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Resumen

La miel es un producto natural complejo generado por las abejas a partir del néctar de las flores. Alberga una microbiota
diversa, compuesta principalmente por bacterias y hongos, entre ellos levaduras. Estas levaduras, muchas de las cuales
son osmotolerantes y adaptadas a condiciones extremas, han sido objeto de un creciente interés en los Gltimos afios por su
diversidad, su papel ecoldgico y su potencial biotecnoldgico. En esta revision se analizan los estudios realizados en distintas
regiones del mundo sobre la diversidad de levaduras presentes en mieles, abordando los métodos utilizados para su iden-
tificacion, los géneros y especies mas comunes, y los factores que influyen en su distribucion. Ademas, se discuten sus
funciones ecoldgicas y sus posibles aplicaciones en areas como la industria alimentaria y la biotecnologia. Si bien atin
existen importantes vacios de conocimiento, especialmente en regiones submuestreadas, el estudio de las levaduras aso-
ciadas a mieles representa una oportunidad valiosa para comprender mejor la ecologia microbiolégica de este alimento an-
cestral y para explorar nuevas fuentes de compuestos bioactivos e innovaciones tecnolégicas.
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Abstract

Honey is a complex natural product generated by bees from floral nectar. It harbors a diverse microbiota, composed mainly
of bacteria and fungi, including yeasts. Many of these yeasts, which are osmotolerant and adapted to extreme conditions,
have attracted increasing interest in recent years due to their diversity, ecological roles, and biotechnological potential.
This review analyzes studies conducted in different regions of the world on the diversity of yeasts present in honeys, ad-
dressing the methods used for their identification, the most common genera and species, and the factors that influence
their distribution. In addition, their ecological functions and potential applications in areas such as the food industry and
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biotechnology are discussed. Although significant knowledge gaps remain, particularly in under sampled regions, the
study of yeasts associated with honey represents a valuable opportunity to better understand the microbial ecology of
this ancestral food and to explore new sources of bioactive compounds and technological innovations.

Keywords: yeasts, diversity, honey, biotechnology.
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Introduccion

La miel es una solucion super saturada considerada como
un endulzante natural, compuesta principalmente de aziica-
res (glucosa y fructosa, en mayor proporcién) y producida
por la abeja comn Apis mellifera. Se produce al convertir
la sacarosa del néctar o del mielato (miel elaborada por las
abejas con la savia y las secreciones azucaradas que otros
insectos dejan al realizar picaduras en las hojas de los ar-
boles o arbustos) en el tracto digestivo de la abeja bajo la
influencia de enzimas, principalmente la invertasa. Es un
producto ampliamente valorado por el ser humano, siendo
un alimento rico en carbohidratos que proporciona una fuente
rapida de energia y constituye una alternativa mas saludable
frente al azicar refinado, debido a que contiene compuestos
bioactivos como enzimas, aminoacidos, vitaminas, minerales
y metabolitos fendlicos con actividad antioxidante y antimi-
crobiana. Ademas, posee miltiples usos medicinales y se ha
reportado que ayuda a combatir infecciones, calma el dolor
de garganta, protege contra el dafio celular y es utilizada por
comunidades locales para tratar quemaduras y heridas, ace-
lerando la cicatrizacion y reduciendo el riesgo de infecciones.
Por (ltimo, también es utilizada en la industria cosmética,
particularmente en productos para el cuidado de la piel de-
bido a sus propiedades hidratantes y antibacterianas
(Schencke et al., 2016; Ramos Gallardo et al., 2017; Cian-
ciosi et al., 2018: Jiménez Garcia, 2015; Garcia-Chaviano et
al., 2022; Pimentel et al., 2022).

Este producto alimenticio tiene un microbioma muy diverso,
compuesto en su mayor parte por microorganismos que pro-
vienen del polen, las flores, el suelo, el aire, el polvo y el tracto
digestivo de las abejas (Xiong et al., 2022; Bloriska and Bus-
zewski, 2025). Adicionalmente, algunos contaminantes mi-
crobiologicos pueden entrar en contacto con el producto
durante el procesamiento impropio 0 mediante el uso de equi-

pamiento y contenedores no estériles (Olaitan et al., 2007;
Wang et al., 2012). Sin embargo, las propiedades fisicoqui-
micas de la miel, como la acidez, la concentracion de azlicar
y el contenido de agua, influyen en su composicion microbio-
légica y restringen el crecimiento de la mayoria de los mi-
croorganismos en un ambiente de estrés osmético (Olaitan et
al., 2007; Balzan et al., 2020). Esto resulta en un microbioma
dominado por bacterias formadoras de esporas y levaduras,
con prevalencia de colonizacion de bacterias y levaduras os-
mdfilas, capaces de tolerar ambientes de alta presion osmo-
tica y con alto contenido de azdcar (Coll Cardenas et al., 2008;
Machado et al., 2019). Estos microorganismos representan
un problema para la industria de la miel, ya que pueden cau-
sar fermentacion de la miel y posterior pérdida econémica
para los productores. Sin embargo, la alta tolerancia de estos
microorganismos a las condiciones antes mencionadas re-
sulta en una ventaja a nivel biotecnoldgico por los numerosos
usos que pueden brindar por ejemplo para la industria vitivi-
nicola y la biosintesis de productos quimicos con valor agre-
gado (Liu et al., 2016; Rakicka et al., 2017; Rzechonek et al.,
2017; Rywinska et al., 2011; Ziuzia et al., 2023).
Numerosos estudios han reportado la presencia de levaduras
de los géneros Zygosaccharomyces, Saccharomyces, Can-
dida, Starmerella, Metschnikowia, entre otros. Estas leva-
duras han sido aisladas tanto de mieles producidas por
abejas meliferas como por meliponinos (también conocidos
como abejas sin aguijon), mostrando asi una riqueza de es-
pecies que se asocia con la flora, el clima e incluso con la
especie de abeja (Carvalho et al., 2010; da Silva et al., 2024;
Echeverrigaray et al., 2021; Kleinjan et al., 2024; Luca et al.,
2024).

