, se RiaS35 y 2LiY'1Ts un panel de sondas fluorescentes de ADN seleccionadas 453gy sus longitudes
de onda, evitando el solapamiento espectral y permitiendo su @i&dI-T1-0lsy” &Y dtidtySI- con un microscopio
confocal Leica Stellaris 8 equipado con 445l de luz blanca y Y'sRif2 de Y10I2a02L)I- espectral. A partir de
aislados bacterianos procedentes de superficies en contacto con alimentos, se desarrollaron biofilms
0I2Y'1Y Siii024 multiespecie bajo condiciones simuladas de la industria alimentaria que, posteriormente, fueron
fijados, permeabilizados y 1S31R24 mediante una (SOyI0I- secuencial de FISH. La estrategia optimizada se I-Lifi0s!
por un lado, a la SAIiz1-0lsy del efecto de distintos tratamientos dispersantes sobre la estructura de los biofilms
y, por otro, al estudio del efecto del acondicionamiento de superficies con biosurfactantes bacterianos sobre
fl- 1RKSaIsy RS Lilis3Sy24 Hafl-R2a RS anlISmoNsa Sy 02yiloia 02y 11y Syiizis

Los resultados mostraron una KioliRI-Olsy eficiente y S&LISOFIOI- tras la 2LiY 1T1-0isy de la 02y0Syil-Olsy de
formamida y de las condiciones de KIoliRI-0lsy secuencial de las sondas. La estrategia desarrollada LISIYliis
visualizar &Y dfidySI'Y'SyliS las comunidades microbianas en seis canales espectrales diferenciados,
identificando patrones de F2IYI0isy y 021-3S3I-0isy” entre microorganismos, I4l como cambios en el
biovolumen y en su Rillil6di0isy” espacial dentro del biofilm. La ILJi01-0lsy” del protocolo Y2illis que el
acondicionamiento de superficies y el tratamiento de biofilms preformados con fracciones derivadas de
sobrenadantes microbianos facilitaron su RIaLISI&sy'y redujeron la capacidad de I-RKSaisy de los Llis3Sy24
seleccionados. En 02y0fizalsy! el protocolo multi-FISH desarrollado permite la @ladzl-iT1-0isy” @Y artidySI- y
diferencial de consorcios bacterianos complejos en biofilms 612Y1Y'S{i024 representativos de la industria
alimentaria. Esta estrategia ofrece una IJIi2ELY |-0lsy eficaz para estudiar la 2131-yiTI-0lsy espacial, la lyiSil-00isy”
entre microorganismos y su respuesta frente a distintos tratamientos, superando algunas de las limitaciones
RS 24 Y'Si2R2a 02yBSy0i2y14Sa que conllevan fI- 1iSII-0isy RS adz HiljaziiSOldzil- iMRIY Syai2y-.

Palabras clave: Biofilms, al0li2d02LJ1- 02yF2014, {dLISIT0NSE Sy 02yiil-0i2 02y 1Y Syli2al tl-is3Sy2a 1Y Syl
Cly1yOil-OlsyT alyRisSiig RS Z1SyOll Lyy201-0lsy @ 1 yIgSIAIRI-RSA LIN28S0i2 tL5HAHHMODHCH . LN
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HayLiMoNeS: haplotyping software for Listeria monocytogenes using
Nanopore sequencing

ity NIiS3NT Dot*, Truchado, P.L, /2062150111 16CH3, Gil, M.1.1I #31HISTihiRs3STE 163, Allende, AL,
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*gillan@cebas.csic.es

Summary

Whole-genome sequencing (WGS) surveillance of Listeria monocytogenes has transformed outbreak
attribution, yet it remains constrained by slow culture-based steps (F5¢6 days) and by the bias of
sequencing a single colony, which can underestimate within-sample diversity. To reduce reliance on
culture and accelerate genome recovery, quasi-metagenomic approaches have emerged as an
alternative. However, current workflows rarely resolve strain mixtures and often rely on a single
reference genome, reducing strain-level inference when closely related lineages co-occur. Here, we
present our developed software HayLiMoNeS (Haplotyping Listeria monocytogenes with Nanopore
Sequencing), a modular and reproducible pipeline for Nanopore long DNA-sequencing reads capable
to resolve individual L. monocytogenes haplotypes from complex metagenomes. For doing so,
HayLiMoNes integrates automatic read quality control and error correction, taxonomic profiling,
sample-specific reference selection, and stringent read filtering and clustering, followed by direct
assembly or, in multi-strain scenarios, variant-based haplotyping and strain-resolved assembly. We
trained HayLiMoNes with simulated metagenomic samples, and we were able to resolve 36 individual
haplotype genomes, with mean completeness of 93.5% and contamination of 1.2%, and 28 were
classified as high quality; allele-level accuracy was high (mean F1-score 0.91; median 0.98). A binary
logistic model estimated the sequencing depths required for successful genome resolution (F1x0.90)
at HpoyPI omipP and octyR for 80%, 90% and 95% success probabilities, respectively. In spiked
environmental samples, 31 of 48 expected genomes were recovered, and failures were mainly
associated with insufficient depth that prevented assembly initiation; after excluding low-quality
reconstructions that caused errors in cgMLST analysis, 20 genomes were retained for phylogenetic
inference, showing median completeness of 99.95%, median contamination of 0.98%, and a median
Fl-score of 0.97. Overall, HayLiMoNeS delivers quantitatively validated haplotyping and strain-
resolved assemblies, enabling faster and more sensitive L. monocytogenes surveillance in food-
processing environments.

CiylyOil-0lsy? Center for Produce Safety (CPS Award No. 2021CPS01), MCIN/AEI/
10.13039/501100011033 (PID 2022-1417080B-100), AGROALNEXT (fondos NextGenerationEU, PRTR-
C17.12).

Palabras clave: Listeria monocytogenes, quasimetagenomics, Nanopore, haplotyping, bioinformatics
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Valorisation of milk whey as fermentation substrate for production of
LAB-driven plant biostimulants
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Summary

Approximately 200 million tons of milk whey -the main by-product of the dairy industry- are
generated worldwide, with a significant proportion being discarded. This practice has led to
considerable environmental problems due to its high organic matter content. Its use as renewable
source of several products within the global circular economy strategy has gained increasing
attention. Over the past decades, efforts have focused on developing more environmentally and
economically sustainable approaches for whey utilisation, primarily to convert this by-product into a
valuable raw material. Current strategies are mostly oriented toward biotechnological and food
applications, including the development of products such as whey proteins, functional foods and
beverages. Due to its rich composition in lactose, proteins, and minerals, whey also represents an
excellent substrate for the growth of lactic acid bacteria (LAB), which play key roles in food
fermentation, human health, biotechnology, and agriculture.

Plant biostimulants (PB) are dany substance or microorganism applied to plants with the aim of
enhancing nutrition efficiency, stress tolerance and/or crop quality traits, regardless of its nutrient
contenté. Amino acids such as “-aminobutyric acid (GABA) are recognised PB that contribute to the
tolerance to water deficit stress of several crops. The LAB strain Lactococcus lactis LEY6 Tpreviously
isolated from camel milk and characterized by our group [1]T can produce high concentrations of
GABA in culture media and secrete it into the surrounding environment.

In this work, we have explored the use of milk whey as fermentation substrate for L. lactis LEY6 strain
growth and GABA production. Our results demonstrated that the strain successfully grew in milk
whey-based media and was able to produce GABA, highlighting its potential as a promising candidate
to be used within a milk-whey valorisation strategy for PB production. This approach contributes to
the development of circular economy strategies for dairy waste valorisation, with applications in food
industry and sustainable agriculture.

[1] Redruello, B., Saidi, Y., Sampedro, L., Ladero, V., del Rio, B., & Alvarez, M. A. (2021). GABA-Producing Lactococcus lactis Strains

Isolated from Camells Milk as Starters for the Production of GABA-Enriched Cheese. Foods, 10(3), 633.
https://doi.org/10.3390/foods10030633.

Palabras clave: circular economy; sustainable agriculture; GABA; milk whey; Lactic Acid Bacteria; plant
biostimulant
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Descifrando la kombucha HiiSal-y1-4 1-yAiEa Y Sil-3Sys Y102 & oi21jiY 102

v oA~

CSUyRyRSTL 1621 5)I-TT 1010231 {4yOKSTT at?, Calvete-Torre, 1.23, Laca, A.L, Margolles, A.23,
Ruiz, L.23, Laca, A

IDepartamento de Ly3SyiSiil- vaziY' 10l y ¢50y223)I- del Medio Ambiente, Universidad de Oviedo, C/ lidzfidy”
/E1-9SIiI- s/n, 33071, Oviedo, 94LII-31-; 2Instituto de Productos [400S24 de Asturias (IPLA-CSIC), C/ Francisco
Pintado Fe, 33011 Oviedo, 93LJI-3l-; 3Grupo de Funcionalidad y 902f23)l- de Microorganismos Beneficiosos
(MicroHealthis Lyaiiiti2 RS LypSaiiaitisy {FyIiHII- RSt tiyBILIR2 RS VAl oL{t 1T hAISR2T VAldII-AT 9aLII-3I-
*U0272192@uniovi.es

Resumen

En los gfily'2a 1324 la creciente demanda de alimentos artesanales y de detiqueta limpiaé ha
impulsado la popularidad global de la kombucha, un S fermentado obtenido mediante un cultivo
alY 6lisii0o de bacterias y levaduras (SCOBY). En este trabajo, se SgIizs! desde el punto de vista
N&@021ljaNY 102 y Yi0i2ok2ts3102, un proceso de LIi2Riz00isy artesanal de kombucha. La OII-0GSINTI-Olsy
N&021ljdY10a, que lyofies la RSISIYYI-O0isy de IFgcares, 40IR24 2034y1028I compuestos TSy5t024!
flavonoides, taninos, etanol, pH y capacidad antioxidante, se ffS¢s a cabo mediante (SOyi0l-4
espectrofoli2Y Sill01-a y Ol2Y 1123147014, mientras que las poblaciones microbianas se analizaron
Y SRS 3S0dzSy0N-Otsy Y Sil-3Sys Y1014

Pese a la variabilidad inherente al proceso artesanal, los LAY Sili2a analizados se situaron dentro
de los rangos de referencia establecidos por Kombucha Brewers International (KBI), lo que respalda
la calidad del producto en {SllYly24 de capacidad antioxidante y contenido de metabolitos bioactivos.
Los IyAiad YSil-3SysY1024 revelaron una clara &z0Saisy” microbiana a lo largo de las etapas del
proceso, pasando de una comunidad diversa, y dominada por especies de Komagataeibacter, en el
SCOBY empleado como lys0df2 a una fase de TSIY Syflil-Olsy caracterizada por la predominancia de
Brettanomyces bruxellensis. 'RSYHil las condiciones estacionales influyeron notablemente,
mostrando velocidades de TSIY Syll-Olsy” Y4 LRI menor contenido de IF1g0HISa y mayor
capacidad antioxidante, |-l como un mayor contenido en etanol en las muestras de verano que en
las de invierno. En el producto final de invierno, tras el embotellado, la microbiota se SyliljizS0is en
bacterias #0IR2rf400I0I4 como Oenococcus oeni, probablemente debido a la baja disponibilidad de
2E3Sy20 En las muestras de verano se 20431¢s una mayor dominancia de las levaduras y una mayor
variabilidad en los productos finales. Se concluye, por tanto, que la kombucha elaborada de forma
artesanal presenta un perfil composicional de gran lyiSISa en el Y612 de los alimentos funcionales.
El lyHida Y Sil-3Sys Y102 evidencia que la Riy3Y'10I- microbiana es sensible tanto a las distintas etapas
del proceso como a las condiciones estacionales, lo que conlleva modificaciones en las cara0iSi&iiol-a
del producto final. Este trabajo subraya la necesidad de avanzar en la S&il-yRIMITI-0lsy del proceso
artesanal para garantizar la consistencia y la seguridad del producto, y refuerza el lyiSIiSa de seguir
investigando sus propiedades funcionales en el contexto de la creciente demanda de alimentos
fermentados.

Palabras clave: kombucha, microbiota, Shotgun, capacidad antioxidante, polifenoles.
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010. Asimismo, AID agradece la ayuda  JDC2022-049850-I, financiada  por
a/Lbk 1 9lkmnimonodkpammanammioo & L2l fl- ! yisy 9dii2LISI- dNextGenerationEUS/PRTR
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Differential sigB expression and enhanced acid tolerance in biofilm-

derived cells of Listeria monocytogenes in food and gastric models

Nogueira, Raquel A**] w2RINFdzSTr I SSHI-, Juan Jt, w2RIFd:S T/ HNSUI {2y41-2, Gallegon[sLIST!
Albertoll . fly02nalily: ¢SiSal-t, w2RiNFST[sLISTI tSRI22, Cabo, Martal

1Grupo de allli26i2t23)l- Ambiental y Alimentaria (MicroSAFE), Instituto de LyPSaiidl-Olsya alii3la (1IM),
Consejo Superior de Investigaciones /ZiSyifi0l4 (CSIC); 2 ECo2CHEM, Facultad de Ciencias de la Salud,
Universidad San Jorge *rnogueira@iim.csic.es

Summary

Listeria monocytogenes is the causative agent of listeriosis, a life-threatening foodborne disease
acquired through the consumption of contaminated foods. For food stakeholders, the persistence of
L. monocytogenes in food processing environments (FPE) poses a critical concern. In such settings,
the pathogen persists due to its specific biology and its ability to form and integrate into biofilms,
which are bacterial communities of autoaggregated cells embedded in a self-produced matrix that
shields them from stressful environmental conditions. However, most microbial risk analyses
involving L. monocytogenes have relied on free-swimming (planktonic) cells, which exhibit distinct
gene expression and phenotypes compared with biofilm cells.

This study was initiated on the hypothesis that differences in gene expression observed between
biofilm and planktonic cells may persist even after transfer into a food matrix via cross-contamination.
Consequently, the gene expression of the alternative sigma factor (sigB), a transcriptional regulator
governing stress response, virulence, and metabolism, was examined in cells derived from biofilm
and planktonic states within a food model subjected to varying osmotic conditions, using three L.
monocytogenes strains isolated from food and (FPE). It was first confirmed that biofilm cells of the
three strains upregulate genes involved in stress response, virulence, and quorum sensing compared
with their planktonic counterparts. Once contaminated with biofilm and planktonic cells, the food
model was cold-stored for 15 days, and differential gene expression was assessed at various time
points. Under those experimental conditions, a strain-dependent, transient upregulation of sigB was
observed during early storage in biofilm-derived cells compared with planktonic counterparts,
suggesting a physiological memory effect inherited from the biofilm state that primes these cells for
enhanced stress adaptation. This upregulation diminished over time, converging with planktonic
expression levels by day 15, indicating that the memory effect is transient.

Additionally, biofilm- and planktonic-derived cells were recovered from the food model and exposed
to a simulated gastric environment (pH 1-3). It was observed that biofilm-derived cells possessed
greater acid tolerance than their planktonic counterparts under the most acidic conditions,
suggesting that osmotic-induced cross-protection, mediated by sigB, enhanced the survival of
biofilm-derived cells under our experimental conditions. These results emphasise the impact of
cellular origin on L. monocytogenes fitness, highlighting the need to incorporate biofilm-derived cell
physiology into quantitative microbial risk assessments to avoid underestimating L. monocytogenes
risk.

Palabras clave: Listeria monocytogenes, biofilm, sigB, gene expression, food model, memory effect
Ciy1-yOM-0isy® This work is funded by the Spanish Ministry of Science and Innovation (ASEQURA,
PID2019-10 8420RB-C31, ASEQURA2, PID2023-1521920B-C21) and the Spanish Research Council (PIE
202170E074).
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LRSYUIFIOI-0ksy @ OII-OUSIATI-Oksy RS Y I0N22031-yRaY 24 LN20S 2411023 Sy
I-Y 61SyiS t400S2
[2T1-y2rhfighyl al*, tSISTelISa [, Morard, M2, Vizquez, X*, Querol, A2, CSly#yRSIt at, Ruas-
Madiedo, P!
Yyaiiidziz RS ti2Rda0(2a [#00S2a RS Valdzinl-an/2yase2 {dLIS20 RS LyDSaiial-0i2ySa /1SyUmo1-a e[ 1n/{L/0;
2yaliaiz RS 13021jdNY101- @ ¢S0y2t23)I- RS 1Y Sylizd- /2yase2 {dLISu20 RS LyBSaiidl-0i2ySa ZiSymol-a (IATA-
csIC).
*marta.lozano@ipla.csic.es

Resumen

El sistema LII2iS2{iil02 de los microorganismos es un mecanismo complejo, RI&S3I-R2 para degradar
las LI20S)y1-4 en LISLIIIR24 y I'Y'ly240IR24 para obtener nutrientes. Las matrices t0iSI-4 presentan
condiciones que favorecen, mediante LNS&@isy selectiva, el crecimiento de microorganismos con
capacidad LI2iS24ii101-. Esta actividad resulta relevante, ya que la RSUI-RI-0Isy de las LI2iSy1-4 de la
leche genera una amplia variedad de LISLI#iR24 con potencial bioactivo. 1RSY 44! la LIi2iSsfiaia es clave
desde un punto de vista (iS0y253102 por su papel en el desarrollo de las propiedades 2i31-y2{SLIii01-4
RS {24 LI2Rdz024 tH01S2a FSNY Syll-R24

En este contexto, el objetivo de este estudio ha sido la IRSyFOI0sy y OMI-OGSITI-Olsy de
microorganismos de origen t40iS2 en izyOlsy de su capacidad 2524014 Para ello, se f5¢s a cabo
un escrutinio de la 02{S00isy de microorganismos de origen 4052 del grupo mediante siembra en
agar leche, aStS0012y3yR23S aquellos que generaban halos de KiRisfidla como indicativo de su
actividad LI2(S26i#014 Como resultado, se seleccionaron 5 bacterias y 5 levaduras. La IRSy(ifi01-0lsy se
ISIiTs mediante la 450¢z2Sy0il-Olsy parcial del gen ARN ribosomal 168, en el caso de las bacterias, y de
fl- ISy SmMKSH RSE ISy Twb W16252Y I Hef para las levaduras.

Todas las levaduras seleccionadas fueron identificadas como Yarrowia lipolytica y LIi20SRIl-y de leche
de 3 1jd:SaSII-4. Se tipificaron mediante RAPD, 20&Slid4yR23S perfiles de I'YLifI0I-0lsy diferenciados,
lo que indics que todos los aislados correspondjin a cepas distintas. TRSY 44! se lSIHiTs un 1yRiaia
mtDNA-RFL, pero no LSIYlils una RIZOIY ty1-0lsy entre los aislados. Posteriormente, se realizaron
fermentaciones en leche UHT con las levaduras para cuantificar su actividad LIi2iS24{01- utilizando o-
ftaldialdehjido (OPA). Asimismo, se extrajo el ADN para su &500zSy0il-0isyl mediante iS0y2t23)I- PacBio,
LI - OMI-OGSINTI-Ohsy” Y 2650zt RS a0z &10S Y I- LIS 26020

En cuanto a las bacterias, los aislados LI20SRjly" de muestras de 4 1jizSaSil-4 diferentes y fueron
identificados como: 2 Staphylococcus equorum (aislados de corteza de queso madurado en cueva
natural DOP DI'Y'2yS(z), 2 Enterococcus faecalis (aislados de suero t0iS20 y 1 Kocuria rhizophila
(aislado de queso fresco). Todos ellos se caracterizaron FSy20LII01-Y SyiS mediante 3I-SIjI-4 API ZYM y
API 50CH y se realizaron fermentaciones en leche para evaluar su actividad LI2iS2{i{i01- de forma
cuantitativa mediante el Y'Si2R2 OPA. Paralelamente, se extrajo el ADN de los aislados para la
4S0uzSyON-0lsy de sus genomas mediante la (iSOy2t23)I- lllumina. El I-yA314 de los resultados 1S8Sts la
presencia de elementos clave del sistema LIi2iS2{iil02 en todos los aislados, aunque se observaron
diferencias entre cepas, lo que LI2RI)lI- estar relacionado con variaciones en la eficiencia y especificidad
de la LN2iSsfian

Palabras clave: ti2iSsfiala leche, Yarrowia lipolytica, Staphylococcus equorum, Kocuria rhizophila,
Enterococcus faecalis
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Biosurfactantes de cepas de Bacillus spp. y Pseudomonas spp. con
LI20SyON £ 1-yiY 1002001y TISYES |- LI-is3Sy24 RS Syl2lly2a 1Y Syll-ii24

Hil-3syE T WO T 1 Shiy1-yR21 b lidzil-R21 wi CSiyAyRSTE [1 hidI: _¢

{S00isy” Departamental de Farmacia DISYI0I- y ¢S0y223)I- Alimentaria, Facultad de Veterinaria, Universidad
Complutense de Madrid, Avda. Puerta de Hierro, s/n, 28040 Madrid, Spain; 2Instituto Pluridisciplinar,
Universidad Complutense de Madrid, P.” Juan XXIII 1, 28040 Madrid, Spain

*alberara@ucm.es

Resumen

Los biosurfactantes (BS) son compuestos IyFifi02a producidos por microorganismos capaces de
reducir la iSyalsy superficial, con potencial antimicrobiano y dispersante de 612LI5f\0dz(l-4 bacterianas.
Por ello, la 0galjizSRI- de cepas productoras de BS y su posterior OI-00SINTI-0lsy estructural LI2RI)I-
guiar el desarrollo de formulaciones de limpieza Y44 eficaces. Los objetivos de este trabajo fueron
evaluar la LIi2Ri00isy” de BS por aislados de Bacillus spp. y Pseudomonas spp., optimizar su
NSOdzLISHI-Otsy OMII-OGSINTIAN 1jazY 101-Y SyiS y explorar su actividad antimicrobiana.

Aislados de Bacillus spp. (n = 75) y de Pseudomonas spp. (n = 23) se cultivaron en medios Y )ylY2a
salinos durante 48¢144 h bajo I-31il-0lsyb La actividad BS se 0li6s midiendo la iSy&isy superficial (ST)
del sobrenadante libre de 0Sfizl-4 (SLC) y de la Til-00isy asociada a membrana. Los BS de aislados
seleccionados se prepurificaron por LISOILIiI-OIsy” 40IRI- (pH 2, O/N, 4 ¢/ para determinar la
02y0Sy/ill-0lsy micelar ONi01- y evaluar la lyKiolOisy frente a Staphylococcus aureus en microplaca y
Riflzalsy en agar. Para comprobar la naturaleza de los BS producidos, en 16 aislados de Bacillus se
SaiidzRis la LI2RA00isy de BS mediante ON2Y 1-i230I1- §ljiziRI- de ultra alto rendimiento (UHPLC; C18
con gradiente de acetonitrilo [ACN]), empleando un Lil-ilsy comercial de surfactina. Posteriormente,
los SLCs se sometieron a LINSOILIiI-Olsy #0IRI- (pH 2, O/N, 4 ¢/0 y SEllI-00isy en fase &sfiRI- (SPE) C18
gradiente de ACN. Las fracciones obtenidas se analizaron por UHPLC y las fracciones CcF (40-100%
ACN) se combinaron, StiYlydyR23S disolventes y agua por rotavapor y fi27ifiT1-0lsys En Pseudomonas,
los SLCs se fraccionaron mediante 02 Y IHi230I)I- liquida (LC), empleando Amberlite XAD-2 y gradiente
de metanol, y las fracciones se analizaron por UHPLC. Las muestras se caracterizaron por
0U2Y 1-i23019)I- en capa fina (TLC), en placas de &fi0l- gel 60 (cloroformo:metanol:agua [65:25:4]),
reveladas con yodo, ninhidrina 2% y antrona. En paralelo, dichas fracciones se analizaron mediante
SaLISOlR&02LN- ymiH-mi2el- L2 (il-yEF20Y 1RI- RS C2020SH 6CELw.

De los 75 aislados de Bacillus, 16 redujeron la ST respecto al control y 13/16 mostraron perfiles UHPLC
compatibles con surfactina. Las fracciones CcF presentaron perfiles FTIR compatibles con lipopeptidos
tipo surfactina y los resultados de TLC mostraron la presencia de compuestos KiRIi2f501024 con
reactividad frente a ninhidrina. En dos cepas de Pseudomonas, se lS¢Sts en la Til-00isy F (100%
metanol) la presencia de compuestos coincidentes con mononll-Yy2iLIR24. Los BS recuperados
mostraron actividad frente a S. aureus, con reducciones de 2 logio UFC/mL en su CMI. En conjunto,
estos resultados apoyan el potencial de aislados de Bacillus spp. y Pseudomonas spp. como fuente de
BS con efecto antimicrobiano.

Palabras clave: . 12adF1-001-yiSar Z11-06SITI-Olsy 1jaNY 1011 1yiiY i0i2oll-y2a! tl-is3Sy24 1Y Syil-ii2a
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PS1-01
Bacteriocinas, un arma de doble filo: incremento de los riesgos asociados
I- 71-324 Sy TSUY Syll-012ySa t40iS1-4

Rendueles, Claudia*I w2RI)3¢zSTE Y nall al-lilySI: . eatriz?

1yadiidzi2 RS tii2Rdz0(2a [#00S2a RS Valdi-a2 /{L/0 C/ Francisco Pintado Fe, 26. 33211 Oviedo, Asturias, Spain.
*claudia.rendueles@ipla.csic.es

Resumen

La presencia de 6l-0iSIisTI-924 (fagos) que infectan a los cultivos iniciadores constituye una de las
principales causas de fermentaciones fallidas o de mala calidad en la industria t0iSI4 En este
contexto, (I'Y'6ISY es frecuente la presencia de bacteriocinas, que pueden I-3I-RIAS de forma
intencionada por su papel en 61202yaSIig1-0isyi pero (I-Y'6ISy pueden originarse in situ debido a la
presencia de cepas productoras dentro de los propios cultivos iniciadores o adjuntos.

En estudios previos dentro de nuestro grupo, pusimos de manifiesto interacciones positivas entre
bacteriocinas y o6l-0iSlisTI-924 in vitro, que &z3ASNlY un posible incremento en el riesgo de
TO0Y Sylil-0i2ySa TIHRI-E Sy 01-a2 RS dzyl- 02yal-Y iy1-0isy Li21 TI-324 Sy LISaSyOil- RS 61-0dSHi20y1-40

A lo largo de este trabajo, se I-02IRs el estudio de estas interacciones en mayor profundidad,
SoI-zl-yR2 adz 1Y LI02 Sy tl-a TSIY Sylil-0i2ySa t40iSI-a0

Por un lado, el IyHiaia del (I-Y'I-32 de placa de lisis de diversos fagos en medio de cultivo en presencia
y ausencia de bacteriocina RSY 24llis la existencia de interacciones positivas entre la nisina y algunos
fagos de Lactococcus lactis y Lactococcus cremoris, confirmando el efecto previamente observado
con el fago sk1 con otros fagos pertenecientes a distintos grupos. Asimismo, empleando el fago skl
como modelo, estos ensayos demostraron que este efecto dlySI3102 con las bacteriocinas nisina y
lactococina 972 (Lcn972) depende del nivel de resistencia a la bacteriocina de la cepa empleada.

El impacto de estas interacciones se S@Ifizs IIRSY 44 en fermentaciones t0(S1-4I analizando para ello
la tasa de I-0IRITI0I-0Isy de leche en diferentes condiciones. Por un lado, la I-0IRITI0I-0isy de leche
contaminada con el fago bIL170 por [¢ f-001 IL1403 se vio Y44 comprometida en presencia de nisina,
poniendo de manifiesto que estas interacciones bacteriocina-fago il-Y'0lSy” ocurren en una matriz
Y ¥ compleja como la leche. De forma similar, se 02YLIi265 en co-cultivos de L. cremoris MG1614
con la cepa productora de Lcn972, que la LIi2Ri00isy/in situ de esta bacteriocina {I-Y 61Sy ralentiza la
tasa de I-0IRIFI0I-0Isy de leche contaminada con el fago ski, siendo este efecto Y44 acusado en co-
cultivos realizados con la cepa sensible a Lcn972 y sin diferencias significativas en el caso de una cepa
resistente a Lcn972.

En conjunto, estos resultados refuerzan la KiLJsiS&li de que las bacteriocinas pueden potenciar el
impacto negativo de los fagos en las fermentaciones t#40iSI-4 No obstante, la elevada especificidad
de estas interacciones sugiere que su relevancia debe evaluarse caso por caso, pudiendo ser
determinante, gyi0l-Y'SytS, bajo condiciones concretas.

Palabras clave: fagos, bacteriocinas, cultivos iniciadores, leche, sinergismo
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Transferencia de genes de resistencia en entornos alimentarios
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Departamento de _l2Y Hi2f23l- y ¢S0y2{23)I- de los Alimentos y Unidad de Ly®SaiialI-0isy” Competitiva en
Zoonosis y Enfermedades Emergentes de la Universidad de Csrdoba (ENZOEM) - ceiA3.
*luismedina@uco.es

Resumen

La resistencia a los Iyilois(102a (RA) es uno de los principales problemas en Salud tgofi0l- a
nivel mundial. La cadena alimentaria RSaSYLIS3I- un papel fundamental en la LIi2L)I-31-0isy de estas
resistencias, debido al abundante uso de Iyii6i5{1024 en la LI2Riz00ksy primaria y RIASY ly1-0isy en el
medio ambiente. Para incorporar el papel de la ill-yaYdsy de los genes de resistencia a los
I-yilols{i024 (ARG) en el contexto de la S@Iizl-Olsy cuantitativa de riesgos, es esencial recopilar datos
sobre las tasas de {llya02y231-0isy de los genes de resistencia a I-yli0lsii024 (ARG) en la microbiota
1Y SyalHil- & 24 LI-is3Sy2a

El objetivo de este estudio fue recopilar y analizar datos cuantitativos sobre las tasas de
transferencia de los ARG, identificando las especies donantes y receptoras Y4da comunes, y
examinando los principales factores de 02y231-0isy” que influyen en la RiaSYly1-0isy de los ARG en
t24 S02a14iSY 14 Y10I20M-y24 02y 1Y LIE0I-0lsy I-0Y Syl 02yailidzeSyR2 dy iSaaiz Y I- 1Y Sytlize

Se ha llevado a cabo una amplia iS@léisy 616623H101- utilizando bases de datos como PubMed
(NIH), ScienceDirect, ResearchGate y Web of Science (WoS). La estrategia de 0§aljizSRI- se 6145 en
expresiones clave como Z35y53 de resistencia a los lyliolsii02an: Ziil-yarSISyOil- horizontal de
3SySant CYioN2om2dl- 1Y SyliMilln y ZUI-is3Sy24 transmitidos por los 1Y Syti2ant Los resultados se
extrajeron a partir de estudios experimentales primarios que presentaban datos cuantitativos sobre
las tasas de transferencia de ARG en diversas simulaciones alimentarias.

La YI-22l)l- de las tasas de 02yedz31-0isy registradas LII20SR)Iy de ensayos de apareamiento
con filtro en los que se utilizaron donantes de especies de lactobacilos y enterococos aislados de
alimentos listos para el consumo o de alimentos fermentados. Entre los receptores se encontraban
los mismos 3SySI2aI 14l como Llis3Sy2a transmitidos por los alimentos, como Listeria
monocytogenes y Yersinia enterocolitica. En general, los ARG estudiados se asociaban con la
resistencia a la tetraciclina, la eritromicina, la gentamicina, la quinolona, la estreptomicina y los
lyilolsii02a Jtiz02LISLIIR240 Las tasas de 02y2d31-0lsy recogidas oscilaron entre 4,mimn0y 0,36. En el
caso de los LIis3Sy24 mencionados, se recogen datos de genes de resistencia a eritromicina y
tetraciclina, con tasas de entre 1,0imn® y 4,mimn® para L. monocytogenes, y entre yimn0 y 1,dimn’
para Y. enterocolitica. Se RSY 2illis que las condiciones de temperatura habituales en entornos
1Y SyilHi2a 653 RSOMI manoTc/0 FI-920S0Sy tl- iNl-yaTSISyOll- RS TwDe
Los datos cuantitativos recopilados en este estudio proporcionan una base para incorporar la
RiyFY'10I- de los ARG en las evaluaciones LIi201-0H)&ii01-4 del riesgo microbiano. La lyili2Riz00isy” de
estos valores como un factor 3Sy5ii02 para herramientas Y SYHil0I4 principalmente la
Y'i0u2612f23)1- predictiva, en el estudio de las Riy*Y10l-4 y las interacciones microbianas a lo largo de
la cadena alimentaria, se plantea como un horizonte inmediato con prometedoras opciones de
mejorar el conocimiento de las Riy}Y 1014 microbianas y de ill-yaY \disy de ARG de cara a valorar el
WY LI062 RS 23 Yi022131-y1aY 24 Ll-is3Sy24 iil-yaY 1iiR24 L2\ (24 1Y Syli2&

Palabras clave: 99Iizl-0lsy de riesgos; alli2612t23)I- pedrictiva; Genes de resistencia a I'yilolsii023
(ARG); Resistoma; Cadena alimentaria
Chy1-yOl-0isyT MINECO ¢ tli28S0024 RS DSySII-0isy RS /2y200Y1Sy(i2 Hannl tl5HAHmMcHodnh .l
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{5tS00isy RS Y HI0I-R21Sa housekeeping LIHII- fl- \RSyUTI01-0lsy RS
Pseudomonas spp. en alimentos

Tabla, R.>*, {Y'pS4, F.2, Alvarenga, N.2I w2RI)3¢zST-Pinilla, J.X

1/8yii2 RS LySaiia1-0i2ySa ZiSyimiol-a & ¢S0y2ts3i01-4 RS OEMNSY IR . IRIZ2T 94LI-31-; Anstituto Nacional de
lypSaiidl-en2 Agrkria e Veterindria, Oeiras, Portugal.
*rafael.tabla@juntaex.es

Resumen

El 3SySli2 Pseudomonas constituye un grupo bacteriano altamente diverso que incluye numerosas
especies asociadas al deterioro de alimentos. La IRSyUifI0I-0lsy” a nivel de especie dentro de este
3SySli2 resulta compleja debido a su elevada heterogeneidad 3Sy3ii0l- y a las limitaciones del gen
16S rRNA, cuya baja NSa2fi0lsy” impide discriminar adecuadamente especies estrechamente
relacionadas. En este contexto, se han propuesto distintos genes housekeeping como alternativas
LI Y Se20140 1 IRSYGRO1-0ksy d-E2y5 Y101+

El objetivo de este trabajo ha sido analizar el comportamiento de distintos genes housekeeping
utilizados habitualmente para la 1RSyUHOI0isy” de Pseudomonas spp. en aislados de origen
Y Syliin21 02yaRSil-yR2 14150024 (S0yi02a & RS 1Sa2fiz0tsy (I1-E2y5 Y1014

Para ello, se estudiaron 54 aislados presuntivos de Pseudomonas spp. obtenidos de alimentos. Se
SPIdzs la 1Y LIETIOI0IsY y espgcificidad de los genes gyrB, rpoB y rpoD, |4l como su capacidad para
proporcionar asignaciones (I-E2y5Y10l-4 consistentes mediante 02Y LIHI-0lsy con bases de datos de
referencia.

Los resultados mostraron diferencias entre los marcadores analizados. Los genes rpoB y rpoD
presentaron mayores tasas de I-Y'LiiFI0I-0lsy! mientras que rpoD RS4iil-0s por su elevada especificidad,
generando amplicones gy1024 en todos los casos analizados. Por el contrario, rpoB Y 2lils una menor
especificidad, con amplificaciones Y ¢fiilLitSd en una LIi2L210lsy relevante de aislados. En cuanto a la
IRSYTITI01-Olsy! se observaron variaciones en la capacidad de los marcadores para proporcionar

VVVVVV

estrechamente relacionados.

En conjunto, los resultados ponen de manifiesto que los distintos marcadores presentan ventajas y
limitaciones en FizyOlsy del criterio considerado, evidenciando la existencia de compromisos entre
rendimiento (SOyi02 y capacidad discriminatoria. Estos hallazgos refuerzan la necesidad de emplear
enfoques combinados para la IRSyUFHOI-0lsy” de Pseudomonas spp. en matrices alimentarias
complejas.

Palabras clave: Pseudomonas spp.; Alimentos; [RSyiifi0I-0lsy molecular; Genes housekeeping

Ciy1-yOll-0isy” Este trabajo ha sido financiado por el proyecto 0100 _TID4AGRO 4 _E, cofinanciado por
fl- ! yIsy 9dl2LISI- I- (01-0Sa RSE thi23N1-Y - Interreg +n! 9&LI-3I-t2lid 31 6th/¢9t) HAHMIHAHT
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915002 RS f1- 4SY LISHI-idzil- RS TSNY Syil-Osy &200S t1-4 O11-00SiiEi01-4
IS2t53101-4 & aSya2\n-€Sa RS ST RS 20S2l-
Abarquero, D'*, Losada, M?, Bueno, F!, Delgado, D*

193i1-0tsy ¢S0y2t53101- RS - [SOKSI L¢ 1/, [ Wdzy@l- RS /1-aiitl- & [Ssy! t1-£SyOll- 09aLI-314
*abacamda@itacyl.es

Resumen

El 1S7ill es una leche fermentada resultante de la actividad &Y 6ls0i01- de bacterias +0IR2rf400101-4 y
levaduras, que transforman la leche en un producto con propiedades sensoriales y textura
OMII-00SINd01-4 Su creciente demanda ha impulsado la 2Ui1Y 1TI-0lsy de su LIi2Riz00isyy la SELIERNI-0lsy”
de nuevas materias primas. En este contexto, la leche de oveja destaca por su mayor contenido en
L20Sy1- y grasa, con potencial impacto en las propiedades 52531014 y sensoriales. El objetivo fue
evaluar el efecto de la temperatura de TSIY Sylil-Olsy sobre estas OMI-0(SINEiI01-4 en ST de leche de
oveja.

A escala piloto, se elaboraron por triplicado tres lotes a 23, 33y 43 ¢/0 Se inocularon 5 L de leche
con cultivos comerciales (XPL-30, K-12 y LAF-3; Chr. Hansen) y se incubaron hasta pH 4,60. Tras la
1S0Y Sylil-Olsy1 las muestras se envasaron y almacenaron a 4 ¢/0 Se realizaron I-y3iaia Y10Ii2012t531024
it/ 11, D/1 aw{il SaldzRi24 152531024 & Sg1-tizI-0lsy aSyainl-t Y SRIFYIS dy LISt SyiiSy1-R20

Los recuentos de microbiota YSisTifl- se mantuvieron 10
elevados y §imilares (9.2¢9.5 log UFC/mL), mien’Eras que las mk3
bacterias t#00l0l-4 mostraron una ligera RI&Ylyi0lsy” con la K43
temperatura y las levaduras se redujeron RIH&(I0IY SyiSt .
desapareciendo a 43 c¢/0 Estos resultados evidencian que la
temperatura 11500z  principalmente a la 02YLl2a0isy” I
microbiana, favoreciendo el predominio de bacterias #00101-4 La o

viscosidad (50 st lizY'Sylis significativamente con la
temperatura (F200 a >2000 Y tl-iall mostrando comportamiento
LJaStR2LIHAI021 v 1a 1S0dLISNI-Oisy estructural se lyOIISY Syfis con 100000

la temperatura (19¢48%), indicando una red Y44 resistente _ﬁi
asociada a mayor I-3S3I0isy” de OI4Siy14 y LN2R:00Isy” de S
SE2LI261a1-0MIR24 Sensorialmente, el olor y sabor tH0(102171IS402 y K

la cremosidad aumentaron con la temperatura, mientras que 100

las notas 1-0SUOIan3IIE fueron YH intensas a 23 ¢/l en bl 1 11
concordancia con la NSRiz00Nsy de levaduras. En 02y0fizaisy, la 0255073 100123450

temperatura de TSIY'Sylil-0lsy” modula la microbiota del ST
condicionando su textura, viscosidad y perfil sensorial final.

Palabras clave: YSTIT [SOKS RS h@SelT wS2t23)17 1yHida {Syainl-

Clyl-yOll-OlsyY F2yR28 C9159w Y HI02 RS fI- hy(SI0Syisy TmeH RS fl- €9t 1/ HnHOTHAHTY OELY yonny.
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1LEI01-0isy RSI LEEIFAY |- 1Y 237502 y2 (SIY102 Sy St f1-91-R2 RS tS0KdzAI-
MSA01Y AY LI-0d2 Sy tl- 4S3dRI-R Y 10I2012t53101- & fI- OI-iRI-R RSE LI2Rdz0(2

CUI-y0Sa: #+1 hilgSmil-L al /20RSi2rD MO wi D2yT4STiRaurich, M, #3HISTihIRs3STL 11 [sLISTE a

S5SUMIG-Y Syi2 RS 1131SyS & ¢S0y2t23)I- RS 24 161 Syli24, §yWSIARIR RS [Ssy, Hnammi [Ssyi 94LI1-31-
*afranr@unileon.es

Resumen

La seguridad Y10Ii2012t53101- de los vegetales frescos cortados, representa un reto para la industria
alimentaria debido a TSysY Sy24 de 02yiil-Y ly1-0lsy cruzada durante su lavado, que pueden dar lugar
a la presencia de LIIis3Sy23, incluyendo Listeria monocytogenes. Aunque el hipoclorito &sRI02 es el
agente Y'H utilizado para controlar estos problemas, presenta inconvenientes, como la 20 I-0isy”
de subproductos nocivos y la LISIRIRI- de eficacia en presencia de materia 2i34y10l-. En este contexto,
el objetivo de este estudio fue evaluar el potencial del plasma IiY 257502 no SIY102 (PANT) como
alternativa seguray eficaz a los compuestos clorados en el lavado de lechuga fresca cortada (LFC).

Para ello, se emples un sistema de lavado Riy}Y102 (que imita las condiciones industriales) con
NSOMOdztl-0lsy de agua a 10 ¢/ y un caudal de 240 L héy, realizando tres ensayos independientes, con
() agua potable (control), (ii) agua tratada con PANT (175 V, 1600 Hz, 0,8 [Y'lyey de aire), (iii) agua
con hipoclorito sRi02 (5 ppm de cloro libre). Durante 65 min se fl05 LFC a un ritmo de 200 JiY ly&y,
recogiendo muestras de agua y producto en tres tiempos (inicio (1-5 min), mitad (30-35 min) y final
(60-65 min)) para determinar la Li26fl-0lsy viable de L. monocytogenes, previamente inoculada (10°
UFC mL2). 1RSY'H, se almacenaron muestras lavadas de LFC a 4 ¢/ durante 9 Rll-4 para evaluar la
S¢2fi:0lsy de la carga microbiana y el impacto en su textura y color. Asimismo, se llevs a cabo la
OHII-0GSINTI-Ohsy Tial021jdz1Y 101 (pH, potencial redox, conductividad StSOili0I-, absorbancia a 254 nm,
turbidezl RSY IyRI- 1jaziY'101- RS oxligeno, asfiR24 totales) del agua de lavado.

El tratamiento con PANT redujo en torno a 2,3 unidades logHiiYi0as la Li2ofl-0lsy” de
L. monocytogenes en el agua a lo largo de todo el ciclo de lavado, limitando su transferencia a la LFC.
min, lo que sugiere un efecto combinado del plasma y la ISTIESHI-Olsy en el control de este
microorganismo. YRSY 43, cabe destacar que el PANT no 1450is a la textura ni al color del producto.
No obstante, el hipoclorito &sRi02 Y2illis una mayor eficacia, manteniendo los recuentos
microbianos, durante todo el proceso, por debajo del §iY1iS de RSiSO0isy.

En 02y0ftzalsy; el PANT resulta una estrategia prometedora para el mantenimiento de la calidad
Y'l0i2612t53101- del agua utilizada en el lavado de los vegetales frescos, debido a su capacidad para
inactivar microorganismos sin afectar los atributos de calidad de los productos, aunque su
WY LESY Sylil-0lsy industrial requiere la 2LiY MTI-0lsy de los tratamientos para alcanzar la eficacia del
cloro.

Palabras clave: plasma I-iY2atSI102 no (SIY102, agua de lavado, L. monocytogenes, lechuga, calidad sensorial.
CiylyOil-0lsy: este trabajo forma parte del proyecto TED2021-131427B-C22 financiado por
MICIU/AEI/10.13039/501100011033 y por la lyisy Europea NextGenerationEU/PRTR. #y3St Cllly0Si es
beneficiario de un contrato predoctoral (BOCYL-D-17102024-8) financiado por la Junta de Castilla y [Ssy'y
cofinanciado por el Fondo Social Europeo Plus (FSE+).
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LyK1610isy RS Staphylococcus aureus L2 02y3a21012a atyiSiid2a RS
Y0203 1-y1aY 24 IMafl-R24 RS LIi2Rdz0023 00523

oA

991- CSiyFyRSTL2*, Pablo Moro1 II-g1Si w2RI)Fd:ST12, Baltasar Mayo!2 & 1y1- . StSy CtsliST2

IDepartamento de alli2oi2(23)1- y .121jaY1011 Instituto de Productos [#0i524 de Asturias (IPLA), Consejo
Superior de Investigaciones /ISy(ifi0l-4 (CSIC), Francisco Pintado Fe 26, 33011-Oviedo; 2Instituto de
LyBSaial-Otsy {1yaiHinl- RSE tilyOILI-R2 RS 1 aidzl-a oL{t ¥l 1OSYIRI- RS w2Y |- &yl oonmmth@iSR2I ¥ aidziil-4

*eva.fernandez@ipla.csic.es

Resumen

Lyli2Rdz001sy0 La 02yil-Y iy1-0lsy por Staphylococcus aureus representa un factor de riesgo relevante
en la seguridad alimentaria, especialmente en quesos artesanales elaborados con leche cruda. Esta
bacteria se asocia tanto a mastitis a0z00flyi01-4 como a deficiencias en las LIH0I01-a KI3SyI0l-4 durante
el 2IRS32 y el procesado de la leche. La alta virulencia de S. aureus se atribuye a su capacidad para
crecer en un amplio rango de temperatura y la LIi2Riz00ksy de enterotoxinas termoestables. En este
contexto, una de las estrategias Y44 efectivas para la lyKioi0isy de Lil-is3Sy24 en queso es la
Qe TI-Olsy RS Odzfliid2a LN2(S0020S4 10z NSTSNOSY tI- IOGAIRIR 1-yArYI00200-y1- RS 24 FSNY Syfi2a.

Objetivo. Evaluar la capacidad inhibitoria frente a S. aureus de cepas de bacterias y levaduras que
constituyen la microbiota dcore¢ del queso Cabrales, comparando su eficacia individual y combinada.

Material y Y'Si2R240 Se evaluaron 12 cepas de especies distintas, individualmente y en consorcios,
incluyendo bacterias $01R2 t40{i01-4 (BAL), bacterias no-BAL y levaduras. La actividad inhibitoria, tanto
dependiente como independiente de contacto, se S¢1-izs en medio de cultivo BHI mediante la medida
de la densidad sLiii0l- y recuentos microbianos. Posteriormente, se seleccionaron algunos consorcios
LIHII- &6z SOI-dz1-Otsy Sy 50K Se

Resultados. En los cultivos independientes de contacto, en los que se SgIHizs el crecimiento de
S. aureus en los sobrenadantes en los que se KI-6jl-y cultivo las cepas y consorcios, se 2035105 una
gran lyK1ol0isy (75-80%). El mayor efecto inhibidor lo Y 24iils la cepa de Lactiplantibacillus plantarum.
Sin embargo, en el ensayo de co-cultivo, donde existe lyiSiI-00isy entre microorganismos, se 203505
un efecto dlySI3102 entre cepas en la lyKiol0lsy de S. aureus. Siendo los consorcios 4BALG (Lactococcus
lactis, Lactococcus cremoris, Lpb. plantarum, Leuconostoc mesenteroides, Lacticaseibacillus casei y
Tetragenococcus koreensis), GPROCARIOTASE (que (IFY'01SY incluye las especies Staphylococcus
caseorum, Brevibacterium linens y Corynebacterium variabile) y GTODAS¢ (incorpora IFRSY 44 las
especies de levaduras Geotrichum candidum, Debaryomyces hansenii y Kluyveromyces lactis) los que
mostraron mayor efecto inhibidor, causando un descenso de 1-3 logio UFC mL* en los recuentos del
UIi53Sy2. El Ll-ilisy de lyKiol0isy de los consorcios en los co-cultivos en leche se mantuvo. Sin
embargo, la actividad inhibitoria fue muy superior con descensos en los recuentos de 3-5 logio UFC
mLL (01-4 ny KI £2 1jizS &3ym0s fI- St iy1-0isy' RS S. aureus del cultivo o recuentos de %10t UFC mL™L.

