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Contrario a los microorganismos que componen la microbiota propia de la miel, los microorganismos 

contaminantes, pueden ocasionar enormes pérdidas económicas como resultado del deterioro del 

producto. La calidad de este producto, está influenciada por microorganismos patógenos, principal-

mente levaduras, y bacterias formadoras de esporas. Los métodos convencionales de detección de 

microorganismos incluyen el empleo de medios de cultivo. A pesar de que esta metodología no es 

costosa requiere tiempo para la lectura de los resultados. En la actualidad el empleo de Reacción en 

Cadena de la Polimerasa y sus variantes han ido ganando terreno como herramientas útiles para la 

detección de microorganismos en la miel. Siendo ampliamente usados debido a su alta especificidad, 

sensibilidad, y capacidad de procesamiento de grandes cantidades de muestras.  

 

Contrary to the microorganisms that make up the honey's own microbiota, contaminating microor-

ganisms can cause enormous economic losses as a result of product deterioration. The quality of this 

product is influenced by pathogenic microorganisms, mainly yeasts, and spore-forming bacteria. 

Conventional methods of detecting microorganisms include the use of culture media. Although this 

methodology is not expensive, it requires time to read the results. Currently, the use of Polymerase 

Chain Reaction and its variants have been gaining ground as useful tools for the detection of microor-

ganisms in honey. Being widely used due to its high specificity, sensitivity, and ability to process large 

amounts of samples.  
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Introducción 

La apicultura es una actividad que contribuye al desarrollo 

económico y social del país. La miel como su principal pro-

ducto debe cumplir con ciertas características físico-

químicas, organolépticas y microbiológicas para ser consi-

derada apta para el consumo y para su comercio (Ramos et 

al, 2019). 

La miel producida por las abejas de la especie Apis mellife-

ra está compuesto de una mezcla compleja de carbohidra-

tos, y de pequeñas cantidades de proteínas, vitaminas, 

minerales, ácidos orgánicos, pólenes y cera. Este producto 

apícola, además, presenta una microbiota propia al igual 

que el resto de los productos alimenticios, con un compor-

tamiento microbiológico característico (Barroso-Arévalo et 

al, 2019; Vázquez et al,2018; Grosso, 2001). La microbiota 

propia de la miel es introducida por la abeja en la colmena 

a través del néctar, polen, o durante el grooming 

(Salamanca Grosso, G, 2001) y los microorganismos que la 

componen no daña la salud humana. 

La baja actividad de agua, pH ácido, peróxido de hidró-

geno, compuestos fenólicos, entre otros son características 

intrínsecas de la miel le permiten inhibir el crecimiento de 

la mayor parte de los microorganismos. La miel no es bac-

tericida, sino bacteriostático (Guadalupe et al, 2019) y su 

capacidad de inhibición varía dependiendo de la fuente 

floral del néctar utilizado para elaborarla. Factores exter-

nos como el clima y la manipulación por parte del humano 

también pueden influir en su capacidad inhibidora (Ramos 

et al, 2019; Suárez, Mato, Huidobro, Simal, & Sancho, 

2002; Taormina, Niemira, & Beuchat, 2001) y en la prolife-

ración de microorganismos contaminantes.  

Contrariamente a los microorganismos que componen la 

microbiota propia de la miel, los microorganismos conta-

minantes pueden ocasionar enormes pérdidas económicas 

como resultado del deterioro del producto. Además, algu-

nos patógenos resultan extremadamente difíciles de elimi-

nar de los alimentos lo que puede originar diversas enfer-

medades en los consumidores (Herrera et al,2006). 

El proceso de contaminación  puede tener lugar en varias 

etapas de la elaboración de la miel (Aguillón et al, 2013), lo 

cual puede conducir a la recolección y obtención de un 

producto final con baja inocuidad y calidad. Los microorga-

nismos patógenos causantes de enfermedades transmiti-

das por alimentos (ETA) afectan la calidad de estos produc-

tos y disminuye su venta en el mercado. La lucha contra 

estos microorganismos requiere de procedimientos ade-

cuados y de inspección sanitaria. En este sentido, el desa-

rrollo de métodos cada vez más rápidos y efectivos para la 

detección e identificación de bacterias y hongos nocivos en 

la cadena productiva es de mucha importancia.  