Al mismo tiempo, la diversidad de estas levaduras también
se ha asociado a patrones geograficos. Por ejemplo, algunas
mieles patagonicas presentan un predominio de Starmerella
magnoliae, mieles de |a provincia de Jujuy (Argentina) pre-
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sentan predominio de Candida parapsilosis, Zygosaccha-
romyces baili, Zygosaccharomyces mellis y Tausonia pullu-
lans, mieles chilenas presentan preponderantemente
Zygosaccharomyces rouxii y Candida sp., mientras que es-
tudios en Brasil identifican géneros como Zygosaccharomy-
ces y Starmerella de forma generalista en mieles de abejas
sin aguijon (Carrizo Villoldo et al., 2020; Echeverrigaray et
al., 2021; Kleinjan et al., 2024; Rodriguez Machado et al.,
2024). En cuanto a la presencia de estas levaduras por fuera
de Latinoamérica, se encuentran por ejemplo estudios de
caso en mieles de Italia donde predominan Debaryomyces
hansenii, Zygosaccharomyces rouxii y Aureobasidium pu-
llulans (Sinacori et al., 2014); estudios en mieles de Espaiia,
donde predomina el género Metschnikowia (Seijo et al.,
2011) y en trabajos en mieles de Portugal, se observa por
ejemplo la presencia de Meyerozyma caribbica (Roxo, 2023).
Estos trabajos refuerzan la idea de que el origen vegetal, la
especie de abeja y las condiciones ambientales (regionales)
determinan la presencia comunitaria de estas levaduras.
En base a lo antes planteado, el objetivo de esta revision fue
compilar y analizar los conocimientos actuales sobre la di-
versidad de cepas de levaduras asociadas a diferentes tipos
de mieles producidas en el mundo, evaluando cuéles son los
métodos de identificacion mas utilizados, la distribucidn geo-
grafica de las cepas, asi como también las funciones ecold-
gicas de estas levaduras y su potencial biotecnolégico.

Desarrollo

Origen y composicion microbioldgica de la miel

Las abejas obreras (especialmente en el caso de Apis me-
llifera) recolectan el néctar floral y/o el mielato, almacenén-
dolo inicialmente en el buche melario, iniciandose asi la
transformacion bioquimica del néctar en miel. En esta fase,
las enzimas clave: invertasa (x-glucosidasa), diastasa
(amilasa) y glucosa oxidasa, se secretan desde las glandulas
hipofaringeas y torcicas de las abejas, siendo cruciales para
la maduracion del néctar. La invertasa descompone la sa-
carosa en glucosa y fructosa, mientras que la diastasa actiia
sobre polisacaridos del néctar o del polen para producir az(-
cares mas simples, y la glucosa oxidasa genera acido glu-
conico y perdxido de hidrogeno, aportando propiedades

antimicrobianas a la miel. El nivel de expresion de estas en-
zimas aumenta conforme las abejas envejecen y cambian
de rol dentro de la colmena, con mayores actividades en
obreras forrajeras respecto a jovenes nodrizas (Ohashi et al.,
1999; Bucekova et al., 2014; Machado de Melo et al., 2017,
Alaerjani et al., 2022; Baena Diaz et al., 2022).

Una vez depositado en las celdas del panal, el néctar se so-
mete a un proceso mecanico y fisioldgico: las obreras lo aba-
nican con sus alas para promover la evaporacion del agua,
reduciendo su humedad del 70 — 80 %, hasta aproximada-
mente 15— 18 % en la miel madura. Durante esta etapa, la
actividad enzimatica continia y se producen oligosacaridos
adicionales como kestosa o melezitosa, los que contribuyen
alatextura, estabilidad y propiedades prebidticas de la miel
(Balasubramanyam, 2020; Pavlovic et al., 2025). Final-
mente, cuando la concentracion de agua es dptimay la den-
sidad de aziicares adecuada, las abejas sellan las celdas
con cera, lo que garantiza la conservacion a largo plazo del
producto, inhibiendo el crecimiento microbiano gracias a su
alta osmolaridad, pH acido y presencia de peréxido de hidro-
geno generado por la glucosa oxidasa (Alshareef et al., 2022).
Respecto de la composicion microbioldgica de la miel, esta
constituye un ecosistema complejo, con una microbiota que
tiene origen en distintas fuentes. Algunos autores clasifican
estas fuentes en primarias y secundarias (Santorelli et al.,
2023). Las fuentes primarias estan representadas por algu-
nos microorganismos propios de las abejas, por microorga-
nismos del entorno que estos animales exploran, y por los
microorganismos propios de la colmena. Por otro lado, las
fuentes secundarias son microorganismos que pueden llegar
a contaminar la miel durante la extraccion, manipulacion o
almacenamiento del producto (Silva et al., 2017; Vazquez-
Quifiones et al., 2018).