/2y0ftdlsy0 El estudio evidencia el potencial de algunos de estos consorcios microbianos como
estrategia de control frente al desarrollo de S. aureus Sy Lli2Rdz0(24 t40iS240

Palabras clave: Staphylococcus aureus! yKioi0isy RS Lil-is3Sy24! microbiota del queso, BAL
Cly1-yGil-0isyT Proyectos del PN (PID2022-141271NB-100) y Principado (IDE/2024/00073650916)
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Rethinking food spoilage: linking microbial composition to spoilage
outcomes in ready-to-eat meat products

51T auy*, Ponsero, 14l {ly3K, Su4l Seecharran, ¢yl Som, Nyut ikhanag, Hyul DazitSINST, Aviyl
Gilmour, My y

'Quadram Institute Bioscience; 2Center for Microbial Interactions;
*Maria.Diaz@quadram.ac.uk

Summary

Understanding food spoilage requires moving beyond single-organism perspectives to a
community-level view of microbial composition. In ready-to-eat meat products, microbial
communities are selected during processing and develop under refrigerated, modified atmosphere
packaging conditions. However, how these communities collectively drive spoilage outcomes, such
as discolouration, remains poorly understood, limiting our ability to manage spoilage in systems
where preservation relies less on additives and more on controlling microbial communities.

Here, we investigate discolouration spoilage in wet-cured ham as a model system. Starting from the
observed discolouration, we structured the study around three objectives: to define the nature of
this discolouration, to identify candidate microorganisms driving this outcome, and to further
characterise broader community-level changes associated with the spoilage outcome. These
objectives were addressed by integrating physicochemical analyses with shotgun metagenomics,
culture-based isolation, whole genome sequencing, and phenotypic characterisation.

First, physicochemical analyses using spectrophotometry and LC¢MS showed that the discolouration
corresponds to a loss of the characteristic pink colour of cured meat. LC-MS analysis indicated
changes in heme-associated compounds, consistent with myoglobin degradation. Based on these
observations and existing literature, we hypothesised that HiOi production by bacteria drives
discolouration through oxidative damage to the heme group.

Second, to identify microbial contributors, we combined metagenomic comparison of spoiled and
non-spoiled samples with culture-based isolation. This integrated approach identified taxa
significantly enriched in spoiled samples. Candidate species were prioritised based on differential
abundance and genomic potential to produce HiOi, and five of these were experimentally confirmed
to reproduce the discolouration phenotype under controlled conditions.

Finally, we examined broader differences in microbial community composition associated with
spoilage beyond the organisms directly implicated in discolouration. While specific taxa were
associated with spoilage, their detection alone was not sufficient to explain why discolouration
occurred or was absent. Unspoiled products with shorter storage times under deep-chilling
conditions exhibited a distinct microbiome characterised by the higher abundance of specific taxa,
which was consistently depleted in samples with prolonged storage and in spoiled products. This shift
suggests a loss of the initial community structure and the emergence of a simplified microbiota
associated with spoilage. Together, these results indicate that spoilage is accompanied not only by
the enrichment of specific microorganisms, but also by a shift in community structure characterised
by the loss of taxa associated with non-spoiled conditions. This raises the possibility that maintaining
or restoring the initial microbial community could represent a microbiome-based strategy to delay
or prevent spoilage in reduced-preservative systems.

Palabras clave: Food spoilage, Food quality, Microbial communities, Shotgun metagenomics
Clyl-y0il-0lsy: UK Food Safety Research Network
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975002 RSt Odztig2 hyI0M-R2N & I-Redzyi2 1-ziis0i2y2 a260S I LN20SsHaia RS dry”
queso de leche de burra 'y oveja

Duque C**, al-liijyST {*, Carbajo C*, Tornadijo M.E.%, Abarquero D2, Fresno J.M*

IDiigzLI2 . 1 1¢1 U620 113SyS & ¢S0y2t23)1- RS 24 161Y Syli2al *yIgSIARIR RS [Ssyd M [Ssyi 93LIF314
*cdugp@unileon.es

Resumen

La leche de burra ha despertado un notable lyiSiiSa debido a sus propiedades nutricionales,
yaziN-0Sdzii01-41 funcionales e ly'Y dzy2t53101-40 Sin embargo, la Stl-021l-0i5y de queso exclusivamente con
esta leche resulta inviable, debido a su bajo contenido en grasa y 0I-4S)y1- y a la elevada 02y0Sylil-Olsy”
de compuestos antimicrobianos, que dificultan el desarrollo de cultivos iniciadores. Como alternativa,
se ha planteado la Sfl-021l-0lsy de queso mediante la mezcla de leche de burra con leche de oveja
gue cuenta con mejor aptitud quesera. El objetivo del estudio fue evaluar la influencia de la
ly02iLi211-0lsy de un cultivo iniciador adjunto I-zis0{i2y2 sobre los procesos LI2i521i024 de un queso
St1-6201-R2 I- LGN RS dzy1- Y'STOfI- RS tS0KS RS 20521- & odziil- Razil-yiS St 20542 RS Y I-Rdzil-Otsyo

Se elaboraron dos lotes de queso (control y experimental) a partir de una mezcla #0iSI- compuesta
por un 70 % de leche de oveja y un 30 % de leche de burra de la raza Zamorano-Leonesa. Para el
queso control (C) se SYLJtSs un cultivo iniciador comercial constituido por cepas de Lactococcus lactis
y L. cremoris, mientras que el lote experimental (E) fue elaborado con este mismo cultivo comercial y
un cultivo Izis0i2y? adjunto constituido por una cepa de Lacticaseibacillus casei 007-ROG 2-2 y otra
de Lacticaseibacillus paracasei 006-ROG 4-1. Se SilidzRis la S@2{0lsy de las principales fracciones
nitrogenadas durante la YIRazil-0lsy con el fin de conocer la SEiSyalsy y la profundidad de la
LIi20Sstia

El tiempo de Y IRRizll-Olsy fue el principal factor determinante en la L2iSs6dd en ambos lotes de
queso, 26aSIi34yR24S un incremento significativo tanto en su SEiSyalsy como en su profundidad con
el transcurso de la Y I-Rzll-Otsyb La SEiSyaisy de la LNi2iSstiaN (%NS-pH 4,4/NT) IzY Syfiis desde valores
iniciales cercanos al 13 % hasta aproximadamente 19,52 %y 19, 80 % al final de la Y IRizll-Olsyen los
quesos Cy E, respectivamente, estando en consonancia con lo descrito por otros autores para quesos
de oveja. De forma paralela, la profundidad de la LIi2iSsfia1a (NS-TCA 12 %/NT) 1-Y'6ISyY 24ills un
incremento progresivo entre los 15 y 120 RJI-4 sufriendo un aumento entre ambos puntos de
muestreo del orden de 2,3y 3,3 veces para C y E, respectivamente.

Por el contrario, el tipo de cultivo empleado apenas tuvo efecto sobre la LIi2iSsfiédE ya que los dos
lotes presentaron una S@2{0isy” similar al final del periodo de YIRull-0lsy® No obstante, se
observaron diferencias significativas (p<0,05) en etapas intermedias, concretamente a los 45 RI-4 para
la SEiSyaisy'y a los 15 y 45 Ril-4 para la profundidad, que Li2RIjll-y estar relacionadas con la actividad
L20S260101- SALISOMOI- RS fI-4 0SLII-4 RS Lb. casei y Lb. paracasei utilizadas.

Palabras clave: Leche de burra, leche de oveja, fracciones nitrogenadas, cultivos adjuntos,
Y IRRizl1-Olsy

Ciy1-yOM-0isyT Universidad de [Ssy! Proyecto D-477, 94il-0isy ¢S0y2ts3101- de la Leche (ITACyL) y Finca
Buleza
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51dS32 RS 0SLII-a ISLI2WGSHI-4 Fz20S30SyaSa LIl St SaldzRi2 TazyOi2y1€ RS {24
sistemas TCS-D y TCS-G en Lactococcus lactis

1E2ya21CSlyRyRSTI {SI3121+T /1Y LISERT 1y1- . SESyE: aliySTL - SI-iT?

1yadiidzi2 RS tii2Rdz0(2a [#00S2a RS Valdzill-a (IPLA-CSIC), ¢/ Francisco Pintado Fe 26, 33011 Oviedo (Asturias)
*sergio.alonso@ipla.csic.es

Resumen

La pared celular es esencial para la supervivencia bacteriana y su integridad depende en gran medida
de sistemas de dos componentes (TCS) capaces de detectar y responder a alteraciones de la misma.
En Lactococcus lactis existen dos TCSs implicados en la respuesta a S4iliSa de la pared celular: TCS-D
(CesSR) y TCS-G, 2liisf2324 de los TCSs LiaSR y BceRS de Bacillus subtilis. El objetivo de este trabajo ha
sido el desarrollo de herramientas basadas en fluorescencia para caracterizar, de un modo
2aiSY Hil02, la 10ii01-0lsy” de ambos sistemas frente a distintos estresores que afectan a la pared
celular.

Para ello, construimos LI#Y1R24 basados en pRCR (1) creando fusiones traduccionales de los
promotores PcesF (TCS-D) y PysaD (TCS-G) con el gen mrfp que codifica la LI2iSy1- fluorescente
mCherry. L. lactis 1L1403 se illyat2llY's por StSOli2LI2II-0lsy” generando las cepas reporteras
multicopia IL1403/pTCS-D y IL1403/pTCS-G. Cultivos en fase exponencial se expusieron a una o l-iSlijl-
de compuestos que alteran la dlyliSaid o laintegridad de la pared celular a concentraciones inhibitorias
y subinhibitorias determinadas previamente.

Los resultados demostraron una respuesta proporcional a la 02y0Syiill-0isy del inhibidor y patrones
diferenciales de 10iiglI-0lsy! TCS-D se induce S&LSOOIY'SYUS en presencia de vancomicina y
lactococina 972, mientras que la bacitracina activa tanto TCS-D como TCS-G. En este ¢flilY'2 caso,
TCS-G es Y+ sensible al SailiS causado por este Iyilolsd102, dado que se activa a concentraciones
Y44 bajas que las detectadas por TCS-D. En su conjunto, estos resultados sugieren cierta
SaLISONTIOlsyY RS t2a ¢/{ TSyIS I- 24 SailY tzt2a 1y1-€iT1-R240

Con el fin de validar estos resultados, descartar efectos derivados de la dosis 3SyI0l- y garantizar una
mayor estabilidad en ausencia de lyiioisii024] generamos cepas reporteras monocopia 1L1403-
mTCS-D e IL1403-mTCS-G. Para ello, fue necesario RIAS3 I el vector de lyiS3NI-Olsy pGhost9::bIL310
en el que se clonaron las regiones flanqueantes del profago defectivo bIL310 de L. lactis 1L1403, el
cual fue reemplazado por los casetes reporteros. Los ensayos preliminares indican que, en el caso de
TCS-D, se obtienen factores de lyRiz00isy similares a las cepas reporteras multicopia. Por el contrario,
la baja actividad basal del promotor PysaD dificulta cuantificar su respuestay el procedimiento debe
ser optimizado. En su conjunto, las herramientas generadas nos LISUYlilidy profundizar en la
respuesta al SilliSa de la pared celular en L. lactis y abordar la OMiI-0iSIiTI-Olsy funcional de TCS-D y
TCS-G.

(1) Mohedano et al. 2015, DOI: 10.1007/s10295-014-1567-4

Palabras clave: Lactococcus lactis, TCS, pared celular, IS3fl-0isy 3Syi0l-
C?\Yl'ﬁ“'@?\S)fi PID2023-1498520B-100 (MCIU /AEI /10.13039/501100011033 / FEDER, EU) y Grant
IDE/2024/000721 (AGENCIA SEKUENS, Gobierno de Asturias and FEDER, EU).
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PS1-11
1yAiaa 3Sys Y102 RS 0SLII-4 RS Brevibacterium linens aisladas de queso
de Cabrales

Pablo Moro*I WI-giSll w2RIN3dzST22, Souvik Das3, 991- CSllyFyRSTH21 1y1- . SESy CisliSTA2 y Baltasar
Mayol?
Afiliaciones: !Departamento de al0i2o12t23)l- y .121jdiY10H Instituto de Productos [#0iS24 de Asturias (IPLA),
Consejo Superior de Investigaciones /iSyiifi01-4 (CSIC), Francisco Pintado Fe 26, 33011-Oviedo; 2Instituto de

ly®Saliial-0isy Sanitaria del Principado de Asturias (ISPA), Avenida de Roma s/n, 33011-Oviedo, Asturias; 3CSIR,
North East Institute of Science and Technology (NEIST), NH-37, Pulibor, Jorhat Assam, India

*pablo.moro@ipla.csic.es

Resumen

Lyli2Riz00ks Y Las bacterias del 3SySli2 Brevibacterium se encuentran en elevada abundancia en la
superficie de quesos de corteza lavada como Limburger, Munster, Brick, Tilsiter y Appenzeller, donde
RSaSY'LIS3I-y un papel clave en el desarrollo de sus propiedades 2i31-y2{SLIil01-4! incluyendo textura,
color, aroma y sabor. Mediante (S0yI01-4 Y Sill-il-E2y5Y101-4] nuestro grupo ha identificado de forma
reciente poblaciones significativas de brevibacterias en queso de Cabrales w2RI)3iST et al., 2025;
Foods, 14: 2366; doi: 10.3390/foods14132366), lo que ha permitido el desarrollo de medios de cultivo
para su aislamiento (semi)selectivo. Dada su posible Y'Lfi0I-0lsy en la Y IRRizll-0lsy de este queso, se
Saik llevando a cabo la OHI-OGSITI-Olsy 1Sy20ILI01- y 3SySii01- de diversos aislados de brevibacterias
con el fin de seleccionar los Y44 adecuados como cultivos adjuntos de Y IRRizlil-0isy. La OMII-06SINTI-Olsy
incluye la &S0dzSyOil-Olsy” completa y el I'yHidd comparativo de sus genomas. En este trabajo se
RSa0MaSy tI-4 LyOiLII-£Sa OMIF0iSINEGO1-a Sy Y1014 RS nueve cepas de Brevibacterium linens.
Material y aSi2R24Y ADN 3Sy5Y'102 de las cepas fue secuenciado mediante llluminay las secuencias
ensambladas con Unicycler y anotadas mediante el servidor del NCBI. El Iy se lISIiTs empleando
diversas bases de datos y herramientas 6i2iyF2ilYHil0l-4l como PlasmidFinder, BAGEL4, PHASTER y
CRISPRCasTyper! dzyti2 02y 02 Y LIMI-0i2ySa RIISOi1-4 RS 3SySa & Li2{S)y1-a0

Resultados: En promedio, los genomas presentaron un {l-Y'I-32 de 3,83 Mb, un contenido de G+C del
64,8 % y alrededor de 3430 secuencias codificantes. Se 204SIigs una alta abundancia de secuencias
de lyaSli0isy! junto con escasas secuencias de origen 73102 y uno o ylyagy gen asociado a liSLII01-0lsy”
LfI-aY)RIOI Desde el punto de vista de la seguridad alimentaria, no se detectaron secuencias
repetidas ni genes asociados a sistemas CRISPR-Cas. Asimismo, no se identificaron genes relacionados
con patogenicidad, virulencia o resistencia adquirida a Iyiiols(i02a. En iStl-0isy con los procesos de
Y I-R@ziI-0isy” del queso y su posible HI0I-0lsy” como cultivos adjuntos, las cepas mostraron una
notable diversidad de genes implicados en el metabolismo LIi2(S2{ii102 y fiLi2(ii102 (12¢15 proteasas,
Y} de 60 peptidasas y 28¢31 lipasas/esterasas), I-4l como agrupaciones 3SyI0l-4 para la 612a)yliSa1a
RS LISLIiIR24 Iyt I0N2011-y24 dlinaridinas, linocinas y/o saciiLISUIiIR24).

/2y0ft:élsyT Algunas cepas caracterizadas Sal4y/ listas para su ensayo como cultivos de Y I-RRizil-0isy.
Estos LI2RI)I-y"servir para reproducir el aroma y sabor (jL1i024 del queso de Cabrales, como fermentos
para otras variedades o para diversificar las propiedades sensoriales de otros productos fermentados.

Palabras clave: Microbiota del queso, 3SysYI0I1 cultivos adjuntos, cultivos de Y I-Rizll-0isy!
Brevibacterium, Brevibacterium linens

Cly1-yOil-OtsyT Proyectos del PN (PID2022-141271NB-100) y Principado (IDE/2024/00073650916)
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PS1-12
LRSYUIFI0I-0hsyY 2£S0uE1H RS f1-4 Oomunidades microbianas aisladas de

bagazo de manzana

tldztl- alily-Vicente!2*, Pedro Riesco2l LySa /1H@SiSn¢21S12, Lorena Ruiz!?, Abelardo
Margollest2
Uylidiz RS ti2Ra0i2a [406524 RS Vaddahl-d oLt [ 1n/{L/0 OkCll-y0iE02 tiyiil-R2 CSI Hel oonmm h@ISR2T 2nstituto
RS LyBSaiial-Oisy {1-yAiHn- RSt tiityOILII-R2 RS 1 aidil-4 oL{t 1o
*paula.martin@ipla.csic.es

Resumen

El bagazo de manzana, o magaya, el subproducto &sfiR2 generado durante la LIi2Rd:00isy de sidra,
alberga un ecosistema microbiano complejo cuya biodiversidad S&i# poco caracterizada. En este
estudio, se identificaron aislados microbianos obtenidos de fermentaciones de magaya de las
01-YLI-31-4 de LIi2R:z00ksy de sidra GDOP Sidra de Asturiasé de 2021 y 2023, con el objetivo de mejorar
el conocimiento de las comunidades microbianas asociadas a este sustrato y explorar posibles
I-JE01-012ySa 612(S0y2t53101-4 RS fl-a yazSo1-4 0SLI-A.

La magaya se RSs fermentar de forma Sal2yibySI-y se 4SY 6lis en una 61-iSUil- de medios de cultivo
seleccionados para el aislamiento de diferentes tipos de microorganismos, fundamentalmente
bacterias #00I01-4 y 1-0S01014, y levaduras. La IRSyiifI0I-0lsy molecular de una &StS00isy representativa
de los aislados obtenidos se 5¢s a cabo mediante 1Y LIfiTI0I-0isy por PCR de la IS3isy TS, en el caso
de las levaduras, y del gen ARNr 16S, en el caso de las bacterias. Los productos de PCR fueron
secuenciados y las secuencias resultantes se analizaron con el software UGENE para seleccionar
regiones de alta calidad y cobertura sLilY' 14 La 1-43y1-0lsy (1E2y5Y 10l se NSIHiTs utilizando la
herramienta BLAST del NCBI.

Se identificaron con SEli2 un total de 399 aislados, correspondientes a aproximadamente 77 especies
microbianas distintas. Las levaduras representaron el grupo dominante, con un 62% del total de
aislados, mientras que el resto ly0fis bacterias 40IR2 t#0ii0as, bacterias $0IR2 I1-0S(ii01-4 y otros
taxones bacterianos.

Los resultados revelaron una elevada diversidad microbiana asociada a las fermentaciones de
magaya y ponen de manifiesto el predominio de las levaduras en este entorno. La IRSylifi0l-0isy de
esta 02{S00sy constituye una base valiosa para futuros estudios centrados en la S02t23l- microbiana,
la Riy3Y'10I- de las fermentaciones y el uso 612iS0y2t53102 de cepas seleccionadas procedentes de
subproductos de la sidra.

Palabras clave: CSIYSyilOlsy de Magaya; Diversidad Microbiana; IRSy(if0I-0isy” TIE2y5Y 10T
Microbiologia de Alimentos.

Cly1yOil-0tsy Los autores agradecen la Fiyl-yOil-0isy S02y5 Y10I- recibida a (0S4 de las ayudas CSIC
202370E168 y ayuda para grupos IDE/2024/000704 (GRU-GIC-24-025) financiada por SEKUENS.
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PS1-13
T'yHisis integral de microbiomas y resistomas en carne y entornos de
procesamiento chiyico

Elena Fery}yRez-Trapotel2, JosS Francisco Cobo-DjiI-z123, Avelino #fvarez-OliRs3ez23*

Departamento de Higiene y Tecnol23jI- de los Alimentos, Universidad de Lesy! [Ssy! 9aLII-317 2Instituto de
Ciencia y Tecn2f23l- de los Alimentos, Universidad de Lesy!: Lesy! EdLI-31; 3Instituto de Investigacisy
Biosanitaria de Lesy! } yiversidad de Lesn, Lesyl EdlI-31-

*aalvo@unileon.es

Resumen

La resistencia a los antimicrobianos supone una de las principales amenazas para la salud global. A
este problema se suma la posibilidad de (ill'yaY 1dlsy de resistencias a {lil-0S4 de la cadena alimentaria.
El objetivo de este estudio fue caracterizar microbiomas y resistomas de diferentes tipos de carne, |-l
como diferentes superficies de la industria 0HiyI0l- para conocer su 1Y Lfi0I-0isy en la LIi2LI-31-0lsy de
genes de resistencia a antimicrobianos (GRASs), partiendo de todos los metagenomas disponibles a
partir de estudios previos en la literatura. En total se analizaron 627 muestras de materias primas,
productos derivados y superficies en industrias 0Hlyi0l-4 (porcino, vacuno y I9\02{l- todas ellas
secuenciadas mediante (1S0y2t23)I- de lecturas cortas (lllumina). Se filtraron las lecturas obtenidas en
TizyOlsy de su calidad y longitud mediante Trim Galore y se clasificaron (I£2y5Y10l-Y $yiS mediante
Kraken2 usando la base de datos PlusPF modificada a la cual se I-31-RISIi2y genomas tipo de especies
encontradas como genomas ensamblados desde metagenomas en industria OHiyI0l- en trabajos
previos. La 6GaljizSRI- de GRASs se iS@s a cabo mediante la base de datos Resfinder utilizando bowtie2
como software de K2Y2(23)l«IflySI-0isyd El ensamblaje de las lecturas se ISIfils mediante
metaSPAdes y los contigs obtenidos se alinearon contra la base de datos Resfinder utilizando blastn
como software de K2Y 223|I-«I4lySI-0lsy’y, posteriormente, se asignaron {I-E2y5 Y 101-Y SyfiS siguiendo
la YSi2R2f23\l- descrita anteriormente. Para analizar los elementos 3SySi1024 Ys@lfSd (EGM)
presentes, se emplearon las herramientas Platon, PlasmidFinder, IntegronFinder, MeFinder y
Genomad. La 02YL230lsy” bacteriana Y?24ills una alta abundancia relativa de los 3SySi2a
Pseudomonas, Psychrobacter y Acinetobacter. Por otro lado, el I'yHidl del resistoma Y 24ilis un perfil
de GRAs diferente entre las superficies provenientes de industrias I-2j02fl-4 con respecto a las de
porcino y vacuno. Los genes Y44 abundantes se asocian con la resistencia a I'yilolsii02a de las familias
de las tetraciclinas, los oSil-l-0i4Y1023! los I-Yly23t0s58iR24 y las estreptograminas. Las canales de
pollo presentaron la mayor riqueza y diversidad de GRAs en 02Y LIHI-0isy con el resto de materias
primas y productos derivados. 'RSY ¥l se 263SI¢'s una menor abundancia de GRAs en los cortes de
porcino con respecto a sus diferentes productos derivados (curados y fermentados). El I-yHia\a de los
contigs Y 24ills que los principales 3Sy5li24 asociados con GRAs fueron Staphylococcus, Acinetobacter
y Aeromonas. Se identificaron distintos EGM, como LtFYIR24! transposones, integrones y secuencias
de lyaSliOisyl en contigs que 02yiSyJly” GRAs. En conjunto, los resultados proporcionan una gidisy
exhaustiva del microbioma y el resistoma presentes en diferentes carnes y superficies asociadas,
TI-0MIdI-yR2 dy1- S@Iizl-Olsy”Y 4 LINSONI- RS 24 1155324 AlyOurtl-R24 1€ 02yad’Y 2 RS Sali2a LIi2Ra0(240

Palabras clave: metagenomas, microbioma, resistoma

Ciyl-yOM-OlsyT Este trabajo fue financiado por el Ministerio de Ciencia e Innovalisn (PID2020-
118813GB-100). EFT recibe una beca predoctoral (FPU) del Ministerio de Universidades de Espa3a
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PS1-14
Estrategias sostenibles para potenciar fl- FSIY Syil-Olsy Y I-2t40{101- en
Ohy2Y a2 RS aoLNi2Rdz002a Sy2fs31024 & de levaduras no-Saccharomyces

w2RIFdSTwS8I W1 ¢21-322, P., Ruiz-de-Villa, C.2, Poblet, M.2, Bordons, A.%, Balmaseda, A.%, w2153,
N.2, Reguant, C.1*

Universitat Rovira i Virgili, Departament de .J2lj@Yi0l- i Biotecnologia, Facultat diEnologia, ! Grup de
Biotecnologia 9y2t5310l-, 2 Grup de Biotecnologia Microbiana dels Aliments. C/ Marcelifl Domingo 1, 43007,
Tarragona, 9allI-3I-

*cristina.reguant@urv.cat

Resumen

Este trabajo tiene como objetivo evaluar el potencial de distintas estrategias destinadas a mejorar el
desarrollo de la FSIY Sytl-0isy” Y 12840101 (FML) en vino. Esta TSI Syfil-0lsy es un proceso clave en la
Stl-620l-0lsy” de vinos tintos y blancos con elevada acidez, y es realizada principalmente por
Oenococcus oeni. La FML contribuye a disminuir la acidez, y potenciar la estabilidad Y'10i26i2t53101- y
a la calidad sensorial del producto final, aunque su desarrollo Sait condicionado por un entorno
I-RASHa2 OHI-OGSINTI-RZ Li21 6142 LI 11 SESAIRI- 02y0Syiil-Oisy RS Siil-y2t & S&01-45T RS yaiinSyiSas

En primer lugar, se S@I4izs el efecto de la I-RI0Isy de fil-4 de vino, subproducto natural de la Glyi101-0isys
Se emplearon fjil-d procedentes de distintas vinificaciones con el objetivo de evaluar su capacidad para
acelerar la FML y favorecer la I-RI-LIil-0lsy bacteriana. Los resultados obtenidos se asociaron a la
fioSUI-0isy” de compuestos como IYly240IR2& LISLiIR2A Y Iy2Li20SW1-4, H0IR2& grasos y
antioxidantes, los cuales contribuyen a mejorar el metabolismo y la tolerancia al SaliSa de O. oeni.
Asimismo, los estudios {ill-ya0iiLiis Y102s y LIi2iSsY102s de O. oeni corroboraron el efecto positivo de
fl- 1RI0Isy RS fjI-4 sobre la respuesta bacteriana a las condiciones desfavorables del vino.

Por otra parte, se SgI-izs el efecto del uso de Torulaspora delbrueckii en 02 6ly1-0lsy con S. cerevisiae
sobre la FML. La presencia de T. delbrueckii TI02iS0is el desarrollo de la FML, acelerando su inicio y
reduciendo su Rill-0isyd Este efecto se NSfI-0I2ys con un aumento en la 02y0Syfll-0isy” de
Y Iy2LI2(S)y1-4 disponibles para las bacterias, entre otros posibles factores beneficiosos.
Finalmente, se SaldzRis el papel SaLISOIFI02 de las Y Iy2L2(Siy14 como fuente de nutrientes para O.
oeni. La IRRi0Isy de extractos de Y I'y2LIi2iS)y1-4 de levadura liSadfis ser eficaz en la SallY dztl-0isy de la
FML. Se pudo asociar un efecto Y4 beneficioso sobre la FML a Y Iy2Wi2iSjy1d de mayor peso
molecular y contenido proteico. Asimismo, se 204595 un consumo diferencial de estas Y 2{S0dztl-4
por parte de O. oenil 02yFIY IyR2 &z II2@SOKI-Y1Syli2 Y Siil-6561026

En conjunto, los resultados destacan el potencial de las fil-d como aditivos naturales y sostenibles,
ricos en Y Iy2LN2iSiy1-4, para mejorar la FML. ¢I-Y'61Sy se 02yFllY's el lyiSiSa del uso de levaduras
como T. delbrueckii para la I-0{i¢1-0tsy de la FML. Estas aproximaciones no solo contribuyen a optimizar
la eficiencia fermentativa, sino que {I-Y'6ISy” promueven la @12iiTI-0lsy” de subproductos y el
RSaMN2{t2 RS LIHOHOI1-A IHySIRI-E 02y tl- SO2y2 Y )I- OWOdAl y la sostenibilidad Sy”St 45021 Glindyfo2tl

Palabras clave: Oenococcus oeni, TSIY Syll-0isy Y 42600101, §il-4 de vino, Y Iy2LIi2{iSiy1-4, Torulaspora
delbrueckii

Cly1yOil-Olsy: Proyectos PID2024-1580770B-100, PID2021-1249430B-100, PGC2018-101852-B-100
financiados por el MICIU / AEI / 10.13039/501100011033 / FEDER, UE. JR, PT, CRV agradecen las
ayudas 2021PMF-PIPF-3, 2019PMF-PIPF-44 (URV) y 2020 FISDU 00359 (GenCAT), respectivamente.
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PS1-15
perspectivas mediante metabarcoding sobre la supervivencia a largo
plazo de Lachancea thermotolerans Sy aidiSY I-4 RS 1SIY Sylil-Oisy RS

aceitunas

Penco-Parra, D*, Gil-Flores, P, Bautista-Gallego, J

5SLMGIFY Syli2 RS Z1Sy0il-4 12Y SRIOIE 6#1ISI- RS alliz2oi2t23)1-0 CI-0dztil-R RS Z1SyOil-al ! yIgSIaIRIR RS
Extremadura, 06006 Badajoz, Spain
*davidpp@unex.es

Resumen

Las aceitunas de mesa representan uno de los productos vegetales fermentados de mayor consumo
global, concentrando su LIi2Riz00ksy principalmente en la cuenca Y SRIiSIIHySI4 No obstante, el sector
se enfrenta a retos S0y2f53102a ONiii024 especialmente en lo que respecta a la baja tasa de
supervivencia inicial y la deficiente tasa de 1Y Litlyil-Olsy de los cultivos iniciadores comerciales. Esta
LI26ESY HiI0I- ha impulsado la 6¢dlji:SRI- de microorganismos alternativos que presenten una mayor
LEI-AG0IRIR I-RI-LIGMIGI- & dzy LI20SyOMI 6120S0y2t53102 Ad2LISNI210

En el presente estudio, se S@I{izs el impacto y supervivencia de cepas seleccionadas de Lachancea
thermotolerans en fermentaciones de aceitunas verdes estilo SaLI-32f, dada su alta capacidad de
L2Rdz00ksy de #0IR2 HH0(102 y su resiliencia a diferentes tipos de SailSa {jLI024 de estos procesos. Para
ello, IIRSY ¥ se lISIHiTs una ly20zl-0lsy secuencial con Lactiplantibacillus plantarum. El seguimiento
de la OlySii0l- fermentativa se lISIi1s mediante 1yAidd Fiai021jiY102a y Yi0i2612t531024 Asimismo,
se {tS05 a cabo un estudio mediante metabarcoding para caracterizar la Rly}Y'10l- de poblaciones en
cada fermentador estudiado, y determinar la influencia de la ly20dfl-0lsy” con L. thermotolerans.
Finalmente, los productos finales obtenidos fueron evaluados a nivel sensorial.

Los resultados evidenciaron una persistencia notable y prolongada de las cepas de L. thermotolerans
durante el proceso fermentativo, manteniendo niveles de abundancia elevados hasta Y4 de tres
meses. Esta viabilidad a largo plazo difiere del declive habitual observado en los cultivos iniciadores
convencionales, lo que destaca la gran capacidad de sobrevivir y colonizar de estas levaduras tanto a
nivel de salmuera como a nivel de biofilm en la superficie de la aceituna.

Desde un prisma (S0y2ts3102! el empleo de L. thermotolerans no solo 2UilY1ls la estabilidad
microbiana, sino que Y'S¢2lis los atributos de calidad. 'RSY 44! el I'y3idd sensorial lISHS?s que las
muestras inoculadas con estas cepas obtuvieron puntuaciones superiores respecto a los controles.
En 02yDfdzaisy! las cepas de L. thermotolerans analizadas poseen un alto potencial como cultivos
iniciadores robustos para la industria 2{Sj02fl1 avalado por su excepcional persistencia detectada
mediante Y'Sil-3Sy5Y1014 Estos hallazgos respaldan su uso como estrategia para incrementar la
fiabilidad del proceso y la calidad del producto, siendo necesaria la §1IRI-0lsy de estos resultados en
ensayos a escala industrial.

Palabras clave: aceitunas de mesa, levaduras, Lachancea thermotolerans, FSIY Syll-Olsyl I-y#iaia
metabarcoding

Cly1yOil-OtsyT Proyecto PID2021-1258640A-100 financiado por MICIU/AEI/10.13039/ 501100011033/
y por FEDER. David Penco-Parra y Patricia Gil-Flores agradecen sus contratos de ly?Saii3l-0isy PCI
INO00616 y IN000286 financiados por MICIU y FEDER, respectivamente.
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59{1wwh[[h . /1w1/¢9w%1/Ljb 59 Y;Clw 9b th[xh thw {9/15h thw
1{tow{Ljb

CSuyAYRSITt1-0KS02! t1*, Quintal-Castillo, R?*, NSAI-f2r+iitSy11 al, Moo-Huchim, V2, Tenorio-
Salgado, S, Cuevas-Glori, L% {26/&rtSISiII {2 +S3ltal-31-311 13, Lizama-Uc, G2,
IDepartamento de vizYi0I- Tyl y ¢S0y2t23)I- de Alimentos, Facultad de Ciencias viiY'1014 y ¢S0y2(23)l-3-
Instituto Regional de Ly#SaiidI-0tsy ZISyiFi0l- Aplicada Irica (IRICA), Universidad de Castilla-La Mancha, Avenida
Camilo 24 Cela s/n, 13071 Ciudad Real, 94LI-31; 25idiéisy” de Posgrado, ¢50y2t53102 Nacional de aSEI02-
Instituto ¢S0y2fs3102 de aSUiRIT Avenida ¢S0y2ts31021 97118, aSUiRIL _a0l-ityl aSEd2; 3Departamento de
alliizoi2t23)1- y tl-i2f23)1 Instituto de Ly?Saiid1-Otsy en 04y0Sl e infecciones, Universidad de Guadalajara, Sierra

aIRI- ppn /262yl LyRSLSYRSYOHI- hiSytst nnonnl DalRII2HI NI-H402T aSEiGR0

*pilar.frodriguez@uclm.es; ricardo.qc@merida.tecnm.mx

Resumen

El 15T es un producto #0iS2 fermentado elaborado a partir de Jylf24 compuestos por una
comunidad &Y oisii0l de bacterias #0IR2nt400i01-4, bacterias +0IR211-0S{i014 y levaduras, el cual
presenta efectos beneficiosos en la salud. Sin embargo, su LIISaSytl-0isy iljiRI- presenta limitaciones
asociadas a su corta vida giifl a los cuidados requeridos en la Y I'yiLizf-Olsy de los Fidyt24! I-4) como
a la necesidad de NSTESIIOIsyy a las dificultades en su almacenamiento y Riliil6u0isys El objetivo
de este estudio fue obtener y caracterizar un producto de 1$H en polvo, evaluando su efecto sobre
la viabilidad microbianay sus propiedades funcionales.

El STl fue sometido a un proceso de secado por I-4LSI@isy empleando temperaturas de entrada en
el rango de mmnmmonc/ y concentraciones de maltodextrina 10¢30 % como agente encapsulante, bajo
un RiaS32 experimental de superficie de respuesta. A los polvos obtenidos se les realizaron I'yHidd
Ta021jd)Y 1024l Yi0i2012t531024 y funcionales. Asimismo, se S@1-izs la capacidad de S02yAiiid0isy del
producto y su potencial para reactivar fl- 1SIY Syfl-Oisy t40i0-.

Las condiciones sLIitY -4 del proceso se establecieron a 120 ¢/ y 10 % de maltodextrina, 26{SyISyR24S

recuentos microbianos de 1.31x108 ufc/g para bacterias y 6.7x10°ufc/g para levaduras. Se registraron

valores de higroscopicidad 4.74 g/100g, humedad de 6.7% de (<10 %), tiempo de NSKIRII-iI-0lsy 90s,

densidad aparente de 0.49 g/mly rendimiento de 47.93 %, lo que indica un balance favorable entre

viabilidad microbiana, rendimiento y calidad del producto. Adicionalmente, el {STill en polvo 02y&Slids

una capacidad antioxidante significativa de 508.55 mg EAA/100 g secos en el caso de ABTS y de 18

mg EAA/100 g secos en CUPRAC. Asimismo, el producto Y 2iilis adecuada capacidad de rehidrata0isy
y aptitud para reiniciar el proceso fermentativo.

En 02y0fizdlsy! el 1STW en polvo obtenido por secado por I-4lSIiEisy representa una alternativa
(1S0y2t53101- viable frente al 1ST filjiZR2! al mejorar su estabilidad, facilitar su manejo y ampliar sus
aplicaciones en el desarrollo de alimentos funcionales, sin comprometer de manera significativa sus
LI2LISRI-RSE L2015 {1014 & 6121-001d1-4.

Palabras Clave: YSTl en polvo; secado por I-4lUSIEsyT Lli2olsii024T propiedades funcionales;
LI2LASRI-RSE 718102 1jdzvY 101-460
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LyFiizSyOul- RSt &1aiSY |- RS LI2R&z004sy Sy tI- Y'i0N204201- RS SOKS cruda de
F01-yel-a RSt y202540S RS 93LI1-31-
{Iyedzfidyi [1 D2YTHST w2RI)F6:ST bl CSllyRyRSTwi02! S, Fente, C, Regal, P, Lamas, A.*

Laboratorio de Higiene, LyaLIS00isy'y Control de Alimentos (LHICA-USC), Departamento de vaiY 101 1yl
bailiOisy y .N2Y Ii2t23)I1 Facultad de Veterinaria, Campus Terra, Universidad de Santiago de Compostela
03 {/0 HTNAH [dz321 94LI1-31-
*alexandre.lamas@usc.es

Resumen

La leche cruda tiene una 02YL}280isy” microbiana compleja. La carga microbiana inicial de la leche
procedente de animales sanos es relativamente baja y va adquiriendo nuevos microorganismos desde
el 2IRS$32 hasta su almacenamiento en el tanque refrigerado. La calidad Y10l2612t53101- de la leche es
importante para la seguridad alimentaria, los procesos (1S0y2f531024 y la calidad del producto final.
Durante procesos como la LI-&iSdiiTI-0isy! se eliminan la YI-22lil- de los microorganismos, pero
pueden persistir bacterias formadoras de esporas y otros microorganismos resistentes. 1RSY 4! la
presencia de microorganismos que causan deterioro, como Pseudomonas spp., puede dar lugar a la
presencia de enzimas termorresistentes, como proteasas o lipasas que pueden deteriorar el producto
final. Uno de los factores que puede influenciar la microbiota de la leche es el manejo. Por ello, el
objetivo de este trabajo es determinar si el tipo de LIi2Riz00isy lechera (intensivo (INT), intensivo con
2IRS32 robotizado (ROB), pastoreo (PAS), S0253102 (ECO)) influencia la microbiota de la leche. Se
I-y1i1s la comunidad microbiana de 28 muestras (7 por grupo) de leche cruda de tanque recolectadas
en granjas del noreste de Galicia y Asturias Occidental. Los perfiles de microbiota fueron
determinadas mediante &50iSy0il-Oisy del 16s rRNA empleando la (SOy2t23)- lllumina y el programa
MicrobiomeAnalyst fue usado para el I'y}laia de los resultados. La diversidad alfa, fue comparable en
los cuatro tipos de LIi2Ri00isy” (p=0,73194) pero con una mayor RIEISIEsy en ORG, PAS y ROB en
02YLIHI-0isy con INT. La diversidad beta Y245 cierto efecto del sistema de LIi2Riz00ksy! pero sin
diferencias significativas entre los grupos (R cuadrado: 0,13454, p = 0,07). De forma similar a la
diversidad alfa, las muestras de Lli2Rdiz00isy de ORG, PAS y ROB mostraron mayor RiaLISIdlsy que INT
en el PCoA. La microbiota de la leche estuvo dominada principalmente por el filo Firmicutes
(0,3536¢0,4683), seguido de Actinobacteria (0,2315¢0,3242) y Proteobacteria (0,2074¢0,3352). El
cuarto filo Y'4d abundante fue Bacteroidota (0,0328¢0,0771). En cuanto a los I-yHld\a univariados, se
observaron diferencias significativas para Streptococcus agalactiae (p = 7,6 R 10éb, FDR = 0,043). Las
lecturas de este LIl{i53Sy2 solo se observaron en LIi2R00isy intensiva (6/7 granjas) con una
abundancia relativa media del 2,36 %. En ROB se observaron diferencias significativas para
Sphingomonas leidyi (p=4,1449-4) y Ralstonia insidiosa (p=0,0012), aunque no superaron el test de
FDR. El sistema de LIi2Rdz001sy no produce cambios globales significativos en los perfiles de microbiota
pero si influye en la presencia de determinadas especies que pueden tener influencia en la calidad de
la leche.

Palabras clave: ai0li2o12{11 tSOKSE diLi2 RS LI2R&z00ksy! S02f531021 Lil-4i21520
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PS1-19
1yAida de la OlySii0l- de crecimiento de los linajes | y Il de Listeria
monocytogenes durante la Stl-02l1-0isy de queso fresco de cabra

Baenas-Soto, A. B.22*, CSiyFyRSIn9&04Y SII t {612, Bodea, .M. 12, Garre, A.1-2

1Grupo de Ly3SyiSiil- del Cij2 y de la Seguridad Alimentaria, Departamento de Ly3SyiSijil- 13i2ysY 1011
Universidad t2fiiSOyi0I- de Cartagena, Paseo Alfonso XIII, 48, 30203 Cartagena, Murcia, 93LII-3I; 2Instituto de
.120S0y223)I- Vegetal, Universidad t2fiiSOyi0l- de Cartagena, Edificio 1+D+l. Campus Muralla del Mar,
/Wi1-3Sy11 onHAHE adion 93LI-31-0

*ana.baenass@upct.es

Resumen

La listeriosis es una de las enfermedades de (llyaYldlsy alimentaria Y44 relevantes en alimentos
listos para el consumo, con el queso fresco habiendo estado implicado en diversos brotes. Debido a
la importancia de la OlySii0l- de crecimiento de este microorganismo para el Iyl de riesgos, este
trabajo estudia 0sY2 la capacidad de crecimiento de Listeria monocytogenes se ve afectada por la
temperatura de almacenamiento y la 02YLISii0lsy con bacterias I-0IR2{40{i01-4 (BAL). & mismo, el
estudio considera si existe una variabilidad entre cepas de los linajes | y II, ya que el primero se
considera hipervirulento.

Se RS&lMli2ffs un protocolo para obtener muestras de queso fresco de cabra a escala de laboratorio.
Las muestras fueron inoculadas con cultivos bacterianos. Se inocularon independientemente cuatro
cepas de L. monocytogenes (399 y 397 pertenecientes al linaje I y EGD-e y 4 del linaje Il). Las muestras
se almacenaron a né/ o 25 6/1 realizando recuentos Y10ii2012t531024 de L. monocytogenes y de BAL
en diferentes puntos, -4l como S@ItzI-0lsy de LMY Sii2a 118021jd) Y1024 (pH y Aw). Los datos se
FyHTHIRY diitiTyR2 Y 2RSt24 RS 02 Y LISH0Isy (iLI024 RS Yi0u2012t23)11- LISRIONG14

Los resultados evidenciaron que las BAL son un elemento clave para el control de L. monocytogenes.
En las muestras almacenadas a Hp6/1 se 204505 05 Y2 BAL inhibe el crecimiento de L. monocytogenes
al alcanzar la fase estacionaria (~24 h). Esto se LI2RIll- asociar a 02YLISii0lsy” bacteriana (efecto
Jameson), una lyiSILIS(1-0lsy que se ve reforzada por los resultados obtenidos a né/. En este caso,
BAL no fue capaz de crecer, mientras que todas las cepas de L. monocytogenes, debido a la ausencia
de microbiota competitiva, fueron capaces de alcanzar la fase estacionaria con concentraciones
mayores que las observadas a Hpd6/9 Las cepas de ambos linajes presentaron resultados similares, los
cuales son de gran importancia para el control del riesgo de listeriosis en queso fresco, ya que
evidencian la relevancia de las BAL para el control de L. monocytogenes. Ya que estos productos se
almacenan en NSTESII-Olsy: es crucial que Sail- no se produjera antes de que BAL alcance la fase
estacionaria.

Palabras clave: YI0i2oi2t23)I- LIISRIOUZIT seguridad alimentaria, OlySii0l- RS OUSONY 1Syiz! 02Y LISii0isy”

Cly1yOil-0tsyT Proyecto GCUANTIFICANDO LAS DIFERENCIAS FISIOL j GICAS ENTRE LOS LINAJES 1 Y I
DE LISTERIA MONOCYTOGENES A[L{¢9wLh{L{ NECESITA DOS ANALISIS DE RIESGOS INDEPENDIENTES?
(PID2024-1603350A-100)¢ Tiy1-yON-R2 Li2il fI- 13Sy0Nl- 9aiil-il€ RS LyBSaii3I-Oisyh
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/IHIF00SIATI-0ksy RS fI- Y'I0N261201- 01-00SIM-y1- & Tgy310l- de 21-Y 254 165024
RS 14131 Odzil-Ohsy” Y SRAIFYES &S00:SyOil-Olsy Y I-81d1-
Rubio B.%*, Blanco L.%, Casero V.11 D2yTHSTIDHIO|I- t92, Garita-Cambronero J.2
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+ffl-£2024 aky! oTTTn DdzdzSE21 {I1-Y 1yOlL 94LI-314

2yaliaiz ¢S0y2ts3102 13NMI2 RS /1-4dil- & [Ssyole 1 /&[0 [1-0201-i2112 RS aldi2oi2t23)1- & _12t23)1- a2(S0df1-is
Zill0 620323 YY'O mmd T £ HER26RE 93LI1-31-0

*rubherbe@itacyl.es

Resumen

La microbiota del ¢-Ysy curado RS&SYLIS3I- un papel fundamental en el desarrollo de sus
OMII-OGSINEIOI-a 2031-y2tSLIi01E Las comunidades microbianas, tanto bacterianas como gy310l-4l
contribuyen al desarrollo de su sabor y participan activamente en la 3SySlI-0lsy del aroma mediante
procesos de LN2iSsfidl y filisfiaias En el caso del 21-Y sy 10511021 la naturaleza artesanal de su procesado
y su prolongado tiempo de 0izlll-0tsy favorecen el crecimiento de una Li26tl-0lsy microbiana gyi0l4 En
este contexto, el presente trabajo tiene como objetivo abordar, por primera vez, la OMI-0ISINTI-Olsy
conjunta de la microbiota bacteriana y Tgy3I0l- mediante SOyi0l-4 de &S00zSyOil-Olsy” de alto
rendimiento, incluyendo I-RSY ¥ el I-y3iala comparativo de las comunidades microbianas presentes
(1yli2 Sy'tl- aLISITIONS 022 Sy St yiSii2\ RS 21-Y 2yS54 165024 RS Y dz8 f1i31- Odzil-Olsys

Para ello, se seleccionaron 15 jamones 16Sli024 deshuesados con 66 meses de Odzill-Olsy6 Para la
200Sy0isy de las muestras externas, se muestrearon con hisopo cinco HiSI-4 de la superficie (5 R 5
cm), que posteriormente se integraron en una muestra compuesta. Las muestras internas se
recogieron mediante muestreo transversal en la zona central utilizando un sacabocados SaiSiif de 1
cm de RMYSiili20 E ADN total se extrajo utilizando el kit DNeasy PowerSoil Pro (Qiagen) siguiendo las
indicaciones del fabricante. La OMII-0iSINTI-Olsy” de la comunidad Fgy3i0l- se lSIHiTs mediante la
I'YLEROI-Olsy de la 11S3lsy” ITS1, mientras que la microbiota bacteriana se lylils mediante la
IYLIEm0I-0isy” de la ISTisy variable V3cV4 del gen 16S rRNA. En ambos casos, los amplicones se
emplearon para preparar fiolSiild mediante DNA Prep offizYlyl-HiI que se multiplexaron y
secuenciaron en un equipo MiSeq (paired-end 300 pb). Las secuencias obtenidas se evaluaron,
filtraron, corrigieron y ensamblaron para generar variantes de secuencia gyi0l- (ASVs), que se
clasificaron {I-E2y5Y10I'Y'SyES y se emplearon para estimar la abundancia relativa y la diversidad
microbiana. Los resultados mostraron que la microbiota bacteriana estuvo dominada por los filos
Firmicutes y Proteobacteria, mientras que la microbiota Tgy3i0l- por el filo Ascomycota, con
diferencias en sus proporciones entre las muestras obtenidas del interior y exterior de las piezas.
IRSY 44! los resultados obtenidos en la S@Iil-0isy de la diversidad mostraron diferencias 453Gy las
muestras procedieran del interior o exterior. De forma global, la ILH0I0lsy” de @SOyI0la de
4S0uzSy0N-0lsy” de alto rendimiento LISIYiiis obtener una @idlsy Y4a completa de la L26fl-0lsy”
microbiana del ¢I-Y'sy 165102 curado que las caracterizaciones centradas en la IRSyUifI0I-0isy de los
microorganismos cultivables.