Las técnicas de identificación de ETA basadas en el cultivo 

y en las características fenotípicas de las bacterias son la-

boriosas y pueden requerir varias semanas para obtener 

resultados La aplicación de métodos de detección indepen-

dientes de cultivo, como la Reacción en cadena de la poli-

merasa (PCR, por sus siglas en inglés) es una valiosa alter-

nativa molecular recomendada para la detección de micro-

organismos debido a su gran especificidad, sensibilidad y 

menor tiempo. Sin embargo, esta metodología aún requie-

re validación internacional (Herrera et al, 2019). 

Teniendo en cuenta esto, el objetivo de este trabajo fue 

realizar una recopilación bibliográfica de los microorganis-

mos normales y contaminantes de la miel, así como la utili-

dad, ventajas y desventajas de las herramientas molecula-

res como método de identificación de estos microorganis-

mos en la miel, las nuevas tendencias en su uso para el 

diagnóstico y los esfuerzos actuales tendientes a su estan-

darización internacional. 

Microbiota habitual 

La microbiota normal de la miel comprende bacterias del 

género Bacillus, tanto en estado esporulado como en sus 

formas vegetativas. Dichos microorganismos no tienen 

acción negativa sobre la miel y no son peligrosos para la 

salud humana.  (Tabla 1). 

Los mohos que se encuentran en algunas mieles, pertene-

cen fundamentalmente a los géneros Penicillium y Mucor. 

En cuanto a las levaduras, las especies más frecuentes son 

Saccharomices bisporus variedad mellis, Saccharomices 

rouxii, Saccharomices bailii variedad osmophilus, los cuales 

son microorganismos osmófios o sacrofios. Otros agentes 

encontrados pertenecerían a los géneros Schizosaccha-

romyces y Torula (Agusto 2019, Namine et al, 2019). 

Microbiota contaminante 

La miel comercialmente vendida contiene un mínimo de 

contaminación microbiana, la cual puede contaminarse en 

forma primaria a partir de microorganismos provenientes 

del polen, del tracto digestivo de las abejas, del medio am-

biente o del néctar, o de manera secundaria a partir de 

prácticas no totalmente higiénicas ocurridas durante la 

manipulación de la misma. La calidad de este producto, 

está influenciada por microorganismos patógenos, princi-

palmente levaduras, y bacterias formadoras de esporas 

(Alippi et al; 2019, Molan, 1992a, 1992b; Mundo et al., 

2004; Snowdon y Cliver, 1996). Dichas bacterias han sido 

descritas como las principales fuentes de contaminación 

del tracto digestivo de larvas y abejas adultas, de los pana-

les de cría, polvo ambiental, aire, tierra, superficies de po-

len, néctar y flores (alippi et al; 2019, Gilliam, 1979, 1997; 



Rojas et al.                                                                                                                                                                                                                  Apiciencia XXIV (No. 1)(2022)  

 3 

Gilliam y Perst, 1978; Gilliam y Valentine, 1976). 

Además, existe la posibilidad de contaminación de la miel 

a partir de hongos del tipo Acosphaera apis (Orden Acosp-

haerales) y Acosphaera major (Modesto et al; 2015). Adi-

cionalmente, se ha reportado la presencia de Bettsya alvei 

o moho del polen, el cual se encuentra en la miel en forma 

de esporas.  

Microorganismos pertenecientes a la familia Entero-

género Bacillus 

Bacillus amyloliquefaciens 

Bacillus badius, 

Bacillus cereus sensu lato 

Bacillus circulans, 

Bacillus clausii 

Bacillus firmus 

Bacillus flexus 

Bacillus licheniformis 

Bacillus megaterium 

Bacillus pumilus 

Bacillus simplex 

Bacillus subtilis 

Brevibacillus borstelensis 

Brevibacillus brevis 

Brevibacillus laterosporus 

Lysinibacillus fusiformis 

Lysinibacillus sphaericus 

género Paenibacillaceae 

Paenibacillus apiarius 

Paenibacillus larvae 

Paenibacillus polymyxa y Rum-

meliibacillus stabekisii 

Tabla 1. La comunidad de bacterias aeróbicas formadoras de esporas reportadas en la miel (Alippi, 1995; Alippi et al, 