En el caso de las fuentes primarias, se han reportado diver-
s0s microorganismos en el tracto digestivo y en la superficie
corporal de las abejas. Como ejemplos se pueden mencionar
algunos trabajos que remarcan la presencia de Bifidobacte-
rium choladohabitans, Enterococcus faecium y Lacticasei-
bacillus spp. (Vega et al., 2024), o de Gilliamella apicola,
Snodgrassella alvi y Frischella perrara (Silva et al., 2017)
en el tracto digestivo de A. mellifera. En relacion con las le-
vaduras, hay evidencia sobre la presencia de diversos gé-
neros en el tracto digestivo y la superficie corporal de A.
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mellifera y en distintas especies de meliponinos. Por ejemplo,
Lizama Canto (2011) encontrd que para la superficie corporal
de dos especies de meliponinos existe una diversidad im-
portante de especies de levaduras (20 morfo-tipos). Por otra
parte, también para diferentes especies de abejas sin agui-
jon, Silva-Cerqueira y colaboradores (2024) encontraron la
presencia distintiva de Metschinikowia sp. y Saccharomyces
sp. En el caso de A. mellifera, mas alla de los casos tipicos
de especies de tipo Saccharomyces, se han encontrado di-
versas especies de levaduras en su tracto intestinal, como
por ejemplo Rhodotorula sp. y Starmerella magnoliae (Tau-
ber et al., 2022; Rutkowski et al., 2023). Cabe destacar que
todos estos microorganismos pueden ser también transferi-
dos a la miel, contribuyendo asi a su composicion microbio-
logica (Fig. 1) (Luca et al., 2024).

Por otra parte, como se menciond anteriormente, los microor-
ganismos pueden tener su origen en el néctar de las flores,
el polen, el mielato, el suelo y en ocasiones el aire, siendo
transportados por las mismas abejas hasta la colmena y
luego colonizar las mieles. Entre las levaduras podemos en-
contrar numerosas especies de diversos géneros (Candida,
Metschnikowia, Kloeckera, Pichia, Zygosaccharomyces), su-
giriendo un flujo constante desde el entorno floral hacia las
colmenas (Fig. 1) (Xiong et al., 2022; Luca et al., 2024). Al-
gunas de estas levaduras, como las del género Metschniko-
wia sp., presentan una distribucion restringida al entorno
floral (néctar, polen) o al mielato, mientras que otras como
Zygosaccharomyces, se localizan casi exclusivamente en las
reservas alimenticias almacenadas por las abejas (Seijo et
al., 2011; Rutkowski et al., 2023).
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Figura 1. Composicion general de comunidades de hongos asociados a diferentes habitats relacionados con abejas, inlcuyendo flores, produc-

tos y superficie corporal. En la imagen estan representados los 14 géneros fiingicos con mayor presencia y se encuentran resaltados (*) los 8

genéros mas representativos en el grupo de las levaduras; (*) son considerdas levaduras algunas especies dentro del género. Fuente: modifi-
cado de Rutkowski et al., (2023).
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Respecto de las fuentes secundarias, corresponden a la in-
corporacion de microorganismos durante la cosecha y pro-
cesamiento de la miel, a través del uso de equipos y por la
manipulacion humana (Silva et al., 2017; Vazquez-Quifiones
et al., 2018; Cinar, 2020). Particularmente para las levadu-
ras, se destaca la presencia de algunas de tipo osmdfilas
como por ejemplo Zygosaccharomyces, Dioszegia, Aureo-
basidium, Sporobolomyces, Vishniacozyna y Candida, que
logran multiplicarse en las condiciones fisicoquimicas de la
miel, especialmente si la manipulacion y el almacenamiento
son inadecuados (Grabowski y Klein, 2017; Buzzini et al.,
2018; Balzan et al., 2020).

Caracteristicas fisicoquimicas de la miel

Las mieles poseen una serie de caracteristicas fisicoquimi-
cas que modifican la microbiota que las habita, inhibiendo
el crecimiento de diferentes microorganismos gracias a su
alta osmolaridad, pH cido y presencia de peroxido de hidrd-
geno (producido por la glucosa-oxidasa), antioxidantes fe-
ndlicos, flavonoides y posiblemente lisozimas, que actiian
como agentes antimicrobianos (Alshareef et al., 2022).

De esta manera, dichas propiedades fisicoquimicas la con-
vierten en un entorno extremadamente selectivo para los dis-
tintos microorganismos. Con una actividad de agua (a,)
menor a 0.62 (equivalente a un contenido de humedad infe-
rior al 20%), la miel inhibe el crecimiento de la mayoria de
las bacterias (que requieren a,, = 0.90) y de los mohos (a,,
> (.80), reservando su microbiota principalmente a leva-
duras osmdfilas adaptadas a estas condiciones de alta os-
molaridad (Bucekova et al., 2018; Sindi et al., 2019; Luca et
al., 2024 Osés et al., 2024).

Por otro lado, el alto contenido de az(cares simples (glucosa,
fructosa y sacarosa) genera un fuerte estrés osmético: el
agua intracelular de los microorganismos se desplaza hacia
el medio externo, provocando desecacion celular y detencion
del crecimiento (Masoura et al., 2020; Luca et al., 2024).
Este entorno hiperosmético, define una comunidad dominada
por levaduras osmdfilas que pueden mantener su viabilidad
en condiciones adversas, en ocasiones mediante la sintesis
de sustancias osmoprotectoras (Mager et al., 1993; Rodri-
guez-Gonzélez et al., 2017; Xu et al., 2022).