Palabras clave: lil'Y'sy'1oSIi02 Odzil-R2! aioi2oi2dl- 7gy3i01- & 61-0dSii-y11 sS0dzSyOil-Otsy massiva.

Ciy1-yOll-0isy Trabajo realizado en el proyecto INNOMADUR, financiado por fondos FEADER.
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PS1-21
Characterization of Algerian lactic acid bacteria isolated from camel milk
for the fermentation of plant-based beverages

Lobna Mahmoudil?*, Kenza Zarour?, Patricia Ruas-Madiedo?

lnstituto de Productos [#0iS24 de Asturias - Consejo Superior de Investigaciones /iSyiifi0l- (IPLA-
CSIC), Oviedo, Asturias, Spain; ?Laboratory of Applied Microbiology, Department of Biology, Faculty
of Sciences, Oran 1 University, Algeria.

*mahlobna360@gmail.com

Summary

The transition toward using biofortification as an alternative to adding biochemical compounds to
multifunctional beverages addresses the need to combat nutritional deficiencies, reduce costs, and
meet consumer demand for clean labels. In this context, the use of lactic acid bacteria (LAB)
predominates in fermentative biofortification, as they synthesize valuable micronutrients, such as
riboflavin, while enhancing its safety. In this study, we focus on the characterization of six strains of
LAB isolated from Algerian camel milk, with the aim of evaluating their biotechnological potential as
cultures for the production of plant-based functional beverages.

The strains belong to species Pediococcus pentosaceus (strains CH4, CH10), Leuconostoc
mesenteroides (CH5, CL21), Weisella cibaria (P7) and Lacticaseibacillus rhamnosus (P15). Inter-strain
genetic diversity was confirmed between CH4 and CH10 and between CH5 and CL21 monitored by
RAPD-PCR fingerprinting using GTG5 and M13 primers. The genome of the six strains was obtained,
using the lllumina platform, and the presence of the riboflavin biosynthesis cluster (ribGAEH) was
observed for the P. pentosaceus and W. cibaria strains. The production of riboflavin was checked in
the riboflavin assay medium (RAM) confirming positive growth for the three strains Besides the
genomic analysis indicates that they were presumably safe for human consumption. Phenotypic
characterisation of the strains was achieved by APl 50CHL and APIzym assays. From the six strains
only L. rhamnosus P15 was able to use lactose, being the only one able to grow and acidify milk. For
the rest of strains, the inability to use lactose was confirmed by the absence of J-galactosidase
activity. Instead, the strains showed capability to fermented other sugars, such as fructose and
maltose, present in high abundance in plant sources, which might indicate a better performance in
plant-based matrixes. Thus, the potential of the strains for the fermentation of oat, soy and almond
beverages (at 30 ¢/ for 24 h) was further explored. The final pH in oat drink was more pronounced
than in soy and almonds beverages for all strains. The acidification slope indicates that Leu.
mesenteroides CL21 was the faster acidifier for oat and almond beverages, whereas strain CH5
exhibited the rapidest acidification in soy beverage. In general, most species reached final counts
higher that 8.5 Log units in all substrates.

These results support the suitability of these strains for the fermentation of plant-based beverages.
Further studies will confirm riboflavin production as well as the sensory profile of the fermented
plant-based products.

Palabras clave: LAB, fermentation, plant-based, genome, beverage
Ciy1-yOM-0ksy: Programa ICOOP del CSIC (COOPA24038) para estancias de T21Y I-0isy predoctoral de
L. Mahmoudi.
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PS2-01
Adaptation to Thymol Impairs Motility and Biofilm Formation in
Pseudomonas psychrophila

bl-il-0KI- /1-61-tSli2 DsY ST, Julia Manetsbergerl /HHif2a ¢SINSyiSttI-€1-012au1 23S Do +I-l-iy2ul
Nabil Benomar?, Hikmate Abriouel**

Microbiology Area, Department of Health Sciences, Faculty of Health Sciences, University of lll-SyI Wl-Sy! Spain;
2Department of Molecular Biology and Biochemistry, Institute of Subtropical and Mediterranean Horticulture
YLa Mayoral), University of Malaga - Consejo Superior de Investigaciones /Z1Sy(ifi0l-a (IHSM-UMA-CSIC), 29010-
Malaga, Spain

*hikmate@ujaen.es

Summary

Introduction : Essential oil components, such as thymol, have shown great potential to control
multi-resistant Pseudomonas spp. However, there is little information available regarding the effect
of continuous exposure of the bacteria to natural compounds. Therefore, this study aimed to
elucidate the effects of sublethal thymol concentrations on biofilms formation of a multi-resistant
and very strong biofilm producer Pseudomonas psychrophila strain, using transcriptomic analysis.

Methods: The strain was cultured under both standard and induction conditions through six
sequential transfers in fresh TSB broth (llin et al., 2017), with progressively increasing TH
concentrations from 1/2 MIC up to 2500 x3KY [0 To assess biofilm development, crystal violet staining
experiments were conducted in conjunction with confocal microscopy observations. In addition,
potential effects on virulence factors such as swarming motility and rhamnolipid production were
evaluated. All assays were conducted using TH-adapted and non-adapted P. psychrophila M33T02.2
strains, evaluated both in the absence and in the presence of 1/2 MIC of TH.

Results: The TH-adapted strain exhibited a 50% reduction in swarming motility and a 30% decrease
in rhamnolipid production compared to the non-adapted strain, even in the absence of TH, indicating
a persistent effect of adaptation. Consistently, previous transcriptomic data (Caballero DsY ST et al.,
under review) revealed under expression of flagella-related genes (fliM, fliE_2, fliG_2, and flgB) in
the adapted strain. In contrast, short-term exposure to subinhibitory concentrations of TH exerted
an additional effect on biofilm formation. While biofilms formed by the adapted strain were already
less homogeneous, treatment with sub-MIC of TH further disrupted their structure, showing a
stronger impact compared to the non-adapted strain. Overall, these results demonstrate that
adaptation to TH induces stable impairments in motility and surface-associated functions, while
subsequent exposure to subinhibitory TH concentrations enhances the antibiofilm effect. This dual
impact highlights the potential of TH to both reprogram bacterial physiology and interfere with
biofilm development.

Palabras clave: Biofilms, Virulence factors, Thymol adaptation, Pseudomonas psychrophile,
Transcriptomics.

Ciy1-yOM-0isyT This work was funded by Research Project Grants awarded by PID2022-1388700B-
100/AEI/10.13039/501100011033/FEDER (UE) and FEDER (project P20_00983, Modalidad Frontera,
Convocatoria PAIDI 2020). This publication is part of the grant RYC2023-043075-1 funded by
al/L ' k1 9lkmnimonopkpammanammnoo I-yR o6& 9{Cb 6bI-il-0KI- /1-614Sli2 DY ST0.
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/2yUl-Y W1-0lsy SEL2IRIONT IS&32 NSIHY Salmonella en LIi2Rdz00ksy

primaria bajo sistemas de invernadero
131fl-n{l-y bl02t4] a*, Truchadol tI Lithy: DI 1ESyRSI 11 1 SiydyRSTI bl TyRGIHIE {I
Tudela, JA, Gil, MI

Grupo de ly?Saial-0isy en allli20i2(23)l- y Calidad de Frutas y Hortalizas. Departamento de Ciencia y
¢S0y2t23)I- RS 24 161Y Syli2a0 /9. 1 {n/{L/1 9nonmnn, adziOl- 69aLII-31- *mayala@cebas.csic.es

Resumen

Los sistemas de agricultura en ambiente controlado (CEA) Sali#y” transformando la LIi2Ri:00isy de
alimentos frescos y planteando nuevos retos para los modelos tradicionales de S@Iil-0lsy del riesgo
Y'l0i2612t531020 En estos entornos altamente controlados, donde LI2RII- anticiparse la persistencia
de LIMis3Sy2a una vez introducidos, la presencia de Salmonella enterica parece asociarse
principalmente a episodios puntuales de 02yil-Yiyl-0isy; Y4 que a RiyFYI0l4 de persistencia
sostenida.

En este estudio se S@lizs la presencia, diversidad 3SysYI0l- y comportamiento ambiental de S.
enterica en un sistema CEA representativo de la LIi2R(:001sy de hortalizas de hoja verde. Se analizaron
un total de 178 muestras durante 1,5 1324 en tres 01-Y LI-31-4 de Y 2yii2iiT1-0lsy'ambiental, incluyendo
superficies de contacto alimentario, sustrato, agua de riego, y producto antes y RSaLJizS& de la cosecha.
La prevalencia fue baja (2,8%) y se fiY'liis a un §yl02 muestreo, con detecciones en la reserva de agua,
la &2{t:0ksy yiiiliid1- & el producto previo a la cosecha.

El Iy#idla mediante dS0azSyOil-0lsy” del genoma completo IRSY(FI0s dos linajes 3SySii0l-Y SyiS
diferenciados: S. enterica subsp. enterica serovar Mikawasima (ST1815), asociado con las matrices
acuosas, y S. enterica subsp. salamae serovar 41:z10:1,2 (ST3614), encontrado en el producto vegetal.
Ambos mostraron comportamientos TSy2ijLi024 comparables bajo condiciones relevantes de CEA.
Ninguno de los aislados fue capaz de crecer en agua de riego y ambos presentaron una persistencia
limitada, con RiaYlya0lsy progresiva de las poblaciones. La ly20dfl-0lsy en hojas baby de lechuga
Y23ilis que los patrones de ly1-0iid1-0lsy eran similares entre linajes. La RSalyFS00isy con cloro del
agua de riego SPIRSYOls que concentraciones ai05LIIY -4 no eliminan completamente el Ul-i53Sy2!
YISyl-a 1jaS yigsStSa Y ¥a StSg1-R24 TaSi2y yS0Sal-ii2a LIMI- &z iy1-0iid1-Otsyo

En conjunto, los resultados indican que la presencia de Salmonella en un sistema protegido de
invernadero responde a eventos de 02yll-Ylyl-0isy” Sall2i#RI024 e independientes, Y4 que a
procesos de 02f2yiTlI-0lsy” o persistencia prolongada. Este hallazgo sugiere que los modelos
tradicionales basados en la IRILIil-0lsy” del LIis3Sy2 L2RIIY no reflejar completamente estas
RiyFY101-4 y describe un escenario en el que el riesgo Sai# impulsado por eventos transitorios,
principalmente asociados a matrices K|RII0I-4 Estos resultados refuerzan la necesidad de estrategias
uso de datos 3SysY1024 para mejorar la OHII-OiSIITI-Olsy de los aislados y apoyar la vigilancia
Y'i0i2612t53101- Sy 31aiS Y 1-a RS LIi2Riz00ksy en ambientes protegidos.

Palabras clave: agricultura en ambiente controlado, Y 2yKi2iT1-0lsy" ambiental, Salmonella enterica,
seguridad alimentaria

CiylyOM-0lsy? Center for Produce Safety (CPS Award No. 2023CPS01), MCIN/AEI/
10.13039/501100011033 (PID 2022-1417080B-100), AGROALNEXT (fondos NextGenerationEU, PRTR-
C17.12); ad 1&lflm{l-y bi02t4a agradece la beca FPI (PREP2022-000449).
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PS2-03
wSaiEISYOll- I Iyiiolsii024 en brevibacterias aisladas del queso de
Cabrales

WI-GASH w2RINFdSTE2*, 931- CSliyRyRSTE2, Pablo Moro?, 1y1- . StSy CtsliSTL2 y Baltasar Mayo?-2

IDepartamento de alli2oi2(23)1- y .121jaY1011 Instituto de Productos [#0i524 de Asturias (IPLA), Consejo
Superior de Investigaciones /ISy(ifi0l-4 (CSIC), Francisco Pintado Fe 26, 33011-Oviedo; 2Instituto de
LyBSaial-Otsy {1yaiHinl- RSE tilyOILI-R2 RS 1 aidzl-a oL{t ¥l 1OSYIRI- RS w2Y |- &yl oonmmth@iSR2I ¥ aidziil-4

*javier.rodriguez@ipla.csic.es

Resumen

lyli2R:z00ksy7 La presencia de bacterias portadoras de genes de resistencia a Iy/ilolsii024 en los
alimentos constituye un motivo de LIIS200LII-0lsy; ya que la cadena alimentaria se considera una de
las principales g4 de disSYlyl-0lsy de dichas resistencias. Estudios de Ouztldzis Y101- y Y Sil-3SysYi0I-
recientes han detectado niveles elevados de brevibacterias en la superficie del queso de Cabrales, lo
que sugiere que estos microorganismos pudieran tener un papel S0y2ts3102 relevante en el
desarrollo de las OHII-0iSIN&(IOI-4 sensoriales del queso. En este sentido, cepas seleccionadas y bien
caracterizadas LI2RI)I-y utilizarse como cultivos adjuntos o de Y I-Rizll-0isy® No obstante, antes de su
601015y Sa indispensable garantizar que las cepas carecen de genes de resistencia transmisibles.

Objetivos: En esta 02 dzy10l-0isy se presentan los resultados TSy2ijLi02s y el IyHiaa 3SysY102 de la
S&EISyONI- Iyilolsiio2a Sy un conjunto de brevibacterias aisladas del queso de Cabrales.

Material y MStodos: Un total de 30 aislados se sometieron a (iILIF10I-0lsy” mediante RAPD. En las
distintas cepas se Syal®s la susceptibilidad/resistencia a 16 Iyiioisii024 mediante Y10I2RIfiz0lsy en
medio flljiZR2 con el sistema comercial Sensititre™. Posteriormente, se &5t50012ys un subconjunto
de cepas con diferentes perfiles de sensibilidad/resistencia para su 4506zSyOil-Olsy’y I-y#iaia 3Sys Yi0o.

Resultados: La (ILM0I-0ksy IS@Sts una elevada diversidad tyiil-SALSOWOI-, IRSyFIOFyR28S 19 cepas
entre los 30 aislados. Si bien se 20351 cierta variabilidad entre cepas, los valores de la 02y0Syll-Oisy”
inhibitoria miytY'I- (CIM) fueron bajos para todos los I-yil6isii024 ensayados. La gyi0l- SEOSLI0Isy fue
la CIM a cloranfenicol en una de las cepas (64 x3kmL), lo que &=z3SIil- un origen adquirido. Esta
KilisiS&d se vio respaldada por la presencia en su genoma de un gen que codifica un transportador
de eflujo de cloranfenicol (Cmx). El gen est# precedido por una LISIjizS31- pauta de lectura abierta que
codifica un LISLIiIR2 §iRSH de resistencia a cloranfenicol y flanqueado por genes que codifican LI2{S)y1-4
de Y 20ifiT1-0lsy (transposasas/recombinasas). En alguna otra cepa se detectaron 2llis{2324 de genes
de resistencia conocidos, como arr (ADP-ribosiltransferasa de rifampicina dependiente de NAD*) y
vanZ (LII2iSiy1- de membrana). La presencia de estos genes, sin embargo, no se correfl-0i2y5s con los
fenotipos observados, ya que las cepas mostraban alta susceptibilidad a rifampicina y vancomicina,
respectivamente.

/2y0ftdlsyT A pesar de la baja incidencia, resulta aconsejable llevar a cabo estudios TSy2ijLii02s y
3Sy5Sii02s en aquellas cepas que se utilicen como cultivos adjuntos de Y I-R@zlI-0isy; con el fin de
minimizar la RIELISIAIsyY RS genes de resistencias a I'yiiols1024 I- (01-0Sa RS fI- O1FRSYI- 1LY Syl

Palabras clave: Resistencia a Iy0loisii024, fermentos, cultivos adjuntos, brevibacterias,
Brevibacerium linens

Ciy1-yOM-OksyT Proyectos del PN (PID2022-141271NB-100) y Principado (IDE/2024/00073650916)
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PS2-04
LyUSI@SyOisy 02y 61-00SNil-4 #0R2nt400I01-4 TISYLS |- enterobacterias
IS&1aiSYESa I- 1yilolsii024 Sy dzyl- aY dzfl-0sy RS RS&I-ANS RS Y I-i1-RSI2s
CSlyAYRSTIDS Y STI thdrfl-+23%: . 2RStsyT wiHjdzSEL2T . 142 RS fI- £1zRIT alil- RS tifiL;
cSiyRyRSTTrapote, Elenal?; Oliveira, Marcial:23; /262151, Ii24S C123; Prieto, Miguel-23;
HGHISTIhIRS3ST, Avelinol:23

IDepartamento de Higiene y ¢S0y223)l- de los Alimentos, Universidad de [Ssy: 2nstituto de Ciencia y
¢S0y2t23)I- de los Alimentos (ICTAL), Universidad de [Ssy: 3Instituto de Ly$Salial-0isy Biosanitaria de [Ssy
oL-Lh[9 ] bu.

*pafeg@unileon.es

Resumen

La creciente LI2UJI-31-0lsy” de microorganismos resistentes a Iyiioisii024 se ha convertido en un
importante RS&lFi2 para la sociedad. Los mataderos e industrias de procesamiento de carne, y en
particular sus RSal-ANSAI pueden actuar como focos de 06zYdzfl-Olsy”y RIESYIy1-0lsy de bacterias
resistentes a |yilols(i024 (BRA) y genes de resistencia a Iyilolsil024 (GRA), favorecidos por la
120Y I-0isy de biofilms. El objetivo de este estudio fue desarrollar un modelo a escala de laboratorio
de un RS&IANS de matadero, y evaluar la efectividad de una lyiSIgSyOisy basada en bacterias +0IR2n
001014 (BAL) para reducir la presencia de BAR y GRA en los biofilms formados sobre superficies de
acero inoxidable.

Para ello, se generaron biofilms sobre cupones de acero inoxidable a partir de una muestra tomada
del RSal-ANS general de un matadero y se colocaron en un sistema RlyFY'102 para simular dos semanas
de actividad. Cada jornada experimental 02yalaiis en la ON0ufl-Olsy durante tres horas de un medio
OHliy102 inoculado con la misma muestra, seguida de una limpieza y RSalyt¥S00isy” (L&D) no eficiente.
Durante la primera semana se RS&lHli2fts una comunidad microbiana estable y en la segunda semana
se ly02iLI2lis una yiSIgSyOisy mediante un 050iSt de dos BAL, que se I-LIfi0s diariamente tras la L&D
no eficiente. Se realizaron muestreos en los RjI4 1, 5, 8 y 12, evaluando tanto los biofilms formados
sobre los cupones de acero inoxidable como las poblaciones Lifly0isyi0l-4 en el medio circundante.
La SylzY'SiI-0lsy de enterobacterias y enterobacterias resistentes a Iy{iiolsii02a se S5 a cabo
utilizando medio MacConkey agar, con y sin aiLiSY Sytil-0lsy con cefotaxima, colistina e imipenem,
respectivamente. Por otra parte, las BAL se cuantificaron en medio MRS agar §yi0l-Y'SytS en el Rl
12, tras cuatro Rjl4 de lyiSIgSyOisyo El IyRtiaia Sall-Rjadi02 se ISIiTs mediante ANOVA y prueba post
hoc de Tukey HSD (p < 0,05). 'RSYHi! se realizaron extracciones de ADN para complementar estos
resultados con IyHiaia Y Sil-ASys Yi0os.

Los resultados evidenciaron una liSRiz00isy significativa en los recuentos de enterobacterias, sensibles
y resistentes a los Iyii6isi024 ensayados, en biofilms a lo largo de ambas semanas. No obstante, esta
RIZY lylz0lsy fue mayor durante la segunda semana (2,4 5 1,1 unidades 2314)iiY'101-4if cuando se I-Li0s
la lyiSIgSyOisy con BAL, que durante la primera semana (1,4 5 0,2 unidades f231)iiY101-40! cuando
52f2 &S 005 fI- [95 y2 STHOISyAS! 2 1jdzS &SNS dzyS1S0d2 1-RIOR2y1- RS fI- lyiSIgSyOisy 02y . 1[0
Palabras clave: wS&i&iSyOil-a I- Iyiloisii024T 612RtY aT Y -i1-RSI2T 61-00SN1-4 401R2nt40101-3

Cly1yOll-0ksyt G901-izl-0lsy” de fuentes y rutas de {il-yAYialsy de resistencias a antimicrobianos en la
IyRazl- OHyI01- & 1-Y 0ISyiSa I-a2011-R24 6aShl-wSatal . dz3&nué. PID2020-118813GB-100.
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PS2-05
aSOlyRaY 23 Y 2{S0dz11Sa RS f1- yiSul-00isy 1yil-3sy101- SyilS Pichia jadinii
y Mucor plumbeusY dzy”SaidzRI2 LIi2iS5 Y102

/161314, C.M.12, Delgado, J.3, Vega-{I-3MIRIl-, M2 +H1jizST1 A.V.12, #31HIST, M.12, Cebadero, 0.2,
Ruiz-Moyano, S.1:2*

IDepartamento de ti2Riz00isy” Animal y Ciencia de los Alimentos, bailidisy y .N2Y Ii2i23)I1 Escuela de
lyaSyiSljil-a Agrarias, Universidad de Extremadura, Avda. Adolfo {iHIST s/n, 06007 Badajoz; 2Instituto
Universitario de Ly#Saiidl-0isy” de Recursos Agrarios (INURA), Universidad de Extremadura, Avda. de la
ly?SaiiaI1-0lsy s/n, 06006 Badajoz; *Higiene y Seguridad Alimentaria, Instituto Universitario de Ly#Saiial-0isy de
la Carne y Productos /Hlyl024! Facultad de Veterinaria, Universidad de Extremadura, Avenida de las Ciencias
s/n, 10003 /7405141 4{S00isy” Departamental de bizili0lsy’y Ciencia de los Alimentos Facultad de Veterinaria,
Universidad Complutense de Madrid, Avda. Puerta de Hierro s/n, 28040 Madrid; 9aLll-31-0

*srmsh@unex.es

Resumen

La 02ylil'Yiyl-0isy Tgy3i0l- de los alimentos conlleva LISIRIRIA S02y5YI014 sustanciales, representando un
RSaI)2 002 para su estabilidad y seguridad. Los mohos del 3SySli2 Mucor destacan por su ubicuidad, I4#LIR2
crecimiento y capacidad de 022yiTl-0lsy! siendo los principales alterantes en quesos tradicionales. Las
restricciones regulatorias, el impacto ambiental y las resistencias a conservantes ljiY'1024 impulsan la
0galjizSRI- de alternativas sostenibles, como el biocontrol mediante microorganismos antagonistas. Los
mecanismos moleculares que subyacen a las interacciones entre mohos y levaduras, especialmente bajo
diferentes condiciones nutricionales, son poco conocidos. Comprender las respuestas fgy3i0l4 frente a
agentes de biocontrol es fundamental para el RI&S32 y 2Lt \I-0lsy de estrategias sostenibles eficaces. En
este trabajo, se SYLiSs un enfoque LN2iSsY102 para investigar las adaptaciones Y'Sil-65fi01-4 de Mucor
plumbeus RIS &z lyiSH-00isy I-yil-3syi01- 02y Pichia jadinii PJ433 en diferentes sustratos.

El antagonismo fue estudiado en cinco medios de cultivo diferentes. . I44yR24S en los resultados del cribado,
se seleccionaron los medios YYeast Malt Culturel (YMC) y agar leche desnatada (SM) para el Iyida
L20Ss Y102 comparativo. M. plumbeus se Odzfliigs mediante tyliSiI-00isyindirecta frente a P. jadinii, evaluando
los cambios en el ygY Sii2 de LN2{iSy1-d mediante S&ISO02Y Sill- de masas. El enriquecimiento funcional se
S@I-izs mediante KSII-Y1Syil-a RS hyii2t23)1- DSyI0I- 6Dho

P. jadinii Y'24ills actividad Iyiifgy310I- frente a M. plumbeus, con JiyRi054 de dominancia elevados (valor = 8)
tanto en YMC y SM. Los lyHida Li2iSs Y1024 identificaron un total de 990 LI2{S)y1-4! de las cuales 206 (20,8
%) se detectaron en ambos medios, 439 (44,3 %) en YMC y 138 (13,9 %) en SM. La respuesta Y Siil-65fi0I- de
M. plumbeus frente a P. jadinii RSLISyRIs del medio: YMC LIi2Y 20is el metabolismo de carbohidratos y las
rutas ol2alyiSiI0Ia mientras que SM LI2iSy0is la LN2{Ssfiaial el metabolismo fiLJRIO2 y las respuestas
relacionadas con el SilliSa oxidativo. Las funciones Y'Siil-65ti0l-4 centrales se mantuvieron conservadas en
ambos medios, lo que indica la presencia de mecanismos de supervivencia fundamentales. M. plumbeus
RSY 24ills una marcada plasticidad Y Siil-65ti011 adaptando su proteoma d53gyla disponibilidad de nutrientes
y la WiSaisy Iyil-dsyl0lt Los patrones de abundancia proteica diferencial revelaron estrategias de
supervivencia distintas: crecimiento Iy1-65£i02 I4LJIR2 en entornos ricos en carbohidratos frente a IRRILIi1-0lsy
al Salllsa y respuestas defensivas en entornos ricos en LI2iS)y1-4 y flIIR24 Esta base molecular LISUY i
dise3ar SaliRi2a RS GIURIOisy 8 Sa01--R2 tyRazalI- LI G2yHIY 1) fl- SHOLON- Sy ljaSa2

Palabras clave: moho, levadura, antagonismo, LIi2iSs Y10, IRILIi1-0ksy” Y Sil-05601-.

Cly1yOil-Otsy” Cofinanciada I ygiz L2U fl- §yisy 9ili2LISH C2yR2 9ili2LS2 RS 5SalN2{t2 wS3i2y1 & fI- Wizydl-
de Extremadura. Autoridad de DSalilsy. Ministerio de Hacienda (GR24164).
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PS2-06
HUISOI-SyOiI- & OI-0GSIATI-Os Yy Y 2S00z 14l RS Vibrio parahaemolyticus en
f1-4 wil-4 . MEl-a Sy HnHp

Rocha-Grandal, David!2; Costa-Ribeiro, Anal3; Lamas, Alexandre?; Garrido-Maestu, Alejandro®*

1Grupo de aldli26i2t23)l- Ambiental y Alimentaria (microSAFE), Instituto de Investigaciones Marinas ¢ CSIC;
?Departamento de .12f23|l- Funcional y Ciencias de la Salud, Universidade de Vigo; *Departamento de
-121jazlY 1011 DSySII01- e Ly'Ydzy2t23)11 Universidad de Vigo; “Laboratorio de Higiene, LyaLIS00isy'y Control de
Alimentos, Universidade de Santiago de Compostela

*agarrido@iim.csic.es

Resumen

Vibrio parahaemolyticus es uno de los principales Lil{is3Sy24 alimentarios asociado al consumo de
productos pesqueros crudos o poco cocinados. El incremento de la temperatura del agua del mar,
ligado al cambio OflY 402, puede incrementar la prevalencia de este LIIi535y2 en productos de origen
marino. En el presente estudio, se SfIizs la presencia y prevalencia de este LIis3Sy2 en las will-
Baixas de Galicia a lo largo del I-32 2025. Para ello, se obtuvieron 158 muestras de mejillsn (Mytillus
galloprovincialis) de proveedores locales, a lll-Tsy de tres por semana. Adicionalmente, se tomaron 9
muestras de agua de mar, a lll-Tsy de tres cada cuatro meses. Las muestras se analizaron de acuerdo
con la norma ISO 21872 empleando los medios selectivos TCBS y CHROMagaru Vibrio, para el
aislamiento de presuntivo de V. parahaemolyticus. Adicionalmente, los enriquecimientos fueron
analizados mediante gPCR multiplex dirigida a los genes toxR, tdh y ure, siendo el primero un
marcador de especie y los dos §fitY 24 de patogenicidad. Por gfitY 2! las colonias ()LI0I-4 obtenidas en
los medios selectivos fueron purificadas y se liSI-iTs la 450dzSy0ll-0tsy del genoma completo mediante
nanoporos (MinlON). Con los I'y}laid de gPCR se obtuvieron un total de 99 muestras positivas para el
gen toxR, entre las que se incluyen cepas LIis3Sy1-4l con resultados positivos para los genes tdh o
ure. Se consiguieron aislados de 33 muestras, de los cuales 29 fueron confirmados como V.
parahaemolyticus mediante 3S00zSyOil-0lsy® Todos los aislados presentaron los genes de resistencia
blaCARB, tet(34) y tet(35) y uno de ellos portaba (I-Y'6iSy el gen de resistencia a quinolonas gnrC.
Cabe destacar la estrecha IStl-0lsy Tit23SySiil01- de un aislado con el tipo ST1032 con una cepa 0fyi0l-
con el mismo tipo aislada en 2012 en Galicia y aislados de zooplancton de Galicia entre 2006-2007.

Palabras clave: Vibrio parahaemolyticus, gPCR multiplex, Mytillus galloprovincialis, MinION

Ciy1-yON-0ksyT Ministerio de Ciencia, Lyy201-0lsy’y Universidades (iPAMUS, 389 PID2023-1498250A-
100) y Xunta de Galicia (ISCE, GAIN IN607A 2024/07)

93


mailto:agarrido@iim.csic.es

ﬁ & XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

——

—

PS2-07
/IHIF0GSIATI-Oksy RSENS&IAI2 Y I- Sy ASY2 Y 14 RS especies de Staphylococcus
prevalentes Sy LIIZRdz0u2a OHlyi02a
Prieto-Torre, R.J.12*, CSllyRyRST1/1-3131-41 {612, Barcenilla, C. 22, AlvarezthlRs3S11 1012,
/20215111 16CoL-2
I5SLHIIFY Syli2 RS 1131SyS & ¢S0y2623)I- RS 23 16y Syfi2a S Lyaliitiz RS /1Sy0il- & ¢S50y2t23)1- RS t23 1Y Syfi2a
/¢ 1o *yIgSNERIR RS [Ssy! [Ssy! 94131 Anstituto de LyPSaiial-0isy . 12a1-yiiHil- RS [Ssy il .Lh[9hbil [Ssy!
9aLII-31-

*rprit@unileon.es

Resumen

El resistoma, entendido como el conjunto de genes de resistencia a Iyiloisii024 (GRA), del
microbioma alimentario, es de especial relevancia dado que las bacterias ingeridas en los alimentos
pueden actuar como fuentes de GRA transferibles hacia la microbiota humana. 'RSY 4l esta
transferencia puede ocurrir mediante mecanismos de transferencia 3SySii0l- horizontal, tanto a
bacterias intestinales como a LIl{is3Sy24 oportunistas, aumentando el riesgo de RiaSYyl1-0isy de
resistencias en la LI26fl-0lsyd En este trabajo, se analizaron muestras de productos OHlyi024
fermentados y/o curados, como embutidos, panceta o lengua, con el objetivo de conocer ljizS
especies del 3SySli2 Staphylococcus Salby presentes en este tipo de productos. Se aislaron 136 cepas
de 19 muestras, que fueron identificadas mediante MALDI-TOF, incluyendo S. equorum, S. capitis o S.
carnosus. De estas, se descargaron todos los genomas disponibles en la base de datos del NCBI, y
mediante I-yHidla oi2lyT20Y #il02 se identificaron los GRA y su 201-TI-01sy 02 Y 245 Y'I01- 0 LAY RIOI-.

Se obtuvieron Y44 de 3000 GRA (54 diferentes) de los 2259 genomas analizados. La mayor parte de
los genes detectados se asociaron a resistencia frente a Jrfl-0i#Y1024! I-'Y ly23i:058R24 y Y -0istR24,
algunos de los Iyllolsii02a Y44 utilizados en la Li26fl-0lsy. Los genes Y44 abundantes fueron msr(A),
blaZ y tet(K), mientras que erm, poxtA y mecA/mecC fueron los Y44 relevantes desde el punto de
vista Ofly1020 Asimismo, se 20645¢s que una LIi2LI2I0Isy considerable de estos genes se localizaba en
LHHYIR24I lo que sugiere un alto potencial de transferencia horizontal. A nivel {I-E2y5Y102! S.
saprophyticus se IRSyiiTi0s como una de las especies con mayor riqueza de genes de resistencia,
mientras que S. capitis RSail-0s L2 LISASyUI dzy1- SESEIRI- 031 (201 RS RI0K24 3SySa0

Estos hallazgos ponen de manifiesto el papel determinante de distintas especies de Staphylococcus
presentes en alimentos, distintas de S. aureus, como reservorios de resistencias a antimicrobianos.
Dado su potencial impacto en la RiaSYlyl-0lsy de resistencias hacia la microbiota humana, estos
resultados muestran la importancia de monitorizar los resistomas en productos alimentarios. En
particular, la lyiS3ll-0isy de enfoques 3Sy5Y1024 permite una OMI-0ISINTI-Olsy” Y44 precisa de estos
riesgos y contribuye I RS&IHN2ft2 RS Sall-iS3il-a RS 02yti2t Sy’ St +Y oli2 RS fI- aSIIRI-R 1Y Syl

Palabras clave: resistoma, Staphylococcus, 3Sy5Y 1011 Yi0u2o12t231- 141y SyGHil-
Ciy1-yOll-0lsyT Este trabajo es parte del proyecto PID2024-1595910B-100 financiado por MICIU/AEI

/10.13039/501100011033 y por FEDER, UE. wi-gf J. Prieto es beneficiario de la ayuda predoctoral
PREP2024-002801 financiada por MICIU/AEI /10.13039/501100011033 y por el FSE+.
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6{¢9/0 Sy'St [1-o201-i22 RS {I-izR tgo6fi0l- RS adziON- (LRSP)

tSIST 1612ya2, C.0.2*, allilyST wSiyl-, GHI /1-4(1-32 DHINIR2T &9 147 {4yOKST /74y201-4 1o al

16201202 wSi2y14 RS {I-iR tgofi0l- RS adziOil-
*carmeno.perez@carm.es

Resumen

STEC es un LIi53Sy2 emergente que presenta un riesgo significativo para la Salud tgofiol- y que se
transmite principalmente por el consumo de carne poco cocinada, t40i524 y vegetales contaminados.
Tras varias intoxicaciones alimentarias en festivales J1-4ili2y5 Y1024 en las que se detecta STEC en las
hamburguesas servidas durante los eventos, se han incrementado las inspecciones preventivas
USIHITI-RI-E L2014 /2 Y dyiRI-RSE Vazlisy2Y 18 02y St Fy RS (2Y M 14 Y SRIRI- yS0Salinl-40

Objetivo:

{¢97 Sy Y t:Sailil-a RS O1yS: t400S24 & 202LN2Rdz0(24

al-iSin-Sa & asizr2a

Esta (iSOy10I- se 1Y Liflyiis en este Laboratorio en 2025, y desde entonces se siguen analizado muestras
de alimentos para la RSiSIY ly1-0isy de STEC en carnes, t40iS24 y ovoproductos dentro delé Programa
RS ¢2Y'I-RS ad:Salll-a RS wiSd324 . 12t531024€ que se realiza de forma rutinaria en este LRSP.

Se liSIiTs un pre-enriquecimiento de las muestras en agua de peptona tamponada ly0uzo+yR24S a
010/ Rizll-y(iS HAK

- £1- SEfN-00isy RSt 15b &S diitiTs St 10 DIb9 !t fidld ai3diSyR2 t1-4 lyalli00i2ySa RSt TI-6M01-yiSe
Para la RSiSIIY ly1-0tsy de STEC se dziiifils el kit GENE ! tt STEC stx&eae siguiendo las instrucciones del
fabricante.

La 02yINY I-0lsy de las muestras positivas en PCR se realiza a partir de las colonias OMI-0iSIai01-4
IM&f1-RI-E SyY SRI24 4StS00ig24 / Iwha L5t Coli & / Iwha L5t 919/ L2l 1-3fizity1-0ksy 2 Li21) t/w
Resultados:

Hasta la fecha se han analizado 237 muestras, 202 muestras fueron de carne (hamburguesas,
carpaccio, steak tartar...), 30 muestras de t#0iS24 (quesos y leches en polvo) y 5 muestras de huevos,
Iizy1jzS Saiy LISyRISYUSE yizSal-a Y dzSaiil-a LIHI- GSIY y14i St SaidzRie

Solo se han obtenido resultados positivos por PCR a los genes stx& eae en las muestras de carnes.
YENESY

La SOy10I- de PCR en tiempo real es una herramienta eficiente y I4LJIRI- para el cribado de STEC en
alimentos de alto riesgo, permitiendo acciones correctivas tempranas.

Las muestras de hamburguesas y carpaccios de carnes son las Y4 susceptibles de 02yil-Yiyl-0isy”
por STEC, y pueden provocar intoxicaciones, principalmente en eventos multitudinarios donde se dan
malas condiciones de 02yaSigl-0isy de estos alimentos, con lyiSlliizli0isy de la cadena del Fil\2¢ Por
ello aSlil- recomendable evitar el consumo de hamburguesas y carnes crudas o poco cocinadas y

v A A

OdzY'LIE £1-5 02yRI0N2ySa RS Stl-0201-0isy1 02yaSidI-Oisy @ NSTNaSHI-Olsy RS 23 1Y Syl

Palabras clave: STEC, toxina shiga, PCR, LRSP
Cly1yOil-Otsy: Scharlab S.L. y Equilabo Scientific-Deltalab Group
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PS2-09
Acanthamoeba polyphaga, nicho intracelular para Salmonella 4,[5],12:i:-

Candela Bolsa-Emperadoril alijil- wS&San . I-ittSuiyts, Maider MR-zl bI-KI- 1NS3I- 94(SoI-yqiu
LIt e HiitySTnalf1-ESIESS Hl-ty*, LT aliilyST- . 1-46SaiSiza [20Sy1- [I-2IRSY adz321yiy

iali2L50 5L1i20 RS Ly'Y dzy2t., Microbiol. y Parasitol., Facultad de Farmacia 91 1 +ii2i-DI-aiSHT 9aLI-314
4. 12HI011 audii2612t,, Enf. Infecciosas, 135y684 1yIYi0I20ly24 & ¢SUILII- DSYIOH 20D 140811 95L1-314
WL TOCLE/T PYIBSIAIRI-R RS [I- [1-3dy11 ¢Sy Surst 9aLI-3149

u5LIi20 RS hoalSinail- & DiySo2t23)1- §i 161 1 yIGSIAIRIR RS [I- [196y11 ¢SySuis: 9aLII-314

v/L. OWLbCO/1 Lyaiilti2 RS {I6R /124 LT al-RURT 95L1-314

*jrati.martinez@ehu.eus

Resumen

Las amebas de vida libre (AVL) son protozoos ampliamente distribuidos en el medio ambiente,
reconocidos como posibles reservorios y vectores de LIIis3Sy24 de origen alimentario. Entre ellas,
Acanthamoeba spp. puede interactuar con bacterias favoreciendo su supervivencia intracelular y
persistencia ambiental. Sin embargo, el papel de las AVL en la (ll'yaY léisy de Salmonella 4,[5],12:i:-
sigue siendo poco conocido.

El objetivo de este estudio fue demostrar la capacidad de estas cepas de Salmonella Y 2y2Hi01-4 de
Typhimurium (4,[5],12:i:-), de infectar, sobrevivir y persistir en el interior de Acanthamoeba
polyphaga. Los ensayos de cocultivo se realizaron utilizando cepas del serotipo Y 2y2Fi02 S.
4[5],12:i-- y una cepa de S. Typhimurium como control positivo, inoculando una lStl-0isy
ameba:bacteria de 1:100 en medio PAS. Tras la lyfS00isy! las bacterias extracelulares se eliminaron
mediante tratamiento con gentamicina, y las bacterias intracelulares se recuperaron y cuantificaron
en medio XLD tras la lisis de las amebas. mediante Triton X-100.

Los resultados del cocultivo mostraron ausencia de crecimiento bacteriano tras el tratamiento
Iyii6is1020 En cambio, tras la lisis de las amebas se obtuvieron recuentos elevados de Salmonella
4,5, 12:i:-, lo que indica una lyFS00isy efectiva y la capacidad de supervivencia intracelular bacteriana.
Estos resultados fueron coherentes con los obtenidos en los controles con S. Typhimurium,
previamente reportadas como capaces de resistir en el interior de AVL.

Este estudio aporta la primera evidencia experimental de la capacidad de Salmonella 4,[5],12:i:- para
infectar, sobrevivir y persistir en el interior de A. polyphaga. Estos hallazgos refuerzan la KilJs(S&l& de
que las AVL pueden actuar como reservorios protectores y #SK\0it2a de RiaSY iy1-0isy de Lil-is3Sy24
de origen alimentario en entornos ambientales y ganaderos. Dada la creciente relevancia
SLIRSY 12t5310I- de este serotipo de Salmonella, especialmente asociado al consumo de carne de
cerdo, estos resultados ponen de manifiesto una posible @jI- de {lllyaYiaisy poco considerada y
subrayan la necesidad de incluir las AVL en estrategias de control y vigilancia en seguridad
alimentaria.

Palabras clave: Acanthamoeba polyphaga; Salmonella 4,[5],12:i:-; cocultivo; supervivencia
IUN-OSEzET L1-i53Sy2a 1Y SyalHii2a

Ciy1-yOM-0isyT Este trabajo ha sido financiado por la UPV/EHU (GIU21/021) y por el Aula del Agua
UPV/EHU-AMVISA.
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PS2-10
o 1-azl-Orsy FIHIY 1-020tySii01-/TIHY 1-02RIyAY 10I- (PK/PD) de marbofloxacino
para el control de Staphylococcus aureus en mastitis ovina 'y su
implicacisn en la seguridad de la cadena alimentaria

w2RI)Ad:STDI-40sy1 113, Villca Huarachi, N%, Garclia Prada, C2, Laorden ad3211 [23, Martinez-
Ballesteros, 123, Martinez-Malaxetxebarria, 123"
LIS RS CHIYI-0HI- & ¢50y2E2301- CIY 10Sadi0 CIHOdAIIR RS CHIY 10N EHU; 2Ddli2 RS LyBSadialOisy Mikrolker:;
53LHIIFY Syi2 RS LyY dy2t23)11 audi2ci2t23)1- 8 tHil-i2t23)11 91 1; 3Bioaraba; aldi2oi2t23)11 9yFSiY SRI-RSA
Ly?S00i2al-41 13SyiSa 1yl i0u2oM-y2ar & ¢SII-LN- DSYI0IT +i2i-tDI-aiSITT 9&LI1-314
*irati.martinez@ehu.eus

Resumen

Staphylococcus aureus es un agente Siii2fs3102 clave en mastitis ovina, con relevancia tanto en sanidad
animal como en la calidad Y10i2612t53101- de la leche y sus derivados. Su presencia en la cadena
alimentaria, junto con el uso de antimicrobianos en LIi2Riz00isy” ganadera, constituye un RSalF2
relevante desde la perspectiva One Health por su potencial 02ylllod0isy a la RiaSYyl1-0isy de
resistencias antimicrobianas.
Marbofloxacino es una fluoroquinolona de amplio espectro empleada para el tratamiento de
infecciones bacterianas en ganado bovino y porcino, y fuera de ficha (SOyi0I- en caballos, ovejas y
cabras. Este estudio S4ilY's la probabilidad de SEli2 (SHI11)Sizii02 de marbofloxacino frente a S. aureus
en ovejas, a una dosis de 10 mg/Kg y Ril- por @lI- endovenosa (IV) o intramuscular (IM), mediante
l-yHiaia PK/PD y alY tzfl-0lsy” de Montecarlo. Para ello, se utilizaron LIMHY Siili2a 7Y 1-020ly5i1024 en
plasma y leche ovina descritos en la literatura y la Riillod0lsy” de concentraciones YJyiY I-d
inhibitorias (CMI) de 78 aislamientos de S. aureus de origen #0iS2 ovino. Se calculs la probabilidad
de alcanzar el objetivo PK/PD fAUC/CMI>55 (PTA) y la Til-00isy de respuesta acumulada (CFR),
estimando 14l la probabilidad de SEii2 (SNI1JStzii02 para valores individuales y para distribuciones
poblacionales de CMI (tratamiento SY'LJII02(I respectivamente. En la tabla se recogen los valores Y43
altos de CMI para los cuales la PTA fue x90%, el punto de corte 0ffy102 establecido por el CLSI, el rango
de CMI observado en la L}26fl-0lsy analizada y los valores CMI50 y CMI90, todos expresados en mg/L.
CMI con PTA %90% (FAUC/CMI >55)

IVplasma IMplasma [Vleche IMleche
0.25 0.19 0.5 0.5 X1 0.032-0.25 0.125 0.19

Punto de corte CLSI Rango CMI CMI50 CMI90

La Riailiodz0lsy de las CMI evidencia la alta sensibilidad de S. aureus a marbofloxacino, relevante para
su posible {llyAYi&lsy en la cadena alimentaria. La SELI2&l0Isy al I-y{iolsii02 en sangre indica que la
IFRY hyR&iiI-0isy IV e IM (10 mg/Kg) Odzoliliil- infecciones debidas a aislados de hasta 0.25y 0.19 mg/L,
respectivamente. {$3gy la SELI2810isy” en leche (importante para el tratamiento de mastitis), ese
lyiiolsiio2 Ozollil- hasta 0.5 mg/L. En tratamiento SYLWI02! la probabilidad de SEii2 de
marbofloxacino es >98%, iil-yi2 L2l g)I- L+ 02Y 2 La

Mediante I-y3idla PK/PD se confirma la utilidad de marbofloxacino para el control de infecciones por
S. aureus en LN2R:00sy ovina, y su WiSFIOisy” en estrategias de seguridad alimentaria,
contribuyendo a un uso racional RS Hdz2li21jizy22y1-4 & I- fl- Y1ii31-0tsy RS fI- NSaIiSyOnl-.

Palabras clave: S. aureus, leche ovina, control, PK/PD
Ciy1-yOl-0isy* UPV/EHU (GIU21/021), Gobierno Vasco (IT1587-22)
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PS2-11
Variabilidad en la susceptibilidad antimicrobiana de Listeria
monocytogenes ll-4 fl- SELI2810isy |- cannabidiol a concentraciones
subletales

Possas, A.1*, Bonilla-Luque, O.M.%, Alvarenga, V.2 tSISTiw2R\)3d:STt cot

IDepartamento de .I2Y Hi2f23)l- y ¢SO0y2t23)l- de los Alimentos, UIC Zoonosis y Enfermedades Emergentes
ENZOEM, ceiA3, Universidad de /slR26l1 Campus Rabanales, 14014, /sliR2011 Spain. 2Departamento de
Alimentos, Facultad de Farmacia, Universidad Federal de Minas Gerais, Avenida 1yiibyi2 Carlos, 6627, Campus
Pampulha, Belo Horizonte, Brasil.