2004; Alippi y Abrahamovich, 2019; lopez et al, 2019; Evans y Amstrong, 2006; Snowdon y Cliver, 1996; Wen et al, 2017, 

Alippi et al, 2019).  

bacteriaceae y Clostridiaceae como Salmonella y Clostri-

dium Sulfioreductores, respectivamente, también han 

sido detectados en la miel (Collins, C.H. y col., 1999). Ade-

más han sido encontradas en la miel, esporas de C. botuli-

num tipo G, aunque en bajos niveles, (Monetto, A y col., 

1999). La presencia de esporas de este clostridio es en 

especial peligrosa para bebés y niños de corta edad 

(Centorbi, 1999), siendo causante del Botulismo infantil.  

También se han detectado otros microorganismos pató-

genos para el hombre como Staphylococcus aureus y B. 

cereus. La legislación exige la ausencia total de microor-

ganismos patógenos o toxinas patógenas, así como la 

ausencia de Enterobacteriaceae, Escherichia coli y Salmo-

nella y Shigella. 

Identificación de microorganismos en la miel 

Los métodos convencionales de detección de microorga-

nismos requieren que la bacteria a detectar forme una 

colonia en un medio de cultivo, lo cual es en sí mismo una 

de las limitantes de estos métodos. La detección de mi-

croorganismos mediante cultivo no implica una gran in-

versión económica ni gasto en material excesivo. Sin em-

bargo, necesita mano de obra suficiente para la prepara-

ción de los medios de cultivo apropiados y el registro de 

resultados.  De modo que se requieren varios días antes 

de la obtención del resultado (Rodríguez et al, 2009). 

Reacción en cadena de la polimerasa 

Los avances en la instrumentación e implementación de 

los descubrimientos de la bioquímica y la biología mole-
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cular permiten utilizar la información genética de los mi-

croorganismos como herramienta de identificación y cuan-

tificación (Rojas et al, 2006). En la actualidad se han reali-

zado numerosos estudios donde se emplea la PCR como 

alternativa para la identificación de microorganismos en la 

miel (Tabla 2) ( Rossi et al , 2018, López el at, 2019, Rojas 

et al 2006). 

Las herramientas moleculares basadas en PCR constituyen 

uno de los métodos más ampliamente usados debido a su 

alta especificidad, sensibilidad, y capacidad de procesa-

Microorganismos Métodos empleados Referencia 

Clostridium botulinum 

Staphylococcus aureus 

Staphylococcus epidermidis 

Pseudomonas aeruginosa 

Escherichia coli 

Salmonella enteritidis 

Listeria monocytogenes 

PCR Zamora et al,  2011 

género Bacillus PCR Alvarez  2012 

Paenibacillus larvae qPCR Franca et al, 2018 

Bacillus 

Brevibacillus, 

Lysinibacillus, 

PCR López et al ,2019 

Coliformes totales PCR Ramos 2019 

Clostridium 

botulinum 

PCR-ELISA, 

PCR 

Hielm et al, 1998; 

Fach et al, 2002 y 

Nevas et al, 2002 

Bacillus 

Brevibacillus, 

Paenibacillus larvae 

Lysinibacillus, 

Rummeliibacillus 

PCR-RFLP López et al, 2018 

Paenibacillus larvae 

Melissococcus plutonis 

Ascosphaera apis 

PCR multiplex Maldonado et al, 2018 

Coliformes totales PCR Ramos et al,  2019 

Paenibacillus larvae PCR Silva et al, 2017 

Tabla 2. Identificación de microorganismos en la miel mediante métodos moleculares. 

miento de grandes cantidades de muestras. La PCR es una 

reacción enzimática in vitro que amplifica la secuencia 

blanco de ADN durante varios ciclos (Tamaya el at, 2013). 

En esta metodología un factor clave es la correcta selec-

ción de la secuencia blanco a amplificar. Esta secuencia 

debe permitir la identificación del microorganismo de 

interés de forma específica, independientemente de la 

presencia de otras fuentes de ADN (microorganismos 

concomitantes o la muestra misma). Las diferencias en la 

secuencia de genes ortólogos pueden servir como herra-

mienta útil en la tipificación de diferentes cepas y seroti-

pos de una misma especie o de especies cercanas filoge-

néticamente (Rojas et al, 2006). La PCR muestra paráme-

tros de sensibilidad y especificidad analíticas válidos para 

la detección de microorganismos en la miel, (López et 

al ,2019). 