La acidez de la miel, que ronda un pH de 3.2 y 4.5, también
constituye un ambiente hostil para muchos microorganismos

(Allen et al., 1991). En este sentido, las condiciones minimas
de pH de algunas bacterias son incompatibles con algunos
valores de este rango de acidez. Por ejemplo: Escherichia
coli (4.3), Salmonella spp. (4.0), Pseudomonas aeruginosa
(4.4), Streptococcus pyogenes (4.5) (0'Grady et al., 1997).
De esta manera, la miel sin diluciones presenta capacidades
antibacterianas (Olaitan et al., 2007).

Otro componente clave es el perdxido de hidrdgeno (H202)
generado por la enzima glucosa oxidasa, secretada por las
abejas hacia el néctar durante la maduracion de la miel. Esta
enzima produce H202 y cido glucdnico, lo cual ejerce un po-
tente efecto antimicrobiano cuando la miel se diluye en con-
tacto con humedad ambiental o agua exdgena, que estimula
la actividad enziméatica (Albaridi, 2019; Nolan et al., 2019;
Masoura et al., 2020). Estudios recientes han demostrado
una sinergia entre el H202 y el 4cido glucénico, donde estos
dos reactivos en conjunto provocan alteraciones en la mem-
brana celular, con generacion de especies reactivas de oxi-
geno y eventual muerte microbioldgica, incluso cuando cada
compuesto en forma individual esta por debajo de su con-
centracion inhibitoria minima (Masoura et al., 2020). Ade-
mas, los compuestos fendlicos y antioxidantes presentes en
las mieles oscuras pueden potenciar esta actividad antimi-
crobiana, actuando junto con el perdxido y modulando la efi-
ciencia del sistema mediante inhibicion de catalasas
microbioldgicas o ambientales (Taormina et al., 2001; Sindi
etal., 2019).

Sumando todos estos elementos, la miel se comporta enton-
ces como un producto bacteriostatico, controlando la propa-
gacion de la mayoria de los microorganismos presentes en
ella, pero en muchos casos sin provocar su muerte celular.

Levaduras: principales sobrevivientes osmafilas

Las levaduras osméfilas representan un grupo flngico muy
exitoso en la miel, debido a su capacidad Gnica para crecer
en ambientes con concentraciones de azlcar extremada-
mente altas. Estudios cuantitativos realizados en Alemania
sobre muestras de miel fresca y mielato revelaron que existe
una estrecha correlacion entre el contenido de humedad, la
actividad de agua y la presencia de levaduras osmdfilas
(Schneider et al., 2003).

Un ejemplo clasico es Zygosaccharomyces mellis (Sinoni-
mia: Saccharomyces bisporus var. Mellis), que necesita de
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al menos un 10 a 20 % de glucosa para su crecimiento y que
alcanza su nivel dptimo con alrededor del 60 % de glucosa
en el medio, lo cual la define como una levadura osmdfila
obligatoria (Munitis et al., 1976). Mas recientemente se des-
cribio otra nueva especie de levadura osméfila obligada,
Zygosaccharomyces favi, aislada de miel y del “pan de
abeja” en Hungria, siendo incapaz de crecer en medios con
mayor actividad de agua que la miel (Cade? et al., 2015).
Las condiciones de la miel no solo favorecen a las levaduras
osmofilas obligatorias, sino también a otras especies, como
por ejemplo Z. rouxii o Z. bailii, que pueden crecer incluso
en medios moderadamente 4cidos (pH 2—4) y con elevados
niveles de azlicar, condiciones tipicas de mieles con bajo
contenido de agua (Silva et al., 2017; Majtan et al., 2021;
Ziuzia et al, 2023; Luca et al., 2024). Otras especies dentro
de los géneros Saccharomyces, Candida, Debaryomyces,
Metschnikowia, Starmerella, Pichia, Aureobasidium y Rho-
dotorula han sido identificadas mediante métodos tradicio-
nales de cultivo celular, asi como también a través nuevas
metodologias moleculares de secuenciacion, especialmente
en mieles florales silvestres o monoflorales (Silva et al.,
2017; Xiong et al., 2022; Ziuzia et al., 2023; Agarbati et al.,
2024; Silva-Cerqueira et al., 2024; da Silva et al., 2024; Luca
et al., 2024). Por ejemplo, estudios recientes con mieles de
abejas sin aguijon (Melipona scutellaris), permitieron aislar
distintas cepas de Starmerella lactis-condensi, Debaryomy-
ces hansenii y Candida apicola (da Costa Neto y de Morais,
2020; da Silva et al., 2024). Por otro lado, en A. mellifera,
se han aislado cepas de Meyerozyma guilliermondii, Han-
seniaspora uvarum, Hanseniaspora guilliermondii, Kaza-
chstania unispora y Yarrowia lipolytica (Ziuzia et al., 2023;
Agarbati et al., 2024; Viveros-Lizondo et al., 2024). Estos
hallazgos sugieren que la composicion de levaduras en las
mieles es mucho mas diversa de lo que histéricamente se
consideraba, especialmente cuando se tienen en cuenta pa-
rametros como el origen silvestre de las mieles o las especies
que las producen.