*gl2mepoa@uco.es

Resumen

Listeria monocytogenes es un LIl-i53Sy2 de {lll-yaY 1dlsy alimentaria relevante, capaz de persistir en
entornos de procesado y mostrar una elevada variabilidad en su susceptibilidad antimicrobiana. El
cannabidiol (CBD) ha despertado recientemente lyliSIiSa como compuesto bioactivo con potencial
actividad antimicrobiana en alimentos. Sin embargo, su impacto sobre la respuesta bacteriana frente
a lyliiols(102a convencionales sigue siendo poco conocido. El objetivo de este estudio fue evaluar el
efecto de la SELI2810lsy"a CBD a concentraciones subletales sobre los patrones de lyKi6i0isy frente a
Iyilois{i024 en cepas de L. monocytogenes. Se analizaron un total de 12 cepas de L. monocytogenes
aisladas de dos industrias de Sfl-621l-0lsy"de embutidos fermentados, incluyendo muestras de carne
cruda, producto final y superficies ambientales. Las cepas fueron expuestas durante 20 ha 37 ¢/ a
concentraciones subletales de CBD, definidas a partir de la 02y0Syill-0lsy” YyiY I- inhibitoria (CMI)
previamente determinada in vitro, correspondientes a oy CMI y © CMI. La susceptibilidad
antimicrobiana se S@Iizs mediante el YSi2R2 de Rifdzalsy en disco frente a un panel de ocho
lyiloisii023 incluyendo compuestos de relevancia Ofiyi0l- (ampicilina, penicilina G, trimetoprim-
sulfametoxazol), -4 como otros Iyii6isi024 empleados para la OIHI-0GSITI-0lsy TSY2{LI0I Los halos
de lyKiol0lsy” se compararon con controles sin tratamiento (0 CMI) y se interpretaron de forma
comparativa debido a la ausencia de puntos de corte 0flyi024 estandarizados para L. monocytogenes.
En condiciones control, los RiFY'Sii24 de los halos oscilaron entre 0 y aproximadamente 45 mm,
evidenciando una elevada variabilidad basal. No se 263S¢s un agrupamiento claro de los patrones
de susceptibilidad en FizyOlsy del origen de las cepas, lo que indica que la variabilidad fue
principalmente dependiente de la cepa. En contraste, las diferencias entre I/ilols(i024 fueron Y44
consistentes entre cepas, con algunos compuestos mostrando halos @&iSY #ii01-Y'SyiS mayores y
otros respuestas Y44 reducidas o variables. Tras la SELI2810isy"a CBD, se observaron cambios en los
halos de lyKiol0lsyl con variaciones entre b5 mm y +6 mm respecto al control. Estos cambios
dependieron tanto de la cepa como del Iyiiolsii02! 20&SIg4yR24S incrementos, reducciones o
ausencia de cambios. En conjunto, la SELI240isy"a CBD a concentraciones subletales puede influir en
la respuesta antimicrobiana de L. monocytogenes. La heterogeneidad observada pone de manifiesto
la importancia de considerar la variabilidad a nivel de cepa y apoya el uso de compuestos naturales
como estrategias complementarias para su control en sistemas alimentarios.

Palabras clave: lISaaiSyOll- I- Iyiiolsii02al LI-is3Sy2a 141y Syllii2al IyiY 10i2oN-y24 yl-idil-53.
Ciy1yOil-Otsy”: Este trabajo fue financiado por el Ministerio de Ciencia, Lyy201-0lsy"y Universidades
(MICIU), en el marco del Plan Estatal de Ly@Saiial-0isy ZiSyiiiol1 ¢SOyi0l- y de Lyy201-0isy 2024¢2027
it28S0024 RS DSYSII-0isy RS /72y200Y 1Syi201 6142 f1- ISTSISyOll- tl5HAHnmcHodnh . il
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PS2-12
Resistencia a clindamicina en cepas de Listeria monocytogenes aisladas
de industriaa 04Hiy101-4 OMII-OGSUTI-Olsy TSyRELION- & 3SyRALI0I-
tSUSTr. IEIHE 12+, 1SiyRyRST, B, [sLST, P11 tSISTr. 2{2, DX 1ljizSd, JLL, al-liySTn{diST, JV2,
Montiel, R?
IDepartamento de ¢S0y2f23|l- de Alimentos, Instituto Nacional de Ly#Saiidl-0isy y ¢S0y2(23)l- Agraria y
Alimentaria-Consejo Superior de Investigaciones Z1Sy(fi0l-a (INIA-CSIC), Carretera de La /2liz31- km 7, 28040
al-RURI 94LI1-314
*aida.perez@inia.csic.es

Resumen

Listeria monocytogenes es una bacteria Ll-i53Sy11 ampliamente distribuida en plantas de procesado
de alimentos, causante de una (2EMy?S00isy’ denominada listeriosis. Es la enfermedad transmitida por
alimentos con mayor tasa de K2aliI111-0lsy’y mayor mortalidad en la !ylisy Europea. Uno de los
principales RS&lj2a de salud LIGofi01- del siglo XXI es la ILJMIOisy y LN2LI-310isy” de bacterias
resistentes a Iyil6isii024 Aungue L. monocytogenes muestra una elevada susceptibilidad, resulta
fundamental monitorizar su resistencia en entornos SalJSOFI024 como la industria alimentaria. 13l el
objetivo del trabajo fue caracterizar la resistencia a clindamicina de cepas del Lil-is3Sy? aisladas de
lyRazaiiil-a OHlyi01-30

Se SPIizs la susceptibilidad de 62 cepas de L. monocytogenes mediante el Y'Si2R2 de Rifizdlsy en
disco estandarizado de EUCAST! frente al Iyill6is(il02 clindamicina. Dichas cepas se catalogaron como
sensibles o resistentes en TizyOisy de sus halos de tyKioi0lsy® Posteriormente, se RSiSIYlys la
02y0Syill-0isy YWY I- inhibitoria (CMI) de 16 cepas, 14 susceptibles y 2 resistentes, mediante el
Y'Si2R2 de Riflz0isy en agar?. Asimismo, se ly¥Salids mediante PCR la presencia de tres genes de
resistencia a clindamicina (vgagG, InuBy InuG), que fueron secuenciados y comparados con la cepa de
referencia EGD-e para determinar diferencias entre cepas.

El 77,4% de las cepas mostraron halos de lyKi6i0isy inferiores a 15 mm vy se clasificaron como
resistentes a clindamicina3. Estas cepas presentaron una CMI de 2 x3KY [, mientras que las sensibles,
gue pertenecieron a los complejos clonales (CC) 31y 155, mostraron valores entre 0,25y 0,50 k3KY'[.
Los genes InuB y InuG no fueron detectados en ninguna de las cepas, mientras que el gen vgaG se

VVVV

AAAAAA

alelo 28, encontrado en las cepas CC31, LIISaSylis las mutaciones Lys152Thr y Asn458Thr, que fueron
detectadaa {I-Y 01Sy Sy 0SLI-4 ISaiaiSyiS&
La concordancia entre perfiles TSy2ijLi02a y 3Sy5iil024 de resistencia a clindamicina fue baja, lo que

dificulta la LWSRIO0Isy del fenotipo sensible o resistente mediante I'yHidd 3SySii02a y manifiesta la
02 Y LIBIOI-RI- 1S3dzf1-Otsy RS esta resistencia en L. monocytogenes.

Palabras clave: Listeria monocytogenes! ISa1iSyOll- I- Iyiloisii024l OttyRI-Y10My1-.
Cly1yOil-OtsyT PID2022-1423290B-C32 (Ministerio de Ciencia, Lyy2¢l-0lsy g ! yIgSIAIRI-RSE).

1EUCAST (2025): https://www.eucast.org/ast_of bacteria/disk diffusion_methodology
2CLSI (2024): https://clsi.org/shop/standards/m07/
3Moura et al. (2024): https://doi.org/10.1016/j.lanepe.2023.100800
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PS2-13
El agua de riego como vector de resistencia antimicrobiana: evidencia de

N1-yEFSISYOM- RSENSaMaI2 Y I- RSE 1-3dz1- I- £24 Odzing2a K20i0261-4

[sLST/1-31T1HISAT Wet*, Truchado, P.11 aliiiySTnl f2ya21 1011 /262n5)1-11 1606231 #E3MISTIhIRS3STE 16
23 & Allende, A1

1Grupo de ly?Saiial-0isy en allizoi2t23)1- y Calidad de Frutas y Hortalizas, CEBAS-CSIC, Murcia; 2Departamento
de Higiene y ¢S50y2t23|I- de los Alimentos e Instituto de Ciencia y ¢S0y2t23)l- de los Alimentos, Universidad de
[Ssy1 [Ssy: 3lyaliidiz RS LydSalial-Olsy . 2al-yiiHil- RS [Ssy ol . Lh[9hbil [Ssy! {Lilyt

*jelopez@cebas.csic.es

Resumen

El uso de agua regenerada en riego I-9lli02fl- se ha convertido en una LI40GiI0I- habitual en zonas
afectadas por &Sljdz)l- estructural. La calidad Y'10ii2612t53101- exigida al agua regenerada para su uso en
agricultura Sait establecida en la fS3I&fl-0lsy” europea y se garantiza mediante el correcto
funcionamiento de las estaciones depuradoras. 'RSY 44 de microorganismos, las aguas regeneradas
pueden contener genes de resistencia a antimicrobianos (GRAs), lo que plantea riesgos de
transferencia a los cultivos I-3I)i02fl-4 y, en consecuencia, a la cadena alimentaria. Este estudio analiza
la transferencia del resistoma (conjunto de GRAs) presente en el agua regenerada a cultivos
K2ij0211-4 (lechuga romana baby) cultivados en invernadero. El RI&S32 experimental lydfiés riego
con tres tipos de agua: 1) agua regenerada cumplidora de la {531fl-0lsy vigente (Regenerada); 2) agua
procedente del tratamiento secundario, simulando un fallo en el tratamiento terciario de
RSalytS00isy” (Secundario); y 3) agua de red como control (CT). Se realizaron dos OI-'YLI-314 de
muestreo: inicio del ciclo de cultivo 6Rll- 0) y momento de la 502500ty 6RlI- 20). Las muestras de
agua se analizaron mediante Tillll-0lsy” (0,2 KXYl mientras que las muestras vegetales fueron
procesadas mediante 02y0Syfilll-Olsy previa para la SEdill-00isy de ADN. La 8506:Sy0il-Olsy se liSI4iTs en
la plataforma lllumina NovaSeq X, generando lecturas pareadas de 150 pb. El I'yAi31a 6i2lyT21Y Hil02
ly0fiz&s control de calidad y filtrado de lecturas (FastQC, FastP), ensamblado de contigs, IRSyUFI0I-0isy”
de GRAs (ResFinder) y {IE2y2Y]l- (Kraken2). La abundancia absoluta de GRAs fue mayor en las
muestras de agua del secundario, I-4/ como en las plantas regadas con este tipo de agua en el Rjil- 20.
Por el contrario, el riego con agua regenerada y agua de red Y 24ilis valores significativamente Y44
bajos en todas las matrices analizadas. El diagrama de Sankey Y 24ills que los GRAs Y Hi relevantes
fueron blaoxa-10, blatem-181, sull, aph(6) y tet(39). Genes como sul2, qnrS2 y aadA10 se detectaron en
agua y material vegetal, pero no en las plantas a Ril- 0. En conjunto, estos resultados sugieren una
transferencia de GRAs desde el agua de riego al cultivo. A nivel (IE2y5Y102! 3SySIi24 como
Bradyrhizobium, Tolumonas, Pseudomonas o Streptomyces se observaron en el agua de riego
mientras que en material vegetal Pseudomonas fue el 3ISySi2 predominante, seguido de
Methylobacterium, Sphingomonas y Paracoccus. Estos hallazgos indican que la calidad del agua de
riego influye en la abundancia de GRAs, siendo muy relevante el tratamiento de RS&lytS00isy
(regenerada) para reducir la presencia de GRAs.

Palabras clave: resistoma, agricultura, riego, transferencia.

Ciy1-yOM-0isyT Agencia Estatal de Ly@Saiial-0isy” (MCIN, TED2021-131427B-C21 y TED2021-131427B-
C22) del Plan de wS0uLISII-OIsy! ¢ll-yar20Y 1-0isy y Resiliencia de la 1yisy Europea, el programa
1DWh![b9-¢ 6a/lb & F2yR24 RS bSEIDSySII-ii2yd ! 1 twewn/mTimi & CizyRI-Oisy {SyS01-4

100



ﬁ ; &, XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

e,
e e

——

—

PS2-14
Capacidad detoxificante de la ocratoxinasa purificada de Brevibacterium
linens & S@I-faz1-0ksy RS &z G2ENONRIR Sy 0Staztl-a SLISEHI-ESa KizY 1-y1-4

{104y, IM2* {FyOKSTn1li2e2, A2, Plaza-Vinuesa, L2, de las Rivas, B2, ad;3211 R?,
alliyySTnw2RINFdzST, A

1Grupo de ailizoi2f23)l- y .1201i#fiad de Alimentos (MICROBIO), Departamento de .120SOy2t23l- y
allli2oi2t23)I-1 Lyadiidziz2 RS Ly?Saiial-Otsy Sy Z1Sy0il-a RS fI- 1Y Syll-Olsy o/LI [1 /{L/1} 1 all alRIIR

2Grupo de .120S0y2f23)I- Bacteriana (BIOBACT), Departamento de Procesos ¢S50y2{531024 y .12(S0y2t23)I,
Lyaliiazi2 RS Z1SyOnl- & ¢SOy2t23)I- RS 1Y Syli2a & bdziliOisy (ICTAN, CSIC), Madrid

*jm.silvan@csic.es

Resumen

La Ocratoxina A (OTA) es una micotoxina frecuentemente encontrada en cultivos de cereales y
alimentos derivados que supone un grave riesgo para la salud debido, principalmente, a sus efectos
ySTiRisEI02 y KSLI-i2{sEI024 Por este motivo, es de gran importancia desarrollar nuevos Y Si2R24
de biocontrol que sustituyan a los procedimientos tradicionales y poco efectivos de RSa02yiil-Y iy1-0isy”
actuales. En este estudio, se evalizs la capacidad detoxificante de la enzima ocratoxinasa purificada
de Brevibacterium linens (BIOTAsa). Tras la SEill-00isy "y Ldziifi01-0lsy de la enzima, se {505 a cabo la
S1-00isy de RSFNIRIOIsy de la OTA y se SalitzRis su efecto Oii2isEI02 y de los productos de R$3UI-RI-Oisy”
obtenidos sobre diferentes fiySI4 celulares humanas: renal (HEK-293), KSLHHIIOI- (HepG2), IHal0I-
(AGS) e intestinal (Caco2). Los resultados obtenidos mostraron el efecto 0li2isEI02 de la OTA a
concentraciones de entre 250 ng/mly 2000 ng/ml para las flySI-4 HEK-293, AGS y HepG2 tras 24 horas
de SELI28I0lsyd Tras 48 horas de SELI230isy las mismas concentraciones de toxina potenciaron su
efecto sobre la toxicidad celular. La fiySI- celular intestinal Caco2 solo LIIS3Sylis descenso de viabilidad
a concentraciones de 2000 ng/ml de OTA tras 48 horas de SELI240isy0 El producto obtenido de la
S1-00isy” de RSFNIRI-OIsy (OTAP) no LISSyiis efecto {isE102 sobre la viabilidad celular en ninguna de
las flySI-4 celulares ensayadas. En conjunto, se puede concluir que la RSFI-RI-0isy de la OTA por la
BIOTAsa LI2RI)lI- reducir la citotoxicidad de la OTAy, por tanto, este procedimiento LI2RI)lI- utilizarse
como una alternativa para el biocontrol de alimentos contaminados por esta micotoxina.

Palabras clave: Ocratoxina A, Brevibacterium linens, Ocratoxinasa, 55{2Eifi01-0lsy! Citotoxicidad

Cly1yOil-Otsy” Esta lyBSaiial-0isy ha sido financiada por el Ministerio de Ciencia e Lyy2@l-0isy” (MCIN)
en el marco del proyecto AOTADETOXé (/2y%Sliaisy de ocratoxina A mediante enzimas bacterianas:
una estrategia para reducir micotoxinas en vinos y alimentos derivados de uva ante el cambio
0flY #ii02), &000SyOisy” PID-2021-1232910B-100, financiado por el
MCIN/AEI/10.13039/501100011033 y por FEDER 4Una manera de hacer Europacg.
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PS2-15
Lb/L59b/LY 59 #/15n /L/[nhtl1%:3bl/h , h/wi¢h-Lb! 1 9b /9/lb!

Ribeiro, DCSZ!, Aufartova, JB3, DaziASISTIDI-SEST /1T w2RINFdS T/ 15211 Wa -2l [sLISTiS)IFL ¢al?

I5SLIMIGFY SyE2 RS 1131SyS & ¢S0y2i23)I- RS 24 1Y Syli2al ! yidSIaiRIR RS [SsyT 2nstituto de Cienciay
¢SOy2623)1- RS {24 16Y Syli2d RS I- | IGSIAIRIR RS [Ssydl/¢ ¥ [iT *[1-0201-i21i2 RS ¢S0y101-4 Lyalidry Syul-Sa s[eLit

! VIGSUAIRIR RS [Ssyi /1Y Lz RS Vegazana akyl Hnm [Ssyl 94LII-314

*cgutig02@estudiantes.unileon.es

Resumen

La cecina presenta una micobiota diversa en su superficie, similar a la observada en otros productos
OHlyl024 curados, 453y estudios previos de los autores. Penicillium es el 3SySi2 predominante,
incluyendo especies Y102(i2E13Syi014 como P. commune, productor de 40iR2 010f2L3i1-Tsy102 (CPA) y,
en menor medida, P. nordicum y P. verrucosum, productores de ocratoxina A (OTA). {53gy la EFSA,
los productos OHlyi02an0dzil-R24 pueden contribuir de manera significativa a la SELI2&0isy Olisyi0l- a
OTA. En este contexto, el objetivo de este estudio fue cuantificar CPAy OTA en 25 muestras de cecina
obtenidas durante los I-324 2024 y 2026, y evaluar los principales RS5ali2a 114024 asociados a los
YSi2R24 de SElI-00isy y a la 2LiYHTI-0isy de las condiciones Oi2Y 231014 Las diferencias
observadas en los niveles de micotoxinas entre productos de distintos LIIH&Sa pueden atribuirse a
variaciones en los Y'Si2R24 Iy14iii024 utilizados, I'/RSY 44 de los factores previamente mencionados.
El fiY'1iS de Odzl-yiimiol-0isy (LOQ) para ambas micotoxinas fue de 10 ppb. Las tasas de NS0dzLISII-Olsy
oscilaron entre 70% y 110% para CPA, y entre 68% y 74% para OTA. El Y'Si2R2 seleccionado,
utilizando ACN:HihvROIR2 1:0Si102 (79:20:1) como disolvente de SEdI-00isyl junto con las
modificaciones implementadas, LISIYlils la RSyUFOI-0lsy” de CPA en 5 muestras (20%), con
concentraciones comprendidas entre 29,7 y 826,7 ng/g. La OTA fue identificada en 4 muestras (16%),
con concentraciones entre 38,8 y 82,9 ng/g. La co-ocurrencia de CPAy OTA se 203505 en 2 muestras.
Cabe destacar que la muestra con la mayor 02y0Syllll-Otsy de CPA LIIS&Syis el nivel Y44 bajo de OTA.
Aunqgue la frecuencia de muestras positivas es similar a la indicada en otros estudios sobre productos
OHliy102a curados, las concentraciones de CPA detectadas en este estudio son superiores a las
previamente descritas (P. commune fue la especie dominante). Por su parte, los niveles de OTA se
aligl-y dentro del rango detectado por otros autores en productos 0Hiyi024 similares, aunque per se
2RIy ser potencialmente preocupantes. 14| pues, se muestra por primera vez la presencia de CPA
y OTA en cecina. 'RSY #i! los hallazgos enfatizan la importancia de optimizar los Y Si2R24 I-y1-(1024
para la Odzl-yiiFi01-0lsy precisa de micotoxinas, contribuyendo a una mejor S@Iizl-0lsy” del riesgo
I-52001-R2 Sy LNi2Rd:0(23 OHiyi024 OdzlI-R23 02Y 2 f1- 0SOty1-0

Palabras clave: Y102i2Ely1-8 05011 40iR2 010t2LIN-Tsy102, ocratoxina A, Penicillium

Chy1-yOrl-Otsyt L2301 I LI2LI2 RS hyBSainal-Oisy RS tI- 1 yIgSIAIRIR RS [Ssy 6HAHPI
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PS2-16
{dz50SLIMOMIRIR I- IyURY 10N20M-y24 & T20Y 1-0isy RS 012FiEY 3 Sy 0SLII-A RS
Listeria monocytogenes LII20SRSyESa RS fI- iyRdzatiil- 0Hiym0l-

Montiel, R™*, [5LIST, P11 tSIiSTn. 202, DI 1ljizSa, JL aliySTn{dHiST, IV tSISTr. I 11

IDepartamento de ¢S0y2f23|l- de Alimentos, Instituto Nacional de Ly#Saiidl-0isy y ¢S0y223)l- Agraria y
Alimentaria-Consejo Superior de Investigaciones ZISy(jfi0l-a (INIA-CSIC), Carretera de La /2iz31- km 7, 28040
MadridI 9alI-3I-.

*rakelm@inia.csic.es

Resumen

Listeria monocytogenes es responsable de la {2ElyfS00isy” denominada listeriosis. En los §filY 2
I-324, se ha convertido en la zoonosis Y4a grave en la jylsy Europea, al presentar el mayor
porcentaje de hospitalizaciones (> 95%) y la tasa de letalidad Y44 alta (15-30%)*. Esta bacteria puede
acceder a las plantas de procesado y colonizar tanto el ambiente como los equipos, persistiendo
durante LISIi2R24 prolongados en las instalaciones debido a su capacidad para resistir a los
desinfectantes y formar biofilms en una amplia variedad de superficies. La SELI2ai0sy del Lil-i53Sy2
a concentraciones subinhibitorias de desinfectantes puede inducir cambios que alteran su virulencia,
su tolerancia a antimicrobianos, y su capacidad de formar biofilms, dando lugar a cepas Y4
resistentes y/o persistentes. Por ello, es fundamental controlar la resistencia de esta bacteria en
Sylizlly2a SaLISOmi02ar 02Y 2 f1- yRdzalinl- 1Y SyaHil-.

En este trabajo, se S¢I-izs la susceptibilidad de 21 cepas de L. monocytogenes aisladas de industrias
OHly101-4 frente un desinfectante de uso habitual en industrias alimentarias, el cloruro de benzalconio
(BAC), determinando su 02y0Sylilll-Olsy YiylY I- inhibitoria (CMI) mediante el Y'Si2R2 de Rifi0lsy en
agar2. Asimismo, se SalilzRIs la capacidad de estas cepas para formar biofilms en placas multipocillo®
durante 4y 7 Rll-4a 22 y 8 ¢/ respectivamente, y su susceptibilidad frente a 11 I/ilolsii024 utilizando
St Y'Si2R2 RS Rifdzalsy Sy Ria02 Sall-yRIMITIR2 RS 91/ 1{¢4,

De las 21 cepas evaluadas, 8 se mostraron susceptibles al BAC, con una CMI de 2,5 k3KY[, mientras
que 13 resultaron resistentes, con CMI x 10 k3KY[. En la mI-22llil- de cepas resistentes se lyRSylifi0s
el {il-yaL1235y Tn6188, que alberga el gen gacH, implicado en la tolerancia a compuestos de amonio
cuaternario. A 22 ¢/1 16 de las cepas produjeron biofilms, siendo A004, A006 y CO01 las que mostraron
una mayor 21 1-0lsyt A 8 ¢/, gyI0l-Y'SytiS las cepas A006 y CO01 fueron capaces de producir biofilms,
ambas pertenecientes al secuenciotipo 121, genotipo con una alta prevalencia en la industria
alimentaria. Finalmente, todas las cepas resultaron sensibles a los 11 Iy{lois{i024 evaluados.

Esta LJ26fl-0lsy de cepas de L. monocytogenes Y 2illis una alta resistencia al BAC y una gran capacidad
para formar biofilms, lo que contribuye a su persistencia en el ambiente de procesado de alimentos.
No obstante, se observa una muy alta susceptibilidad a los Iy{lolsii02a estudiados, por lo que el
tratamiento de referencia frente a este LIi53Sy2 y2 &S gS0iI- 02 Y LII2 Y S{IR2.

Palabras clave: Listeria monocytogenes! I'yilolsii024 RSalyTS0il-yiSar 6127ty 4.
Ciy1-yON-0ksyT PID2022-1423290B-C32 (Ministerio de Ciencia, Innogl-0lsy @ ! yidSIEIRI-RSAD.

1EFSA-ECDC (2025): https://doi.org/10.2903/j.efsa.2025.9759

2CLSI (2024): https://clsi.org/shop/standards/m07/

3Pan et al. (2010): https://doi.org/10.1128/ AEM.02185-09

4EUCAST (2025): https://www.eucast.org/ast_of bacteria/disk_diffusion_methodology

103



https://doi.org/10.2903/j.efsa.2025.9759
https://clsi.org/shop/standards/m07/
https://www.eucast.org/ast_of_bacteria/disk_diffusion_methodology
mailto:rakelm@inia.csic.es

ﬁ ; &, XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

e,
e e

——

—

PS2-17
58417123 hLISII-iI023 & {2{i:012ySa {240Sy1otSa Sy St Zd:fiig2 RS 1631-a LIMII-
Consumo Humano

|. Quevedo-Romero'*, Jorge Baixauli, Paula M. Periago?, A. Palop?, E. Garcla-GutiSrrez!

I5SLIMIG-Y Syi2 RS LyaSyISill- 1312y5 Y1014 | yigSIAIRIR €26iSO0yI01 RS /Hiil-3Sy14 t6 1£f2yE2 -LULI ny! onHiol
/Mii1-3Sy11 adzion-1 9aLI-3 14

*Ignaciojuan.quevedo@upct.es

Resumen

La Y Syfil-0lsy constituye un derecho humano fundamental reconocido por organismos internacionales como
la hi31yITI-0lsy de las Naciones Unidas (ONU) y la hii3I-yiTI-0isy de las Naciones Unidas para la 1Y Syfil-Olsy’y
la Agricultura (FAO). Sin embargo, Y+a de 730 millones de personas Taproximadamente el 9,1% de la
Li26fl-0lsy mundial 02yiilygly padeciendo hambre. En este contexto y con el objetivo adicional de reducir el
impacto ambiental de los sistemas productivos, se promueve la 6galjizSRI- de alimentos alternativos, como
insectos comestibles, carne cultivada y, especialmente, algas.

El sector de las algas ha experimentado un notable crecimiento en los gfiily'24 1324 alcanzando un valor
superior a los 18 mil millones de euros anuales, con previsiones que &igl-y este mercado en torno a los 33 mil
millones para 2028. No obstante, su LIi2Ri:00isy se concentra mayoritariamente en Asia (97%), mientras que
Europa representa apenas el 1% del total. Ante esta aliizI-0lsy! la /2 lalsy Europea fly1s en 2022 la Iniciativa
de Algas de la UE, orientada a impulsar el desarrollo sostenible de esta industria y a fomentar su lyiS3il-Olsy”
en el sistema alimentario europeo.

Elincremento en el consumo de algas plantea importantes retos en materia de seguridad alimentaria. Entre
ellos, destaca la necesidad de prevenir contaminaciones YI0I20l2fs31014 durante el cultivo, procesado y
envasado de las mismas. En este sentido, la 120Y -0isy de biofilms bacterianos constituye un problema Ollji102¢
Los biofilms son comunidades microbianas estructuradas, adheridas a superficies y protegidas por una matriz
extracelular que les confiere una elevada resistencia frente a los Y'Si2R24 convencionales de limpieza y
RSalyTS00isy! 02yBliiSyR2t24 Sy dzyl- TizSyS RS 02yiil-Y ly1-0tsy LISHaNISyiSe

El objetivo principal de este proyecto es caracterizar los biofilms asociados a la industria de las algas,
identificando las especies presentes y analizando sus interacciones S02fs3101-4 Para ello, se emplean (S0y10l-4
de YSil-3SysY10I- y aS06:Sy0il-Olsy” masiva, que permiten obtener un perfil detallado de la 02YL280isy
microbiana, -4l como evaluar la abundancia relativa, el potencial LIi23Sy102 y el papel funcional de los
distintos microorganismos.

Adicionalmente, el proyecto aborda el desarrollo de estrategias innovadoras para la lyl-0iigl-Olsy” de
biofilms. Se han aislado bacterias procedentes de muestras industriales y se Silty desarrollando modelos
experimentales de biofilm en condiciones SaiHii01-4 y RiyFY10I-4l con el fin de evaluar la eficacia de diferentes
tratamientos antimicrobianos. Entre ellos, destacan las nanoemulsiones de aceites esenciales de origen
¢SaSil1 022 20S3ly21 Ni2Y SIi2 2 S sy1 1jizS KI-y'RSY 2allI-R2 efectividad TSyS I RigSIa2E LI-is3Sy2a

En conjunto, este proyecto contribuye a mejorar la seguridad Y10i26i2t53101- en la industria de las algas y a
favorecer su 02ya2{iRI-0lsy’ como una alternativa alimentaria sostenible, alineada con los RSalf)24 globales de
seguridad alimentaria y sostenibilidad ambiental.

Palabras clave: .12RifYar 10SHiS SaSyOl-T {SFaiRIR 1Y SyllHilT aSil-3Sys Y10l Antimicrobianos
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De los purines a los cultivos: ly#Saia1-Oisy RS fI- Ul-ya Y lalsy RS asyéé RS
WSaaiSyOnl- I I-yiiolsii02a Sy @aiSY I-4 RS Ll 2RdzOOA5y IRERI i

alilifyST RS %izl-121 alijl- aSit, Serranol al-ijl- WSagat, Merino, Nataliall DIMOjID2yT142, Diego?,
tI-34y, Rafaely*, Espina, Laura %2
Uyaiildzi2 Y3214y SyiMi2 RS MIl-3syiLIHE | yIgSIAIRIR RS BIHIE2TI /1S aidd:St SISt Ml pramvol %HI-E2TI-
2ChyRI-Otsy 1w IL5T 1GSYIRI- wi-yAttl-a un5! prnmy!l %HI-E2T1-
*pagan@unizar.es

Resumen

La IJi0I-0isy de purines en suelos 191024 es una LIHOMIO0I- habitual que puede favorecer la
RIESYIy1-0isy” de genes de resistencia a Iyiioisii023 (ARGs) en el ambiente. En particular, la
I-06:Y tzfl-0lsy” de ARGs en suelos cultivados plantea el riesgo de su transferencia a la microbiota
asociada a productos vegetales destinados al consumo.

Se LIMiits de datos Y'Sil-9SysY1024 de cinco lotes de purines, suelos 13102l pre-fertilizados y post-
fertilizados, I-dl como del rizoplano de los productos vegetales cultivados. A partir de estos datos, en
los que previamente se KI-9)I- caracterizado la 02 Y Li2810isy (1-E2y5Y10l- y la abundancia de ARGs, se
evaluaron las asociaciones entre 3Sy5li24 bacterianos y genes de resistencia, con el objetivo de inferir
L12816t53 Y SOI-yiaY 24 RS NI-yaFSISYON- Razil-yiS fI- 1SHGETI-Otsy @ fI- 02(2y1T1-0isy RSt Y 1S @S3SkI-

El IyHi@d comparativo Y2illis que los purines presentan patrones estructurados de 02WSfl-Olsy”
positiva entre 3SySii24 bacterianos y ARGs, que indican asociaciones estrechas entre microbiota y
resistoma. Se observaron asociaciones entre 3SySii2d 02Y gyY SyliS ligados a hospedadores, como
Escherichia/Shigella, Enterococcus y Klebsiella, y ARGs relacionados con resistencia a Jrfl-0i4Y 1023
tetraciclinas y 3fi02LISUiIR2& Por el contrario, 3SySli24 ambientales como Pseudomonas,
Flavobacterium, Acinetobacter o Arthrobacter mostraron correlaciones mayoritariamente negativas
con los ARGs. En las muestras de suelos Li2aintSIiifiTI-0lsy "y rizoplano, los patrones de 021Sfl-0lsy”
fueron Y42 difusos. Globalmente, se identificaron dos patrones principales: (i) ARGs fuertemente
asociados a 3SySli2a introducidos con los purines, como Limosilactobacillus y Clostridium, lo que
indica transferencia {I-£2y5Y10l directa; y (i) ARGs que aumentaron sin 1-420il-0lsy” positiva con
3SySli2d concretos, incluyendo genes como optrA, tet(Q) y determinantes de resistencia a
1Y ly23fi:0581R 241 €2 1jtzS adASNS Y SOIyIaY 23 02 Y LI-i16tSa 02y iNl-yarSiSyOil- K22yl RS 3SySa

Los resultados indican que tanto la OHI-0iSItTI-Oisy del resistoma SR¥FI02 como la 02 Y LIISyalsy de la
I-52011-0lsy” entre bacterias de origen fecal y la presencia de ARGs constituyen elementos clave e
infraestudiados para la SgIizl-0lsy de la seguridad alimentaria. 1RSY ¥4I estas asociaciones permiten
una mejor I-H21I-0tsy del riesgo derivado de L0014 1-90j0261-4 comunes, como la TSIiTI-0isy con
purines.

Palabras clave: wSa1aiSyOnl- I- Iyiioisii024r taitySar CSNiaTI-0tsy: ¢ll-yarSiSyonl-
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[1-4 KISNo -4 1NI2Y Hin0l-4 MS&01-4 02 2 NSaSud2ii2a RS NSaraiSyOnl-
l-yAY 10N200-y1+ dzy” -yAaia Y Sil-aSys Y102

Pontes, Edson Douglas Silval2, tI- 34y wiFI-5fi, Magnani, Marciane?, Berdejo, Daniel*,
Espina, Laura®?
Uyaiidziz2 1216 Syil-i2 RS 1NI-syALTHL T ySIAIRIR RS %IIIFE2TIL 94LI1-31-; 21 yidSIAIRI-R CSRSII RI- t1IHOH
Brasil; 3CdzyRI-0isy” Tw 151 %IHIIFEI2TI 93LI1-31-
*berdejo@unizar.es

Resumen

El potencial de las hierbas Hi2YHil0l4 frescas como reservorios de resistencia antimicrobiana
generalmente se subestima, pese a su ingesta en crudo y a estar implicadas ocasionalmente en brotes
alimentarios. En este estudio se ILfi0s un enfoque integrado de Y'Sil-3SysYI0I- shotgun para
caracterizar la 02YL2&0lsy (I-E2y5Y10I el resistoma y la 1-420i-0lsy entre genes de resistencia a
lyilois(1024 (ARGS) y sus taxones hospedadores en muestras comerciales de cebollino, cilantro,
perejil y hierbabuena. Adicionalmente, se reconstruyeron genomas ensamblados a partir de
Y'Si1-3Sy2Y 14 da 1 DAL £2 1jizS LISIY hils 1-813y14) 1wD4 I determinadas bacterias con gran liSa2fdiz0isy.

El lyMaa (1E2y5Yi02 11S0Sts comunidades dominadas por bacterias ambientales ({Li0l4 de
microbiomas vegetales, con una 02YLI280isy global relativamente consistente entre los distintos
tipos de hierbas. Predominaron 3SySii24 como Pseudomonas, Sphingomonas, Methylorubrum y
Agrobacterium. No obstante, (I-'Y0ISy se detectaron de forma recurrente 3SySlii2d de IyiSISa
sanitario, incluyendo Stenotrophomonas, Acinetobacter, Enterobacter y Shewanella, lo que pone de
manifiesto la coexistencia de bacterias ambientales y potencialmente oportunistas.

El Iy}iala del resistoma Y2iillis un perfil altamente conservado, dominado por mecanismos de
resistencia tyllyaSol- OII-00SIaii024 de bacterias ambientales, especialmente sistemas de eflujo
multidroga y genes implicados en la Y 2RIFI0I-0lsy de la membrana celular. La S02yAilz00isy de MAGs
LSUYlils identificar Y¢fiilitSd genomas afiliados a Pseudomonas, confirmando su papel como
componente dominante tanto del microbioma como del resistoma asociado. Asimismo, se
detectaron MAGs pertenecientes a Shewanella y Pantoea portadores de ARGs Ofjyi0l-Y SyiS
relevantes, entre los que destacaron J-lactamasas, I-4/ como genes de resistencia a I-Y ly23fi0531R24
y tetraciclinas. No obstante, aunque estos genes se asignaron a MAGs SaLIS0ifi024] su abundancia en
el resistoma global fue baja. Finalmente, la coocurrencia entre ARGs y 3Sy5li24 bacterianos SIRSyOis
gue miembros de la familia Enterobacteriaceae albergan genes de resistencia con potencial
movilidad, lo que apunta a un posible riesgo de transferencia horizontal I'RSY + de su O14140iSI como
LI{i53Sy2s oportunistas.

En conjunto, los resultados indican que las hierbas Mi2YHil0l4 frescas contienen un resistoma
ambiental dominado por mecanismos lyillyaS024! junto con reservorios puntuales de resistencia
0fyi01-Y SyiiS relevante. Estos hallazgos sugieren que estos productos Li2RIily actuar como posibles
fuentes de genes de resistencia para el consumidor, I4l como contribuir a la persistencia y
RIESY Iy1-0isy RS 1wDa Sy Y Syiiza Sy t24 1juzS &S SYLSIy 02Y 2 lyNSRISyiSE

Palabras clave: ISaiai2Y 11 Y Sil-3Sys Y1011 KiSU61-4r SyiSi2ol-06Sinl-a
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Efecto protector de Pseudomonas fluorescens sobre la persistencia de
Listeria monocytogenes Sy o12L1S6i0zE1-a Y dzEiSALISOIS TISYES I- Li2i202(23
RS fiYLISTI- @ RSaytS00isy”

Merino, Natalial*, Balaguer, Livial, Berdejo, Daniel'l DHIOjID2yTI€21 5153211 tI-34yI wi-FI-StL

IDepartamento de ti2Riz00isy” Animal y Ciencia de los Alimentos, Facultad de Veterinaria, Instituto
130210y Sylii2 RS 1NI-3syALTH 01 yIgSIZIRIR RS HIHIIFE2TI/L¢ 1T %I-E2T1 9aLI-3I1-

*merino@unizar.es

Resumen

Las ol2LSfi0dzfl-4 son comunidades microbianas complejas, estructuradas y rodeadas por una matriz
extracelular autoproducida que les confiere una mayor resistencia frente a la limpieza y RSatyTS00isy”
(L&D), dificultando su StiYlyl-0isy’y 02yBliiSyR2(l-4 en una fuente persistente de 02yil-Yly1-0lsy en
la industria alimentaria. Aunque las bacterias son capaces de formar 612LS{\0izfl-4 monoespecie, en
los ambientes de procesado de alimentos predominan las 612LI5610d:fl-4 multiespecie, generalmente
Y Hi resistentes a la L&D. Pseudomonas fluorescens es una bacteria alterante 02Y gyY SytS presente
en las superficies de industrias alimentarias y con una alta capacidad para formar 612LS{0dfl-4
robustas. Dentro de las 612LS60dzfl-d multiespecie, P. fluorescens puede RSASYLS3IH un papel
estructural clave como soporte para LIl{i53Sy24 como Listeria monocytogenes. 1), el objetivo del
estudio fue evaluar la eficacia de distintos protocolos de L&D frente a o6l2LISH0dufl-d mono y
multiespecie formadas por aislados de P. fluorescens y L. monocytogenes RS dzy1- yRdzaiilil- OHiy10l-.

Se OMII-0ISINTS la T2UY 1-0isy de las 612L560ufl-4 en placas de acero inoxidable de 24 pocillos bajo
condiciones SaiHil0l4 (25 UC, 24-96 h) mediante el recuento de 0Sfdzfl-d 4SaiSa y la Odzl-yiiTi01-0lsy de la
biomasa. A 02ylly@zI-0isy! se aplicaron diferentes productos comerciales de L&D, incluyendo un
detergente alcalino, un desinfectante a base de #0IR2 LSII0SH02 y LISISEIR2 de KIRI5ISYZ, y un
detergente-desinfectante 2 en 1 a base de hipoclorito d5Ri020 La eficacia de los mismos se S@l-izs
YSRIYES fI- 02Y LIHIOsy RS 1600Syi24 RS 0Stirtl-4 ASA1Sa AII-0654 1yiSa & RSALIESA RSt (ll-iI-Y 1Sy

La OHIFOGSINTIOlsY de las 61201560614 Y 24llis que no SEXNI-y diferencias significativas en el recuento
de 0Sfiztl-4 4S3iSa de P. fluorescens entre ol2LIS80dzl-4 mono y multiespecie. Sin embargo, el recuento
de L. monocytogenes fue significativamente mayor en las 612L560iztl-4 multiespecie. En ISfl-0lsy con
los productos de L&D, la I-LiI01-0lsy individual del detergente o desinfectante no t23iis la SII-RIOI-0isy”
de las 0l2LSH0dfl-3 salvo en el caso de las 612LS60itl-d monoespecie de L. monocytogenes. Por el
contrario, la IJf01-0isy del detergente-desinfectante 2 en 1 LISIY liis una lISRiz00isy significativamente
mayor, y la ILH0I-0lsy” secuencial del detergente seguida del desinfectante 23lis la SINI-RIOIOisy”
completa de todas las 612LSfi0dfl-4 Aunque no se observaron diferencias en la eficacia de los
productos de L&D frente a P. fluorescens entre 612LISH0dfl-4 mono y multiespecie, &l se observaron
diferencias en L. monocytogenes, siendo significativamente menos efectivos frente a L.
monocytogenes Sy 612LI5{0d:fl-4 multiespecie.

En 02y0ftzalsy; la 612LS6I0dl- multiespecie de P. fluorescens y L. monocytogenes incrementa la
resistencia y persistencia de L. monocytogenes, lo que exige la IJfi0I-0lsy de una fase de detergencia
4S3dRI- RS dzyl- T1-4S RS RSalYTS00ksy LIHII- 23010 £1- SWI-RIOI-0Isy 02 Y LIES(I- RS 012L1SHi0dz(1-4.

Palabras clave: ol2LSf0dzfl-d4 multiespecie; Pseudomonas fluorescens, Listeria monocytogenes,
B LISTI- & RS&lyFS00isy”
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Estudio integral de Salmonella spp.: resistencia antimicrobiana,
OIUIOIRIR RS F2UY 1-0isy RS 0127ifY 4 & potencial de lyTS00isy Sy

Caenorhabditis elegans

tlySil-aiiySTI {1Hil-K1-23%, Alonso-Calleja, Carlos!? 3, Capita, Rosal2 3

IDepartamento de Higiene y ¢S0y2{23)l- de los Alimentos, Facultad de Veterinaria, Universidad de [Ssy!
Campus de Vegazana s/n, HnnTMi[Ssy! 9aLJI-31-; 2nstituto de Ciencia y ¢50y2f23)I- de los Alimentos (ICTAL),
Universidad de [Ssy! Calle La Serna, yopy! HnanTi[Ssy! 9al1-31-; 3Instituto de Ly#S4ii31-0isy Biosanitaria de [Ssy”
oL.Lh[9 bit FizLi2 RS tyBSaial-Oisy . Lhal/wie 123Ul RS [Ssy! 1i2a RS bIdI- &y: vnammi [Ssyl 94131+
*spanm@unileon.es

Resumen

Se RSSIY'lys la resistencia a 42 1iiolsii024 RISy por disco) de 20 cepas de Salmonella spp.
procedentes de carne de ave y pertenecientes a los serogrupos B, C y E. Los aislamientos se
adquirieron en la provincia de [Ssy e incluyeron ocho cepas del serogrupo E, siete del C y cinco del
B. Se observaron distintos patrones de resistencia en TizyOisy del serogrupo considerado. Todas las
cepas fueron multirresistentes (a entre 3y 16 Iyiiois(il0240I mostrando el 100 % de ellas resistencia a
rifampicina, teicoplanina y eritromicina, susceptibilidad reducida a temocilina y susceptibilidad a
ampicilina/sulbactam, cefoxitina, fosfomicina, azitromicina, sulfametoxazol/trimetoprim vy
trimetoprim. Cabe destacar que el serogrupo C LIISaSylis mayor variabilidad TSy2()LJI0I4 Los genes de
resistencia Y44 prevalentes fueron los asociados a los Iyiioisii02a oSil-€1-0i4Y1024 (destacando
AmpCFOX, penA y blacrx.m) y 'Y ly23i0531R24 (siendo aac3-1V, aac3-Il, strA, strB y aadA los Y44
abundantes). Por su parte, el serogrupo B RSiil-0s al mostrar la mayor prevalencia de genes asociados
a resistencias a sulfonamidas y tetraciclinas. Se RSiSIIY Iy 6lilyOisy con cristal violeta) la capacidad de
121Y I-0isy de biofilms de las 20 cepas sobre superficies inertes de poliestireno. EI 80,0 % de las cepas
(16) fueron capaces de formar biofilms bajo las condiciones ensayadas, Ofl-@ifi04yR24S 15 de ellas
como formadoras RSOIS& y una como formadora moderada. El serogrupo B fue el que mayor
diversidad LIISaSyls! englobando al menos una cepa clasificada en cada 0IiS32lil- (no formadora,
formadora RS0l o formadora moderada de biofilm). Finalmente, se dziifils un modelo in vivo basado
en la supervivencia del nematodo Caenorhabditis elegans al ser expuesto a las cepas de Salmonella
spp. Gracias a ello, se pudo determinar que todas las cepas, independientemente del serogrupo al
que LISUiSYSOjlyt fueron capaces de infectar al nematodo, reduciendo considerablemente su
esperanza de vida. Esta ly’S00isy” LIi20205 que los nematodos se volvieran fSiHi3102a y 7i43Sa
reduciendo RIH&HIOIY SyES su supervivencia media desde 10,48 Ril-4 (observados en el control con
Escherichia coli) hasta 5,3 Rjl-4! y alcanzando una mortalidad del 100 % en un Y4E1Y 2 de 14 RjI-4 Los
resultados obtenidos sugieren que todas las cepas de Salmonella ensayadas tienen la potencialidad
para causar enfermedad humana, a la vez que presentan una elevada prevalencia de resistencia a
lylilolsii02a; KSOK2a RS SELISOM ISES@1-yOMI- LIMII- fI- {IizR tgotiol

Palabras clave: MDR, 012L1S80df1-4! virulencia, aSNi23dzLI2al {140zR t§ofiol-

Ciyl-yOil-0lsy? Este trabajo fue financiado por el Ministerio de Ciencia e Lyy20l-0isy” (PID2022-
1423290B-C31).
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limpias de mataderos de vacuno y ovino mediante MALDI-TOF

w2RIIF6:ST1aSt0sys Zialy1-123*T D2yTHSTI/I-RSYI-EL THOM-1237 w2RIFdSTiaSti0syr 9aiSTI-yl-L2;
Alonso-Calleja, Carlos!23; Capita, Rosal?3
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Campus de Vegazana, s/n, HnatMi[Ssyl 9aLI-31 *nstituto de Ciencia y ¢S0y2(23)I- de los Alimentos (ICTAL),
Universidad de [Ssyb Calle La Serna, yd 58, HnanTi[Ssy! 94LII-317 Instituto de Ly?Saiial-0isy Biosanitaria de [Ssy”
oL.Lh[9 but FiLi2 RS lyBSaiiaI-Olsy .Lhal/w 1o 123U RS [Ssyi 1i2d RS bI-gl- &yl HnnTul [Ssyl 9aLI-314

*crodm@unileon.es

Resumen

La presencia de microorganismos en superficies de la industria OHiyI0lI- tras los procesos de limpieza
y RSalyTS00isy” constituye un factor clave en la seguridad alimentaria, especialmente en aquellas
HiSI-4 que, aun siendo consideradas intermedias o limpias, pueden actuar como reservorio de
UIi53Sy24 La IRSyUImOI-0isy de estas bacterias permite evaluar la eficacia de los protocolos de
KiFiSyiTI-0lsy'y detectar posibles riesgos de 02yil-Ytyl-0lsy cruzada, contribuyendo 14 a mejorar el
control Y0i2612f53102 en la industria alimentaria. El objetivo de este estudio fue identificar los
microorganismos presentes en superficies de zonas intermedias y limpias de mataderos de vacuno y
ovino tras la I-LfI01-0lsy de procedimientos de limpieza y RSalyFS00isy! mediante SaLISOi2Y Sillil- de
Y I-4l-a a1 [5iehCl dzyl- GS0yI01- ILARI- & THI-6S LIHI- fI- IRSyUROI-0lsy 6 1-00SHl-y1+

Los resultados mostraron la presencia de diversas especies bacterianas en ambas fiySIl4 de
procesado. En el matadero de vacuno, tanto en zonas intermedias como limpias, se identificaron
Corynebacterium phoceense. Asimismo, se 2035I0s una elevada presencia de Salmonella spp. en
muestras distribuidas entre zonas intermedias y limpias, lo que evidencia su persistencia en
diferentes superficies tras la KI3ISyiT1-0lsy’y su posible capacidad de I-RI-Lil-0lsy al entorno industrial.