Reacción en Cadena de la Polimerasa en Tiempo 

Real y PCR Multiplex 

La Reacción en Cadena de la Polimerasa en Tiempo Real 

(qPCR), como su nombre lo indica permite registrar o de-

tectar la secuencia de ADN amplificada en tiempo real 

mediante el empleo de una molécula fluorescente. De 

modo que no se requiere la evaluación de los productos 

mediante electroforesis en gel de agarosa o poliacrilami-

da, a diferencia de la PCR convencional. Entre las molécu-

las fluorescentes más empleadas se encuentran el SYBR 

Green y las sondas de hidrólisis (TaqMan) (Leal 2011). 
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Una de las 

ventajas más grandes que tiene esta variación de la PCR es 

la realización en condiciones libres de contaminación y 

poco o nada manipulación del operario en el caso de ser 

automatizado el ensayo (Kubista, 2006). Además, en com-

paración con la PCR convencional esta variante genera re-

sultados que pueden ser cuantificados siempre que la cali-

dad del ADN amplificado sea el adecuado. Adicionalmente, 

aporta mayor sensibilidad y seguridad para el operario al 

evitar el uso de reactivos cancerígenos como el bromuro de 

etidio (Gómez et al, 2011) (Butler, 2007). La qPCR según la 

norma ISO 16140 del 2003 y la Asociación Francesa de Nor-

malización (AFNOR) es un método de cribado alternativo 

para la evaluación de patógenos en alimentos (Huertas et 

al ,2019). 

La PCR multiplex es una técnica que permite la detección 

simultánea de diferentes fragmentos de ADN en una mis-

ma mezcla de reacción. De modo que esta técnica permite 

identificar la presencia de diferentes microorganismos en 

una misma muestra.  

Entre los factores que limitan la aplicación de la PCR en la 

identificación de microorganismos patógenos en muestras 

de alimentos destaca la presencia de sustancias que pue-

den ejercer un efecto inhibitorio sobre la reacción en 

muestras de alimentos, clínicas y ambientales ha sido re-

portada por varios autores ( Fach et al, 2002; Nevas et 

al,2002; Ymamada et al, 1999; Lindstrom et al; 2001). Entre 

los compuestos identificados que ejercen un efecto negati-

vo sobre la PCR se encuentran los polisacáridos, las grasas, 

proteínas e iones metálicos presentes en las matrices ali-

menticias (Rossen et al, 1992). Además, algunas sales usa-

das comúnmente en los protocolos de extracción de ácidos 

nucleicos también pueden inhibir la PCR (Al-Soud et 

al,2001). 

Debido a la alta concentración de carbohidratos (al menos 

80% de azúcar)( Pineda et al, 2019), la miel es una matriz 

muy compleja y el aislamiento del ADN no es una tarea 

fácil, los azúcares copurificados con ADN objetivo podrían 

inhibir la polimerasa utilizada en la amplificación por PCR 

(Olivieri et al, 2012). Por lo que todo protocolo debe opti-

mizarse para garantizar una cantidad suficiente de ADN 

libre de sustancias inhibidoras de PCR. 

Conclusiones  

La disminución de la contaminación e infección por patóge-

nos en la miel de abeja es una de las prioridades en la co-

mercialización a nivel mundial. El control microbiológico 

estricto en la cadena de producción de alimentos y dispo-

ner de pruebas confiables, rápidas e internacionalmente 

aceptadas para la determinación de microorganismos pató-

genos, no patógenos o que disminuyen la calidad de la mis-

ma, dañando su valor a nivel de mercado es imprescindi-

ble. Se ha demostrado a lo largo de los años que la amplifi-

cación del ADN mediante la PCR y todas sus variantes, es 

una herramienta poderosa en el diagnóstico microbiológico 

permitiendo la identificación de numerosos microorganis-

mos propios y contaminantes de la miel.  

Sin embargo, su empleo en la industria alimenticia es limi-

tado. Su uso aún necesita mayor investigación y desarrollo 

de metodologías para alimentos específicos. 
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