Por (iltimo, debemos destacar que se ha demostrado que
muchas de estas levaduras osmdfilas producen sustancias
que podrian actuar como osmoprotectoras intracelulares, ya
sea de enzimas como de estructuras celulares. Entre estas
se pueden mencionar los polialcoholes (por ejemplo, el eri-
tritol) o los fructooligosacéaridos, que les permiten resistir el
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estrés osmatico y mantener su viabilidad (Loray, 2002). Otros
estudios, también han demostrado la produccion de estas
sustancias por parte de las levaduras y la funcién osmopro-
tectora que las mismas poseen (Moon et al., 2010; Chen et
al., 2022). A modo de ejemplo, un estudio clasico de la te-
matica analizd més de 1700 cepas de levaduras, aisladas
de miel y polen, y observd que existian miltiples especies
que eran capaces de convertir sacarosa en eritritol y fruc-
tooligosacaridos. Estos compuestos presentan rendimientos
relevantes, contribuyendo no solo a la adaptabilidad osmo-
tica de las cepas, sino resaltando su potencial funcional bio-
tecnoldgico (Park et al., 1996; Ziuzia et al., 2023). Es
esperable entonces que la composicion microbioldgica de la
miel esté dominada principalmente por estas levaduras al-
tamente especializadas, capaces de prosperar donde otras
especies no logran establecerse.

Diversidad de levaduras en mieles

Como se menciond en el apartado anterior, existe una muy
amplia variedad de cepas de levaduras presentes en las mie-
les del mundo. Esa diversidad varfa considerablemente
seg(n la region geografica de origen, el tipo de abeja y el ori-
gen floral.

Diversos estudios han demostrado la importancia del origen
geografico sobre la diversidad de levaduras que pueden ser
encontradas en la miel. Particularmente para Norteamérica,
estudios realizados en México, permitieron identificar diver-
sas especies, entre ellas Kluyveromyces marxianus, Sac-
charomyces pastorianus (Sinonimia: Saccharomyces
carlsbergensis) y Nakaseomyces glabratus (Sinonimia: Can-
dida glabrata) (Pardinas Rios, 2016) y Starmerella apicola
(Lizama Canto, 2011), en tanto que, en Estados Unidos se
han podido identificar especies como Debaryomyces hanse-
nii (de Oliveira Scoaris et al., 2021). Hacia el otro extremo
del continente, en Argentina, existen estudios que analizaron
la diversidad en mieles de la Patagonia, mostrando similitu-
des y contrastes entre las especies encontradas en mieles
de Chubut, Rio Negro y Neuquén (Kleinjan et al., 2024). Como
especies representativas en las tres regiones se menciona
por ejemplo a Starmerella magnoliae y a Pichia membrani-
faciens. Por el contrario, se resalta la presencia diferencial
de Nakaseomyces glabratus, Saccharomyces uvarum vy
Rhodotorula mucilaginosa en Neuquén. Este trabajo de-
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muestra que, incluso dentro de una misma region, los sitios
de origen pueden impactar en las cepas de levadura encon-
tradas. En este sentido, también existen estudios mixtos que
contrastan la presencia diferencial de levaduras en distintas
regiones de América. Por ejemplo, en un muestreo realizado
en cinco colmenas de Brasil y cuatro colmenas de Estados
Unidos, permitié identificar 47 especies pertenecientes a 29
géneros. En Brasil el microbioma estuvo dominado por Au-
reobasidium sp. y Candida orthopsilosis, mientras que en
Estados Unidos la especie mayoritaria fue Debaryomyces
hansenii (de Oliveira Scoaris et al., 2021).

Si analizamos lo que sucede en Europa, podemos encontrar
diferencias respecto de las especies que se observan. Por
ejemplo, en Espafia, un analisis sobre 126 mieles del no-
roeste del pais arrojo que Metschnikowia sp. aparece como
especie mayoritaria, en el 54 % de las muestras (Seijo et al.,
2011), mientras que, en Portugal, pudo identificarse de forma
diferencial Meyerozyma caribbica (Roxo, 2023). Por otro
lado, en Italia, se aislaron cepas de Debaryomyces hansenii,
Naganishia uzbekistanensis (Sinonimia: Cryptococcus uz-
bekistanensis), Meyerozyma guilliermondii, Hanseniaspora
uvarum, y Starmerella roseus, entre otras (Sinacori et al.,
2014, Agarbati et al., 2024) y en Hungria, a partir de inves-
tigaciones realizadas por Molnar y colaboradores (2025), se
encontraron en mayor proporcion especies de Zygosaccha-
romyces y Starmerella y en menor proporcion Rhodotorula
mucilaginosa , Sporobolomyces roseus, Filobasidium mag-
num y Aureobasidium pullulans, entre otras.

Asimismo, si nos enfocamos en estudios realizados en Asia,
se puede observar aun mayor diversidad. Por ejemplo, en
mieles de China y solo considerando muestreos en la ciudad
de Xinxiang, se encontraron las siguientes especies: Zygo-
saccharomyces siamensis, Aureobasidium pullulans, Na-
ganishia albida, Saccharomyces cerevisiae, Wickerh
amomyces anomalus, Rhodotorula glutinis, Pichia kluyveri,
Barnettozyma californica, Rhodotorula kratochvilovae, Can-
dida tropicalis y Pichia terricola. Los autores proponen que
esa alta diversidad observada podria atribuirse a que fueron
analizados distintos tipos de mieles. En mieles de Indonesia
y Malasia, se identificaron especies como Debaryomyces
hansenii, Priccomyces melissophilus, Cystobasidium mi-
nutum, Meyerozyma guillermondii, Z. mellis y Z rouxii (Mag-
dalena et al., 2024; Ullah et al., 2024).