AAAAAA

consideradas limpias, lo que resulta especialmente relevante desde el punto de vista sanitario.
1RSY ¥4I al igual que en el caso del vacuno, se 203505 la presencia recurrente de Salmonella spp. en
en HISI4 higienizadas pone de manifiesto la capacidad de supervivencia de microorganismos
potencialmente peligrosos en el entorno industrial, incluso tras la I-Lf01-0lsy” de protocolos de
B LISTI- & RS&lyTS00isyh

En conjunto, los resultados evidencian que, incluso en zonas consideradas limpias, pueden persistir
bacterias de ly(iSISa sanitario como Salmonella spp. y Listeria monocytogenes. Estos hallazgos
refuerzan la necesidad de optimizar los protocolos de limpieza y RSalyFS00isy! 14 como de
implementar sistemas de vigilancia Y10I2612t53101- Y44 estrictos que permitan identificar puntos
ONiii024 de 02yll-Y Iy1-0isyl mejorar las condiciones Ki3iSyi0l-4 y minimizar el riesgo de (ll-yaY ldisy de
UI-i53Sy24 Sy'tl- OFRSy1- 1Y Syl

Palabras clave: MALDI-TOF, superficies industriales, Salmonella, Listeria monocytogenes, resistencia
antimicrobiana
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Presencia y niveles de Listeria monocytogenes en superficies de un
Y I-i1-RSW2 RS fI- LIi2@lyOMl- RS [Ssy

D2VIHSTI/IRSY1-4! 1EI0M-223+] w2RI)FdS InaStOsy, Cristinal23] w2RIFuSTiaSt0sy! 94iSTI-yI-+2,
Alonso-Calleja, Carlos®23, Capita, Rosa®23.
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Campus de Vegazana, s/n, Hnatmi[Ssy! 94U1-31 2nstituto de Ciencia y ¢50y2t23)l- de los Alimentos (ICTAL),
Universidad de [Ssy0 Calle La Serna, Yo 58, HnanTn[Ssyl 94UI-31 3instituto de Ly#Saiial-0isy Biosanitaria de
[SsyiL.Lh[9] bl grupo de ly#Saii31-0isy BIOMICRA. Hospital de [Ssy! Altos de Nava s/n, 24071, [Ssy! 93LI-314
*agoca@unileon.es

Resumen

La 02yll-Yy1-0lsy” ambiental por Listeria monocytogenes en instalaciones OHiyi0l4 constituye un
RSal)2 constante para la industria, debido a la capacidad de este LIl-is3Sy2 para colonizar superficies,
integrarse en biofilms y resistir condiciones de Si(iS& propias de los entornos de procesado. Su
presencia en superficies de contacto tras los procedimientos rutinarios de limpieza y RSalyFS00isy”
puede comprometer la seguridad alimentaria y favorecer la 02yil-Ylyl-0lsy cruzada durante el
en el ambiente del matadero es un indicador clave para evaluar la eficacia real de los programas de
Ki3ISyiI-0isy'y para identificar posibles puntos 0lliii02a donde la StiYIy1-0isy del Lilis3Sy2 resulta
insuficiente. El objetivo de este estudio fue determinar la presencia y cuantificar 0Stil-d de L.
monocytogenes en superficies de contacto de un matadero de la provincia de [Ssy tras la ILIi01-0lsy
de los procesos rutinarios de limpieza y RS&lytS00isyl Il como evaluar la utilidad de la gPCR
combinada con monoazida de propidio (PMA) para diferenciar entre 0Sfifl-4 viables y no viables. Se
tomaron muestras de distintas superficies del proceso de sacrificio representativas de puntos con
potencial I-0izY @zfl-0lsy de microorganismos. Las muestras fueron analizadas mediante PCR dirigida
al gen diana, aplicando PMA para excluir el ADN procedente de 0Sfizfl-d muertas y obtener una
SalitY I0isy” Y44 precisa de la Til-00isy viable. Se consideraron muestras positivas a todas las que
superaron el valor umbral establecido en 0,3 durante 40 ciclos de I'YLfifi0l-0lsys Los resultados
mostraron la presencia de L. monocytogenes en 2 (8,33%) de las 24 superficies analizadas,
correspondientes a su vez con la flySI- de sacrificio de ovino en ambos casos. Asimismo, ninguna
superficie analizada LNSASyfis 0Sfitl-4 viables a los 40 ciclos de I-Y Lififi01-0lsy0 Estos datos reflejan que,
pese a la ILEOI0Isy de los procedimientos rutinarios de KI3iSyiTl-0lsyl determinadas superficies
pueden albergar 0Sfizfl-4 de L. monocytogenes, lo que indica que la bacteria puede mantenerse en el
entorno de procesado y favorecer episodios de 02yil-Yly1-0lsy cruzada. La tyO2\L20l-0ksy de la iSOyI0I-
gPCRZPMA LISIY Iiils descartar la presencia de 0Sfizfl-4 viables que no puedan ser detectadas mediante
los Y'Si2R24 dependientes de cultivo, poniendo de manifiesto la importancia de emplear (SOy10l-4
complementarias para obtener una @ldlsy”Y 44 precisa del estado T1@2ts3102 del microorganismo. La
IyiS3I-0isy de ambas Y Si2R2t23)I-4 se perfila como una estrategia it para reforzar los programas
contribuyendo a optimizar las medidas de control y a reducir el riesgo asociado a la presencia de L.
monocytogenes en superficies de contacto.

Palabras clave: Listeria monocytogenes, qPCRI &dzLISIFIONSA hyRazlinI-£Sa: Odz1-yiimiol-Olsyl ta 1
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Resumen

Un gran ygY Si2 de grupos bacterianos son capaces de formar 6\2L)580dl-4 o biofilms. Las bacterias
de las o)2LSHi0dzfl-a son mucho Y4 resistentes a los biocidas y a los Iyiioisii02a que las 0Stiztl-d
Ltl-y0isyi01-4 hecho que dificulta en gran medida su SttY ly1-0lsy’y favorece la persistencia bacteriana
en los entornos de procesado de alimentos. Algunos estudios recientes han demostrado que las
yIy2UHiii0kEl-a pueden contribuir a la SYIyl-0isy de estas estructuras, mejorando su eficacia
antimicrobiana cuando se combinan con otros biocidas. Entre los biocidas empleados en la Industria
Alimentaria, destaca el +0IR2 LISII-0Si02! siendo considerado un desinfectante de primera StS00isy”
por su extrema capacidad oxidante y su biodegradabilidad en compuestos inocuos para el medio
ambiente (#0IR2 10Si02I 2E)3Sy2 y agua), por ello se considera una terapia Gverdeé. Las
yIy2LHiii0dkEl-a de oro (AuUNP) se presentan como grandes agentes antibacterianos y han mostrado
resultados prometedores frente a las 0Sfizfl-d 453154 de dlferentes microorganismos en {SliY'ly24 de
lyKioi0lsy” del crecimiento o RI-32 celular. Las ylIy2LHiii0dkfl-a de plata (AgNP) se han posicionado
como un excelente agente antimicrobiano. Las y1'y2LIH0dztl-4 de cobre (CuNP) se han utilizado con
SEAuz como agentes antibacterianos, conuna eficacia similar a la presentada por las AgNP o las AuNP.
Se fI2iis el efecto de las tres yl y2LJI [(\0dz61-4 a la mitad de la 02y0Syill-0lsy Y yRY |- inhibitoria (MIC),
solas y en 02Yolyl-0isy con +0IR2 LISUI-0S{H02! sobre la 612LSH0dtl- de Salmonella Typhimurium. Se
utilizaron seis colorantes fluorescentes para evaluar la viabilidad bacteriana y la 02Yl12&0lsy de la
matriz extracelular de la 612LISi0dztl- por Y10I2a02L)I- ##aSN confocal de barrido (CLSM). El tratamiento
con $01IR2 LISHIF0S(102 LIi2¢205 una RIAY ly&0isy en la cantidad de LN2{S)y1-4 de la matriz del biofilm en
02Y'LIMII-0isy con el control. Tras el tratamiento con las y1y2LIHiii0dztl-4 de oro a 0,50 MIC se Sy02yiiiis
un aumento en la cantidad de J1l26&1-04IR24 de la matriz extracelular del biofilm. El tratamiento con
las y1-y2LHI{0d:tl-3 de plata a 0,50 MIC se I-420is con un ligero aumento en la cantidad de LN2{iSy1-d y
un aumento de las OSfizfl-4 inactivadas. El tratamiento que presenta una mejor eficacia en la
Sty iyl- OAS)/ de la 612L1SH0ufl- de S. Typhimurium fue el AP 0,25 MIC aplicado juntamente con las
yIy2UMI00GE-a de cobre. Las yIy2LMiii0utl-4l aplicadas individualmente o combinadas con otros
biocidas, son una 2L0Isy interesante para eliminar las 612L5f0dzf1-4 de Salmonella Typhimurium de las
superficies. El estudio del efecto de estos antimicrobianos sobre los diferentes constituyentes
individuales de la matriz LI2fY SII0I- extracelular de los biofilms permite conocer mejor su mecanismo
RS I-00isy @ RIGS3HI LN2(202t24 RS Y LASTI- & RSalyTS00isy Y 44 SFI01-0Sa0

Palabras clave: nan2UJIMii0dzf1-4! biofilm, CLSM, 40IR2 LISII-0S{102! Salmonella.
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0157:H7 mediante siembra directa en superficies de matadero

Capita, Rosal23*T D2yTHSI/I-RSy1-al 1H01-1237 w2RIFdzSTraSt0sy: 9aiSTI-yiI-L2T w2RINFdSTn
aSiisy! /liaity1-123; Alonso-Calleja, Carlos!23
IDepartamento de Higiene y ¢S0y2{23)l- de los Alimentos, Facultad de Veterinaria, Universidad de [Ssyb
Campus de Vegazana, s/n, Hnatvi[Ssyl 94U1-31 2nstituto de Ciencia y ¢S50y2t23)l- de los Alimentos (ICTAL),
Universidad de [Ssyb Calle La Serna, yd 58, HnanTi[Ssy! 94LII-317 Instituto de Ly?Saiial-0isy Biosanitaria de [Ssy”
oL.Lh[9 but FiLi2 RS lyBSaiiaI-Olsy .Lhal/w 1o 123U RS [Ssyi 1i2d RS bI-gl- &yl HnnTul [Ssyl 9aLI-314

*rosa.capita@unileon.es

Resumen

AAAAA

fundamental para evaluar la eficacia de los procesos de limpieza y RSalyTS00isy’y prevenir riesgos de
02yil-Y'ly1-0lsy cruzada. La siembra directa en medios selectivos permite identificar de forma I4LIRI-
protocolos de KiFiSyITI-0lsyy, por lo tanto, el control Y0i2612t53102¢ El objetivo de este estudio fue
evaluar la presencia de Salmonella spp., Listeria monocytogenes y Escherichia coli O157:H7 en
superficies de matadero mediante siembra directa tras los procesos de limpieza y RSalyFS00isyI con
el fin de valorar la persistencia de estos microorganismos en el entorno industrial.

Las muestras fueron recogidas en distintas superficies y sembradas directamente en agar Rambach

AAAAAA

AAAAAA

elevada variabilidad en los recuentos de Salmonella spp., con valores que oscilaron desde ausencia
de crecimiento hasta recuentos elevados, superiores a mnu ufc por placa en determinadas muestras,
lo que evidencia la existencia de puntos 0liil02a de 02ytl-Ylyl-Olsy tras los procesos de KiiSyiTI-Olsy
y posibles deficiencias en la limpieza de determinadas superficies.

VVVV

analizadas, con dos aislamientos en la misma superficie, lo que pone de manifiesto una baja
prevalencia, pero confirma la presencia de este LIis3Sy2! de elevada relevancia sanitaria, en el
entorno estudiado. Por su parte, no se 203505 crecimiento compatible con Escherichia coli 0157:H7
en ninguna de las superficies analizadas, lo que sugiere una ausencia de este microorganismo o
yI9StSa Li2i RSol2 RSE fYHiS RS RSiS00Isyo

monocytogenes, pone de manifiesto la capacidad de estos LIli535y24 para persistir tras los procesos
de limpieza y RSaly¥S00isys En conjunto, estos resultados evidencian la necesidad de optimizar los
protocolos de KiFISyITI-0lsyy reforzar los sistemas de control Yi0i2612t53102 para reducir el riesgo
RS 02yil-Y'iy1-0tsy @ Y Se20H) fI- 3S3aziRI-R Sy tl- OIFRSy1- Y Syil-itl-o

Palabras clave: Siembra directa, Salmonella, Listeria monocytogenes, Escherichia coli 0157:H7,
resistencia antimicrobiana
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PS2-26
tSIFE RS 1IS&KaUSYON- I- Iyiiohsii02a Sy 0SLIl-a RS Salmonella aisladas de
superficies de mataderos: implicaciones para la seguridad alimentaria

Alonso-Calleja, Carlos'23*T D2yTHSI/I-RSy1-al 1H011-1:237 w2RI)3d:STraSt0sy! 9aiSTI-yI-L2;
w2RI)F:STiaStsyl Ziaiy1-123; Capita, Rosal23
IDepartamento de Higiene y ¢S0y223)l- de los Alimentos, Facultad de Veterinaria, Universidad de [Ssyb
Campus de Vegazana, s/n, HnatMi[Ssyl 9aLI-31 *nstituto de Ciencia y ¢S0y2(23)I- de los Alimentos (ICTAL),
Universidad de [Ssyb Calle La Serna, yd 58, HnanTi[Ssy! 94LII-317 Instituto de Ly?Saiial-0isy Biosanitaria de [Ssy”
oL.Lh[9 but FUiLi2 RS lyBSaiiaI-Olsy .Lhal/w 1o 123U RS [Ssyi 1i2d RS bI-gl- &yl HnnTul [Ssyl 9aLI-314

*carlos.alonso.calleja@unileon.es

Resumen

La salmonelosis es una de las principales zoonosis asociadas a enfermedades transmitidas por
alimentos en la § yisy Europea, lo que pone de manifiesto la importancia del control de Salmonella
en la cadena alimentaria. En este contexto, la resistencia a Iyiiolsii024 constituye un problema
creciente que puede comprometer la eficacia de los tratamientos y favorecer la RIESYly1-0isy de
cepas resistentes, tanto en el +Y 612 0fyi02 como en el entorno agroalimentario. El objetivo de este
estudio fue analizar el perfil de sensibilidad a Iyil6isii024 de cepas de Salmonella aisladas de
superficies de acero inoxidable en mataderos tras los procesos de limpieza y RSatyTS00isy! con el fin
de evaluar su posible persistencia y su relevancia desde el punto de vista de la seguridad alimentaria.

Los resultados mostraron una elevada sensibilidad frente a I'yilolsii02a Jnfl-0ikY1024 de amplio
espectro, como I-Y 2EI0iy1-m0fl-ddztky1021 ceftazidima, cefotaxima, meropenem y aztreonam (100%).
En contraste, se detectaron altos niveles de resistencia frente a kanamicina y ampicilina (84,6%), |-l
como frente a estreptomicina y tetraciclina (76,9%), lo que evidencia una menor eficacia de estos
compuestos frente a las cepas analizadas. Otros Iyiolsii024 como cloranfenicol, ciprofloxacina,
$0IR2 YIIRIEIO2 y trimetoprim-sulfametoxazol, mostraron mayor variabilidad en los perfiles de
respuesta, reflejando diferencias entre cepas.

Asimismo, la YI€2l- de los aislamientos presentaron resistencia a uno o varios Iyiioisii024]
evidenciando la presencia de patrones de multirresistencia. Este hecho resulta especialmente
relevante, ya que la coexistencia de resistencias puede dificultar el tratamiento de infecciones y
previamente higienizadas pone de manifiesto la capacidad de persistencia de Salmonella en el
Syli2ly2 hyRazadinl- hyOfdza2 -4 fl- 1601015y RS L2i202t24 RS S LASTI- & RSalyFSO0isy

En conjunto, los resultados obtenidos refuerzan la necesidad de mantener programas de vigilancia
Y10i2012t53101- en la industria alimentaria, I-4) como de optimizar las estrategias de control Ki3iSyi02¢
Asimismo, subrayan la importancia de promover un uso prudente y racional de los I/{ilolsii024 para
B0 €1 FLHNOIsy @ RIASY Iy1-0lsy RS 11Sa1&iSy0nl-4 I- €2 t1Hi32 RS fI- O1RSy1- Y Syl

Palabras clave: Salmonella, resistencia antimicrobiana, antibiograma, matadero, seguridad
alimentaria.
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PS3-01
Determinantes de susceptibilidad a la endolisina LysRODI en
Staphylococcus aureus

Jurado, A*, CSiy3yRST, L, DIHIO)I-, P

lyaiidzi2 RS thi2Rhz0024 [#00S24 RS 1addzitl-a oLt 1n/{L/0l h@iSR2! 94LI-3 -

*andrea.jurado@ipla.csic.es

Resumen

Las endolisinas derivadas de ol-0iSIiisTl-324 son alternativas prometedoras a los antimicrobianos
convencionales frente a Staphylococcus aureus, pero se conoce poco sobre los determinantes
3Sy5iii024 1jizS 02yRI0K2y1-y fl- &za0SLMOIRI-R o1-0GSIM-y1- I- Sail-d SyTnY 1-40

En este estudio, se Y1115 una 02{500isy de 100 cepas de S. aureus para identificar genes asociados
con la susceptibilidad a la endolisina LysRODI. La 3S06zSy0il-0isy de los genomas se liSIils mediante
lllumina HiSeq2000, y la susceptibilidad se S¢Iizs mediante ensayos de turbidez, Ofl-dT10+yR24S las
0SLII-E Sy iiNSa 01-iS32u1-4 aS3gy tI- 1-0GRI-R NSEI-IIGI- SyES I- £I- 0SLII- RS NSTSUSYOM- {I-¢o

Se generaron matrices de presencia/ausencia de LIi2iS)y1-4 intactas y distancias Ti23SySii014 para
lyHidd de 142001015y 3SysYI0I- usando Pyseer y Scoary, incorporando 02iS00isy” Fit23SySii014 El
genoma accesorio se SaiiizRis mediante 11S02y4ildz00isy” del pangenoma con Roary y IyHidd propios
en R. La lyliS3lI-0isy de todos los resultados de los programas, junto con la 3StS00isy de genes con
funciones de lyiSISal LISIYiils definir un conjunto de 140 genes candidatos asociados a diferencias
en susceptibilidad.

Estos genes se evaluaron a (9S4 del estudio de los mutantes correspondientes de la 02{S00isy”
Nebraska Transposon Mutant Library (NARSA). La susceptibilidad se I'yl{ils mediante ensayos MIC
con mediciones de ODeoo cada 30 min durante 24 h a otc/! y calculando el HiSI- bajo la curva (AUC).
Entre los genes seleccionados, fmtA se OMII-0iSIiTs en mayor profundidad, realizando ensayos
1Sy20iL1024 RS LII2R&z00isy RS autolisinas & 1211Y 1-0isy RS biofilm.

Estos resultados aportan nuevos conocimientos sobre la susceptibilidad a endolisinas y sientan las
ol-454 LIMII- Y'2RSt2a LNSRIOMG24 & SaiNl-iS3il-a tSHI-LISdi01-4.

Palabras clave: antimicrobianos, susceptibilidad, endolisina LysRODI, S. aureus
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PS3-02
CHII-0USINTI-Oisy RS fI- STOI-0M- RS dzy1- Y'ST0fl- bioconservante para el
control de Staphylococcus aureus Sytl- LIi2Riz00ksy 1jizSaSHl-
Magdalena, A*; CSliy#yRST, LT DHIO)IT t2

yAlddzi2 RS tli2Rez002a [#00S24 RS 1addaitl-a oLt 1n/{L/0l h@iSR2
*ana.magdalena@ipla.csic.es

Resumen

La industria t400SI- explora de forma continua nuevas estrategias que garanticen tanto la seguridad
alimentaria como la calidad sensorial de los quesos, 'RSY 4 de contribuir a alargar su vida giift En
este contexto, se lyIHils la eficacia de combinar distintos agentes antimicrobianos, entre ellos el
ol-0iSlisT1-32 philPLA-LAVI, la endolisina LysRODINAmi y la nisina.

Los experimentos se llevaron a cabo en modelos de queso producidos a LISIjizS3I- escala, siguiendo el
proceso tradicional de la variedad asturiana GAfuegall pitu. Para asegurar su semejanza con la
LI2R4:00isy real, se utilizaron los mismos cultivos iniciadores y se reprodujeron las etapas habituales
de 021-3df1-0lsy! desuerado y Y IRRizlI-0isyd Con el objetivo de evaluar la eficacia de los tratamientos,
la leche fue previamente contaminada con Staphylococcus aureus, un LIl-is3Sy2 de relevancia en la
industria quesera debido a su capacidad para generar toxinas y afectar la seguridad del consumidor.
Este planteamiento experimental LISIYlils analizar el efecto de las distintas combinaciones
antimicrobianas a lo largo de las fases de Sfl-62\l-0lsyl en condiciones cercanas a las de una
L2Rdz00ks Y HiiSal-y1-

Los resultados evidenciaron que la ILIi01-0lsy conjunta de los tres antimicrobianos fue Y+ eficaz que
su uso individual, logrando la StYly1-0isy del LI-is3Sy2¢ Asimismo, en los tratamientos combinados
no se detectaron colonias resistentes, a diferencia de lo observado cuando los agentes se aplicaron
por separado. Por otro lado, los ensayos confirmaron que estos tratamientos no afectaron a la
Li2ofl-0lsy RS 24 Odztiig2a hyIoN-R21SA.

Este planteamiento pretende evaluar si la dziifiT1-0lsy &Y dzfi4ySI- de fagos, endolisinas y bacteriocinas
permite un control Y44 efectivo de S. aureus, sin alterar la microbiota fermentativa encargada de
02yFSI I 1jd2Sa2 adza OMHII-OGSINAIO1-a Ry G 1-40

Palabras clave: Staphylococcus aureus! 61-06SIisTI-321 hyRazdil- 141y Syl 1jizS&2! endolisina

Ciy1-yOll-0ksy” This work was funded by grants:
PID2022-1409880B-I00MCIN/AEI/10.13039/501100011033/FEDER, UEPREP2022-00447
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PS3-03
9fY iy1-0isy RS Anisakis spp. en despojos de pescado mediante Pulsos
9fSOiN02a RS iz +2il2S

Bielsa, M., Abad, V.1, Ruiz, A.%, DdztSyi {01 /Soliy1 D, #@HSTI[ 1-yTIHIR4ST Lot*

15SLIHIFY Syi2 RS ti2Ri00ksy” 1YY 1€ & Z1SyOll- RS 24 1Y Syti2a! ¢S0y2(23)I- RS 24 161y Syli2al CI-0d:tiI-R RS
+SISUyT-I LyAdiddzi2 1302140y Syl RS 1Hl-3sy ol ¥ Hit 93LI1-31-
*nacho.alvarez@unizar.es

Resumen

La ST iy1-0lsy al mar de @)&0Sil-4 de pescado y restos de peces y 0SFI{sL2R24 conteniendo larvas vivas
de Anisakis spp. ha aumentado la incidencia de este LIHA4Ii2 T22y5(102 en pescado procedente del
mar. Ya se comercializan equipos para buques de pesca con el fin de eliminar larvas de Anisakis de
¢)&0SN1-a y despojos, pero su alto precio y los tiempos de procesado largos limitan su uso. Los Pulsos
9fSOii024 de Alto Voltaje (PEF) LI2RIlly ser una alternativa; sin embargo, hasta la fecha no hay datos
de esta IJfi01-0lsy para eliminar Anisakis en @&0Sll-4 de pescado y residuos de la industria pesquera.
Es por ello por lo que el objetivo de este trabajo ha sido evaluar esta posibilidad y compararla con
otras alternativas como un calentamiento convencional, un calentamiento asistido por ultrasonidos y
el uso de pulsos StS0iill024 de alto voltaje (PEF) como un nuevo sistema de calentamiento sKY102.
Cada iSOy10I- fue analizada en (SI'Y'ly24 de velocidad de LISySill-0isy de calor e ly1-00i¢1-0lsy de larvas
L3 de Anisakis spp. Los resultados mostraron que los PEF, al aplicar un calentamiento sKY'102
g2ty S02I destacaban por su capacidad para alcanzar temperaturas objetivo en tiempos
significativamente menores, reduciendo hasta un 68% el tiempo necesario para la y1-0iigl-0lsy de un
mismo ygYSii2 de UMHi2a en 02YUMI0Isy con los otros Y'S(i2R24 Se desarrollaron ecuaciones
Y IHSY 014 que han permitido estimar el calentamiento por las tres (1S0y2t23)I-41 I-4] como predecir
la letalidad acumulada de las larvas bajo distintas condiciones de tratamiento, proporcionando una
herramienta de toma de decisiones para optimizar procesos, destacando los PEF como una &2fiz0isy”
L2 SUSR21I- LIHII- fI- 3S&lisy RS 1ISaiRdz24 & 02yili2 RS Anisakis en productos de la pesca.

Palabras clave: tifi2a 9S0ili024 RS 1fi2 +26iISt LIHA&II23 T22y24 ty1-00id1-Olsyb

Ciy1-yOM-0ksyT V.A. y A.R. agradecen el apoyo financiero del Gobierno de 1lI-3sys Esta ly#Silial-0isy ha sido
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PS3-04
ETSOU2 RS 24 tdzfa2 9fSOiN02a RS I1i2 +2£i12S 6t9Cy Sy St
comportamiento de Anisakis spp.

Ruiz, A.1, Ezquerra, F. 1, Abad, V.11 DAzitSys {611 /Solidyt DL, #GHISTRIyT (ST Lot

15SLIHIFY Syi2 RS ti2Ri00ksy” 1YY 1€ & Z1SyOll- RS 24 1Y Syti2a! ¢S0y2(23)I- RS 24 161y Syli2al CI-0d:tiI-R RS
+SISUyT-I LyAdiddzi2 1302140y Syl RS 1Hl-3sy ol ¥ Hit 93LI1-31-
*nacho.alvarez@unizar.es

Resumen

La LIHII-KiI-0isy de la merluza por Anisakis cobra relevancia debido a su elevada prevalencia, que
IRSY H4 de ocasionar LISIRIRIE S02y5YI0I-4 supone un riesgo sanitario al ser la anisakiasis una
zoonosis alimentaria. Con el fin de evitar el consumo de pescado con larvas L3 de Anisakis vivas que
puedan ser responsables de una anisakiasis en humanos, actualmente, los Y'Si2R24 Y 44 eficaces para
inactivar estos LIHHi24 incluyen la 02y3Stl-0isy del pescado o el cocinado a temperaturas superiores
a 60 cC durante al menos un minuto en el centro del pescado. Sin embargo, estos procedimientos
afectan a la calidad del producto fresco, siendo necesarias alternativas i50y2ts3i01-s como los Pulsos
9fsOii024 de Alto Voltaje (PEF). Si bien los resultados en cuanto a la ly1-0i¢1-0lsy” de Anisakis son
prometedores, se desconoce el efecto que LI2RI)I- tener esta (SO0y2t23|I- sobre aquellos LIHHaI(24 que
resisten el tratamiento, por ejemplo, en su capacidad de lyZl-4isy de tejidos como los que se produce
Sy St Li20Sa2 RS LIMII-aki1-Otsyt @1SyR2 SaisS St 26¢Siid2 RS SaiS ill-61220

Con el fin de estudiar el comportamiento de Anisakis, concretamente la capacidad de invadir tejidos,
tanto en pescado como en humanos, de las larvas L3 que sobreviven a tratamientos PEF, se SIis la
capacidad de ly?l-3lsy'in vitro de larvas L3 de Anisakis tras tratamientos PEF de distintas intensidades
(entre 0y 5 kV/cm y 20 ki/Kg), simulando las condiciones dadas en el SaisYI-32 y en el intestino, I3
como fI- 100isy RSt 2032 F4i02! utilizando medios de laboratorio.

Tratamientos PEF de 5 kV/cm y 20 ki/kg, I'RSY 44 de conseguir una y1-0iig1-0isy inicial de las larvas
presentes en trozos de pescado parasitado (hasta de un 73% de ISRiz00isy de la Li2ofl-0isy de las larvas
L3), produjo una RI&Y lyt:0isy de su supervivencia en presencia del simulado de jugo 344illi02 del 74%
(LJIHaNi25 no tratados) a menos del 1% (tratados por PEF) y una liSRiz00isy de su capacidad de
LISySill-0isy” en ensayos in vitro del 8 (no tratados) a menos de un 0,5% (tratados por PEF),
LIi261-6fSY SyliS RS6IR2 I RI-32 &hzofSiil Ol-id1-R2 Li21 {24 t9Ch

Estos resultados apuntan a que el tratamiento por PEF IISR&zON)I- el riesgo de padecer anisakiasis al
consumir pescado contaminado, incluso en el caso de que no se produjese el 100% de y1-0{id1-0lsy”
RSt LI-Mkaii2 dn-a St in-i1-y 1Sy toC I-LI01-R2 Sy St LIS&01-R26

Palabras clave: tdzfa2d 9tS0ii02a RS 1fii2 +2£i12SI LIHHANIRA T22y2480 W1-0id1-Olsys
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PS3-05
Biocontrol de P. lundensis en corteza de queso mediante terapia 31010

w2RIFES TVl W.2*, Molina, F.2, Almeida, A.2, Tabla, R.1

1/8yili2 RS LypSalial-0i2ySa /1Syimiola & ¢S0y2ts3101-4 RS 9EMISY I-RdI-; 2Universidad de
Extremadura;®Universidade de Aveiro
*joaquin.rodriguezpi@juntaex.es

Resumen

El 3SySii2 Pseudomonas es un amplio grupo de bacterias que incluye algunas especies implicadas en
el deterioro de alimentos. En queso pueden causar alteraciones significativas en la corteza, dado que
algunas cepas producen pigmentos. Los 6l-0iSliisTI-924 se plantean como una herramienta de
biocontrol prometedora, ya que permiten reducir de forma SaLISOIFI0I- las poblaciones responsables
del deterioro sin afectar a la microbiota beneficiosa del producto. Su ILIfi0I-0isy puede contribuir a
Y Se20H0 f1- Sadl-oMRIR YI0I20)2t53101- RSE 1jdzSE20

El objetivo de este trabajo ha sido evaluar la capacidad de un 0s0iSf compuesto por tres 61-0iSiisTl-324
para controlar las alteraciones 0li2Y+il0l4 provocadas por P. lundensis en la corteza de quesos de
pasta blanda.

Para ello, quesos IIS0ISY elaborados fueron higienizados e inoculados con una cepa de P. lundensis
productora de piorrubina. Posteriormente se I-Lfi0s en la superficie del queso el 0s0iSt de fagos
utilizando una MOI de 0,1. Los quesos se maduraron durante 28 Rlll-4 simulando las condiciones de la
industria quesera. Se hicieron recuentos de fagos y Pseudomonas spp. el mismo RJI- del tratamiento
& (-3 mI nI T2 mn @ Hy R RS Y I-Rdz01-0isys

Durante los primeros Ril4 de YIRill-0lsyl los quesos tratados presentaron recuentos de
Pseudomonas significativamente inferiores a los del control. 1RSY ¥l estos quesos presentaron una
menor intensidad en la IiSiI-0isy Oli2Y-Hil0I- en su superficie. No obstante, a partir del Ril- 14 los
recuentos bacterianos en los quesos tratados tendieron a converger con los del control. TRSY il se
2045105 un incremento en el (jiif2 743102 presente en corteza a partir del Ril- 4 de Y I-R@zll-0lsy!
Y IyiSyISyR2aS Salil-6tS KI-4il- St Tiy1€ RSt Syal-e20

En 02y0ftélsy! el 05005t de 61-00SIsTI-924 Y 24ilis una eficacia significativa en la lISRiz00isy temprana
de P. lundensis en la superficie del queso, aunque su efecto no se mantuvo durante toda la
Y IFRazlI-0isys

Palabras clave: Pseudomonas lundensis.I GSIIFM- 3101 I-GSUI-012ySa RS 020(ST14

Ciy1-yOMl-0isyT Este trabajo ha sido financiado por el proyecto 0100 _TID4AGRO 4 _E, cofinanciado por
fl- 1 yisy 9dli2LISI I- (N1-0Sa RSE thi2301-Y 1- LyGSINST +n ! 9aLII-31me2idz 3£ 0th/¢Ith HAHMIHAHT
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PS3-06
Plant part and maturity jointly define antimicrobial hierarchy and

differentiated valorization routes in broccoli by-product extracts
DuzRiZ2 L.12*, allijy 1612, Casquete R.12, Benito M.J.12, Alonso J.23
'5SUMIIIY Syli2 RS tI2RE00Isy 1yIY I & /ISyl RS £2& 1Y Sylial beriliisy'® N2 Y 11262311 90¢StI- RS
Ly3SyASiil-a Y3UHI-EL T yAgSaiRIR RS QEMNSY I-RaziI 1GRI4 1R26F2 {dHIST &yl nennt . IRI421I Spain; 2nstituto
1 yigSigiiInR RS LyBSaiiaI-Oisy RS wSOdzia2a 13024 ob Jw it * yIgSUEIRI-R RS 9EMISY IRzl /1-Y Lidza
! yIgSIaNiIIRT 1ERI4 RS fI- LyBSaiial-Oisy akyl nennc . IRIZ211 Spain; 3lyallidiz RS Z1Sy0il- & ¢S0y2t23)I- RS
1Y Syli2a & baziiiOisy 0L/¢ Y br/{L/(1 /k I25S 1yi2yl2 Novais, 6, Madrid, Spain.

*igudino@unex.es

Summary

Broccoli (Brassica oleracea var. italica) processing generates massive volumes of agro-industrial by-
products. Within a circular bioeconomy framework, these heterogeneous biomass streams require
targeted upcycling strategies, as their valorization may depend on bioactivities not captured by
conventional phenolic- or glucosinolate-centered screening. Here, the antimicrobial response of
ultrasound-assisted ethanolic extracts from broccoli cv. YParthenonl was resolved across plant part
and maturity stage, and then positioned within a broader functional valorization framework.

Lyophilized extracts from broccoli leaf, stem, and inflorescence, collected at three maturity stages
(bud, commercial, and over-mature), were evaluated for antimicrobial activity against Bacillus cereus,
Staphylococcus aureus, and Listeria innocua at 80, 60, and 40 ppm. The analytical approach combined
dosecresponse assessment with factorial ANOVA (Type lIl, BenjaminicHochberg corrected),
microorganism-specific indices, a global antimicrobial score, and robust z-score prioritization of Part
P aldiiie 02 olyl-il2yar (235K shik 02Y LAy 1-1-yad SIE NSTSUSYOS TayOli2y1£ dil-id

The dataset comprised 53 observations and showed a highly coherent dose-dependent pattern,
with the expected monotonic response (80 x 60 x 40) observed in 98.1% of cases for each
microorganism and in 94.3% across all three simultaneously. While the highest concentration
approached a partial ceiling effect, intermediate and low doses provided greater discriminatory
power. Plant part was the main driver of antimicrobial variation across all endpoints, particularly at
the lowest concentration, with partial eta-squared values up to 0.866. A clear and stable hierarchy
was identified, with stem showing the highest global score, inflorescence an intermediate position,
and leaf the weakest overall profile. This pattern was confirmed by prioritization rankings: the
complete top tier was occupied by stem-based combinations, led by Stem/Over-mature (0.889),
Stem/Bud (0.852), and Stem/Commercial (0.759), whereas Leaf/Commercial ranked last (0.093).
Finally, antimicrobial activity showed an inverse relationship with total phenolics, ABTS, DPPH, and
antihypertensive activity (Spearman ~ = 50.505 to 50.748), while associations with glucosinolate-
related metrics were weak, indicating a distinct functional behavior.

These results demonstrate that broccoli by-products do not converge on a single universally
optimal stream. Instead, plant part and maturity define differentiated valorization routes, with stem
emerging as the most robust source under antimicrobial prioritization within the evaluated
cultivarcextraction domain.

Palabras clave: Broccoli by-products, Antimicrobial activity, Plant part, Maturity, Functional
prioritization.

Cly1yOil-Otsy: Co-financed 85% by the European Union, European Regional Development Fund, and
the Regional Government of Extremadura. Managing Authority: Ministry of Finance (GR24164).
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Efecto del PLASMA FRIh &200S St Li20Sy0il£ Lii2oisii02 RS Saccharomyces
boulardii

Gazquez-Coronado, Marial, Sanchis-Puertas, Izan!, Mateo, Eva2, Beyrer, Michael®! thyl-1tSIiST
Maria Consuelo'*

Departmento Microbiologia y Ecologia, Facultad Biologicas, Universidad de Valencia, Valencia, Spain;
2Departamento Microbiologia y Ecologia, Facultad Medicina, Universidad de Valencia, Valencia, Spain;
3Institute Life Technologies, HES.SO VALAIS-WALLIS, Sion, Switzerland

*Y HNI-00LIY1- X d005E

Resumen

Actualmente, la industria alimentaria demanda una elevada capacidad de lyy201-0lsy! alineada
con las cambiantes expectativas de los consumidores, I-dl como el cumplimiento de estrictos
requisitos de seguridad en un mercado altamente globalizado. En este contexto, el desarrollo de
nuevos productos LIi201s(1024 se posiciona como una estrategia de gran I-0SLIi1-0ksyI con un impacto
positivo demostrado sobre la salud.

El presente estudio tiene como objetivo evaluar el uso de la iS0y2{23)I- de plasma Fili2 (PF) como
herramienta para la mejora (iS0y2ts3101- de Saccharomyces boulardii, determinando el potencial de
tratamientos subletales para optimizar LAY S{li24 asociados a su funcionalidad Lli2ols(i0l tales
como la LIi2Riz00lsy” de mananos, la resistencia al iyali2 gastrointestinal y la capacidad de
Iz021-3531-0ksy8 Asimismo, se plantea validar el uso de cepas iS0y2t53101-Y SyiS mejoradas mediante
PF en el desarrollo de nuevos yogures con propiedades funcionales.

Para ello, se ensayaron diferentes condiciones de tratamiento por PF en el rango de 100 a 300 W y
tiempos de SELI24i0isy de 1 a 15 minutos, identificando aquellas condiciones que inducen RI-32
reversible. Las subpoblaciones obtenidas bajo condiciones subletales fueron evaluadas en los
LY Sili2a anteriormente mencionados. En particular, combinaciones de 200¢300 W durante 5¢7
minutos resultaron efectivas en la SllY dzfl-0isy e incremento en la LIi2Riz00isy de mananos (50¢70 %
respecto al control), una mayor resistencia al ilyali2 gastrointestinal (80¢90 % frente a 20¢50 % en
la L126f1-0lsy control) y una mejora en la capacidad de I-zi21-31S31-0ksy"(30¢40 % frente a 1020 % en
el control) de las subpoblaciones tratadas.

La hyO21LI201-0tsy de lys0df24 tratados por PF bajo las condiciones seleccionadas en yogur natural fue
analizada en (SlYly24d de su perfil LUSUiIRsY1020 Los resultados evidenciaron un incremento
significativo en la LIi2Ri00isy de LISLIiR24 bioactivos en 02 Y LIHIl-0lsy con yogures inoculados con S.
boulardii no tratada.

En conjunto, los resultados obtenidos abren nuevas perspectivas para el desarrollo de estrategias
dirigidas a la yazilI-0Szii01- personalizada, mediante la I-Lf01-0lsy de (SOy2{23)l-4 emergentes como el
LEFY'T- 702 LI €1 Y Se20l- FizyOl2y1€ RS Y I0I22031-y1aY 24 Lii26is (10230

Palabras clave: Plasma frio (PF), Saccharomyces boulardii, yazill-0S§ii02a yogur, LN26isii0230
mananos.

Ciy1-yOM-0isyT Este trabajo ha sido financiado por la Agencia Estatal de Ly?Saiial-0isy (AEl) / Ministerio
RS Z1Sy0il- S Lyy201-0tsy1 I- il-9Sa RSE LIN28S0{2 tL5SHAHOMNGHMMN .1/ 000
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PS3-08
Vermiculita activada como material mineral antiadhesivo para el control

de Listeria monocytogenes Sy aaiSY I-4 1-3)i0251-
al02a Zouup! #PISTI[E20St, P.uf al3dSIST Qaul [2Y 05! Couup

158Li2. .1223)I- Funcional, Univ. Oviedo, Avda. Witztiy Z1-0SII- s/n, 33006 Oviedo, Asturias, 93LII-31-; uLyi. Univ.
hy0223)I- Principado de Asturias (IUOPA), Univ. Oviedo, Avda. Wiztidy” Z€1-9SIjI- s/n, 33006 Oviedo, Asturias,
93LJI-31-; ulyai. de Invest. Sanitaria Principado de Asturias (ISPA), Univ. Oviedo, Avda. liztidy” Z€1-0SNiI- s/n, 33006
Oviedo, Asturias, 93L)I-3l; y Depto. DS223I1 Univ. Oviedo, C/ II53g4 Arias de Velasco s/n, 33005 Oviedo,
Lald-4r 94LI-31-.

*cmarcos@uniovi.es; lombofelipe@uniovi.es

Resumen

La presencia de Listeria monocytogenes en suelos I-lJi02fl-4 constituye un riesgo relevante para la
02yil-YIyl-0lsy” de cultivos destinados al consumo humano. En este contexto, el desarrollo de
estrategias basadas en minerales representa una alternativa sostenible para limitar la persistencia
de LIIHis3Sy24 en el entorno SREI020 En este trabajo se SAIGI- el efecto de la 1-0iig1-0isy estructural
de vermiculita mediante tratamiento oxidativo (HiOi( &20liS &z lyiSil-00isy 02y L. monocytogenes.

Los resultados de RiFill-0isy de rayos X (DRX) y espectroscopia de infrarrojos (IR-ATR) indican que el
tratamiento aplicado induce una S02y#3dil-Olsy” superficial sin alterar la estructura laminar 2:1,
favoreciendo la movilidad de cationes interlaminares da3us, /1us, Ka, Nas) y laF20Y I-0isy de interfaces
reactivas. La vermiculita sin tratar muestra una lyiSiI-00isy” Y'i02012t53101- RSOif y variable (Fig. 1a), y
tras la I00i01-0lsy se observa una lyKiol0lsy significativa de la I'RKSaisy de L. monocytogenes sin
actividad bactericida (Fig. 1b). Este comportamiento apunta a un mecanismo controlado por la
Y 2RITI0I-0Isy de las propiedades superficiales, reduciendo la 02f2y1T1-0lsy” bacteriana (Fig. 1c). En
fiySI- con la literatura, la vermiculita I-0igl- como plataforma funcional dependiente de su estado
estructural.

La vermiculita activada puede emplearse I-4 como aditivo I-3)02fl- para reducir la persistencia de
Listeria monocytogenes mediante un mecanismo antiadhesivo no biocida.

Sin actividad controlada
por difusion (C)

Activacion oxidativa superficial

(Mg, K, Ca, Na)
€
o g EF
@l

_ N

reconfiguracion no adhesidn
superficial de L. monocytagenes

Fig 1. (a) Vermiculita sin tratar: lyiSil-00isy” RSoAf y variable. (b) Tras I-0ig1-0lsyt lyKiol0isy” de L. monocytogenes. (c)
9aljtSY I RS fI- 1-00ig1-0tsy 02y 1i0iY NSO2yH3dI-Oisy adLISIFON-E Y 281ERI-R Ol-iisyl0l- & NSRiz00ksy RS fI- IIRKSaisyh

Palabras clave: Vermiculita, HiOil Y 281fiRI-R Ol-iisyi01- tyGSil-00isy” Y tySil-no1-04SIl-

CliylyOil-0lsy!  MICIU:  AGL2021-1278120B-100, PID2024-1611460B-C22; AEl y FEDER-UE:
MICIU/AEI/10.13039/501100011033/FEDER, UE; Servicios /1Syiifi02n¢S0yi024 Univ. Oviedo y Centro
RS LyaildzY Sylil-Oisy /1Syfifica (CIC) Univ. Granada.
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PS3-10
Combined phage-based biopreservation against Staphylococcus aureus in
a laboratory-scale Vidiago cheese model
Youssef, O* 13gy1 {1 CSliy3yRSI: [1 DHIONI- t

lyaliidzi2 RS tii2Rdz002a [#00S2a RS Valdzinl-a Le[ 1n/{L/
*olivia.youssef@ipla.csic.es

Summary

The control of Staphylococcus aureus in artisanal cheeses remains a major challenge due to the
complexity of the cheese matrix and the difficulties associated with applying antimicrobial strategies
during cheese manufacture. In this context, phage-derived antimicrobials and bacteriocins represent
promising natural alternatives to improve microbiological safety. The aim of this work was to evaluate
the antimicrobial efficacy of the bacteriocin nisin, the bacteriophage philPLA-RODI, and the
engineered phage endolysin LysRODInAmi, applied individually and in combination, against S. aureus
in a laboratory-scale Vidiago cheese model, a traditional artisanal cheese from Asturias (Spain). In
addition, the activity and stability of these antimicrobials throughout the cheese-making process, as
well as their interaction with the starter culture, were monitored. To this end, a pilot-scale Vidiago
cheese-making protocol was first adapted to laboratory conditions at a 1 L scale and subsequently
miniaturized to a 20 mL milk model to enable controlled screening while reducing reagent
consumption, particularly given the high cost of endolysin. This miniaturized model was then used as
a rapid and reproducible platform for preliminary antimicrobial evaluation prior to future scale-up.
Cheese manufacture was carried out using milk inoculated with S. aureus Sa9 strain, with treatments
added prior to processing. The effect of each antimicrobial, both individually and in combination, was
assessed by enumeration of S. aureus on Baird-Parker agar, while starter culture viability was
monitored on MRS agar. In parallel, pH evolution, phage titers, and endolysin activity were monitored
at different processing stages: immediately after treatment addition, after curd formation, in whey
after curd formation, after 5 h NaCl brining, and after 1 week of ripening at 12 c¢/¢ Preliminary results
indicate that the triple combination of nisin, philPLA-RODI, and LysRODInAmi produced a stronger
anti-staphylococcal effect at early time points than any individual treatment. In addition, no
inhibitory effect on the starter culture was observed under the evaluated conditions. Overall, these
findings support the potential of combined phage-based biopreservative strategies as selective and
transferable tools to improve the microbiological safety of artisanal cheeses. Ongoing work is focused
on optimizing treatment concentrations, particularly reducing endolysin dosage without
compromising antimicrobial efficacy.

Palabras clave:
Staphylococcus aureus, bacteriophages, endolysins, nisin, artisanal cheese

ClylyOil-Otsy! This work was funded by grants PID2022-1409880B-100 (MCIN/AEI/10.13039/
501100011033/FEDER, UE) and Grant IDE/2024/000721 funded by AGENCIA SEKUENS (Gobierno de
Asturias) and FEDER, EU.

Olivia Youssef holds a fellowship from: Programa dSevero Ochoa¢ de Ayudas para la ly@Saiial-Oisy’y
docencia del principado de Asturias BB22-137.
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PS3-11
Eficacia de un recubrimiento comestible con carvacrol y citral para el
control de Escherichia coli, Salmonella enterica, Listeria monocytogenes y
norovirus en fresas € IHHyRI-y2s congelados

ST YL 1ol+] /2t dnaSRET €012 +131-41 101, Alegre, 1.1

1Unidad de .12t23)I- y ¢S0y2t23)l- de Postcosecha, Departamento de ¢SO0y2f23)I1 Ly3SyiSiill- y Ciencia de
Alimentos, Universitat de Lleida, Centro AGROTECNIO-CERCA (Av. Rovira Roure 191, 25198, Lleida)

2tfl- {S0I- 1gyasH

*anna.pie@udl.cat

Resumen

En 2014, la EFSA Liizofi0s un informe sobre el riesgo asociado a la presencia de Salmonella spp. y
norovirus en frutos rojos. Desde 2020 se han registrado 14 alertas relacionadas con la presencia de
bacterias o virus enteropatsgenos en frutos rojos congelados. En este contexto, los recubrimientos
comestibles se proponen como una estrategia para incorporar sustancias antimicrobianas a los
alimentos.

El objetivo de este trabajo fue evaluar la eficacia de un recubrimiento comestible (RP-7) a base de
pectina, carvacrol y citral para el control de Ul{is3Sy24 de {ilyaYldlsy alimentaria en fresas y
HHyRI-y2s congelados.

La eficacia del RP-7 se SglIizs frente a un Osctel formado por tres cepas de Salmonella enterica, tres
de Listeria monocytogenes y una de Escherichia coli 0157:H7, as| como frente a norovirus murino
(MNV-1), utilizado como subrogado de norovirus. Fresas y I{yRI-y24 se inocularon para obtener una
02y0Syilll-Olsy inicial de 10° ufc/fruta (bacterias) o 106 ufp/fruta (MNV-1). Tras el secado del lys0i21
se ILfi0s el recubrimiento RP-7 por lyYSlidlsy' y se RSis secar durante 45 minutos a 4 c/o
Posteriormente, la fruta se 02y3Sts con Viilis3Sy2 filjizR2 y se €Y 1-0Sy5 a -18 ¢/ durante 1, 2, 3, 4y
8 semanas, RSISIY lyFyR24S Sy 0I-RI- (1S Y'LI2 fI- LI26f1-0isy de bacterias y virus.

En las fresas congeladas, la Li2ofl-0lsy de S. enterica se redujo en 2,6 log ufc/fruta la primera semana,
mientras que E. coli 0157:H7 y L. monocytogenes se redujeron Y44 de 3 log ufc/fruta la tercera
en los tres LIi53Sy24 tras 8 semanas. En el caso de MNV-1, se 26&SI¢s una lISRi00isy de 1,7 log
ufp/fresa a la cuarta semana respecto al control no recubierto.