Considerando una perspectiva alternativa, mltiples estudios
han sefialado que la diversidad de levaduras presentes en
la miel puede verse influenciada por la especie que da origen
ala misma. Estudios comparativos muestran que las mieles
provenientes de abejas meliferas (Apis mellifera) tienden a
presentar una composicion fiingica consistente a nivel mun-
dial, frecuentemente dominada por osmdfilas clasicas (Zygo-
saccharomyces, Saccharomyces). Por otro lado, las abejas
sin aguijon (Melipona sp., Tetragonisca sp.) exhiben mayor
variabilidad taxonémica respecto de las levaduras que se
encuentran relacionadas con ellas y, en muchos casos, una
mayor abundancia relativa de géneros como Starmerella,
Candida, Kazachstania y Schizosaccharomyces entre otros.
Estas diferencias han sido documentadas mediante diferen-
tes técnicas, las cuales demuestran composiciones flingicas
distintas entre especies del género Apis y del género Meli-
pona, en diferentes regiones tropicales y templadas (Eche-
verrigaray et al., 2021; Rutkowski et al., 2023; da Silva et
al., 2024, Silva-Cerqueira et al., 2024; Roque et al., 2024).
En un estudio comparativo realizado en Yucatan (México), se
analizd la microbiota fingica de mieles obtenidas de A. me-
llifera y de la abeja sin aguijon Melipona beecheii mediante
la secuenciacion de sus ITS (Internal Transcribed Spacers).
Los resultados revelaron estructuras comunitarias clara-
mente diferenciadas: la miel de A. mellifera presenta un per-
fil fingico mas uniforme y similar al de otras regiones,
mientras que la miel de M. beecheii exhibe una composicion
radicalmente distinta, probablemente influenciada por dife-
rencias en el panal, su fisiologia y comportamiento de cada
especie (Jacinto-Castillo et al., 2022). Estos patrones se co-
rrelacionan con estudios realizados en Brasil, donde se iden-
tificd una mayor riqueza y diversidad de levaduras en mieles
de abejas sin aguijon como M. scutellaris, Nannotrigona
testaceicornes y Tetragonisca angustula, a partir de las cua-
les se aislaron especies como Kazachstania exigua, Star-
merella lactis-condensi, Schizosaccharomyces pombe
(Barbosa et al., 2016; Fernandes et al., 2018; da Silva et al.,
2024). Esto podria estar relacionado con la fisiologia, habitat
y dindmica social especifica de cada especie de abeja, lo que
influirfa no solo en la composicion, sino también en la den-
sidad de las levaduras que colonizan la miel (Rutkowski et
al., 2023).

Por (iltimo, en cuanto al origen floral de la miel, un analisis
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comparativo realizado en China, mediante ensayos de gend-
mica y secuenciacion, encontré que las mieles de origen mul-
tifloral presentan una mayor riqueza flingica que las mieles
de origen monofloral (Xiong et al., 2022). Entre las especies
mas frecuentes en mieles monoflorales destacan Bettsia
alvei o Yarrowia lipolytica, mientras que en mieles multiflo-
rales son mas comunes géneros como Zygosaccharomyces
0 Saccharomyces. Estas variantes sugieren que la compo-
sicion de la miel puede estar determinada en buena parte
por la flora visitada por las abejas y que los diferentes néc-
tares aportan distintos microhabitats y fuentes de inoculacion
para las levaduras (Xiong et al., 2022; Luca et al., 2024).

Métodos actuales de identificacion

La identificacion de levaduras asociadas a la miel ha evolu-
cionado con el tiempo desde los enfoques clasicos, basados
en aislamiento por cultivo, hacia técnicas moleculares de
alta resolucion. Los métodos convencionales consisten en
cultivar muestras de miel en medios selectivos, seguidos de
pruebas bioquimicas y morfoldgicas para una caracterizacion
preliminar. Aunque estas técnicas permiten la recuperacion
de levaduras viables y la evaluacion de su fisiologia, presen-
tan limitaciones al subestimar la diversidad real, ya que mu-
chas especies no son cultivables en condiciones de
laboratorio estandar (Kurtzman et al., 2011; Rodrigues et al.,
2018). Al mismo tiempo, la comparacion entre ensayos mor-
fofisioldgicos y métodos moleculares, ha evidenciado que los
primeros son poco confiables para la identificacion inequi-
voca de levaduras cuando se utilizan de forma (inica, mien-
tras que los métodos moleculares resultan sélidos para dicha
identificacion (Rodrigues et al., 2018; Lannutti et al., datos
aun no publicados).

Las técnicas moleculares constituyen una opcion confiable
para la identificacion de un gran n(imero de especies, debido
a su alto nivel de especificidad. Por ejemplo, aquellas que
estan basadas en la amplificacion y secuenciacion de la re-
gion ITS (Internal Transcribed Spacer), se han convertido en
el estandar para la identificacion taxondmica de levaduras
en miel y polen (Carvalho et al., 2010). Esta herramienta per-
mite discriminar entre especies cercanas con alta precision
y ha sido ampliamente utilizada para describir comunidades
complejas en mieles monoflorales y multiflorales (Ullah et
al., 2024; Molnar et al., 2025). Esta aproximacion supera las

y/Il Ciencias Exactas, Naturales, Experimentales y de la Salud

limitaciones del cultivo, permitiendo detectar especies raras
o de baja abundancia, asf como levaduras que dependen de
interacciones simbitticas especificas para crecer (Lannutti
et al., datos ain no publicados).

Mas recientemente, la implementacion de la tecnologia NGS
(Next Generation Sequencing) ha revolucionado este tipo de
estudios. Plataformas como lllumina, MiSeq o PacBio per-
miten realizar analisis metagendmicos y de metabarcoding,
generando perfiles comunitarios completos, revelando no
solo la identidad de las especies, sino también su abundan-
cia relativa y posibles funciones ecolégicas (Balzan et al.,
2020; Xiong et al., 2022). Diversos estudios han demostrado
que la miel alberga una microbiota fiingica muy diversa,
mucho mas de lo que se estimaba con métodos tradicionales,
incluyendo géneros raramente reportados (Bovo et al., 2018;
Rodrigues et al., 2018; Zhang et al., 2025). De esta forma,
las técnicas moleculares constituyen hoy una estrategia
complementaria esencial para la caracterizacion integral de
los microorganismos presentes en la miel de abejas, entre
ellos la identificacion de diferentes cepas de levaduras (Lan-
nutti et al., datos atin no publicados).

Funcién ecoldgica y Potencial Biotecnoldgico

La miel posee varios compuestos antimicrobianos que matan
0 suprimen el crecimiento y la proliferacion de un amplio es-
pectro de microorganismos, incluidos patdgenos multirresis-
tentes (Nolan et al., 2019; Combarros-Fuertes et al., 2020).
Particularmente, las levaduras presentes en la miel juegan
un papel ecoldgico relevante al mediar interacciones micro-
bianas a través de estrategias competitivas. Esto deriva en
un gran potencial para distintas industrias, entre ellas las
involucradas en la alimentacion o la salud (Vicente et al.,
2020; Kregiel et al., 2022; 2023). Algunas especies pueden
producir proteinas tdxicas, que inhiben el crecimiento de
otras especies que pueden resultar en una competencia di-
recta a su crecimiento, pero que al mismo tiempo represen-
tan una amenaza patogénica para los seres humanos. Por
ejemplo, Zygosaccharomyces bailii secreta zygocina, una
toxina que es capaz de inhibir el crecimiento de Candida al-
bicans, Candida krusei y Candlida glabrata, entre otras (Wei-
lery Schmitt, 2003). Ademas, estas interacciones en la miel
producen una serie de moléculas antimicrobianas, como por
ejemplo surfactantes, péptidos antimicrobianos y antibidti-
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cos, entre otros. Estos contribuyen a las estrategias defen-
sivas de la miel, favoreciendo su relevancia como reservorio
ecologico activo para sustancias de interés (Brudzynski,
2021).

Otras levaduras osmdfilas como Metschnikowia pulche-
rrima, ofrecen potencial biotecnoldgico como agentes de bio-
control. Esta levadura, por ejemplo, produce pulcherrimina,
un pigmento que secuestra hierro del medio y que también
tiene actividad citotdxica, inhibiendo o limitando asf el cre-
cimiento de distintos patdgenos como Candida spp., Peni-
cillium spp. y Aspergillus spp. (Kregiel et al., 2023). En el
ambito agricola, otras especies del mismo género, como
Metschnikowia andauensis y Metschnikowia citriensis, han
demostrado un alto potencial en el biocontrol de hongos fi-
topatdgenos postcosecha, como Penicillium expansum en
manzanas y peras, asi como Geotrichum citri-aurantii, cau-
sante de la podredumbre en citricos (Spadaro et al., 2013;
Wang et al., 2020; Settier-Ramirez et al., 2021).

Por otro lado, la fermentacidn llevada a cabo por las levadu-
ras adaptadas a los ambientes de alta concentracion de az(i-
cares propone alternativas tecnologicas novedosas para las
industrias farmacéutica, cosmética y enoldgica (Haniffadli
et al., 2024). Estas levaduras pueden, por ejemplo, trans-
formar azlicar en compuestos Gtiles como etanol, acido acé-
tico o metabolitos secundarios que enriquecen aromas y
sabores (Luca et al., 2024; Mota y Vilela, 2024). Asi, mas
alla de su papel de fermentadoras no deseadas en miel,
estas levaduras representan un recurso potencial para la
biotecnologia alimentaria, en particular para la produccion
de bebidas fermentadas artesanales o ingredientes funcio-
nales, aprovechando exclusivamente su tolerancia osmética
y capacidad metabolica (Kleinjan et al., 2024; Praveen y
Brogi, 2025). Por ejemplo, el género Metschnikowia, juega
un papel significativo en la elaboracion de vino y ha sido es-
tudiado extensamente (Morera et al., 2022; Puyo et al., 2023;
Staniszewski y Kordowska-Wiater, 2023). La aplicacion de
este género se extiende mas alla de la produccidn de alcohol,
y sirve para mejorar el sabor y el aroma de los vinos, consi-
deraciones criticas en la industria vitivinicola, asi como tam-
bién para prevenir el crecimiento microbiano no deseado
durante la fermentacion (Binati et al., 2023; Canonico et al.,
2023; Puyo et al., 2023).