En IMi4yRIy24 congelados, S. enterica LIISaSylis reducciones superiores a 2 log ufc/fruta en la primera
semana, E. coli 0157:H7 redujo Y44 de 2,5 log ufc/fruta en la tercera semana y L. monocytogenes
10115 reducciones de 1,3 log ufc/fruta con respecto al control no recubierto. Tras 8 semanas, la
una menor eficacia frente a MNV-1, con reducciones de 0,8 log dfLkIHHyRI-y2 respecto al control.
En 02y0ftzalsy!l el recubrimiento comestible RP-7 es una estrategia prometedora para mejorar la
seguridad alimentaria en frutos rojos congelados.

Palabras clave: aceites esenciales, antimicrobianos, Ll-i53Sy24 1Y Sytlii2al Tzl
Cly1yOil-Otsy1 Actividad financiada a {ill-0Sa de la 2USHI-0isy 01.02.01 de Transferencia ¢S0y2ts310I-

del Programa de desarrollo rural de /Iliz3l- (2014-2022) (5630137 2021 2A) y por la beca
predoctoral de tiSt!Yiffl A. gracias a I1138y0ll- de DSills diAjuts Universitaris i de Recerca
(AGAUR)(2024F1-100342)

125



XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

e,
D
—~——

—

PS3-12
LyK1610isy RS Pseudomonas sppt IiSHI-yiSa RS £SOKS & LIi2Rd:0i24 t400524
por extractos vegetales procedentes de subproductos agroalimentarios

%

1SiyAyRST-Gelabert, BY, Codina, MC2, Garde, S**, Picsn, AL, {#yOKSTI /2,
Calzada, J, Espinosa, L1, Berruga, MI2, #0ifl1 at

1Grupo de ¢50y2f23)I- de Productos [#0i524 y /Hiyi02al Departamento de ¢S0y2{23)I- de Alimentos, Instituto
Nacional de Ly?Saii3l-0isy’y ¢S0y2t23)I- Agraria y Alimentaria (INIA-CSIC), Carretera de La /2\dz31- Km 7, 28040
Madrid; “Grupo de Calidad Alimentaria, Instituto de Desarrollo Regional (IDR), Universidad de Castilla La
Mancha (UCLM), 02071 Albacete

*sgarde@inia.csic.es

Resumen

Pseudomonas es el principal 3SySii2 implicado en el deterioro de productos 400524 refrigerados,
causando defectos de color, sabor y textura en leche y queso fresco. TI-Y6ISy Sait asociado con la
02yll-Y y1-0lsy” Li2ainl1-aiSdiTI-0lsy” debido a su capacidad para formar biofilms. Las estrategias
actuales para prevenir estos defectos reducen, pero no eliminan, la 02ytl-Y ty1-0isy por Pseudomonas,
por lo que se necesitan nuevas soluciones. El uso de extractos vegetales procedentes de subproductos
agroalimentarios es una alternativa con potencial debido a su capacidad antimicrobiana, que I'RSY 4+
revaloriza estos subproductos, contribuyendo a la sostenibilidad y concepto de S02y2Y)I- circular. La
actividad antimicrobiana de los extractos vegetales se basa en la presencia de metabolitos
secundarios que las plantas emplean como defensa frente a LIi535y24 Su efecto inhibitorio se ha
demostrado frente a bacterias y hongos LiIi535y24 y alterantes de alimentos.

En este trabajo se ha evaluado el efecto de 6 extractos acuosos de subproductos vegetales (vaina de
guisante, c30lMl- de almendra, hollejo y lil-4lisy’de uva, higo chumbo y blis02fl) y 6 hidrolatos (lavanda,
canela, clavo, jara, tomillo y oliS3ly2), subproductos de la RS4iifl-0lsy de plantas Hi2YHil0l-4 para
obtener aceites esenciales, sobre el crecimiento y la T2IYI-0lsy” de biofilms de 10 cepas de
Pseudomonas de origen #0(iS2! seleccionadas por su potencial alterante, su capacidad para formar
biofilms y su resistencia a I'yiioisil024 Los extractos acuosos de los 6 subproductos vegetales no
inhibieron totalmente el crecimiento ni la T2IYI-0isy” de biofilms de ninguna de las cepas de
Pseudomonas. El mismo resultado se obtuvo con los hidrolatos de jara y tomillo. Sin embargo, el
hidrolato de lavanda lyKlols totalmente el crecimiento de una cepa, tanto en liSTIESII-Olsy 6ce/i como
a temperatura ambiente ¢Hpc/0. Los hidrolatos de canela y clavo inhibieron el crecimiento de 5y 6
cepas a 25¢/, respectivamente, y de 4y 7 cepas a cc/, respectivamente. 1RSY 4l ambos inhibieron
la 1211 I-0lsy de biofilms y tuvieron un efecto bactericida en el caso de algunas cepas. El hidrolato de
21S3l-y2 LNSaSyis el espectro de lyKiol0isy Y #4 amplio, inhibiendo el crecimiento de 9 cepas a ambas
temperaturas, mostrando un efecto bactericidaen 5y 9 cepas a 25¢/ 'y 6¢/, respectivamente. ¢I-Y 0I5y
lyKiols la T21Y I-0isy” de biofilms en 7 y 9 cepas a 25¢/ y 6¢/, respectivamente. Estos resultados
sugieren que algunos de los hidrolatos L2RIjil-n ser utilizados como bioconservantes eficaces para
controlar la 02yll-Yly1-0lsy por Pseudomonas spp. en productos 40524 Sin embargo, son necesarios
estudios adicionales.

Palabras clave: Pseudomonas, alterantes, productos t#0iS23, antimicrobianos, subproductos
agroalimentarios

Chy1yOll-0isy: Proyectos PID2021-1221450R-C21 y PID2024-1573250R-C31
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O2yll2t 02yT1-324 Sy tl- lyRazalll- HHOiSI-
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Ynstituto de Productos [#0(S2a de Asturias (IPLA-CSIC), Oviedo, 9aL)I-3I-
*seila.agun@ipla.csic.es

Resumen

Los biofilms formados sobre superficies en contacto con los alimentos representan uno de los
principales reservorios de 02yll-Ylyl-0lsy” microbiana en la industria #0(SI1 albergando tanto
microorganismos LIIi53Sy24 como alterantes. Sin embargo, la Y'I-€2l)l- de los estudios in vitro se
basan en biofilms monoespecie crecidos en condiciones de laboratorio simplificadas, que no reflejan
adecuadamente la complejidad de los entornos reales. Un modelo representativo de biofilm
polimicrobiano en entornos H#0iS24 RS6SII- incluir bacterias t40ii01-4I microorganismos ambientales
y alterantes, I4l como un LIis3Sy2 relevante, reproduciendo la diversidad funcional de las
comunidades microbianas asociadas a superficies.

En este trabajo se RSalHN2fts un modelo reproducible de biofilm polimicrobiano, representativo de
superficies de la industria t40iSI-, para evaluar la eficacia de antimicrobianos basados en fagos. El
modelo y0fids bacterias t#0{i014 02Y gyY SylS asociadas a procesos 40524 (Lactococcus lactis,
Streptococcus thermophilus, Lactiplantibacillus plantarum), microorganismos ambientales vy
alterantes (Pseudomonas fragi, Pseudomonas fluorescens, Acinetobacter albensis), I-df como el
LI-i53Sy2 Staphylococcus aureus como organismo diana. Los biofilms se formaron sobre superficies
de acero inoxidable utilizando leche pasteurizada diluida en PBS como medio de cultivo, bajo
02yRI0N2ySa RIGS3I-RI- LIMI- aY dzf i SE 1-Y 61SyS RS la industria t40iSa.

Con el objetivo de identificar biofilms estables y reproducibles se evaluaron diferentes
combinaciones polimicrobianas. Las comunidades seleccionadas se establecieron con SEii2 sobre
acero inoxidable sin producir 02I-3ifl-0lsy” de la leche y alcanzaron altas densidades celulares,
204SI04yR23S diferencias en el crecimiento en TiyOlsy de la 02YL2d0isy de la comunidad. De
manera destacada, el comportamiento de las especies individuales Y 24ilis diferencias entre biofilms
mono y multiespecie, lo que pone de manifiesto el papel de las interacciones microbianas en el
desarrollo del biofilm.

Por otra parte, se SaidzRis el efecto de 61-00SIis71-324 {iii024 que infectan a S. aureus en biofilms mono
y multiespecie. Este tratamiento dio lugar a una liSRi:00isy" del Lil-i53Sy2 diana, aunque la magnitud
de este efecto RSLISYRis de la 02YL2al0lsy” total del biofilm. Las especies no susceptibles
permanecieron estables tras el tratamiento, pero se observaron cambios en la estructura de la
comunidad, lo que pone de manifiesto la complejidad de eliminar biofilms polimicrobianos mediante
el control de especies individuales. Estos resultados apoyan el uso de modelos in vitro Y'#d complejos,
que se aproximen mejor a las condiciones reales de la industria t#0iSI-, y proporcionan una base para
fl- SOI-z1-0hsy RS SaiNI-iS3NI-E ol-al-R1-a Sy TI-324 LIMII- St 02y/i2t RS 012FifY 3

Palabras clave:
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PS3-14
Control de Pseudomonas spp. alterantes en leche y queso fresco
Y SRS St SYLES2 RS 61-00SWisTI-324
{#YOKSTI 7, Calzada, J, #0ifl1 a*, 1Sly*yRSI-Gelabert, B, Espinosa, L, Garde, S

Grupo de ¢S0y223)I- de Productos [#0i524 y /Hiy1024 Departamento de ¢50y2{23)I- de Alimentos, Instituto
Nacional de Ly?Saii3l-0isy’y ¢S0y2t23)I- Agraria y Alimentaria (INIA-CSIC), Carretera de La /2\dz31- Km 7, 28040
Madrid

*arribas@inia.csic.es

Resumen

El uso generalizado de la NSHIIASII-OIsy a lo largo de la cadena t400SI- ha contribuido a mejorar la
calidad de los productos 40524 al limitar el crecimiento de microorganismos Lil-i53Sy24 y alterantes.
Sin embargo, el almacenamiento prolongado en Tiji2 de la leche cruda favorece la L2fFSiI-0isy” de
bacterias Lia0Ns{i2Tl-4 predominantemente del 3SySli2 Pseudomonas. Este 3SySli2 es el principal
implicado en el deterioro de productos #0(S24 refrigerados, causando defectos de color, sabor y
textura en leche y queso fresco. ¢1-Y'61Sy se asocia con la 02yil-Y lyl-0isy L2ainLI-aiSaiT 1-0isy! debido
a su capacidad para formar biofilms en los equipos de procesado. Las estrategias actuales para
prevenir estos defectos reducen, pero no eliminan, la 02yil-Y ly1-0isy por Pseudomonas, lo que pone
de manifiesto la necesidad de desarrollar nuevas soluciones. El uso de 6l-00SUisTI-32a LI2RI)I-
representar una alternativa prometedora para inhibir el crecimiento de estas bacterias en productos
400524 refrigerados. El empleo de fagos fii024 activos frente a Pseudomonas ofrece varias ventajas
como su alta especificidad, bajo coste, origen natural y capacidad de lSLIi0I-0lsy in situ. Todo ello
02yllodNl- a mejorar la calidad, seguridad y vida giiif de los productos #0iS24 sin comprometer sus
OMII-0GSINEGO1-4 &SyaRNN-Sa0

En este trabajo se evalus el efecto de los fagos FPs3 y FPs23 sobre el crecimiento de Pseudomonas
sp. INIA Ps41, y del fago FPs21 sobre Pseudomonas lundensis INIA Ps52, a cc/. 1RSY 44! se estudis su
impacto sobre el deterioro que estas cepas ocasionan durante el almacenamiento en leche y queso
fresco. En leche, los tres fagos inhibieron el crecimiento de Pseudomonas a todas las MOIs ensayadas
a partir del RjI- 5 se 20a5I¢5 una lIS0uLISII-0lsy progresiva de la Li26fl-0lsy de pseudomonas. A pesar
de ello, las leches tratadas con los fagos FPs3 y FPs23 mostraron un grado de proteolisis
significativamente (P < 0,001) menor que sus respectivos controles inoculados solo con la cepa INIA
Ps41 alos 7y 13 djI-4. En queso fresco, la I-LIi01-0lsy de los fagos FPs3 y FPs23 previno la ILJHI0isy de
pigmentaciones durante los 28 djl-4 de almacenamiento, mientras que el queso inoculado solo con
INIA Ps41 Y 24ilis el defecto de color a los 6 djl-4. Por su parte, el fago FPs21 retrass la ILHi0isy del
defecto 7 d)lI-4 respecto al queso inoculado solo con INIA Ps52! IjizS Y 24ilis St RSTS002 I- 24 y Ril-4.

Palabras clave: Pseudomonas, alterantes, leche, queso, 61-0iSlisTl-324
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PS3-15
1yHIEA Y dztityAdSE RS £I- GHIN-OMERIR Sy St OUSONY 1Syt RS 24 fiy12Sa L & LL
de Listeria monocytogenes bajo diferentes condiciones de pH

Jorge Baixaulit*I 9yWljozSil- DO, Juan J. Quereda2, Carla Palacios-Gorba?, Alfredo Palop?,
Alberto Garre?.

5SLIMHIG-Y Syi2 RS Ly3SyrSijil- 13ii2ys Y10 9¢{L 112 yIgSUEIRI-R t26iS0yI01- RS ZHiil-3Sy11 1452 112ya2 -l
48, 30203 Cartagena, Spain

25SLIHIi1-Y Syti2 RS ti2Riz00isy @ {IVIRIR 1yRY I {IizR tgoti0l- £SiSuy1-ill- & Z1SyOil- & ¢S0y2t23)I- RS 24
Alimentos, Facultad de Veterinaria, Universidad Cardenal Herrera-CEU, CEU Universities. Valencia, Spain.

*Jorge.baixauli@upct.es

Resumen

Listeria monocytogenes es una de las principales preocupaciones de las industrias alimentarias,
siendo el microorganismo LIIi53Sy2 causante de la listeriosis, una de las enfermedades alimentarias
Y+ graves, con altas tasas de K2aliliT1-0lsy” y mortalidad, especialmente en poblaciones
vulnerables como ancianos, mujeres embarazadas y Y1324 Pese a las actualizaciones en la normativa
referente a seguridad alimentaria y a los esfuerzos en control y vigilancia, el y§Y Si2 de casos de
listeriosis ha aumentado en Europa desde 2008 (Quereda et al., 2021).

Dentro de la especie L. monocytogenes se distinguen cuatro linajes diferentes, siendo los linajes 1 y Il
los Y44 relevantes desde el punto de vista de la seguridad alimentaria. Sin embargo, los enfoques
actuales de S@IizI-0lsy del riesgo suelen considerar la especie como un grupo K2Y23SyS2! sin tener
en cuenta posibles diferencias TSy2ijLI01-4 entre linajes. Evidencias recientes sugieren que el linaje I
es Y 44 frecuente en alimentos y entornos industriales, mientras que el linaje | es Y'#d prevalente en
aislados 0fly1024! lo que apunta a posibles diferencias en su comportamiento 61253102 y relevancia
Sy aliR LIgofiol-

Este estudio SAIgl- la capacidad de crecimiento de ambos linajes bajo distintas condiciones de pH
(5¢7) a 37 6/. Para ello, se SYLSs un modelo multinivel que tiene en cuenta tres fuentes de
variabilidad (entre linajes, dentro de un linaje y dentro de una cepa), I-4l como la incertidumbre
experimental. Los LIH4Y Sili2a del modelo se estimaron a partir de tasas de crecimiento obtenidas
mediante el Y'Si2R2 de Rifiz0lsy doble a partir de una 02{S00isy de 43 cepas, equilibradas entre ambos
linajes. Se construyeron modelos secundarios de tipo gamma tanto para la tasa de crecimiento
SaLISOIF01- como para cada uno de los niveles de variabilidad considerados. Las RiyFYi0l-4 de
crecimiento se monitorizaron mediante un lector de placas, ajustando el pH del medio de cultivo.

Los resultados muestran que las condiciones ambientales influyen significativamente en la
variabilidad en el crecimiento, lyOISY SylityR24S esta en condiciones LIisEIY' 14 a los fiY1iSa de
crecimiento. Asimismo, se identifican diferencias claras entre los linajes | y Il en (SIiY'ly2a de aptitud
de crecimiento. De esta manera se destaca la importancia de considerar la heterogeneidad
IyilI-SALISOFIOI- en la Y 2RSHTI-0lsy predictiva de L. monocytogenes. Esta lyF21Y I-0lsy resulta de gran
relevancia para mejorar la LNSOMIsy de los modelos de riesgo Yi0i20l2fs3102 en alimentos y
constituye un avance hacia una S@IizI-0lsy” del riesgo de listeriosis Y44 realista y basada en la
GHIN-OMIRIR 0l2t53101- RSE LIl-i53Sy?2.

Palabras clave: Listeria monocytogenesT ¢I-al- RS ONSONY 1Sy2T [iy12SaT 991-izl-Olsy RS 11S&3240

129



XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

e,
e e
"

PS3-16

1L601-:0ksy RS $0IR2 1400102 LIMII- £1- RSA02y11-Y iy1-0isy RS 0
020ly2Y SOIizI-01sy Y 10i20)2t53101- Sy 02yRI0K2YS ISI454 RS Y'I-
efectos sobre el producto transformado

I-y1€54 RS
iIRSI2 &

Olazaran, 117 hfl-3S(I-Jainaga, A.1, Garcllw2tR¥y AL, Lago, M., Deba-Rementeria, S.

Food Technology Department, Leartiker S. Coop., Xemein Etorbidea 12, 48270 Markina-Xemein, Spain
*jolazaran@leartiker.com

Resumen

La ILIf0I-0isy de 40IR2a 2134y1024 constituye una estrategia autorizada para la RSa02yil-Yly1-0isy de
canales OHlyI01-8 aunque su eficacia y reproducibilidad en condiciones industriales reales 02yllygl-y”
siendo objeto de estudio. En este trabajo se SAIGI- la L0105y de #0IR2 #0{i02 sobre canales de
bovino en un matadero comercial, integrando el tratamiento en el procesado habitual y comparando
distintos sistemas de I-LfI01-0lsy? Canales control y tratadas fueron sometidas a I-LIfi01-0isy” de 40IR2
#0002 mediante Lizf@SINTI-OIsy tipo spray o ySoufiTl-Olsyl IyIiT4yR23S la carga Yi0i2ol2ts3101-
superficial mediante recuento de aerobios Y'S&sfif24 y enterobacterias en T0, T24 y T48. De forma
complementaria, se SIfizs el impacto del tratamiento sobre la estabilidad YI0i2012t53101- del
producto transformado, steak KI-OKS, durante su vida §iif envasado al @10)2 y en Y safSil-
modificada.

La I-LE0I0Isy” mediante spray Y'24ills reducciones consistentes de la carga microbiana superficial,
I-01-yT#yR24S disminuciones de hasta aproximadamente 1,5¢2,0 unidades £23MiiY10l-4 en aerobios
Y'SisTit2d y de 1,0¢1,5 log en enterobacterias a las 24 horas respecto al control. La ySodfiTl-0Otsy”
produjo reducciones Y44 moderadas, con descensos {024 de 0,5¢1,0 log en aerobios Y Sasfif2d y
de hasta 0,5¢1,0 log en enterobacterias, presentando una mayor variabilidad entre ciclos. En ambos
sistemas, las enterobacterias se mostraron Y4 sensibles al tratamiento que la flora aerobia total,
I01yT#yR24S en numerosos casos recuentos no detectables tras 24 horas. El efecto de
RSa02yil-Yly1-0isy” fue Y44 acusado a corto plazo, 204SI04yR23S en algunos ciclos una ligera
NS0uzLISNI-Olsy” de la carga microbiana tras 48 horas de almacenamiento temprano de la canal. El
tratamiento aplicado a las canales no tuvo un impacto negativo sobre la Sg2fi:0lsy”Y'1012612t53101- del
producto transformado durante su vida il tanto en condiciones de envasado al ¢1-0)2 como en
1Y s&FSUI- Y 2RIFIOIR 14

En conjunto, los resultados confirman el potencial del $0iR2 t#0il02 como estrategia eficaz de
RSa02yiil-Yy1-0lsy” de canales en condiciones reales de matadero, si bien evidencian que su
RSaSY'LIS32 Sait condicionado por factores operativos propios del entorno industrial. Futuros
trabajos RS0S4y centrarse en la 2LIY 1 TI-0lsy de los LIHHY Sii23 de I-LEOI-0Isy'y en estrategias de
control del proceso que permitan reducir la variabilidad y asegurar una eficacia Y10i2612t53101-
robusta y reproducible.

Palabras clave: higiene de procesos, microbiologjia cHiyI0l-, #I-4RI-0lsy industrial
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PS3-17
Desarrollo de nuevos sistemas antimicrobianos de origen natural para
prolongar la vida comercial de aceitunas de mesa bajas en sal

Gil-Flores, P, Penco-Parra, D, Bautista-Gallego, J*

S5SLMIG-Y Syti2 RS /1Sy0ild .12 SRIOI-A 6#ISI- RS alOli2oi2t23)1-if CI-0dztil-R RS Z1SyOll-al | yidSIAIRIR RS
Extremadura, 06006 Badajoz, Spain
*joaquinbg@unex.es

Resumen

El proyecto OLIVEPACK tiene como objetivo el desarrollo de una Y Si2R2{23)l- innovadora para su
GiiiT1-0lsy durante el envasado de aceitunas de mesa. Este sistema busca garantizar las condiciones
de seguridad Y10i2612t53101- en condiciones de menor uso de cloruro &sRI02 y libres de conservantes
lj'Y'1024 logrando I-RSY#4 prolongar su vida de mercado. Para ello, se integran materiales
sostenibles y compuestos bioactivos naturales en insertos funcionales, RIaS3I-R24 para la fioSil-Olsy”
gradual de agentes antimicrobianos naturales durante el periodo de envasado.

Para ello, entre todos los compuestos que se evaluaron, se 45t50012ys el hidroxitirosol por sus mejores
resultados. Este compuesto TSy5fi02 bioactivo, que se obtiene de las aguas residuales de la industria
de aderezo, fue elegido por su potente actividad antimicrobiana, su origen natural y su aptitud para
aplicaciones en contacto directo con alimentos. Asimismo, se RiaS3Hi2y” nanotubos de halloysita
como sistemas de transporte debido a su Y 2(F2t23)l- tubular OMI-0iSIEIOI su elevada superficie
SaLISOWOI- y su capacidad lyiyaSOl- para encapsular y liberar de forma sostenida los principios activos.
Con el fin de optimizar la lyiSiI-00isy” con el hidroxitirosol y modular su perfil de fioSHl-Olsy! se
aplicaron dos estrategias de TizyOl2ylilI-0lsy” superficial: recubrimientos de polidopamina y de
quitosano. Estas modificaciones se RI&S3IHi2y para incrementar la capacidad de carga y permitir una
fioSII-0tsy 02yui2f1-RIT 1-4S3dzil-yR2 dzyl- I-0UZIRIR 1YY 10I20M-y1- LISHEEISYUS Sy St ilS Y Li2e
Posteriormente, esta nueva Y Si2R223)I- fue evaluada para caracterizar su eficacia antimicrobiana
frente a bacterias alterantes y/o LIIi53Sy1-4 en envasados de aceitunas. 'RSY 44! se han modelizado
todos los resultados en TizyOisy de sus perfiles de lyKiolOlsy” microbiana para profundizar en la
02Y LISyalsy del efecto antimicrobiano de cada variante del RiaS32. Los hallazgos obtenidos aSIgliHy
de base para optimizar las propiedades de estas espumas y mejorar su RS3SY'LI532 global. A pesar de
los retos {S0y1024 detectados, los resultados obtenidos son prometedores y han permitido optimizar
tanto la eficacia antimicrobiana como la estabilidad de las espumas en cada serie analizada. No
obstante, I-gy es necesario llevar a cabo mejoras adicionales para optimizar la Rifizdlsy’y su efecto
antimicrobiano.

Palabras clave: aceitunas de mesa, envasado, hidroxitirosol, espumas bionanocompuestas
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PS3-18
Ly1-00M21-00sy iSIY 101- RS SaLi2Nl-4 Sy aiaiS Y I-4 SY dztai2y1-R24 LIHII- 1-y2323
OHliyR02aY RY LIEOI-012ySa OlySin0l-a

DIHIONI-TAAIIST RS ¢2SR21 111 W2TUSI 121 aMHiifly: .1 Serra, X2, Bover-Cid, S'*

Programa de funcionalidad y seguridad alimentarias, IRTA, Finca Camps i Armet, 17121 Monells; 2Programa
RS OIIRI-R & (SOy223)I- 1Y Syl-iI-al Lwe 1 ChyOl- /1-Y' L& | Armet, 17121 Monells
*sara.bovercid@irta.cat

Resumen

La LISRI00Isy de la resistencia iSIY'101- de esporas en matrices alimentarias viscosas, de base vegetal,
sigue siendo limitada debido a la escasez de datos sobre el comportamiento de ly1-0iid1-0lsy
directamente en matrices no filjRI-4l especialmente cuando estas presentan contenidos grasos
moderados, lo que dificulta la LIISRI00isy de su respuesta en condiciones industriales. El objetivo de
este estudio fue caracterizar la OlySil0l- de iy1-0iid1-0lsy de esporas de Bacillus cereus en una matriz
base orientada al RIAS32 de formulaciones emulsionadas para la Sl-62i1-0isy de Iy#2323 OHiyi02a0
La matriz inoculada se introdujo en crisoles de Differential Scanning Calorimetry (DSC) de 100 k[0 El
tratamiento SIY102 se {505 a cabo sumergiendo los crisoles en un 6132 de aceite a cuatro
temperaturas: 90, 100, 110y 120 ¢/¢ Los LIHHY Siii2a OlyS1024 se estimaron mediante un enfoque de
ajuste de modelos en dos pasos, utilizando los modelos primarios LogZlinear (estimando log D),
LogzZlinear con hombro (log D y SI) y Weibull (Xy p). Los modelos secundarios incluyeron el 0t#2i02 de
Bigelow (para la S&ilY'I-0isy” del UMHY'Sili2 z) y polinomios de primer orden para describir la
dependencia iSIY10I- de SI, 4y p, mediante reparametrizaciones 2311014 y transformaciones de
T cuadrada e inversas. En las primeras etapas de las curvas de ly1-0iig1-0isy se LIISaSyiis una Til-00isy”
de la L126fl-0lsy” con menor susceptibilidad (SIYI0I1 por lo que se RS&0Miis el modelo LogZlinear
general al no capturar los LHHYSili24 clave de resistencia inicial. En el modelo de Weibull, la
SElNI-L2{1-00sy lineal del LIHHY Sili2 1/4 hacia el intervalo de temperaturas LISENY 14 a 90 ¢/ NI3@Sts las
limitaciones del modelo para describir la OlySii0l- en el dominio evaluado. Finalmente, el modelo
LogZlinear con hombro fue seleccionado como el modelo primario Y4d adecuado. El tiempo de
NISRiz00ksy decimal (D) mostrs una lStl-0isy log-lineal 043101 del modelo secundario de Bigelow, con
un RMSE de 0,232 y un wy ajustado de 0,945, I como una buena 02liStl-0isy lineal de log Sl a lo
largo del intervalo de temperaturas estudiado (RMSE = 0,232, wy ajustado = 0,888). En conjunto, este
trabajo aporta datos OlySi#i02a sobre la ly1-0iigl-0lsy de esporas de B. cereus en matrices de LN2{S)y1-
alternativa, que pueden emplearse tanto para la 02 Y LIHil-0isy con otros microorganismos como para
mejorar estudios de S@IHizl-0lsy de riesgo y apoyar el RIdS32 de procesos iSIY1024 Y+ seguros,
ol-al-R2a Sy SPIRSyYOMI- OISyHIFIOI para St RSaHN2(t2 RS 1-yA2323 OHlyi023

Palabras clave: Bacillus cereus, Y1012012(23)I- predictiva, I'y#2324 OHiy1024, tratamientos (SIY1024
Cly1yOM-0lsy: Este trabajo de ly%Silial-0isy es parte del proyecto de I+D+i PID2022-13700900R-100,

financiado por MICIg/AEI/lO.13039/501100011033 y por FEDER/UE. Ayuda PREP2022-000490
0L3y1-0i2 DHION-T#AIIST RS ¢2SR20 Ty1-yOM-RI- Li2I al/L ! k 1 9lkmnomonodkpammannmmaoo & L2l St C{ob

132



XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIION

[\§

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

L)} =S

y

PS3-19
Linking PEF-induced membrane permeabilization to loss of infectivity of
Cryptosporidium oocysts in cell culture

alliysI1 W, Garza-Moreno, L2, vii)ST, J2, Raso, J*, #@IHISTI[1yT Hi2{S 11
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Veterinaria, Instituto Agroalimentario de MWI3sy (IA2), Universidad de Zaragoza, 50009 Zaragoza, Spain;
2Departamento de tl-i2f23)l- Animal, Facultad de Veterinaria, Instituto Agroalimentario de Ml-3sy (IA2),
Universidad de Zaragoza, 50009 Zaragoza, Spain.

*jalvalan@unizar.es

Summary

Cryptosporidium spp. oocysts are highly resistant to conventional disinfection treatments and
represent a relevant safety concern in water and minimally processed beverages, particularly fruit
and vegetable juices. This study evaluated the potential of Pulsed Electric Field (PEF) technology to
compromise the viability and infectivity of Cryptosporidium oocysts in aqueous suspension, apple
juice, and carrot juice. Oocysts were exposed to monopolar square-wave pulses of 3 xa at electric
field strengths ranging from 15 to 35 kV/cm, treatment times up to 180 xa and treatment
temperatures between 25 and 60 ¢/¢ Membrane permeabilization was initially evaluated by
propidium iodide uptake using fluorescence microscopy and flow cytometry. To determine whether
this loss of membrane integrity translated into reduced infectivity, selected PEF-treated oocysts were
inoculated onto confluent HCT-8 intestinal epithelial cell monolayers, and subsequent intracellular
parasite development was quantified after incubation by immunofluorescence and/or qPCR as an
indicator of residual infective capacity.

PEF-induced oocyst permeabilization increased with electric field strength, treatment time, and
application temperature. Electric field strength was the main factor governing treatment efficacy,
with clear threshold behaviour: limited permeabilization was observed below 25 kV/cm, whereas
treatments at 35 kV/cm and 180 kd resulted in close to 90% oocyst permeabilization at room
temperature. Moderate temperatures alone had negligible effects below 60 c/I but markedly
enhanced PEF efficacy. In particular, applying PEF at 25 kV/cm and 90 ka at 45 ¢/ achieved
approximately 90% permeabilization, demonstrating a strong synergistic effect between mild heating
and electroporation. Matrix composition also influenced treatment performance.

Cell culture infectivity assays confirmed that PEF-induced membrane permeabilization was associated
with a substantial reduction in the capacity of oocysts to infect host cells, supporting the biological
relevance of the fluorescence-based viability indicators. Overall, these results demonstrate that
thermally assisted PEF could be a promising non-thermal strategy to reduce Cryptosporidium oocyst
infectivity in beverages, offering a continuous-flow-compatible and potentially scalable alternative
to improve the microbiological safety of fresh-like juices while minimizing quality degradation.

Palabras clave: Cryptosporidium; pulsed electric fields; oocyst permeabilization; cell culture
infectivity; minimally processed juices

CiylyOM-0ksy: This research has been funded by the 5MIS00isy General de Ciencia e Ly?Saiial-Olsy and
by the Fondo Social Europeo del Gobierno RS I-35y 6ZeroPARASITOS PROY_A16_24, A03_23R).
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PS3-20

Fagoteca One Health-CSIC

DHIONIL t1*, Navarro, E2, Ortego, J3, Sevilla, N3, CSlly#yRSII at, Fraga, MF*

YPLA (Asturias); 2IPE 6 1l-3sy1; *CISA (Madrid); “CINN (Asturias)
*pgarcia@ipla.csic.es

Resumen

Los 6l-0iSliisTI-324! o fagos, son virus que I0igly como depredadores naturales de las bacterias. Se
caracterizan por su alta especificidad, su capacidad para infectar cepas resistentes a I'yilols{i024 y su
enorme diversidad S02ts31011 lo que los convierte en herramientas prometedoras contra Lil-i53Sy24
bacterianos. Su abundancia en la naturaleza facilita la OiSI-0lsy"de amplios repositorios que permiten
RI&S3 I a2{d:002ySa RINIR - I- 61-00SH1-a 02y0NSil-40

La Fagoteca One Health (FGOH) es una iniciativa destinada a conservar, organizar y distribuir
o0l-0iSIis71-324 de alto valor para la comunidad 0ISyiifi0l1- Su objetivo es promover el estudio y uso de
fagos como agentes antimicrobianos en 4Y6li2d como la medicina humana, la salud animal, la
agricultura, la seguridad alimentaria y el medio ambiente, siguiendo el enfoque Una Salud, que
integra la salud humana, animal y ambiental.

La FGOH funciona como un servicio Y @zfil0Syili02 del Consejo Superior de Investigaciones /Zi1Syljfi0l-4
(CSIC), accesible a personal investigador y a profesionales de instituciones Li§ofi0l-4 y privadas, tanto
nacionales como internacionales. Sus actividades abarcan desde la lyPSaiidl-Oisy” 64al01- hasta
aplicaciones comerciales. La estructura se organiza en cuatro nodos especializados: Salud Humana 'y
buzili0lsy” (Asturias), Salud Ambiental 01il-95yi Salud Animal (Madrid) y . i2iyF20Y 400l y 1yRiaia
Computacional (Asturias), lo que favorece la 02fl-62lI-0lsy interdisciplinaria y el acceso a
conocimientos especializados.

La iniciativa (I-'Y'01Sy impulsa la @120iTI-0lsy y visibilidad de las colecciones 6i2t531014 del CSIC,
fomentando el intercambio 01Syfiifi02 y facilitando el uso de recursos microbianos en ly?Saiial-0lsy e
industria. Actualmente, ofrece Y4a de 22 servicios especializados, entre ellos el almacenamiento y
suministro de fagos y bacterias KizSaLISR! aislamiento y OHII-OGSINTI-Olsy” 1Sy2(\LI0I- y molecular,
RSiSIY ly1-0isy” del rango de KizS&LSRI aS0a:Sy0il-Olsy v I-yAiaia 3SysYi02! 14 como protocolos
estandarizados para su uso. 'RSY 4l proporciona asesoramiento en el desarrollo de productos
ol-al-R2a Sy'7I-32a & 2L 11015y RS Y Si2R2t23)1-40

Un aspecto clave es la ly02iL2lI-0lsy de herramientas de inteligencia artificial para el I'yHldli de datos
3SysY1023 lo que permite acelerar el descubrimiento de propiedades funcionales y mejorar la
LISRIOOIsY” de interacciones entre fagos y bacterias. Gracias a su enfoque integrador, la FGOH
RSASY'LIS3I- un papel Sill-iS3102 en el avance de la fagoterapia, el biocontrol y el desarrollo de
I-EiSNy1-iid1-a 32a0SyiotSa |- (24 I-yilolsii024

Palabras clave: 61-0iSiisTI-3241 1yilY1002611y231 hyS 1SIHiK

ClylyOil-Olsy! FAGOTECA ONE HEALTH (FAGO_1HEALTH)é. Referencia 202470E016. Proyecto
Intramural PIE. Ministerio de Ciencia, Lyy201-0lsy’y Universidades.
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PS3-21
Eall-ofSONY ASyi2 RS fI- ASFMRIR 1Y Syl-ill- Sy NSt-0tsy I fI- LISaSyOM- RS
Yiou22031-yRaY 24 L-i53Sy24 Y SRS dgn0 Sy 1Y Syii24 filjiiR24

Gaviria, A.C.2, Esnoz, A.%, Garre, A.%, Periago, P.M.1, Moreno, F.L.2, CSliy#yRST] tofol*
15SLIHIEY Syi2 RS Ly3SyasSil- 131i2ys Y101 9¢{L 13N2y5Y 101 1 yidSIaiRI-R t26iS0yI0l- RS 7/ Mii1-3Sy1- 69aLI-31;
2Departamento de t20542a viY'102a & .12iS0y2ts310241 CI-0dtiI-R RS Ly3SyrSuilL 1 yidSiaiRI-R RS [I- {I-01y1-
(Colombia).

*pablo.fernandez@upct.es

Resumen

El desarrollo de nuevos alimentos exige contar con herramientas que permitan garantizar su
seguridad alimentaria. El uso de tecnologlls de 02yaSigl-0isy no SIY10I4 supone una excelente
alternativa al procesado tradicional, pudiendo dar lugar a novedades de LISaSylil-0lsy atractives para
el consumidor. El procesado por UV-C presenta una elevada capacidad de WyI-0(idl1-0isy de
YIi0U22131-yiaY 24 & oSy adz STSOUIRIR Sy LN2Rd0i24 filjiiR2a KI- #1R2 L1202 SaldzRi-RI4

Por ello se ha planteado el estudio del efecto de esta (SOy2{23)l- sobre la ly1-0iid1-0lsy” de
microorganismos LIl-i53Sy24 (Salmonella spp., Listeria monocytogenes) en un sustrato flljiZR2 que
simula la 02Y L2805y de un producto bebible, como por ejemplo zumos. Se ha llevado a cabo un
estudio con distintas condiciones de procesado (diferentes velocidades de flujo) para optimizar las
condiciones de tratamiento. En base a los resultados obtenidos, la I-Lfi01-0lsy de tratamiento por UV-C
permite la ly1-0ii¢l1-0lsy” de microorganismos Llis3Sy24 alimentarios, permitiendo garantizar su
Seguridad. No obstante, resulta Y4a efectivo inactivando microorganismos Gram ¢ que Gram +. Es
necesario optimizar las condiciones que permitan inactivar los microorganismos de referencia en
TizyOlsy de cada producto o grupo de productos. Esta (SOy2f23|l- puede suponer una excelente
I-6iSUy1-G21- 1- £1-8 SOYA0I1-4 dNI-RIO2Y154 LIHII- St LIN20SAIR2 RS 1Y Syi24 filjiiR2a0

Palabras clave: Mi0Ni2612t23)I- de alimentos, Seguridad alimentaria, UV-C, Seguridad microbiolsgica

Cly1-yOil-Otsyf Este proyecto ha sido financiado por el Ministerio de Ciencia e Lyy/201-0lsyl DSySlil-Olsy
de Conocimiento 2024, referencia PID2024-1603350A-100 y por el Programa HORIZON EUROPE,
HORIZON-MSCA-2023-SE-01, Project nr. 101182843 -t SEQUR FOOD.
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PS4-01
Efecto del Hidroxitirosol sobre la microbiota intestinal en un modelo
murino de isquemia cerebral
al3aRI-Sy1- akliyST /1-31Y Sizt=1 #y3Stl- DHGlta2iSy2?, al RSt alll a32TDIR2?, Raquel
1 Sly3yRST2, Santos Blanco?! 9aiKSI al-liySTr[IHl-2, Eva Siles?

15120 RS /1Sy0il4 RS - {MRL /1Y Ligza 1 [1-30zyAtl-a akyl § yIGSIAIRIR RS WY1 HonTw Hl-Sy"
251320 RS . 1223)I- 9ELISINY ST /1-Y Lidzé 1-4 [1-3dzyttl-a dkyt §yIgSUEIRIR RS UI-Syl HonTm lil-Sy”
*canamero@ujaen.es

Resumen

El hidroxitirosol (HT) es uno de los polifenoles Y4 estudiados del aceite de oliva virgen extra, con un
efecto antioxidante y antiinflamatorio que ha mostrado su eficacia en Y gfiiLiSa problemas de salud
asociados al SailiSa oxidativo y la lyl-'Y'I-0isyb En este sentido, resultados previos del equipo de
ly?Sai31-0isy” (doi: 10.3390/nu11102430; doi: 10.3390/ijms25094799) han demostrado que el HT
modula la respuesta a la hipoxia y puede servir como un enfoque SIIS®ii02 beneficioso para
atenuar el RI-32 asociado al accidente cerebrovascular 1ljizSY102¢ En paralelo, hemos establecido su
efecto in vitro sobre el crecimiento de cepas intestinales (doi: 10.3389/fnut.2023.1272139) e in vivo
sobre la microbiota intestinal murina (doi: 10.3390/molecules28052265). Como consecuencia y con
objeto de conocer Y+ a fondo la influencia de este compuesto tras un episodio cerebrovascular, se
ha llevado a cabo un estudio con animales de SELISIRY Syil-0isy que se han sometido a un modelo de
ictus por 20fdlsy transitoria de la arteria cerebral media (tMCAOQ) y a los que se les ha evaluado la
microbiota intestinal tras ser alimentados con y sin un suplemento de hidroxititrosol. 14 tras 24 h de
NSLISIFzalsyL los animales se alimentaron durante 35 Rl-4 con una dieta enriquecida (0.03%, n=7) o
no (n=5) con HT, lI50231SyR24S muestras de heces a este tiempo final para un I-yAidld de microbiota.
Previamente se ha comunicado en este mismo foro el efecto en la biodiversidad intestinal observada.
En esta 201-4lsy se presentan los resultados obtenidos tras llevar a cabo 4S06:Sy0ll-0isy masiva del gen
16S del metagenoma fecal. La 02 Y LIHII-0isy a nivel (1-E2y5Y102 de 3SySIi2 de los OTUs detectados en
ambos grupos mediante un test de Kruskal Wallis dio como resultado diferencias Sail-RIali01-Y SyiS
significativas en un grupo no descrito perteneciente a la familia Muribaculaceae, que engloba
alrededor de un 20% de las secuencias intestinales detectadas, siendo este ygY Sii2 significativamente
mayor en el grupo alimentado con el polifenol. Esto conlleva connotaciones importantes ya que esta
familia, productora de #0IR24 grasos de cadena corta en la mucosa intestinal, disminuye
significativamente RSaL1zSa de un ictus y Sait relacionada con los efectos beneficiosos de dietas
basadas en plantas sobre distintas enfermedades inflamatorias.

Palabras clave: accidente cerebrovascular 1ljzSY102, hidroxitirosol, Muribaculaceae, microbiota
intestinal

CiylyOM-0lsy” FEDER 2014-2020 -1380831 y /2yaSSijl- de 902y2YIl- y Conocimiento, Junta de
TyRIHiz0)I-

138



XXIV CONGRESO NACIONAL 14 AL 17 DE SEPTIEMBRE DE 2026 | GIJON

MICROBIOLOGIA DELOS ALIMENTOS

PS4-02
Influencia del genotipo secretor materno-infantil sobre la leche maternay
el microbioma intestinal neonatal

Hick, E1*, Rey, AL, Samarra, A2 {dHISTI a3, al-yiSisy! [3, {2fia D3, Collado, M2, Arboleya, St,
Gueimonde, M!

1yAlidzi2 RS tii2Rdz0(2a [#00S2a RS Valdil-a oLt [ ¥ n /{L/0T Ayalidzi2 RS 13021jdY101- & ¢S0y2E23)01- RS 1Y Syli2d
(IATA-CSIC); *Hospital Universitario Central de Asturias (HUCA-SESPA). *emilia.hick@ipla.csic.es

Resumen

lyli2R:z00ksy. El fenotipo secretor materno, condicionado por el gen FUT2 (fucosiltransferasa 2),
determina la 02Y L2805y de los 2613241-0HIR24 de la leche humana (OLH). En mujeres secretoras se
observa una mayor dlyiS&id de 20-fucosilactosa (20-FL), mientras que en las no secretoras predomina la
30-fucosilactosa (30-FL). Estos OLH influyen en la 02YL)280isy de la microbiota intestinal del lactante,
favoreciendo el predominio de bifidobacterias. Estudios previos de nuestro grupo han demostrado que
el 70 % de las microbiotas neonatales son capaces de metabolizar 20-FL, mientras que solo el 40 % utiliza
30-FL, lo que se asocia con su diversidad y 02YL12810isy' microbiana. Sin embargo, I-gy'no se ha dilucidado
&l St ASy2iiL2 aS0NSi2N (1-Y o1Sy tyFazeS Sy tl- 02yFiaill-Oisy RS aiz YI0U2012Y I- iSY LNy

Objetivo. Determinar el estado secretor en RJI-RI4 madre-lactante y evaluar su -4200-0lsy” con la
02Y Li2a0ksy RS fI- {S0KS Y I-iSliy1- & RS fI- Y 10u20M201- lyiSaiy1-€ yS2y1-il-

aslizR24 Se reclutaron 34 pares madre-lactante (1-2 meses de edad). El gen FUT2 se I'ylHils a partir de
muestras de mucosa oral mediante la ISI-00isy” en cadena de la polimerasa (PCR) con cebadores
SaLISOITI024! seguida de un Iy3iEld de polimorfismos de longitud de fragmentos de liSaili00isy (RFLP). Los
OLH en leche materna se cuantificaron mediante SaLIS0i2Y Sillll- de masas de alta iS&2fiz0isy” (Q-TOF).
La microbiota fecal neonatal se OMil-0iSiiTs mediante la 8506:Sy0il-0lsy parcial del gen del ARN 16235 Y102
165! & t2a $0IR24 JNI-424 RS 01-RSyI- 02lil- 61D/ /0 &S RSISUY Wiy Li21 N2 Y 1-i2301-7)1- RS 31-4S40
Resultados. El 25 % de las madres y el 18 % de los lactantes fueron clasificados como no secretores. La
leche de mujeres secretoras Y 24ilis concentraciones elevadas de 20-FL, siendo mayores en secretoras
homocigotas (2,65 g/L) que en heterocigotas (1,24 g/L). En contraste, las madres no secretoras
presentaron niveles no detectables de este 2{324l-0HIR2 y un predominio de 30-FL (1,32 g/L). Se
identificaron diferencias en la diversidad y 02YL)240lsy de la microbiota intestinal neonatal asociadas
tanto al genotipo materno como al infantil, 203SI34yR24S una mayor abundancia de bifidobacterias en
IStI-0lsy con el genotipo secretor. En cuanto a las concentraciones de AGCC, no se detectaron diferencias
SaiI-REOIY SyS a13ymm0l-iigl-a Sy TayOisy RSt Saiil-R2 aS0NSi2N Y 1-iShy2 2 lyFl-yiis

Conclusiones. Estos hallazgos sugieren que el genotipo secretor del lactante, junto con el materno,
contribuye a modular la 02YL280isy" de la microbiota intestinal en etapas tempranas de la vida,
especialmente en {SIYly24 de diversidad y abundancia de bifidobacterias, (IEsy especialmente
importante en este LISIi2R2. Se requieren estudios adicionales para esclarecer si estas diferencias se
asocian con variaciones en la capacidad YSil-65fi0- de la microbiota neonatal para utilizar los
2132a1-0HIR24 RS fI- SOKS KazY 1-y14

Palabras clave: 3Sy2(iLi2 aS00Si2\ 2632a1-0HIR24 RS fI- {S0KS Y-Syl Yi0u2o1201- lyliSaiy1£ yS2y1-il-

ClylyOM-Olsy!  Proyecto PID2021-1253370B-100, financiado por la AEI/MICINN, y Proyecto
IDE/2024/000740, financiado por SEKUENS/Principado de Asturias y Fondos Feder
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PS4-03
Desarrollo de quesos funcionales con extracto de el-\y bifidobacterias

w2RINFdzSTra)y3d:S11 9, Calzada, J11 #@IHISTT 12 {#yOKSTI /2,
+H1jizSTI ali #0)611 at, Garde, St, Picon, Al

158LMIG1-Y Syli2 RS ¢S0y2t23)I- RS 1Y Syti2a: LbL1T Z{L/T Z7HNSHSHI- RS [I- /20631 YY I nynnnl al-RIIR;
20yIRIR RS {SIg1012 RS ¢SO0yA01-4 1yI-ii01-41 L/¢ Vbl /{L/1 /1S 124S 1yi2yi2 b2014a cI nynnn al-RIIR
*apicon@inia.csic.es

Resumen

Aunque el consumo de productos #0524 fermentados se asocia con mejoras de la salud, es posible
desarrollar productos t#0iS24 funcionales I-3I-RISyR2 extractos ricos en polifenoles y/o bacterias
Li2ois(i01-40

Los frutos de la palmera Euterpe oleracea Martiana, conocida como I-¢l, son muy ricos en
polifenoles, y presentan una elevada capacidad anti-oxidante. Sin embargo, los beneficios para la
salud relacionados con el consumo de polifenoles dependen de su {lil-yar21Y I-0lsy por la microbiota
intestinal, y este proceso presenta una elevada variabilidad entre individuos, que probablemente es
debida a diferencias en fl- 02YL1280lsy RS dicha microbiota.

Muchas cepas de bifidobacterias son capaces de aumentar la biodisponibilidad de los polifenoles,
incrementando I-4) su efecto beneficioso, y Li2RIlY incorporarse a alimentos como estrategia para
favorecer dichos efectos de forma menos dependiente de la microbiota intestinal.

Los objetivos de este trabajo fueron: 1) Estudiar los efectos de un extracto de I-¢l-1 sobre cuatro cepas
de bifidobacterias de origen humano pertenecientes a la 02{S00isy”de microorganismos beneficiosos
del Departamento de ¢S0y2t23)l- de Alimentos del INIA (CSIC) y la cepa comercial Bifidobacterium
longum BB536, y 2) Desarrollar un queso funcional con extracto de I-¢l-ly una cepa de Bifidobacterium
con potencial (S0y253102 y LII26is50102, y evaluar el efecto sobre la calidad y la actividad antioxidante.

El extracto de Izai Sty dzfs el crecimiento y la capacidad antioxidante de todas las cepas estudiadas.
B. pseudolongum INIA P2 fue considerada la Y'#d adecuada para desarrollar este queso funcional. A
02yllylzl-Olsy! se elaboraron quesos de leche de oveja experimentales a los que se I-F31-RISI2Y: 1) el
extracto de I-el, 2) la cepa INIA P2 como cultivo adjunto, o 3) ambos; y 4) queso control.

No observamos diferencias significativas (P > 0,01) en los niveles de microorganismos aerobios
totales entre quesos experimentales y control, al inicio y al final de la Y I-R&zil-0lsy! pero &) a los 14
RIl-4, con niveles significativamente (P < 0,01) Y #i elevados en quesos con extracto de Izl e INIA P2.

La I-RI0Isy del extracto de Il a la cuajada produjo efectos significativos (P < 0,01) como: una
RIZY ly&z0lsy del pH del queso al final de la Y I-R@ziI-0lsyT aumentos de proteolisis, polifenoles totales
y capacidad antioxidante. 'RSY 44l se observaron cambios en el color, en los niveles de +0iR24
234y1023 y en el perfil de compuestos @2{#ilfSa Los niveles Y+ elevados de algunos de estos
compuestos sugierey iy Y Sil-026aY2 Y10I2011-y2 Y4 100d2 Rizll-yaS I Y I-RdziI-Oisy.

Palabras clave: Polifenoles de I-¢l, Bifidobacterium, queso funcional, capacidad antioxidante, perfil
g2kl

Ciy1-yONl-0ksy” Proyectos RTI2018-099271-R-100 (MCIU) y PIE 202470E190 (CSIC)
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iaE-Y'1Syi2 & OII-0GSIATI-0ksy RS 0SLII-a RS Lactococcus lactis productoras
RSDI. 1Y If0I-0Isy 02 Y 2 Odzfing2a I-Redzyliza Sy 823iziSa TazyOr2y1453

Lorenzo, Raquel’, Bauer, Corina?, Vlad, Anghel*, wSRIdzStf2! . S3231-12 del Rio, Beatrizl:2*
y Alvarez, Miguel At%*

Uyaiidziz RS thi2Rdaz0(2a [#00S2a RS Valdl-a oLt [ 1/{L/0I h@ISR2T 1 addzitl-ar 9&LII-3I-
2yaihidzi2 RS Ly?Saiial-Otsy {I-yaiHinl- RSt tityOILI-R2 RS Vaddzinl-a oL{t 16l h@lSR21 Valdzinl-ar 9aLI-3I-
*beadelrio@ipla.csic.es; maag@ipla.csic.es

Resumen

El 40IR2 4nl-Y'ly260zi102 (GABA) es un metabolito bioactivo que ejerce efectos beneficiosos sobre
la salud mental, contribuyendo a la lISRiz00isy” del SailiSa y la ansiedad. Los productos #0iS24
constituyen una fuente potencial de bacterias t40ii01-4 productoras de GABA, entre las que destaca
Lactococcus lactis por su historial de seguridad y sus propiedades (iS0y2ts3101-4 en la industria H0iSI-0
Esto lo convierte en un candidato especialmente atractivo para el desarrollo de alimentos t0iS24
fermentados enriquecidos en GABA. En L. lactis, la 6124ylSaia de GABA se produce mediante la ruta
de la glutamato descarboxilasa (GAD), por la que el glutamato se descarboxila a GABA por I-00isy de
la glutamato descarboxilasa.

El objetivo de este trabajo fue aislar y caracterizar cepas de L. lactis productoras de GABA a partir
de muestras comerciales de quesos, evaluar su seguridad alimentaria y estudiar su potencial como
cultivos adjuntos LIMI- fI- Sfl-0201-0isy'RS yogures funcionales enriquecidos en GABA.

Se analizaron 9 muestras de quesos SaL)I-32S4 de distintas variedades. El cribado inicial se liSIHils
mediante un ensayo IH#LIR2 con 0Sfizl-4 en reposo en presencia de glutamato Y 2y2asRi02 y piridoxal
LI2Riz00ksy de GABA se 02yHlY s posteriormente mediante I-y3iad UHPLC (Ultra High Pressure Liquid
Chromatography) de sobrenadantes de cultivos crecidos en medio suplementado con glutamato.
Mediante este ensayo, se obtuvieron 20 aislados productores de GABA. Mediante sS0&zSy0il-Olsy del
gen 16S rRNA se RSiSIYlys que 7 LISIiSySOIly a la especie Lactococcus lactis, 10 al 3SySli2
Enterococcus y 1 cepa de cada uno de estos 3SySli2a Enterobacter, Klebsiella y Burkholderia. Las
cepas de L. lactis fueron seleccionadas para estudios posteriores. La S@Ifizl-0isy” de la seguridad
alimentaria de estas cepas 02yHllY's que todas eran seguras para el consumo ya que mostraron
valores de 02y0Syill-0isy Y yY I- inhibitoria (MIC) inferiores a los puntos de corte establecidos por la
oc{ ! LIMII- 23 Iyllolsii2a 1502 Y SyRI-R2a SaLISOMIONY SytS LI Sail- SaLISONS)

Con el objetivo de obtener yogures enriquecidos en GABA, se emplearon las cepas Streptococcus
thermophilus LMD9 y Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus Abl (cultivos iniciadores, no
productoras de GABA) y las cepas de L. lactis productoras de GABA seleccionadas (cultivos adjuntos).

Los resultados confirman que los quesos son un reservorio valioso de cepas de L. lactis productoras
de GABA, seguras para el consumo y aptas como cultivos adjuntos para la LIi2Riz00isy” de yogures
funcionales enriquecidos. Estos yogures LI2RIllyY contribuir de manera efectiva a la mejora del
oISySaiilH & f1- 1S3aztl-Orsy RSt SaliSar Ii2el-yR2 Saiil-iS3nl-a yazinoizy145a 20Syal-R1-4 I- fI- &R Y Syl

Palabras clave: Compuestos neuroactivos; bacterias t40(ii01-4; yogures funcionales
ClylyOil-Olsy?  MICIU/AEI/10.13039/ 501100011033  (PID2024-1557600B-100); PCTI/FEDER
(IDE/2024/000736)
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PS4-05
/HII-08SITI-0ksy RS cluster GAD de Lactococcus lactis [9, ¢ dzy”Y sRdzf2
0l2Y 245Y102 completo & dil-yarSotS LIHI- fl- 6i2&yiSaa RS DY . !

Bauer, Corinal2, Sampedro, Lorena!, Casado, Angel*2, Redruello! . 5323112, Alvarez!2, Miguel A.*,
del Rio, Beatriz!>*

1yaiidzi2 RS thi2Riz0(2a [#00S2a RS Valdl-a oLt [ 1/{L/0I h@ISR2T Vaddzitl-ar 9&LII-31-; 2yalildiz RS LyRSaiial-Oisy”

{I-yAiHI- RSE tilyOILII-R2 RS 1 &ldzi-a oL{t Y6l h@SR2T Y aldzitl-4r 9aLI-31-

*beadelrio@ipla.csic.es; maag@ipla.csic.es

Resumen

El 40IR2 “1l-Y ly200zilii02 (GABA) es un compuesto neuroactivo con efectos beneficiosos sobre
la salud mental que se sintetiza por RSa0I02EKI-0lsy” del glutamato. En la industria de alimentos
fermentados, ha aumentado el lyiSiS& por el uso de microorganismos productores de GABA para
obtener alimentos funcionales enriquecidos con este compuesto. En este contexto, los lactococos
productores de GABA constituyen una estrategia prometedora como cultivos iniciadores. En
Lactococcus lactis LEY6 (en adelante LEY6), una cepa aislada de leche de camella, la 0l23)yiSa1a de
GABA se asocia al cluster GAD, compuesto por los genes gadR, gadC y gadB, organizados de forma
similar a otras cepas de lactococos. Sin embargo, hasta el momento no se KI-0jl- comprobado su
£201-4T1-0tsy ISy YI01- 6012 Y 285 Y'10I- 2 Lfl-aY)RIOII su funcionalidad ni su l1S3dztl-0lsy 3SySii014

Para determinar la f2011T1-0lsy del cluster GAD, se 505 a cabo la 0dzil-Otsy LI Y )RIOI- de la cepa
original, 26(Sy1SyR24S una cepa derivada libre de LH#YIR24 (LEY6 pé). EI yAiaa 3SysY102 de esta
cepa 02yMIY's la ausencia de LHHYIR24 y la f201-6T1-0lsy” 0i2Y 2a5Y10I- del cluster GAD, ya que
02yaSligs la capacidad de producir GABA e incluso produjo niveles superiores a los de la cepa
parental. No obstante, la LISIRIRI- de los LifFaYIR24 1150is negativamente a propiedades (S0y2ts3101-4
clave para su I-Lf01-0lsy como cultivo iniciador en productos H#0iS24 fermentados, incluyendo la
GieiTI-0lsy de lactosa, la I-0IRIFIOIOlsy” de la leche, la actividad LN2iS21i0l y la capacidad de
021-3dzt1-0lsyh

A partir de la cepa curada, se 02yailiizés un mutante de RStS0isy del cluster GAD (LEY6 pé GADS),
cuya capacidad de sintetizar GABA |jizSRs completamente abolida. La 02YLESY Sylil-0isy” 3SySii0l-
mediante un LI#Y1R2 multicopia portador del cluster GAD completo de LEY6 liSail-tiis la LN2Rdz00ksy
de GABA. 1RSY Hi! la SELNS&Isy KSiSIist231- del gen gadB en Escherichia coli 02yFllY's que codificaba
una glutamato descarboxilasa. El I'yHid@d transcripcional del cluster GAD liS8Sfs que gadR se
transcribe como un ARNm Y 2y20iilisyi02I mientras que gadC y gadB constituyen un 2LSIisy”
ol0Kalisyi02¢ Finalmente, la SELNSaisy KSiSiist23I- del cluster GAD en Lactococcus cremoris NZ9000,
una cepa no productora de GABA, LISIIYils la &yiSa1a del compuesto, demostrando la Izizy2 Yl
funcional y la transferibilidad del cluster.

En conjunto, estos resultados confirman que el cluster GAD es el responsable de la 6128\yiS&d
de GABA en LEY6. 'RSYHi! posicionan al cluster GAD de LEY6 como un Y'sRizt2 3SySii02 completo y
transferible con alto potencial 612iS0y2ts3102 para el desarrollo de cultivos iniciadores destinados a
fl- LN2R&z00ksy RS 1Y Syli2a FSIY Sylil-R2a Symilji:S0IR2a Sy’ D! . 10

Palabras clave: /2YLizS4i24 ySdzi21-00ig24T 61-0aSil-4 HOG01-aT ty3SyrSil- Y Siil-osfiol-

ClylyOil-Olsy!  MICIU/AEI/10.13039/ 501100011033  (PID2024-1557600B-100); PCTI/FEDER
(IDE/2024/000736); Interreg Atlantic Area (ResilCrops)
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9 Idz1-00sy RSE LI2{SyO0M- RS Enterococcus durans LIHI- fl- Stl-62)1-0ksy RS
alimentos funcionales enriquecidos en J-feniletilamina.

Angel Casado?, Miguel A. Alvarez' y Victor Ladero*

1yaiiidzi2 RS tii2Rdz0(2a [#00S2a RS Valdl-a oLt [ 1/{L/00 /x Cll-yOia02 tlyiI-R2 CSI Heh oonmme h@iSR20 1 addzitl-&0
*ladero@ipla.csic.es

Resumen

La J-feniletilamina (PEA) es una amina traza neuro-activa, originada por la RS&01462EiI-0isy de la
fenilalanina. Se trata de un compuesto neuro-activo implicado en la ySizi2(il-yaY 1aisyy se asocia con
mejoras en el estado de ¥y1Y 2 y la IiSyDisy! lo que ha impulsado su uso como suplemento nutricional
& a0z SabizRi2 022 1USIy1-iId1- Sy St (iI-i1-Y1Syi2 RS fI- RSLIISaisy

Dado el creciente lyiSIiSa de la industria alimentaria en el desarrollo de alimentos funcionales, el
desarrollo de alimentos enriquecidos en PEA se presenta como 2L0Isy interesante que por el
momento no ha sido explorada. De forma natural, el contenido de PEA en los alimentos es muy bajo, a
pesar de que algunos de ellos, como el queso, representan una matriz muy adecuada para su
I-06Y dzl-0ksy% Una estrategia, con buena I-0SUil-0lsy por parte de los consumidores, para incrementar
de forma natural su contenido 02yaiili)l- en utilizar bacterias productoras de PEA en el proceso de
Stl-621-0isy de productos t0iS24 fermentados. Con este fin, se aislaron a partir de queso varias cepas
LISHiSySO0ISytSa I- 24 ASySli2a Lactobacillus y Enterococcus capaces de producir PEA.

Considerando su potencial {50y2fs3102 y su capacidad para producir altas concentraciones de PEA,
los aislados identificados como Enterococcus durans fueron seleccionados para llevar a cabo una
OMI-0ISINTIONsyY (SOy2E53101- completa. Este l'yAidd LISIYlils identificar cepas (S0y2ts3101-Y SyiS
interesantes entre las que RS4il-0s la cepa E. durans IPLA15015, la cual fue seleccionada para analizar
su genoma y estudiar el efecto de diferentes factores {S0y2f531024 sobre su capacidad para sintetizar
PEA. TRSY #4 se RSY 2illis que en esta especie la LII2R&z00isy de PEA es llevada a cabo por la -00isy”
de la enzima tirosina descarboxilasa (TDC), lo que conlleva la Lli2Riz00ksy concomitante de tiramina
(TMA), una amina 01535yl con potencial {sEI02. La LIi2Riz00isy de PEA por parte de la cepa E. durans
IPLA15015 se vio favorecida por temperaturas moderadas, una baja disponibilidad de 2E/3Sy? vy
ambientes de pH neutro o ligeramente 40iR2! mientras que concentraciones elevadas de sal o g0l
ejercieron un efecto inhibidor. Esto LISIYliis identificar la leche fermentada y el queso como los
productos Y43 adecuados para utilizar la cepa, logrando en elaboraciones experimentales acumular
concentraciones de PEA entre las Y43 altas descritas en la literatura. De esta manera, la dziifiT1-0isy de
la cepa para la Sfl-62lI-0sy de productos 40524 fermentados constituye una estrategia interesante y
eficaz para obtener alimentos funcionales enriquecidos de forma natural con PEA., lo que abre nuevas
¢)I-d para el desarrollo de productos con potenciales beneficios para la salud.

Palabras clave: 3-feniletilamina, Enterococcus durans, alimentos funcionales, compuestos neuro-
activos

Cly1yONl-0lsy: Este Trabajo ha sido financiado Li2ll fI- 19L & C959w owSH tL5HaHNmppTeah .ianil I3
como por la agencia Sekuens del Principado de Asturias (Ref: IDE/2024/000736).
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PS4-07
Supervivencia gastrointestinal RS Y1022/ 31-yldY 23 Lli2oisii02s en

productos lacto-fermentados de origen vegetal
D2yTHSTIDIHION P.1*, aMiilyi5il-yl1- 1.B.1*7IkY SySI-Pulido, 1.J.1, hiREAI 9011 DMIO)I-
DazliiSINST, M.C.%, Sanz-Buenhombre , M. tSIST /.2, Garita-Cambronero, J.1

LAISI- RS Lyy201-0isy RS 2055241 Lyaiiidziz2 ¢SO0y2ts3102 13NIMN2 RS /14l & [Ssyl +I-iI-R20RI
93LI-31; 25:t0Sa & /2yaSigl-a 15624 {016 +141-R26RI 94LII-314 4Corresponding author.
*mardiaan@itacyl.es; gongarpt@itacyl.es

Resumen:

Los productos fermentados constituyen una 0I-iS32il- de alimentos con alta I-05Liil-0lsy a nivel del
consumidor, en gran parte debido a los efectos beneficiosos asociados a la presencia de microorganismos
viables. Estos microorganismos RS&SYLIS31-y un papel clave en la Y 2Rdfl-0lsy de la microbiota intestinal
y en el mantenimiento de la homeostasis gastrointestinal. En este sentido, la capacidad de supervivencia
de dichos microorganismos durante su {idyali2 a iI¥S& del tracto gastrointestinal es un requisito
fundamental para garantizar la SELJIS&isy de sus efectos Tidi2ts531024 y funcionales en el KizS&LISR? Hasta la
actualidad, la Y'I-22\jl- de los fermentados f#0{i024 se han desarrollado en matrices de origen t0(S20 No
obstante, el creciente lyiSISa y la demanda por productos de origen vegetal han impulsado el desarrollo
de fermentados a partir de este tipo de matrices, 02ya2{iR4yR2{24 como una relevante oportunidad de
Y SI0I-R2 & dzy 01-Y'LI2 SY SIESyAS RSyli2 RS fI- lyy201-0isy 1Y Syl

A partir de LiiSa de mango y manzana se elaboraron dos lactofermentos con cultivos iniciadores
diferentes; F1, constituido por una cepa del 3SySli2 Lactobacillus, y F2, integrado por una mezcla de
Bifidobacterium, Lactobacillus y Streptococcus. Los productos obtenidos se sometieron a un sistema de
RI3S4lisy” gastrointestinal simulada que reprodujo las condiciones de SaisYl-32 e intestino delgado
(duodeno, yeyuno e |fS2y) en condiciones dintmicas continuas y siguiendo el protocolo consensuado
INFOGEST. El digestato fue caracterizado a nivel Yi0i2612t53102 mediante (S0yI0l-4 de cultivo y Iy
Y Sil-il-£2y5 Y102 basados en el gen 165 rRNA ol-06Slil-y2 & fI- ISTisy Le{ Fgy3014

Se observs una mayor diversidad microbiana en los lactofermentos elaborados con F2,
independientemente de la matriz vegetal empleada. En estos, predominaron los 3SySli2a del cultivo
iniciador, con especial abundancia de Streptococcus en Mango+F2 (26%) y Manzana+F2 (64%). En los
fermentos elaborados con F1 LISR2Ylys Lactobacillus (97-99%). En cuanto a la Til-00isy Tgy3i0l1 se
204505 predominio de Symmetrospora en Manzana+F2 (79%) y de Kluyveromyces en Mango+F2 (53%),
lo que sugiere una influencia relevante de la microbiota propia de la matriz vegetal. El cultivo
Yi0i20i2t53102 Y 24ills digeridos ricos en bacterias $0IR2nt#0ii014 omITARMauIHAPMM UFC/g), sin
H0IR2t400I01-2 empleadas en matrices vegetales presentan una capacidad de supervivencia frente al tracto
gastrointestinal lo que respalda el lyiSIS (SOy2f53102 y funcional de estos lactofermentos vegetales como
potenciales alternativas alimentarias probisticas RS 61-4S y2 t0iS1-

Palabras clave: Lactofermentos +S3Sil-{Sal 51354y DI-4(l21yiSaiy14 ti2olsii023.
Cly1-yOil-OtsyT Trabajo financiado por Dulces y Conservas Helios S.A. a (0S4 del proyecto dDesarrollo

de alimentos infantiles de alto valor nutricional y sensorial a Ull/S& de nuevos procesos de
yar20Y 1-0isy"Y +a 8230Sy10tSa S lyiStiaSyiSaé (FOODAKIDS).
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tl2Rdz00hsy RS dbin0I-iSIjizty1-a Sy tl- F1-0021)1- Y 10U26M-y1- Streptomyces
albidoflavus

Serna-Diestro, Juan23*, Villar, Claudio J.123, CSly&yRSTI I-01SI-23, [2Y 651 CSHLIS! 23

tUniversity Institute of Oncology (IUOPA), University of Oviedo, Oviedo 33006, Spain; Department of
Functional Biology (Microbiology), University of Oviedo, Oviedo 33006, Spain; S3Biotechonology of
Nutraceuticals and Bioactive Compounds (BIONUC) Group, Health Research Institute of the Principality of
Asturias (ISPA), Oviedo 330011, Spain.

*sernadjuan@uniovi.es

Resumen

En los ¢fiilY 24 1-3241 el mercado de los flavonoides ha ganado cada vez mayor lyiSIiSa Los flavonoides
son metabolitos secundarios producidos por las plantas que destacan por poseer diferentes
actividades beneficiosas para la salud humana como pueden ser su capacidad antioxidante,
antinflamatoria y antitumoral. Dentro de la familia de los flavonoides se encuentran las catequinas,
como aquellas que se encuentran en el {S verde o el chocolate. Aparte de los efectos beneficiosos
que otorgan a la salud, estos compuestos {I-Y'0ISy son los precursores de las antocianinas y los
taninos, compuestos con un alto valor I-3I-RIR2. Entre las (+)-catequinas destacan la (+)-afzelequina
gue presenta actividad antiinflamatoria y protectora pulmonar, y la (+)-catequina asociada a efectos
beneficiosos para la salud para aquellas personas que sufren de diabetes tipo 2.

Sin embargo, la creciente demanda de estos compuestos no puede satisfacerse mediante su
SElN-00isy a partir de los productores naturales. Por otro lado, su &lyiSa1a ljizlY 10l resulta compleja,
laboriosa y altamente costosa debido a la SaiSiS21jaYi0l- de las Y2S0dtl-4 En este contexto, la
L2R&z00Isy KSiiSIist231- de flavonoides en TI-0(21)I-4 bacterianas se presenta como una gran alternativa
para solventar este problema de una manera sostenible, eficiente y respetuosa con el medio
ambiente.

En el presente trabajo se presenta a Streptomyces albidoflavus como plataforma para la LIi2Riz00ksy”
0120S0y2t53101- de (+)-catequinas. Para ello, los genes alylSii024 necesarios para la LIi2Riz00isy de
(+)-afzelequina a partir de L-tirosina y malonil-CoA fueron integrados a lo largo del cromosoma de la
bacteria. Estos genes de diferente origen codificaban las siguientes enzimas: la tirosina amonia-liasa
(TAL), la 4-coumaroil-CoA ligasa (4CL), la chalcona sintasa (CHS), la chalcona isomerasa (CHI), un gen
codificante de la LN2iSky1- accesoria chalcona isomerasa like (CHI-like), la flavanona 3-hidroxilasa
6Co 14 f1- RIKIRIZTEI-02y 28 NSRaz0l1-41- 05Cw( & L2 gtiny 2 fI- £Sd:021-yi200-yAR1- ISRazOG1-al- 6] 1 woe

Como resultado, se 235 la LIi2R00isy de novo de (+)-afzelequina en S. albidoflavus, siendo, hasta
donde alcanza nuestro conocimiento, el primer caso descrito en actinomicetos. Adicionalmente, se
obtuvo la LIi2Riz00isy de (+)-catequina y (+)-galocatequina mediante la &zLSY Sylil-Oisy del medio de
cultivo con los precursores taxifolina y ampelopsina, respectivamente.

Palabras clave: Streptomyces albidoflavus, flavonoides, LIi2Ri:00isy KSiSlist231-, (+)-afzelequina, (+)-
catequina.

Ciyl-yOll-0lsyT agradecemos al GMinisterio de Ciencia, Lyy201-0lsy"y Universidades (MICIU)¢ por la
Tiy1yON-0lsy 6contrato FPI PRE2022-102792 y proyecto AGL2021-1278120B-100).
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tlI2Riz00ksy de novo de crisina & RSINGI-R24 Sy tl- F1-0021)1- o1-00SiAl-y1-
Streptomyces albidoflavus

DIHION-TD2yT#STI ZWkly1-123+, Villar, Claudio J.1:23f CSiyFyRSTE I-1SI23] [2Y 05! CSHILISL 23

Ynstituto Universitario de hy0223)I- del Principado de Asturias (IUOPA), Universidad de Oviedo, Oviedo 330086,
93LII-31-; 2Departmento de .12t23)I- Funcional (al0li261223)I), Universidad de Oviedo, Oviedo 33006, 9aLJI-3I-;
3Grupo de LySaiidl-Oisy Bi2iSOy2t23)I- de bdiil-0Siii02a y Compuestos Bioactivos (BIONUC), Instituto de
LyPSaial-Otsy {1yRiHil- RSE tiyOILII-R2 RS Vaidiil-4 (ISPA), Oviedo 33011, 9aLI-3I-

*garciagcristina@uniovi.es

Resumen

Las 4 -desoxiflavonas son un grupo de flavonoides derivados de la pinocembrina, caracterizados por
la ausencia del grupo 4 -hidroxilo en su estructura. Entre estos compuestos se encuentran la crisina y
sus derivados, como la 6I10I4S)y1- y la oroxilina A. Las 4 -desoxiflavonas representan los principales
compuestos bioactivos en las plantas de la familia Lamiaceae, como es el caso de la planta medicinal
Scutellaria baicalensis Georgi, cuyas lll§0S4 se han utilizado tradicionalmente como fuente dIH0ISy1-.
Destacan por presentar diversas actividades 612ts3101-4! entre ellas, sus propiedades antioxidantes,
antitumorales, antinflamatorias y antivirales. Debido a su potencial THIY 1:0S@z{102 y yazilll-05§iio21 1-4)
como a las limitaciones asociadas tanto a su SElll-00isy a partir de plantas como a su &lytSai ljazY 1012
en los ¢flilY 24 1-324 ha aumentado el lyiSIiSa en su LIi2Ri00isy KSiSiist231- mediante microorganismos
empleando {SOy1014 de ol2t23)I- AlyiSiiOl4 En este contexto, se ha logrado la 6l24)yiSaia de novo de
crisina y sus derivados en varias TI-0i21)I-4 microbianas, incluyendo Saccharomyces cerevisiae, Pichia
pastoris y Escherichia coli. En este trabajo, se ha optimizado la ruta de 0i28\yiS& de la crisina y sus
RSIGI-R24 LIMI- &z LN2Rdz00ksy KSiSUst231- Sy fI- T1-00201- 61-00SHil-y1- Streptomyces albidoflavus.

En plantas, la crisina se sintetiza a partir de L-fenilalanina por la I-00isy secuencial de la fenilalanina
amonio liasa (PAL), la p-cumaroil-CoA ligasa (4CL), la chalcona sintasa (CHS), la chalcona isomerasa
(CHI) y la flavona sintasa (FNS). A partir de la crisina, pueden generarse diversos derivados mediante
la 100isy” de enzimas de Y2RIFI0I0lsy!l principalmente hidroxilasas y metilasas. En particular, la
ol0IS)y1- se forma por la 1-00isy de la flavona 6-hidroxilasa (F6H), mientras que la oroxilina A se
obtiene mediante la I-00isy"combinada de esta enzima y la flavona 6-O-metiltransferasa (FOMT-6). En
este trabajo, se ha empleado la (iSOy2t23)I- de 0f2y1-0lsy Golden Standard, junto con la 02{S00isy de
vectores integrativos modulares pSEVA, para la lyili2Riz00isy de la ruta 612alyiSii0l- de crisina y sus
derivados en el genoma de S. albidoflavus, logrando I3 fI- LIi2R&z00isy de novo de estos compuestos.

Palabras clave: crisina, 6IH0IHS)y1-I oroxilina A, 4 -desoxiflavonas, Streptomyces albidoflavus

Cly1yOil-OlsyT Agradecemos al aMinisterio de Ciencia, Lyy201-0lsy’y Universidades (MICIU)é por la
Tiy1yON-Olsy 0/ 2y/ll-i2 FPI PREP2024-002829 y Proyecto PID2024-1618520B-100).
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bacteriana Streptomyces albidoflavus

Aparicio-Ruiz, Jonathan!23*, Serna-Diestro, Juan23, Villar, Claudio J.123] CSiyFyRSTI WI-91SIit 23,
[2Y0s! CSHiLISL23

1University Institute of Oncology (IUOPA), University of Oviedo, Oviedo 33006, Spain; Department of
Functional Biology (Microbiology), University of Oviedo, Oviedo 33006, Spain; ®Biotechnology of Nutraceuticals
and Bioactive Compounds (BIONUC) Group, Health Research Institute of the Principality of Asturias (ISPA),
Oviedo 33011, Spain.

*apariciojonathan@uniovi.es

Resumen

Los flavonoides son los polifenoles Y43 abundantes en las plantas y los Y4a frecuentes en la dieta
humana. Todos los flavonoides tienen una estructura o43i01- formada por dos anillos Hi2Y #il024
(Anillos A'y B) unidos por un heterociclo (Anillo C). Los flavonoides se pueden clasificar en diferentes
familias en TizyOlsy de las modificaciones que tengan en su estructura 6431011 dando lugar a flavonas,
flavanonas, isoflavonas o flavan-3-oles. Los flavan-3-oles son compuestos muy abundantes en la dieta
humana, al estar presentes en frutas y vegetales, especialmente en la planta de {iS (Camellia sinensis).
En plantas estas Y2{S0kfl-a 1-00gly” como compuestos quelantes, proporcionando a las plantas
capacidad Iyiifgy3i0l- y antibacteriana, mientras que en humanos han demostrado ser antioxidantes,
antinflamatorios y antitumorales, entre otras actividades.

Sin embargo, la 26(Sy0isy tradicional de flavan-3-oles a partir de plantas presenta limitaciones. En
este contexto, la 61223)I- AlyiSii0l- emerge como una estrategia prometedora para la LI2Riz00isy de
estos compuestos mediante la SELIISaisy de sus genes de bioglyiSaid en organismos KSiSist232a
como Streptomyces. El LII2LIs31i2 de este proyecto consiste en emplear S. albidoflavus como FI-0i21)I-
ol-0GSI-yYI- LI £1- LNi2R&z00ksy de (-) epiafzelechina y otros flavan-3-oles.

Las actividades Sy11Y 4014 necesarias para la Lli2Riz00isy de flavan-3-oles en esta TI-0i2l)ll- bacteriana
comprenden TAL (tirosina amonio liasa), 4CL (4-cumarato-CoA ligasa), CHS (chalcona sintasa), CHI
(chalcona isomerasa), F3H (flavonoide 3-hidroxilasa), DFR (dihidroflavonol reductasa), ANS
ol-yi200-yIRNY sintasa) y ANR ol-y(i201-yIRly reductasa) que han sido RI&S3I-RI-4 como genes alyliSii02a
adaptados a esta TI-002l)l- bacteriana, usando el sistema de 0f2y1-0lsy" modular Golden Standard en
LfHEYIR24 integrativos estables. 'RSY#iI para llevar a cabo la RIGSI&FOIOlsy” estructural de los
flavan-3-oles obtenidos se han I-3I-RIR2 los genes codificadores de la SCPL (Serine Carboxypeptidase-
Like) y ECGT (epigalocatequina galoil transferasa), obteniendo las formas galoiladas de los flavan-3-
oles.

Los resultados muestran la LIi2R&z00isy de (-) epiafzelechina y otros flavan-3-oles en S. albidoflavus a
partir de sus respectivos precursores.

Palabras clave: flavan-3-oles, Streptomyces, 612t23I- atyiSiiol Li2Riz00ksy KSiSlist23I-
Cly1yOil-OsyY agradecemos al dauyRaiSii2 RS ZiSyOil Lyy201-0isy' @ ! yIgSIaIRI-RSA (MICIU)E por la

Tiy1yOll-0lsy 6contrato FPI PRE2022-102792 y proyecto AGL2021-1278120B-100) y al Principado de
Asturias por el contrato predoctoral Severo Ochoa E- 33-2025-0160408.
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Efecto de los factores perinatales en la abundancia de distintos filotipos

del clado Bacteroides-Parabacteroides-Phocaeicola en la microbiota
IySaiy1€ RS SOASY Y1-0IR24
wSeraliz2r 1ESel-yRII-L2*, Arboleya, Silvial2l {26i& D2yT1231 {&HST: aliil-3, Mantecsn, Laura3,
Fern¥ndez, Nuria?2, Herrero, Jose David?, Gueimonde, Miguel*-2

I58LIMIIFY Syli2 RS audizol2t23)I- & . i21jil Y10 RS ti2Ri0i2a [400523 Lyaiiiniz RS ti2Ru0i2a (401524 RS
aidzinl-a oLt [ 1 /41760 heiSR20 93LII31; 2DLi2 RS SIS adu2oi2dl- & {IiRo Lyaliizi2 RS LyBSaial-Osy {1yl
RSf tllyOILII-R2 RS Vaiidzil-d oL{t 100 hdlSR20 93LII-3I-; 3 {SIdI0I2 RS {IzR t§ofiol- RSt tityOILII-R2 RS Yaldzinl-a
o{9{t 10 h@iSR20 9aLII-3I-
*a.rey.marino@ipla.csic.es

Resumen
La 02t2yTI-0lsy de la microbiota intestinal durante la infancia temprana constituye un proceso clave para el
desarrollo lyYizy2t53102 y Y Sil-05fi02¢0 Este proceso Sai# modulado por diversos factores perinatales, entre
ellos la edad gestacional, la SELI28i0isy a I+y(i6is{i024 intraparto y el modo de parto. Dentro del ecosistema
intestinal infantil, especies del clado Bacteroides-Parabacteroides-Phocaeicola RSaSYLIS31y un papel central
en la Y I-Rdazll-0lsy funcional del microbioma, especialmente en el metabolismo de Li2{ial-04IR24 complejos. Sin
embargo, el estudio de asociaciones SaLI50\f101-4 a nivel de especie se ve limitado por la ISa2i0isy {I-£2y5 Y0l
del gen 16S rRNA y por el uso predominante de enfoques basados en I-yH\ald comunitarios globales, que
LzSRSy Sy'Y I-40 M) STS0i24 SALISOTI024 RS Ti201L120

El objetivo de este estudio fue el de caracterizar la I42011-0lsy entre factores perinatales y la abundancia de
filotipos del clado Bacteroides-Parabacteroides-Phocaeicola en la microbiota intestinal infantil. Con este fin se
Iy14iTs la 02Y L280lsy” SaISOFI0N de especies de los 3SySli24 Bacteroides, Parabacteroides y Phocaeicola en
354 muestras fecales de 98 lIS0ISY nacidos recogidas a los 15 RjI-dl 1, 12 y 24 meses de edad. Se obtuvo el
perfil iI-E2y5Y102 de todas las muestras mediante la 450dzSy0il-0isy’ NGS parcial del gen 16 de ARNr (regiones
V3-V4) y procesamiento oi2ty21Y 02 con QIIME2. Se aplicaron Y Sii2R24 de inferencia basados en variantes
de secuencia (ASVs) utilizando DADA2 y la base de datos de Silva. Los ASVs inicialmente asignados a los 3Sy5li2a
Bacteroides, Parabacteroides y Phocaeicola fueron reanotados mediante 02t201-0lsy Tit23Sy5(i01- en un Hio2t
de referencia construido a partir de secuencias completas del gen 16S ARNr de especies representativas,
permitiendo definir filotipos a nivel de especie. Los conteos absolutos se recalcularon agregando los ASVs
correspondientes a cada filotipo. Las asociaciones con factores perinatales (edad gestacional, SEL2&0isy a
lyii6isii024 intraparto, modo de parto, tipo de 1Y Syil-Olsyl SELI28i0Isy a I-yliols(i024 y edad del S0ISy nacido)
43S Sgl-izlHizy Y SRIYIS Y 2RSt24 flySISa Y24 ISySII-iTI-R24 02y Rigliod0isy oly2Y I yS3l-iigl

La edad del y132 SYSi3is como el principal factor asociado con cambios en la abundancia absoluta de
Y ¢fiilLitSa filotipos del clado Bacteroides, 20aSi¢4yR24S incrementos significativos especialmente a los 24
meses de vida, compatibles con un proceso de Y I-RdlI-0isy progresiva del microbioma intestinal. La SELI2&i0isy”
a lyilolsii024 intraparto se 1420l con una lISRiz00isy” marcada en la abundancia absoluta de Bacteroides
intestinalis dISRiz00isy >90%). Asimismo, el tipo de parto Y 2illis asociaciones SaLISOFI0I-4 de especie, con una
mayor abundancia de Bacteroides hominis y Phocaeicola vulgatus en yi32d nacidos por 0SaHISI- en
02Y LIHII-0tsy con parto vaginal. Estos resultados evidencian una Y 2Rizfl-0lsy de la microbiota intestinal infantil
por factores perinatales dentro del clado Bacteroides¢ParabacteroidescPhocaeicola, subrayando la necesidad
de enfoques Ti23Sy5ii024 de alta lSa2fi0lsy y abriendo oportunidades para el RIES32 de estrategias
yaiioi2y15a ol-al-R 14 Sy lyiSugSy0i2ySa RISUSHONE RUFIRIE 2 1Y Syli2d TiryOi2yS& v )
Palabras clave: Microbiota intestinal infantil; BacteroidesT Fl-0u201Sa LISIy1-ul-SaT Y Sul-ul-E2y5 Y1017 I23Syil-
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tI2Rd00ksy SYIY Hil0l- RS DY _ 1 Sy 656IRI- RS &221-

16Stthy1 I23ST Sabuquillo, Pilar; Benito, 1245 Manuel; Lazar, Raluca Elena; Langa, Susana*; tSHi2iSy1
#yASHT tH2Y Y21 L04yT [IYRSEST I24S aldiil-; ZdNST 1255 1yi2yI2Fo

Departamento de ¢S0y223)I- de Alimentos, Instituto Nacional de Ly#Saii3l-0lsy’y ¢S0y2t23)I- Agraria y
LAY Sy dLbL T n/{L/0 Z1HNSESHI- RS [1- /720631- YY TIpt vynnnl al-RIR 94LI1-314

*langa.susana@inia.csic.es

Resumen

El 40IR2 31 Y II-Y ly200ziiiii02 (GABA) se ha asociado con ciertas propiedades beneficiosas para la
salud y, por tanto, ha captado la IiSyOisy de la industria alimentaria como un compuesto bioactivo
atractivo para el desarrollo de alimentos funcionales. Estudios previos del grupo dilucidaron la
capacidad de distintas especies de bacterias tH0il0l4 para producir GABA, destacando cepas de
lactococos por su potencial para producir elevados rendimientos de este compuesto. Debido a que
las propiedades 612jizlY101-4 de las enzimas GadB procedentes de Lactococcus cremoris MG1363
(GadB_MG1363) y Lactococcus lactis 2108 (GadB_Z108) I-gy son desconocidas, este estudio describe
la  OMIOiSINTIOISY de ambas enzimas GadB_MG1363 y GadB_Z108 hiperproducidas
recombinantemente en E. coli BL21 (DE3) mediante el vector de SELNS&sy pLATE31, 14l como su
Sail-oiiT1-0lsy” mediante su lyY20ifil1-0lsy” en soportes de grado alimentario que permitan su
I-LIB01-0ksy 1S0y2t53101- LIMII- SyinljizS0SH 6SolR1-a 953Sii145a Sy D1 . 10

Se purificaron las enzimas GadB_MG1363 y GadB_Z108 recombinantes con un alto rendimiento de
22.12'y 20.53 mg por litro de cultivo, respectivamente. Ambas enzimas mostraron una arquitectura y
propiedades 0121jilY101-4 similares, exhibiendo en ambos casos una actividad sLiilYl-a pH 5.0 y a
403. 'RSYHI ambas enzimas mostraron termosensibilidad a temperaturas superiores a 303,
mientras que conservaron Y4 del 80% de su actividad residual tras preincubaciones a 223 durante
24h. Por otro lado, la actividad SyllY4il0l- de ambas enzimas GadB IiYSyls ligeramente en
presencia de CaCl,. Debido a que GadB_7108 SEKi6is una mejor OlySUi0l- (Km 4,84 KY 2([T Vimax 0,54
KXY 2i[KY Y, se RSOIRIs estabilizar esta enzima mediante distintos procedimientos. Aunque la
Y 20ifiT1-0lsy en soportes de agarosa altamente activados con grupos N-hidroxisuccinimida y grupos
glioxil redujo RIHaGI0I-Y SytS la actividad O-iI-{i01- se 235 estabilizar mediante su SyOl-LJadfl-Olsy en
goma de gelana de grado alimentario. Los derivados obtenidos preservaron la actividad glutamato
descarboxilasa de GadB_Z108 y mejoraron su resistencia iSIY10l- a 503 y su tolerancia a niveles de
pH Y4 altos. Finalmente, los derivados obtenidos se exploraron para desarrollar un proceso
(1S0y2t53102 02y St Ty RS Stl-621l) 6S6IRI-E RS &221- SylljezSOIR1-a Sy’ DY . 19

En 02y0fizélsy! los resultados de este estudio respaldan el lyiSISa de la I-Lf01-0isy de los derivados
estabilizados de GadB para el enriquecimiento de GABA en bebidas vegetales.

Palabras clave: GABA, 3fiziil-Y I-i2 RSa0lio2Ei -l SyOl-Ladtl-Olsyl bebida de soja

Ciy1-yOll-0isyt PID2020-119630RB-100
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Prebiotic Potential of Arabinose- and Galactose-Rich Polysaccharides
Extracted from Beetroot Peels Using Emerging Technologies

Crespo-Torbado, V12*, Ruiz, L3, Moreno, FI*, Montilla, A4, DI-6IHRsyI a4, . 2RStsy; RL2 D2yTHSIT
Raurich, M125] [5LIST: al25] #@14STthiRs3STI 1125, Oliveira, M25

IDepartamento de Higiene y ¢50y2{23)I- de los Alimentos, Universidad de [Ssy! [Ssy: 2Instituto de Ciencia y
¢SOy2t23)I- de los Alimentos (ICTAL), Universidad de [Ssy! [Ssy: 3Departmento de alfli26i2t23)I- y . i21jaY 10l
de Productos [#0iS23, Instituto de Productos [#00S2a de Asturias ¢ Consejo Superior de Investigaciones
/1Syim0l-a (IPLA-CSIC), Oviedo, Asturias; 4Instituto de LyPSaiial-0isy” en Ciencias de la 1Y Sytl-Oisyl CIAL
(CSIC-UAM), CEI (UAM+CSIC), Madrid; ®Instituto RS Ly@SaiidI-Olsy . 12al-yAilHil- RS [SsydL.Lh[9 § bid
*vcret@unileon.es

Summary

The valorisation of agro-industrial by-products represents a key approach to enhance sustainability
and promote the transition towards a circular bioeconomy. Among these residues, red beetroot (Beta
vulgaris L.) peels constitute an abundant and underutilised biomass rich in structurally complex
carbohydrates, including arabinose- and galactose-containing polysaccharides such as arabinans,
galactans and arabinogalactans. These compounds have attracted increasing interest due to their
potential as next-generation prebiotics, capable of modulating gut microbiota and promoting health.
In this study, different green and emerging extraction technologies were evaluated for their efficiency
in recovering arabinose- and galactose-rich fractions from beetroot peels. Conventional solid¢liquid
extraction was compared with ultrasound-assisted extraction (UAE), microwave-assisted extraction
(MAE), and non-thermal atmospheric plasma (NTAP), as well as their combined application. All
processes were carried out using water as a sustainable solvent. The obtained extracts were
characterised in terms of their monosaccharide composition, with particular focus on arabinose and
galactose content as indicators of the presence of bioactive polysaccharide structures.

Beyond compositional analysis, the potential prebiotic functionality of the extracts was assessed
through a two-step in vitro approach. First, their resistance to gastrointestinal digestion was evaluated
using the INFOGEST static digestion model (Brodkorb et al., 2019), simulating oral, gastric and small
intestinal conditions. The results demonstrated a high stability of arabinose-rich fractions under
digestive conditions, suggesting their ability to reach the colon intact, which is a key requirement for
prebiotic functionality. Subsequently, in vitro fermentation assays were performed using
representative gut microbial strains under anaerobic conditions, in order to evaluate their
fermentability and selective utilisation.

The results showed that emerging extraction technologies enhance carbohydrate recovery compared
to conventional methods. The potential of these fractions to be selectively metabolised by
representative beneficial gut microorganisms has been established.

Overall, this work demonstrates the potential of integrating sustainable extraction technologies with
in vitro digestion and fermentation models to identify and validate novel prebiotic ingredients from
beetroot processing by-products. This strategy not only contributes to waste valorisation but also
supports the development of functional food ingredients aligned with circular bioeconomy principles.

Referencias: Brodkorb, A. et al. (2019). DOI: 10.1038/s41596-018-0119-1

Palabras clave: beetroot peel, prebiotic potential, extraction technologies, in vitro fermentation.
CiylyOll-Olsy: This study has received funding under the grant CNS2022-135651 funded by
MCIN/AEI/10.13039/501100011033 and by the European Union NextGenerationEU/PRTR.
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microorganismos intestinales en la base de datos CAZy
Lorena Ruizt-2*; Adela Granja-Iglesiast2; 1y1- [al-65t 5)I-TiD2y14ST12; Abelardo Margolles!?

Ynstituto de Productos [#0iS24 de Asturias (IPLA-CSIC), ¢/Francisco Pintado Fe, 26, 33011 Oviedo; 2Instituto de
ly$Saiia1-0isy Sanitaria del Principado de Asturias (ISPA)
*lorena.ruiz@ipla.csic.es

Resumen

Las esterasas de carbohidratos (CE) RS&SYLIS3lY un papel esencial en las etapas iniciales de
RSFNI-RIOIsYy T0Y Syiil-0lsy de Li26idl-0HIR24 complejos, incluidos muchos de los componentes de la
fibra vegetal que consumimos en la dieta. Entre estas fibras destacan xilano, pectina o manano, entre
otros, cuya elevada diversidad estructural condiciona de forma muy importante fermentabilidad por
la microbiota intestinal y sus efectos sobre la salud del consumidor. En este contexto, la presencia de
actividades CE capaces de eliminar esterificaciones por grupos acetilo, metilo, $01R2 TSligfi02! u otros
sustituyentes resulta clave pues condiciona las cadenas {57104 implicadas en la RSI-RI-Olsy”
cooperativa de estos Li2fial-0HIR23 y, por tanto, para determinar el impacto de su consumo sobre la
microbiota intestinal.

En la actualidad, la base de datos de enzimas con diana de I-00isy sobre carbohidratos (CAZY) incluye
21 familias de esterasas de carbohidratos (CE), con distinta representatividad en diferentes grupos
microbianos. El objetivo de este trabajo ha sido profundizar en la Riili6d0isy (1-E2y5Y101- de las
diferentes familias CE descritas recogidas en CAZY, considerando tanto su l-813y1-0isy il-£2y5 Y10l
como su sustrato predicho. Asimismo, se ha llevado a cabo un IyHid in silico de la Riilod0isy de
estas familias en especies microbianas representativas de la microbiota intestinal humana. Los
resultados preliminares indican que la Y I-82ljl- de las familias Saity representadas en genomas
bacterianos y presentan preferencia por sustratos acetilados de distintas fibras RISiSHI0I-4. Por el
contrario, las actividades dirigidas frente a esterificaciones por grupos metilo, $0iR2 1Slgfi02 o 40IR2
4402 parecen estar restringidas a un ygY Sli2 limitado de familias CE. 1RSYH, cinco de las familias
CE presentan como diana glicanos del hospedador. Si bien la familia CE4 es Y4+a ampliamente
representada en la base de datos CAZY, un I-yHiad comparativo realizado sobre un subconjunto de
Y i de 800 especies OHI-00SWali01-4 del ecosistema intestinal, sugiere un enriquecimiento diferencial
de determinadas actividades CE en este ambiente.