Finalmente, la actividad antibacteriana de algunas de estas

levaduras sirve como un ingrediente activo para la industria
cosmética. Esta industria utiliza, entre otras, a Metschniko-
wia agaves y Metschnikowia reukaufii por la produccion de
sustancias relacionadas con la funcion de barrera de la piel
y anti edad (Haniffadli et al., 2024). Todo esto, en su con-
junto, sugiere el desarrollo de nuevas rutas de investigacion
para determinar, desarrollar y aplicar el potencial biotecno-
légico de estas levaduras meliferas en distintas industrias.

Discusion y Conclusiones

La evidencia recopilada demuestra que la miel constituye un
habitat singular donde convergen factores fisicoquimicos ex-
tremos, como |a alta osmolaridad, acidez, bajo contenido de
agua y la presencia de compuestos antimicrobianos. Estos
factores seleccionan de forma estricta la microbiota aso-
ciada, con particular hincapié en las levaduras osmotoleran-
tes (Alshareef et al., 2022; Luca et al., 2024). Si bien géneros
como Zygosaccharomyces, Starmerella, Metschnikowia y
Candida han sido identificados con frecuencia, estudios re-
cientes realizados con nuevas tecnologias de identificacion,
han revelado que la diversidad fingica en mieles del mundo
es mucho mayor de lo que se crefa con base en métodos tra-
dicionales de cultivo. Estos hallazgos nos obligan a reconsi-
derar la vision reduccionista que limitaba la microbiota
flngica de la miel a unos pocos taxones recurrentes, indi-
cando un panorama mas complejo y dindmico. Al mismo
tiempo, también podemos concluir que la combinacion de
técnicas de analisis constituye una estrategia complemen-
taria esencial para caracterizar de manera integral la diver-
sidad de levaduras en la miel.

De igual manera, es interesante destacar que atin hoy per-
sisten importantes vacios de conocimiento. Tal como se
muestra en este trabajo, la mayoria de los estudios disponi-
bles se concentran en mieles de A. mellifera y en un nimero
relativamente limitado de regiones geograficas, mientras que
la diversidad de levaduras en mieles producidas por abejas
sin aguijon o en ecosistemas tropicales y subtropicales sigue
estando subexplorada (Tauber et al., 2022; Rutkowski et al.,
2023; Silva-Cerqueira et al., 2024). Incluso, no se ha llegado
al punto de diferenciar siquiera basandose en el linaje de A.
mellifera en cuestion. Asimismo, las diferencias derivadas
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del origen de la colmenay de las distintas practicas apicolas
aplicadas, a(in no se comprenden plenamente (Xiong et al.,
2022) y deberfan ser estudiadas exhaustivamente.

Al mismo tiempo, gran parte de la evidencia disponible pro-
viene de zonas especificas, principalmente asociadas a ma-
yores recursos, mientras que regiones tropicales o sub-
tropicales, asf como también comunidades de abejas nativas
estan insuficientemente muestreadas. Estudios innovadores,
como un proyecto de ciencia ciudadana en Suecia (Persson
etal., 2024), demuestran que la miel puede aportar una gran
biodiversidad en cuanto a levaduras. En ese trabajo se iden-
tificaron mas de 2500 cepas, pertenecientes a mas de 70
especies (algunas de ellas desconocidas), muchas de las
cuales toleran condiciones altamente extremdfilas, produ-
ciendo metabolitos de valor biotecnoldgico aun poco estu-
diados. Por otro lado, estudios realizados en Sudafrica han
demostrado que la asociacion entre la incidencia de levadu-
ras en el néctar de las flores y los polinizadores es depen-
diente del contexto, con un fuerte componente biogeografico,
indicando que la interaccion entre polinizadores es desco-
nocida y debe ser estudiada en profundidad (de Vega et al.,
2009), evaluando a posteriori el impacto que esta tenga
sobre la miel producida y su microbiota asociada. Este tipo
de hallazgos subrayan la necesidad de ampliar geografica y
taxonémicamente el muestreo, los analisis, asi como también
integrar enfoques de caracter inclusivo y participativo.
Estos vacios limitan no solo la comprension de la ecologia
microbiana de la miel, sino también la posibilidad de apro-
vechar de manera racional el potencial biotecnoldgico de sus
levaduras. Aun asi, existen estudios promisorios que permi-
ten identificar aplicaciones practicas para estas levaduras.
Como fuera mencionado, las aplicaciones son amplias con
impacto en numerosas industrias (Kregiel et al., 2022; 2023;
Haniffadli et al., 2024; Luca et al., 2024).

Como conclusion general, las futuras investigaciones debe-
ran priorizar un enfoque integrado que combine métodos de
cultivo, caracterizacion fisioldgica y de genémica funcional,
junto con estudios metagendmicos de mayor escalay en re-
giones submuestreadas. Resultara esencial evaluar no solo
la taxonomia de las levaduras presentes, sino también sus
funciones metabdlicas, su interaccion con bacterias cohabi-
tantes y su rol en la calidad, conservacion y propiedades
bioactivas de la miel. Ademas, sera crucial evaluar el perfil
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funcional de estas levaduras: actividad enziméatica, produc-
cion de compuestos bioactivos, capacidad antioxidante, po-
tencial como agentes biocontroladores y sus aplicaciones en
el contexto alimentario, farmacoldgico y/o cosmético.
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