En conjunto, estos resultados evidencian la amplia Ri&(lodz0lsy de actividades CE en microorganismos
comensales de la microbiota intestinal humana y abren nuevas posibilidades para la 45tS00isy”
racional de dominios SyTlY #il02a de lyiSISal orientados a modular de forma dirigida el grado de
SalSimol-0isy RS I43dzy1-4 Fioll-d RISESH01- 81 02y Stf21 adz Li2(Sy O£ TazyOi2y1-6

Palabras clave: esterasa, pectina, xilano, microbiota intestinal

Cly1yOil-OtsyY Proyecto PID2022-1417370B-100 y ayuda predoctoral asociada (PREP2022-000450)
financiados por MICIU/AEI /10.13039/501100011033, FEDER, UE y FSE+; por 202370E168 (CSIC) y
I-26RI- RSE til-y' wS3i2y1 RS Ly#Saiidl-Olsy para grupos IDE/2024/000704 (SEKUENS).
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DIiGzLI2 RS aldii2oi2t23)1- a2tS0utlHl, Departamento de ¢50y2t23)I- y .12iS0y2t23)I-, Instituto de Productos
[#0(S2a RS Vaddzinl-a oLt [ 1n/{L/00 /k ClI-y0lE02 tiylI-R2 Fe, 26. 33011-Oviedo. Asturias. 93LII-3I-
*david.arranz@ipla.csic.es

Resumen

La triptamina es un agente liberador de serotonina (SRA, por sus siglas en ly3fSdi en el cerebro
humano, donde se sintetiza mediante la RS&01M62Ei1-0lsy” del [rdiiliisTly20 Los SRA han sido
propuestos como posibles nuevos antidepresivos y Iyai2fiii024 La triptamina il-Y 0ISy ejerce esta
TizyOlsy liberadora de serotonina en el intestino humano, al que puede llegar directamente a iS4
de la dieta o producirse como resultado de la actividad Y Sil-05fi01- de la microbiota intestinal. Por
otra parte, la triptamina, al igual que otras aminas ols3Sy1-l Sait incluida en la lista de aminas
0ls3Sy14 potencialmente perjudiciales presentes en los alimentos elaborada por la Autoridad
Europea de Seguridad Alimentaria (EFSA). 13} pues, dependiendo de la 02y0Sy/ill-0lsy que alcance en
los alimentos, la triptamina LI2RI)I- ejercer efectos beneficiosos o perjudiciales sobre la salud de los
consumidores. Sin embargo, el conocimiento acerca de los determinantes YI0I20125310234 y
3SySi1024 que controlan su I06Ydzfl-0lsy en los alimentos es muy limitado. En este trabajo se
presentan los resultados del cribado de 2.982 aislados bacterianos procedentes de queso en cuanto
a su capacidad de producir triptamina. Solo el 1,4 % de los aislados la produjeron y se clasificaron
como productores RS0XS (rendimiento de triptamina < 25 %), intermedios (25¢75 %) o fuertes (> 75
%). Los productores intermedios y fuertes se identificaron como bacterias del 40IR2 t40il102 de las
especies Loigolactobacillus coryniformis y Latilactobacillus curvatus. Los productores RSoKSE
LISNiSyS0)I-y a las especies Enterococcus durans, Staphylococcus epidermidis, Klebsiella pneumoniae
y Corynebacterium flavescens. La 350izSy0il-Olsy'y el I-yAi3ia del genoma de L. coryniformis IPLA14021
el productor de triptamina Y44 eficientet permitieron identificar un cluster 3Sy5ii02 que 02yiSyl-
un gen codificante de una potencial descarboxilasa de [tiliLlisTly2. 1y3iaia posteriores permitieron
localizar dicho cluster en un LfH#aYIR2! cuya Odlil-Olsy StiY'lys la capacidad de la cepa de producir
triptamina, demostrando I3 la TizyOlsy 612alylSii01- del cluster. La futura OII-04SINTI-Olsy de esta cepa
LISUYlin4 conocer su potencial como TI-0i2\I- celular para la producOisy de triptamina, como cultivo
iniciador o adjunto en la Stl-6211-0lsy de productos t40i524 enriquecidos en este compuesto o incluso
022 1-9SyiS Lial0201s102 02y Li2iSy0ll actividad antidepresiva.

Palabras clave: aminas 0l53Sy1-4, neuroactivos, SRA, Loigolactobacillus coryniformis, Li&i020is(i024

ClylyOM-0lsy: AEI (PEICTI 2017-2020: PID2020-112629RB-100), AEl (PEICTI 2024-2027: PID2024-
1557600B-100), SEKUENS-FEDER (IDE/2024/000736).
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CSIY Sylil-Oksy RMFIRI- RS &dz:SN2 HH0iS2 RS RIFSISYUISE 203SySa Li21 61-00Si-4 t0i01-a LI-II- £I-
200(Sy0lsy RS 6S0IRI- Fizy0i2y1-Sa

D2VIHST D2yTHSI, Felipel*I +H1jd:ST {4y0KSTI - Syll-L, Margolles Barros, Abelardo?, Ruas
Madiedo, Patricia®
yaiidzi2 RS tii2Rdz0(2a [#00S24 RS Yaldil-al /1S Cll-y0ia02 thyll-R2 CS Hel oonmml h@ISR2
*felipe.gonzalez@ipla.csic.es

Resumen

El suero f#0(iS2 es uno de los principales subproductos de la industria quesera, cuya elevada carga 2034y10l-
supone un problema ambiental, pero {I'Y'6lSy una oportunidad para su @I20\TI-0lsy” dentro de la
S02y2YI- circular. Su 02Y'LJ2810lsy! lo convierte en una materia prima con alto valor potencial para el
desarrollo de alimentos funcionales, como los enriquecidos en LISLI#IR24 bioactivos. La FSIIY Syfil-Olsy con
bacterias #00i01-4 (BAL) permite liberar estos LISLI#IR2A4 encriptados en la L2iS)y1- t40iSI- mediante su
sistema LII20S26ii102I aunque la eficiencia del proceso depende tanto de las cepas como del origen del
suero. En este trabajo se S@Iizs la TSI Syfil-Olsy controlada de sueros de vaca, cabra y oveja mediante
BAL individuales & adzd 02ya21012a1 lyiSNI-yR2 I-yAiaia 3Sys Y1021 Y Sil-os02 & LISLiRs Y'102.

al-iSiif e Y'Si2R24

Se obtuvieron sueros a partir de leche de vaca, cabra y oveja, que fueron esterilizados mediante
dzEiI-TiiNI-Olsys Se emplearon tres cepas: Lactococcus lactis LCDCV2, Lactiplantibacillus plantarum LCOC16
y Lacticaseibacillus paracasei VCV49, tanto en cultivo individual como en dos consorcios. Las
fermentaciones se realizaron a onc/ durante 8 h, monitorizando pH, densidad sLIii0I- y recuentos
microbianos. La actividad L2iS2{iii01- se RSiSIYlys mediante el ensayo OPA, expresada como #0IR2
3tii4Y'102 libre. Se analizaron la LIi2Riz00isy de #0IR24 21341024 por HPLC, compuestos @2tkiliSa por GC-
MS y el perfil LISL{IRI02 mediante UHPLC-MS tras Titill-0lsy” de los sueros fermentados (<3 kDa). Los
LISLIiIR2a 3SySNI-R24 &S seleccionaron por su LI2iSy0il€ 6121-00ig2 Y SRilyES KSII-Y1Sytl-a o1ty 200y Hil0l-20
Resultados

El lyHiEd 3SysYi02 02yilY's la mayor complejidad del sistema LN2iS2{iii02 en L. lactis LCDCV2
(incluyendo proteasas extracelulares, sistemas de transporte y IS3ufl-0isy0 frente a los lactobacilos. Los
consorcios, especialmente aquel con mayor carga microbiana inoculada, presentaron mayor actividad
L2iS28ii101- en sueros de vaca y oveja que en cabra, evidenciando interacciones aySIi3101-4 entre cepas. Se
observaron diferencias significativas en la LIi2Riz00isy de $01R2a 213+y1024 como el #0102 y el 110S1102! lo
que refleja la capacidad heterofermentativa de las cepas, I como en la LIi2R&z00isy” de compuestos
g2tHiltSa como diacetilo o I0SiIMRSKIR2! dependientes tanto de la cepa como de la matriz. El I'yHida
LSR5 Y102 Y 24ilis que el perfil de LISLIiIR24 generados se agrupa principalmente 3533y el origen del
suero, indicando un efecto determinante de la matriz destacando la presencia de LISLI#iR24 con actividad
I-yUKILSHISyaIdI- & 1yUIRI-6SHOL-.

/2y0fldlsy

Los resultados evidencian que la matriz #00SI- condiciona el metabolismo microbiano, modulando la
LI2Riz00ksy” de metabolitos y el perfil LISLGIRIO2I con implicaciones en el desarrollo de alimentos
funcionales.

Palabras clave: suero t0iS2, TSI Sylil-Oisy; BAL, pSptidos bioactivos, bebidas funcionales
Cly1-yOil-Oisy: PID2021-12736208B-100 F. D2y1THST agradece su contrato predoctoral BP20-082 al Gobierno
RSt tityOILII-R2 RS Vadidzinl-a0 -0 +4T1jdzST 1-90I-RSOS &dz 02y/ill-i2 Li2&iR200201- Leanth{¢5h/mHonnp I L{t 10
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Valorizl-0isy'RS residuos grasos de la industria cHlylica mediante

Cupriavidus necator para la producOisy de polihidroxialcanoatos

Nieto, Raquel'*, Marcet, Ismael', Rendueles, Manuel*

tUniversidad de Oviedo
*raquelnietocst@gmail.com

Resumen

La generacisn de subproductos en la industria alimentaria es actualmente un reto ambiental y
econsmico de creciente relevancia. $53gn datos de la FAO (Food and Agriculture Organization of the
United Nations), aproximadamente 40 millones de toneladas de residuos ctrnicos procedentes de
animales como cerdo, oveja, pollo o cabra se produjeron en Europa en 2022, de los cuales 5 millones
de toneladas corrSaLi2yRIl-y a la frl-00isy lipidica. En este contexto, los residuos grasos de origen
animal (Waste Animal Fat, WAF) constituyen una fra00lsn abundante y de bajo coste que puede ser
aprovechada como fuente de carbono en procesos biotecn2fs3lcos. Entre los microorganismos
capaces de valorizar estos residuos destaca Cupriavidus necator, capaz de asimilar compuestos
liplRI0os y sintetizar polihidroxialcanoatos (PHA), un biop2{lY ero biodegradable que puede emplearse
como alternativa a los pldsticos convencionales derivados del petrstS2.

En este trabajo se estudis el potencial de diferentes residuos grasos de la industria ctrnica para su
valorizacisn mediante la pr2Ri:00isy de PHA por Cupriavidus necator, asj como la optimizacisn de las
condiciones de fermentalisy para aumentar su eficiencia. Para ello, la grasa fue extralda de diferentes
residuos de pollo, salchicha y IHosyRlga mediante extra00isn Soxhlet con dietil Ster. El residuo de
albsndiga presents el mayor rendimiento en la extra00isn (39%), por lo que fue seleccionado como
sustrato para los ensayos de fermentl-Oisn. La produ00isn de PHA se llevs a cabo en matraz durante
96 horas, empleando concentraciones de sustrato de 5, 15y 25 g/L, bajo condiciones de 30 ¢C y 150
rpm. Los resultados mostraron que la concentralisn de sustrato influye significativamente en la
produccisn, alcanzkyR23S un miximo de 2,6 g/L a las 48 horas con 15 g/L de grasa. El aumento de la
concentracisn hasta 25 g/L no mejors el rendimiento, observdyRose incluso una disminucisn, lo que
sugiere posibles efectos inhibitorios asociados al exceso de sustrato. Asimismo, el incremento de la
temperatura hasta 38 cC, planteado para mejorar la accesibilidad del sustrato lipjdico, tuvo un efecto
negativo en la pr2Riz00isy! demostrando que dichas condiciones no son sptimas para el crecimiento
del microorganismo.

En conjunto, los resultados obtenidos ponen de manifiesto el potencial de los residuos grasos ctrnicos
como sustrato en procesos de revalorizalisn en la cadena alimentaria. Sin embargo, su baja
biodisponibilidad constituye un factor limitante para la eficiencia del proceso, lo que resalta la
importancia de optimizar las condiciones y de aplicar estrategias complementarias, como la adicisy
de agentes emulsificantes, para mejorar la accesibilidad del sustrato y aumentar la produccisy de
biopoflY Sros.

Palabras clave: Polihidroxialcanoatos, Bioprocesos, Valorizaclsy™ de residuos, Biotecnolog)a
alimentaria, Cupriavidus necator.

Financiaclsy! MCINN-24-PCl2024-153512
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Potencial efecto inhibidor de Lactiplantibacillus plantarum sobre
ol-00SIAI-4 (#0014 02yTI-Y iy1-yiSa RSE Gy

Balmaseda, A*, Barranco, Al, w2183, N2, Reguant, C*

WUniversitat Rovira i Virgili, Departament de .i21j&Y10l- i Biotecnologia, Facultat d'Enologia, Grup de
Biotecnologia 9y2{5310l-; 2Universitat Rovira i Virgili, Departament de _121jaziY10I- i Biotecnologia, Facultat
d'Enologia, Grup de Biotecnologia Microbiana dlAliments

*aitor.balmaseda@urv.cat

Resumen

La 612L2iS00isy” mediante microorganismos beneficiosos se plantea como una estrategia
prometedora para el control de microorganismos no deseados en la industria alimentaria,
especialmente en Sy2{23l0 En este contexto, las bacterias t0ii01-4 (BL) pueden RS&SYLIS3HI un papel
relevante por su capacidad de acidificar el medio y producir compuestos antimicrobianos, incluidas
bacteriocinas. Lactiplantibacillus plantarum, especie frecuente en uvas y mostos, ha suscitado lyiSISa
por su potencial como cultivo bioprotector frente a microorganismos alterantes del vino.

El objetivo de este trabajo fue evaluar el efecto inhibidor de Lpb. plantarum frente a dos BL
contaminantes del vino: Pediococcus pentosaceus y Levilactobacillus brevis. Para ello, se SaliizRis su
actividad mediante: (i) ensayos de crecimiento en medio suplementado con sobrenadante libre de
0Sfizfl-a (SLC) de siete cepas Sy2fs3i014 de diversos 21|3SySa de Lpb. plantarum, y (i) cocultivos
directos. Todos los experimentos se realizaron en medio mosto blanco (GJM).

Para los ensayos con SLC, las cepas de Lpb. plantarum se cultivaron durante 7 R)I-aI 26iSyISyR24S los
correspondientes sobrenadantes. Las BL contaminantes se inocularon (105 UFC/mL) en diferentes
proporciones de SLC (100%, 75%, 50% y 25%) en placas de 96 pocillos, Y 2yli2ilT4yR24S el crecimiento
durante 72 h (DO 600 nm). Se ly0fizés un control de pH ajustado al valor final de los cultivos de Lpb.
plantarum para discriminar si el efecto inhibidor era gyi0lI'Y'SyiS debido a la I-0IRIFI0I-0Isys No se
204505 crecimiento de las BL contaminantes en las condiciones de SLC al 100% y 75%, y la lyKioi0isy
se mantuvo parcialmente a menores concentraciones, especialmente alargando la fase de latencia.
IRSY ¥l se 204505 que el efecto inhibitorio detectado era cepa dependiente. Se 263505 un mayor
crecimiento en la 02yRi0isy” control con pH ajustado que en presencia de SLC, indicando que la
lyKiol0lsy'y2 &5 RS6S SEOfizald1-Y Syis I- fI- OIRIFOI-0lsy! aly2 {I-Y oISy |- 228 Y Sil-62fii240

En los cocultivos, se inocularon P. pentosaceus y Lvb. brevis (10y UFC/mL) junto con Lpb. plantarum
(10uc10s UFC/mL). El seguimiento de poblaciones viables en placa oR\I4 1, 4, 7 y 14) se 264505 una
ISRiz00sy” progresiva de la viabilidad de las BL contaminantes, especialmente en el caso de P.
pentosaceus.

En conjunto, los resultados muestran el potencial de Lpb. plantarum como agente bioprotector en
mosto, ejerciendo un efecto inhibidor sobre bacterias #0ii0l-4 alterantes mediante mecanismos no
By 1iI-R24 I- fI- FOIRITIOI-Ols Y

Palabras clave: 61-06SUil-4 HOUIOI-L Zly2! 612LI20S00sY, interacciones microbianas

Cly1yOM-0lsyT PID2024-1580770B-100, financiado por el MICIU / AEIl / 10.13039/501100011033 /
FEDER, UE
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Biocontrol de Listeria innocua mediante comunidades microbianas
éf\yﬁsl']ml-é RSINGI-RI-a RSf dezééz

1yl . SESy CEsliSTH2*, Eva CSIyAyRSTE 2, Pablo Morol liI-giSI w2RI)3d:ST42 y Baltasar Mayo®?

IDepartamento de alli2oi2(23)1- y .121jaY1011 Instituto de Productos [#0i524 de Asturias (IPLA), Consejo
Superior de Investigaciones /ISy(ifi0l-4 (CSIC), Francisco Pintado Fe 26, 33011-Oviedo; 2Instituto de
LyBSaial-Otsy {1yaiHinl- RSE tilyOILI-R2 RS 1 aidzl-a oL{t ¥l 1OSYIRI- RS w2Y |- &yl oonmmth@iSR2I ¥ aidziil-4

*abflorez@ipla.csic.es

Resumen

Lyli2R0z:001sy0 El queso constituye un ecosistema complejo en el que las interacciones microbianas
determinan la calidad y seguridad del producto. La presencia de Listeria monocytogenes en queso,
especialmente en variedades elaboradas con leche cruda, supone un riesgo para la salud debido a su
elevada virulencia, en particular para los grupos vulnerables. En este contexto, el RiaS32 de
consorcios microbianos que inhiban la 02t2yi11-0isy o el desarrollo de microorganismos Lll-is35y24
mediante interacciones negativas resulta RS Jil-ylyiSISa para la seguridad alimentaria.

Objetivo. Evaluar la capacidad inhibitoria frente a Listeria innocua como subrogado de Listeria
monocytogenes de cepas de bacterias y levaduras que constituyen la microbiota dcore€ del queso
de Cabrales, comparando su eficacia individual y combinada.

Material y YSi2R24 Se RI&S3Mi2y” consorcios constituidos por combinaciones de 12 cepas
representativas de 12 especies, incluyendo bacterias #0iR2 001014 (BAL), bacterias no-BAL y
levaduras. La actividad inhibitoria se I'yIiTs en medio BHI mediante la medida de la densidad sLiii0I-
(DO) y recuentos microbianos, evaluando mecanismos contacto-independientes (sobrenadantes) y
contacto-dependientes (co-cultivos). Posteriormente, se seleccionaron algunos consorcios para su
S@Iiz1-Olsy Sy tSOK S0

Resultados. En los ensayos con sobrenadantes, la mayor tyKiolOisy se 204595 en los procedentes de
los consorcios denominados GACIDIFICADORe (Lactococcus lactis, Lactococcus cremoris y
Lactiplantibacillus plantarum), dBALE (que I-3I-RS Leuconostoc mesenteroides, Lacticaseibacillus casei
y Tetragenococcus koreensis) y APROCARIOTASE (que incorpora I'RSY+i Staphylococcus caseorum,
Brevibacterium linens y Corynebacterium variabile). Los sobrenadantes de estos consorcios redujeron
la DO de L. innocua en un 45% tras 24 h. Por el contrario, los consorcios dLEVADURASE (Geotrichum
candidum, Debaryomyces hansenii y Kluyveromyces lactis) y a5 jw!/Lj bé (S. caseorum, B. linens
y C. variabile) mostraron una lyKioi0isy limitada (¥ 20%). Las cepas del consorcio ha !5 *w!/Ljbh no
mostraron gran lyKioi0lsy per se, pero incrementaron la lyKiol0isy cuando se integraron con las BAL
(consorcio GPROCARIOTASE). En los co-cultivos en BHI se liSLlis el LilHilsy” de lyKioi0isy de los
sobrenadantes, con reducciones de 1-1,5 logse UFC/mL en los recuentos de L. innocua. La tyKi6i0isy”
fue significativamente superior en los co-cultivos en leche, en los que los consorcios 4ACIDIFICADORE,
GBALE y GPROCARIOTASE causaron descensos en recuentos de 2-3 logse UFC/mL.

/2y0ftdlsy0 Los resultados indican el potencial de consorcios microbianos, constituidos por cepas
I-zi5002y1-d del queso Cabrales, como estrategia natural de biocontrol frente a Listeria spp. en queso.

Palabras clave: Listeria innocua, yKioi0isy RS Lilis3Sy24! consorcios microbianos, mezclas atyiSiiol-s
Ciy1-yOM-OksyT Proyectos del PN (PID2022-141271NB-100) y Principado (IDE/2024/00073650916)
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microbianas y la calidad del queso

~

Baltasar Mayo'?*, Javier w2RIj3¢ST*2, Marcos Sampedro?, 941- CSly#yRST*2, Pablo Moro! y Ana
. StSy CisliST 2

IDepartamento de allli2oi2(23)1- y .121jaY1011 Instituto de Productos [#0i524 de Asturias (IPLA), Consejo
Superior de Investigaciones /ISy(ifi0l-a (CSIC), Francisco Pintado Fe 26, 33011-Oviedo; 2Instituto de
lyBSaiial-Otsy {IyaiHinl- RSE tilyOILI-R2 RS 1 aidzil-a oL{t ¥l 1OSYIRI- RS w2Y |- &yl oonmmth@iSR2I 1 aidziil-4

*baltasar.mayo@ipla.csic.es

Resumen

Lyli2R&z00ksy7 En la Y 1821l de los casos, la microbiota de los quesos Sl formada por una diversidad
de microorganismos que incluye bacterias, levaduras, mohos filamentosos y sus respectivos virus. Las
comunidades microbianas WiSII-0igly” y compiten por espacio y nutrientes bajo las exigentes
condiciones ambientales de los procesos de Sfl-62il-0isy"y Y I-RazlI-0lsyb Las interacciones que se
producen entre los distintos biotipos tienen una gran influencia en la calidad, la seguridad Ki3iSyi0l- y
la vida §lilf del queso. En la actualidad, existe un gran desconocimiento sobre la influencia de factores
olsii02a y I-01sii024 en la Riy3Y'10I- de poblaciones y su influencia en la calidad y seguridad alimentaria.

Material y aSi2R24Y En este trabajo evaluamos en cultivos in vitro y en un modelo de queso el
desarrollo de un consorcio de 12 cepas, compuesto por bacterias y levaduras aisladas del queso
Cabrales, bajo condiciones de cultivo que recuerdan las que tienen lugar a lo largo de los procesos de
St-621-0isyy Y IRazil-Olsyh 13) se ha estudiado la S@2{hz0isy” de los microorganismos bajo distintas
fuentes de carbono, diferente pH inicial, temperatura de cultivo y 02y0Syilll-0lsy de sal. La S¢2fi:0isy”
microbiana se estudis mediante recuentos en placa y lyiaa YSil-il-£2y5Y1024. En el modelo de
queso se RSISIYtys iiI-Y 6iSy el efecto de esas condiciones en la funcionalidad del consorcio a (iS4
RSt aS3dhY'1Syi2 RSt LN230Sa2 RS fI- I0IRIMIOIOsY @ fI- LIi2Rdz00ksy RS 02'Y LiizSali2a RS Hi2Y'I- & &1-6210

Resultados: Las poblaciones microbianas en queso evolucionaron siguiendo las variaciones de pH,
temperatura y 02y0Sy/illl-0lsy de sal. Lactococcus fue la Li26fl-0lsy dominante entre los procariotas en
la Y'I-€2l)l- de los ensayos, y Geotrichum candidum fue la especie eucariota Y'4a abundante. En
condiciones restrictivas de ITg0MI pH, sal y temperatura, Tetragenococcus koreensis, Staphylococcus
equorum o Lactiplantibacillus plantarum mostraron mayor prevalencia. Los quesos elaborados con el
consorcio completo presentaron buenas propiedades Y10I2012t53101-4 Ji&@02nljdY 1014 y sensoriales.
El lyHida 0i2Y 1-i234702 1S0Sts la 02yiliodOisy” diferencial de factores y microorganismos a la
LI2Rdz00ksy RS precursores y compuestos de aroma y sabor.

Conclusiones: El pH, la 02y0Syllill-0isy” de sal y la temperatura son factores I-0is(i024 clave en el
desarrollo de las poblaciones microbianas de la microbiota del queso. Estas se ven afectadas de
manera diferencial por los factores I-6is{il024 estudiados, lo que modula, en §flitY'2 (SIYly2! las
propiedades sensoriales del queso. El uso consorcios microbianos complejos como fermento permite
estandarizar las poblaciones mayoritarias de la microbiota, lo que contribuye a conservar la tipicidad
& 02 Y LESURIR 2031-y2(SLI0I- RS O1RI- GIHISRI-RY

Palabras clave: Microbiota del queso, fermentos, cultivos adjuntos, FI-0{21iS4 1-01s(1024
Cly1-yOl-0isyT Proyectos del PN (PID2022-141271NB-100) y Principado (IDE/2024/00073650916)
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Asturias (IPLA-CSIC), Oviedo, Asturias; 2 DIyI-RSI)lI- +I-3ll-yRS Asturcones, Villaviciosa, Asturias.
*beatriz.peeters@ipla.csic.es

Resumen

Lb¢wh5 ! /7L bY En los gfiity'24 1-3241 la 31Y1RSII- equina ha adquirido relevancia en el Principado
de Asturias, impulsada tanto por la 02yaSigl-0isy del I-aldzi0sy como por la Oijll- de caballos de Pura
Raza 94l)I-32fl+0 Esta actividad se apoya en la riqueza vegetal del territorio, con prados de alto valor
forrajero. En el caballo, como fermentador de intestino posterior, la microbiota intestinal resulta
esencial para la RS3NI-RI-0Isy de la fibra y el aprovechamiento SySI3sii02 de la dieta, RSASYLIS3I-yR2
un papel clave en la salud digestiva.

OBJETIVO: Dado que las alteraciones del equilibrio intestinal pueden provocar trastornos graves, es
fundamental conocer los microorganismos que componen la microbiota equina. Actualmente, existe
una escasez de cepas Izi50i2y1-4 que permitan desarrollar Lli20is1024 SALISO\F1024 para esta especie.
Por ello, este estudio tiene como objetivo aislar e identificar microorganismos presentes en la
microbiota intestinal y en la leche materna equina, con el fin de crear una 02{S00isy” de cultivos
representativa y §iit LI-I- Fzldz\1-4 11LI601-0i2ySa Sy yazilioisy @ &l-izRe

a9th5h[hDNTY Se recolectaron muestras fecales y de leche materna de cinco yeguas (tres de raza
Pura Raza 9aLll-32fl- y dos asturcones) y muestras fecales de sus respectivos potros. Las muestras se
cultivaron en tres medios diferentes bajo condiciones I'y1-Si56101-4 a 37 ¢/ durante 72 horas. Tras el
aislamiento y LizZlifi01-0isy de las colonias, se extrajo el ADN 3Sy5Y102 y se 4500:Sy0ls parcialmente el
38y'RSt Twb 116285Y102 mc{ 6 twbll mc{ LIHII- fI- IRSyUIROI-0Isy lI-E2y5 YI0I- RS fl-4 05L&

RESULTADOS: Los recuentos microbianos oscilaron entre 5,00 P 100 y 2,79 R 100 UFC/g en potros,
entre 1,00 P 105y 3,38 R 100 UFC/g en yeguas, y entre 1,00 Pmnuy 7,50 P 10y UFC/g en leche materna.
Se aislaron un total de 192 colonias, de las cuales 183 fueron puras. El I'yHi&ld de secuencias Y 2iilis
que la microbiota intestinal equina estaba dominada, en iSIYly24 generales, por bacterias del
3SySli2 Lactobacillus dopIgr if seguidas RS Streptococcus omMTIng = 00 TRSY 44l se 204SIds una mayor
Li2L210isy de lactobacilos en yeguas (56%) que en potros (37,37%), mientras que en la leche materna
LISR2Y Y2y Staphylococcus 60yIHE > 09 Dentro del grupo de lactobacilos, se
IRSYUITIO M2y Lactobacillus equi 6oniy’z (I Lactobacillus equigenerosi oMcIdf? if Lactobacillus
hayaquitensis 6ni&? Uy Lactobacillus amylovorus omMHIOS] 2 0. Se observaron diferencias 453gy’el tipo de
Y dzSaiNI- & fI- RYIFRI- @S3dz1-nLi2di0

/hb/[ ; {Ljb: Se han aislado un conjunto de cepas bacterianas, procedentes tanto de leche materna
como de heces de yegua y heces de potro, todas ellas potenciales candidatas para su OMII-0iSITI-Olsy
1Sy2ILI01- & 3Sy2{LI01- 02y St 20:S(ig2 Tiyl1€ RS RS&MNEH LN26is(i025 SALISOTI024 LIFII- Sljizy2a0
Palabras clave: Equinos, microbiota intestinal , microbiota leche materna, Li20is(1024, 02(S00isy
cultivos.
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- 1-00SWiI-E KI€sTX1-4 y halotolerantes como fuente de biosurfactantes con
I-LEI01-0ksy en la industria alimentaria

+1-f31-35yatSISTE 9fSy1-12*, Azpiazu-Muniozguren, Maial2, Laorden, Lorenal2 al{iySin
Malaxetxeberria, Iratit2 alijySTn. 14tSaiSi2as LEHIF12

1Grupo de Ly#Saial-0isy Mikrolker, Departamento de LyY dzy2(23)I1 aidi26i223)I- y tHil-&i2t23)11 Facultad de
Farmacia, Universidad del tld Vasco UPV/EHU, 01006, Vitoria-Gasteiz, #{l0I1 943l 2Bioaraba,
alli2012t23\I1 Enfermedades Infecciosas, Agentes antimicrobianos y Terapia DSyI0I 01006, Vitoria-Gasteiz,
#I-011 93LI31-

*elena.valganon@ehu.eus

Resumen

Las salinas continentales constituyen ecosistemas extremos que albergan microorganismos
adaptados a condiciones hipersalinas con notable potencial 612iS0y2t531020 En este contexto, en el
presente estudio se aislaron bacterias a partir de la salmuera utilizada en el proceso de LIi2Riz00isy”
de sal en el Valle Salado de !3l-y1- #6011 tH Vasco), con el objetivo de evaluar su capacidad para
producir biosurfactantes (BS) con un potencial yiSISa Sy tl- tyRazlil- 1Y Syl-iil-.

Se obtuvieron un total de 149 aislamientos bacterianos KI{s7if2a y halotolerantes, iRSy(ifi04yR24S
3SySli2a como Halomonas, Pseudoalteromonas y Micrococcus, entre otros. La LIi2Riz00isy de BS se
SolHizs mediante ensayos de SYdf&@m0I-0isy dlyRIOS Elos), el test Oil Spreading y la prueba sobre
Parafilm-M. Los resultados mostraron que un total de 24 aislamientos fueron identificados como

VVVVVV

aislamientos, 6 fueron destacables por las emulsiones altamente estables generadas con aceites.

IRSY Hi los aislamientos ASV58 (Alteripontixanthobacter muriae) y ASV77T (Halomonas titanicae)
fueron seleccionados para la SEilll-00isy” de BS mediante dos (SOyi01-4Y LISOILII-Olsy con etanol Fi)i2!
asociada a la SEdII-00isy” de Y2tS0kfl-d4 emulsificantes, y SEdl-00isy” con acetato de etilo tras
I-0IRITI0I-0IsY! orientada a las Y'2(S0ufl-d que disminuyen la iSyaisy superficial. Ambos aislamientos
mostraron actividad emulsificante tras la SEI-00isy; mientras que la Hil-00isy asociada a la ISR&z00isy”
de la (Syaisy superficial RS4il-05 en ASV77T. IRSY 4l este gfilY2 extracto LNS&Syls actividad
antimicrobiana frente a Staphylococcus aureus, pats3Sy2 ampliamente relacionado con
toxiinfecciones alimentarias, y Pseudomonas aeruginosa, relacionada con el deterioro de los
alimentos.

En 02y0fizaisyl las bacterias KI{sTil4 y halotolerantes constituyen una fuente relevante de BS de
IyiSisa 612iS0y2t53102¢ Las propiedades de estos compuestos los posiciona como alternativas
innovadoras a los tensioactivos &lyiSii024 en la industria alimentaria. 1RSY 44l su potencial actividad
antimicrobiana refuerza su lyiSliS4 como agentes multifuncionales para mejorar la seguridad y
estabilidad de los alimentos. En conjunto, estos resultados abren la puerta al desarrollo de soluciones
0120S0y2t53101-4 Y 44 4240SyNotSal aS3dll-4 S tyy2@1-R201-4 Sy'industria alimentaria.

Palabras clave: . I-0iSIil-a KI-€sTifl-4, biosurfactantes, bi2iS0y223)1- 1Y Syl-il-
CiylyOl-0isy” Convenio E&LISOIFI02 entre la ChzyRI-Olsy” Valle Salado y la UPV/EHU,
Gobierno Vasco (PIBA23/06) y UPV/EHU (GIU21/021).
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9aidzRI2 RS fl-a RiyAY101-4 Li2ofl-012y1453 Sy TSIy Syiil-0l2ySa Y E(I-E LI su
LI20SyON £ ILLIE01-0hsy Sy 0SoIR 14 RS 6121 Jl-Rdz1-Oksy 102K 5£101-
Arce-Guerrero, M1, hfl-3Sil--Jainaga, Al, Garclatw2{R¥y; Al*

Food Technology Department, Leartiker S. Coop., Xemein Etorbidea 12, 48270 Markina-Xemein, Spain
*aigarcia@leartiker.com

Resumen

La creciente demanda por los productos fermentados ha impulsado el uso de la TSIiIY Syfiil-0lsy" como
herramienta para el desarrollo de bebidas de baja JI-Rizl-Olsy IH02Ksfi0I-. En este trabajo se han
estudiado microorganismos no convencionales en la Stl-62il-0isy de bebidas, ya que su empleo en
fermentaciones mixtas permite modular el grado H02Ksfi02 y sus propiedades 2i31-y2{SLi0IE. Sin
embargo, para obtener bebidas con las OIHI-0iSIN&(IOI-4 deseadas, es esencial RI&S3IHI estrategias de
ly20dzfl-0lsy"que tengan en cuenta TSysY Sy24 de 1Y L123i0isy1 sinergia o neutralidad que condicionan
fl-4 Riy#Y'101-a LI26f1-012y1454 & fI- Sg2fi0isy RSt LIi20Sa2 TS0Y Sylil-iig2.

Se estudiaron cuatro consorcios microbianos (A¢D) durante 10 Ril-4l empleando como medio de
cultivo agua de peptona al 1% (m/m) suplementada con sacarosa:

A) /2ly20ufl-0lsy” de Saccharomyces cerevisiae, Lactiplantibacillus plantarum y Pichia kluyveri,
SYLISIyR2 tys0i:t2a del orden de 105 ufc/mL.

B) Ly20dfl-0ksy secuencial de L. plantarum (103 ufc/mL) y P. kluyveri (10° ufc/mL) en Rll- O y S.
cerevisiae (10° ufc/mLo Sy'Rl- no

C) C2ly20ufl-0lsy” de L. plantarum, S. cerevisiae y un aislado de bacterias $0IR2-1-0S(i014,
SYLISIyR2 tys0i:t2a del orden de 106 ufc/mL.

D) Ly20izfl-0lsy secuencial de Metschnikowia pulcherrima y Lachancea thermotolerans en RjI- 0 y
S. cerevisiae Sy'RIl- ni SYLSIyR2 lys0i:t24 del orden de 108 ufc/mL.

En todos los casos se SaiiizRis el efecto del pH (4.0, 5.5y 7.0) y de la 02y0Sy/ill-0isy de sustrato (50,
125y 200 g/L sacarosa) sobre la TSIYSyfil-0isy. En los consorcios A y C se realizaron recuentos de
OSfizfl-4 viables mediante siembra en placa en medios de cultivo selectivos como MRS y
RIFSISYON-R20SE 02Y2 _t5 & =2[b! 24 R4 0, 6y 10 & Sy't24 02ya2i0124 . & 5{2aRIl-4 0, 4, 6y 10.

S. cerevisiae se impuso sobre P. kluyveri en el consorcio Ay sobre M. pulcherrima en el consorcioD y
028Ekills con L. plantarum (A) y L. thermotolerans (D). En ambos casos se 20335 una mayor
tendencia a la 1Y'L12310lsy de S. cerevisiae a altas concentraciones de sacarosa. En el consorcio B, la
estrategia de ly20dfl-0lsy” secuencial LISIYlils distinguir un desarrollo inicial equiparable de L.
plantarum y P. kluyveri, seguido de una LY'L12310lsy de S. cerevisiae sobre P. kluyveri. En contraste, el
consorcio C Y2iilis una lyiSII-00isy” aparentemente Y 0lsii0l0 No se ha observado un efecto
A13yMI01iNg2 RSE LI hyI0il-£ &201S fI- Y 2RdzfI-Olsy RS los consorcios estudiados.

En 02y0fizdisy! la 45tS00isy” del consorcio microbiano, condiciones de TSIY Sylil-0isy'y estrategia de
ly20dzfl-0lsy son determinantes para controlar la Riy}Y10I- poblacional. El estudio de estas RiyFY101-4
LISIY 1S RiaS3IH LN20SE24 Saiil-otSa & NSLN2Rdz0W6ESA I-J6101-0tSa Sy St RSaI-N2t2 RS yizSd2a 1Y Syli2as
Palabras clave: 6S61RI-a TSIY SyfiI-RSaI TIY Sylil-012ySa YIEGI-4! tS01-RazI-4I 61-06SAI-4 tHOGI01-4
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9pl-uzl-Oksy RS Y 10I22131-yIaY 24 tradicionales y emergentes con potencial
B0 sy Sy TSI Syil-0i2ySa RS 1iI- l-fyIR IR
DHION-w2tREYL 191> Arce-Guerrero, M. hfl-3S(il-Jainaga, A.:

Food Technology Department, Leartiker S. Coop., Xemein Etorbidea 12, 48270 Markina-Xemein, Spain
*aigarcia@leartiker.com

Resumen

El empleo de sal a elevadas concentraciones es una estrategia de 02yaSIg1-0lsy ampliamente utilizada
en la Sl-62l1-01sy de diferentes productos alimentarios, como vegetales lactofermentados, salsas de
pescado y soja o ciertos productos OHly1024 En este proceso, la sal juega un papel fundamental como
conservante: al reducir la actividad de agua y aumentar la LISaisy 2aY si101- inhibe el desarrollo de
microorganismos LlIi53Sy24 generando un medio selectivo para el desarrollo de bacterias
halotolerantes. La LIi2Ri:00isy tradicional de estos alimentos se basa en este proceso, en el que se
produce una TSIY Sylil-0isy” Sali2yidySI- por comunidades microbianas halotolerantes. En general,
estas comunidades Saity bien caracterizadas, predominando bacterias acido f#0{i0l-4, levaduras y
otras bacterias como Tetragenococcus. No obstante, la lyy201-0isy’y desarrollo de nuevos alimentos
fermentados requiere de la IRSyLiFi01-0lsy” de microorganismos tradicionalmente no empleados para
este fin, por lo que es necesario evaluar su potencial de I-Lfi01-0lsy"en ambientes de alta salinidad. En
SaiS 02yuSE(21 tI- (2tS0l-yOul- 1 S&liSa 28Y s(il02 resulta un factor clave para su 43t500isn.

Se han identificado bacterias y levaduras de lyiSiSa para su alfi0l-0lsy en fermentaciones de alta
salinidad, como Saccharomyces cerevisiae, Pichia kluyveri, Kluyveromyces marxianus y
Lactiplantibacillus plantarum, de los que se obtuvieron lys0uf2a comerciales. Paralelamente, se
obtuvieron aislados de bacterias f#0{i0l-4 procedentes de TSIlY Sylil-Oisy t40(ii01- de vegetales locales.
Se seleccionaron puerros de cultivo local y se llevaron a cabo fermentaciones esponttneas con
salmueras al 2% de sal. Las muestras se cultivaron en medio MRS-agar, y se aislaron colonias de
bacterias acido #0014 para su estudio. 'RSYHI se aislaron bacterias I0Sii0I4 procedentes de
kombucha empleando GYC-agar suplementado con etanol como medio selectivo. Estos
microorganismos se enfrentaron a concentraciones de sal crecientes en un rango entre 0y 10 % (p/v),
y se construyeron curvas de crecimiento para determinar el crecimiento relativo para cada
Y0203 1-y1aY 2 & 02yRi0isyh

Los resultados muestran que el aislado de bacterias acido tH0il0l4 y L. plantarum tienen un mayor
grado de tolerancia a la sal y SalliSa 24Y'sll02! seguido por K. marxianus. Estos microorganismos
mostraron valores de 1C50 602y0Syill-Olsy” Y)WiY'I- para inhibir el 50% de la Li26fl-0lsyl aproximados
al 5,0 % de NaCl (p/v). S. cerevisiae Y 24ilis una tolerancia intermedia, con un valor de IC50 de 1,9 f
0,05 %, seguido por las bacterias 05014 con 1.43 5 0,02%. Finalmente, P. kluyveri ha resultado ser
StYI0U22031yIaY 2 Y 4 LISIRERIOIR2 Li21 £I- LNSASYON- RS &1 02y dzy @142 L/pn RS momm g, nona@”> 0

En 02y0flzalsyl este trabajo demuestra el potencial de I-Lfi0I-0lsy de bacterias acido t0ii014 y
levaduras como K. marxianus en la Sfl-020l-0lsy” de nuevos alimentos mediante 1SIY Syll-Olsy en
elevadas concentraciones de sal, permitiendo desarrollar procesos Y44 estables y seguros en la
Stl-6201-0isy RS nuevos alimentos fermentados.

Palabras clave: SailiSd 2aYsii02! bacterias 400014l microorganismos halotolerantes, vegetales
lactofermentados
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t20Sy0N £ (SOy2t53102 RS 61-0dSHil-a 0IR2nt40UI01-4 1-dzis002y1-4 I4&fI-R1-8 RS
leches fermentadas artesanales para la industria alimentaria

Jara, J.12* ahljizSTi . .12, Hernando, N.12, 1I-3sy1 1.12 Jurado, R.%2 CSly3yRSTI [.12,
w2RI3dzSTI baws23, Orgaz, B.1-2

1{800isy” Departamental de Farmacia DISYI0I- y ¢50y2{23)I- Alimentaria, Facultad de Veterinaria, Universidad
Complutense de Madrid, Avda. Puerta de Hierro, s/n, 28040 Madrid, Spain; 2Instituto Pluridisciplinar,
Universidad Complutense de Madrid, P.” Juan XXIIl 1, 28040 Madrid, Spain; 3{S00isy Departamental bazili0isy”
y Ciencia de los Alimentos, Facultad de Veterinaria, Universidad Complutense de Madrid, Avda. Puerta de
Hierro, s/n, 28040 Madrid, Spain.

*josujara@ucm.es

Resumen

Las bacterias $0IR2nt#0{101-4 (BAL) presentan Y gfiiLi{Sa aplicaciones en la industria alimentaria debido a
sus propiedades {iS0y2ts3101-8 su potencial LIi2ois0102! su actividad antimicrobiana frente a microorganismos
LI-i53Sy24 y su papel esencial en la Stl-621l-0isy de alimentos fermentados. En diversas zonas rurales se siguen
produciendo t0(S2a fermentados de forma tradicional, sin IRI0isy” de cultivos iniciadores, donde la
18Iy Sylil-Olsy” depende de los microorganismos l-dzis0li2y2a presentes en la materia prima y en el propio
proceso de Stl-6211-0isyt En este contexto, las leches fermentadas tradicionales constituyen una fuente de BAL
Izi50(2y1-4 con posible lylSIiSa para su I-LE0I-0Isy controlada y estandarizada. El objetivo de este trabajo fue
estudiar las comunidades microbianas presentes en leches fermentadas artesanales con el fin de identificar y
seleccionar BAL con OMI-00SINE(IO1-4 de tylSISa iSOy2ts3102 para el desarrollo de nuevos cultivos aplicables a
alimentos fermentados.

Para ello, se analizaron tres muestras de leches fermentadas artesanales obtenidas en distintos mercados
callejeros. Las muestras se sembraron en diversos medios de cultivo para el recuento microbiano y la 4550015y
de morfotipos representativos. Los aislados obtenidos se identificaron mediante 4S0dzSy0ll-Olsy parcial del gen
16S rRNA y se genotiparon mediante RAPD-PCR, 3StS00i2y#yR23S aquellos con perfiles §yl024 para evitar
redundancias. Posteriormente, se caracterizaron en FiyOlsy” de su capacidad acidificante, actividad
LIN2dS26{011 capacidad espesante, potencial inhibidor frente a Ll-is3Sy24 de lyiSiSa alimentario, perfil de
NSaiaiSYONl- I- I'ylioisiii02a & LIi2Rd00ksy RS 1Y ly1-4 6ls3Sy1-40

Del total de aislados obtenidos, 20 correspondieron a mohos/levaduras y 26 fueron bacterianos. Estos
gtily'2a fueron identificados en su totalidad, estando representados principalmente por los 3SySli2a
Lactococcus (n = 13), incluyendo Lactococcus lactis, Lactococcus cremoris y Lactococcus garvieae, y
Enterococcus (n = 6). La OMI-0iSIITI-Olsy de las BAL seleccionadas Y24llis una notable variabilidad en las
propiedades {iS0y2ts3101-4 evaluadas, 14l como en su capacidad para inhibir el crecimiento de Lli53Sy24 de
IyiSUSa alimentario, incluyendo cepas de Staphylococcus aureus y Serratia spp. 'RSYH los aislados
presentaron perfiles de resistencia a I-yii6is(ii02a acordes, en general, con los valores de referencia establecidos
por la EFSA, junto con capacidad de crecimiento en un rango de temperaturas de lyiSiSa (S0y2fs31020 Estos
resultados sugieren su potencial HJi01-0isy en la Sfl-621-0isy” de distintos productos y en distintas matrices
alimentarias.

En conjunto, las BAL obtenidas de productos fermentados tradicionales constituyen candidatos
prometedores para el desarrollo de procesos de TSIY Syil-0lsy Y44 seguros, controlados y estandarizados.
Asimismo, 2RIy emplearse en el RI&S32 de nuevos cultivos iniciadores que contribuyan a diversificar los
productos fermentados y/o preservar las OHI-0iSINEIO1-4 2031y2{SLi101-4 asociadas a alimentos tradicionales.

Palabras clave: Bacterias #0IR2rt400101-4, t400S24 TSIY Syil-R23, ¢S0y2t23)I- 1Y SylHill-, Cultivos iniciadores.

Cly1-yONl-OlsyT alyRaisii2 RS Z1Sy0il Lyy2¢1-0isy & ! yIgSIRI-RSA: LIi2&S002 tLSHAHHMOGHCHN . TLnng
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Diversity begets diversity in self-assembled microbial communities

Leon-Sampedro, Ricardo'?*d; Estrela, Sylvie®+°d; Vila, Jean C. C.2%; Sanchez-Gorostiaga, Alicia®’;
Diaz-Colunga, Juan'?; and Sanchez, Alvaro®#

Dairy Research Institute of Asturias (IPLA-CSIC), 33011 Oviedo, Spain; 2Biomedical Research Networking
Center for Epidemiology and Public Health (CIBERESP), Spain; 3Department of Ecology and Evolutionary Biology
& Microbial Sciences Institute, Yale University, New Haven, CT 06511, USA; “Department of Bioengineering,
Stanford University, Stanford, CA 94305, USA; Department of Nutrition, Texas A&M University, College Station,
TX 77843, USA; Department of Biology, Stanford University, Stanford, CA 94305, USA; “Instituto Madrile3o de
Investigacion y Desarrollo Rural, Agrario y Alimentario (IMIDRA), Finca 4El Encing, A-2, Km 38, 2, 28805 Alcala
de Henares, Spain; 8Department of Functional & Systems Biology, Institute of Functional Biology & Genomics
(IBFG), CSIC & University of Salamanca, 37007 Salamanca, Spain

*ricardo.leon@ipla.csic.es

Summary

Microbial consortia support many biotechnological processes, but the ecological mechanisms shaping
their diversity, a key driver of ecosystem health and function, remain not fully understood. The
diversity begets diversity (DBD) hypothesis posits that high community diversity could promote
further diversification within lineages, as community members may create new niches where
additional species may be recruited.

Here, using soil-derived communities as a controlled model system, we assembled 742 microbial
communities from eight inocula across 24 carbon-source environments to test this hypothesis under
controlled conditions. We provide direct evidence of ubiquitous positive correlations between
community diversity and focal lineage diversity. Diversity within dominant bacterial families increased
consistently with the diversity of the surrounding community, exceeding expectations from null
models accounting for environmental heterogeneity and stochastic sampling. Through simulations of
consumer-resource models, we show that microbial cross-feeding interactions can result in, but do
not always guarantee, the emergence of DBD patterns during community assembly.

Our results identify the metabolic structure required for diversity to reinforce itself during community

assembly, providing ecological principles for understanding and designing stable multispecies
consortia in microbial biotechnology.

Palabras clave: microbial communities; biodiversity; cross-feeding; consumer-resource models
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