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Resumen

La dieta es un factor que impulsa la composicion y
el metabolismo de la microbiota intestinal (M-I),
y los macronutrientes ejercen un gran impacto en la
(M-I). Los carbohidratos no digeribles pueden producir
marcados cambios en la (M-I), las fibras dietéticas son
los principales impulsores de la composicion y funcion
de la (M-I), permiten estimular el predominio de una
(M-I) capaz de utilizar estos sustratos como fuente de
energia, pero estos efectos dependen tanto del tipo de
fibra como de la composicion inicial de la (M-I) de
un individuo. El metabolismo proteico por la (M-I) da
como resultado productos adicionales, algunos de los
cuales son potencialmente daifiinos para la salud del
huésped. Firmicutes, Bacteroidetes y Actinobacteria
son los tres filos principales que habitan en el intestino
grueso humano. El género Bacteroides se asocia con
dietas basadas en carne, las familias Ruminococcaceae
y Lachnospiraceae con dietas ricas en polisacaridos
complejos de plantas y el género Prevotella con dietas
altas en azlcar pero bajas en grasas y proteinas. La
dieta puede usarse para modular la composicion y
el metabolismo de la (M-I). Una estrategia dietética
para modular (M-I) es el consumo de fibra dietética y
prebioticos. Esta revision tiene como objetivo describir
conocimiento sobre la (M-I), orientado hacia un uso de
la dieta para proporcionar beneficios a la salud humana..

Palabras clave: alimentos saludables, bacterias
intestinales, diversidad microbiana, fibras dietéticas,
patrones dietéticos, salud.
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Abstract

iet is a factor driving the composition and

metabolism of the gut microbiota, and
macronutrients have a great impact on microbiota.
Dietary non-digestible carbohydrate can produce
marked changes in the gut microbiota, dietary fibers
are major drivers of gut microbiota composition and
function, stimulating the dominance of bacteria able
to utilize these substrates as energy source, but these
effects depend on both the type of fiber and the initial
composition of an individual’s gut microbiota. Protein
metabolism by gut microbiota results in additional
products, some of which are potentially harmful to host
health. Firmicutes, Bacteroidetes and Actinobacteria
are the three major phyla that inhabit the human large
intestine. The genera Bacteroides is associated with
meat-based diets, the families Ruminococcaceae
and Lachnospiraceae are associated with diets rich
in complex plant polysaccharides, and the genera
Prevotella is associated with diets high in sugar but
low in fat and protein. Diet can be used to modulate
the composition and metabolism of the gut microbiota.
One dietary strategy for modulating the microbiota is
consumption of dietary fiber and prebiotics. This review
aims at describing knowledge about gut microbiota,
oriented towards a use of diet to provide benefits to
human health.

Key words: healthy foods, gut bacteria, microbial
diversity, dietary fibers, dietary patterns, health.
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Introduccion

La microbiota intestinal humana esta influenciada
por varios factores (Graf et al., 2015). La dieta y
el estilo de vida moderna, entre otros, ha contribuido
a generar un cambio en los patrones de colonizacion
microbianos alterando la composicion de la microbiota.
La dieta es considerada como uno de los principales
impulsores en la conformacion de la microbiota
intestinal a lo largo de la vida (Thursby y Juge, 2017).
La relacion existente entre la microbiota intestinal, la
salud y la enfermedad, al mismo tiempo se relaciona
con diferentes patrones alimentarios, entre ellos los
caracterizados por abundancia de cereales, tubérculos,
frutas y otros vegetales, y los que se basan en un consumo
de alimentos refinados, carnes y otros productos de
origen animal.

Como las bacterias se especializan en la
fermentacion de diferentes sustratos, las dietas pueden
proporcionar una gama de factores promotores del
crecimiento y de inhibicion del crecimiento para
filotipos especificos (Flint et al., 2012; Graf et al.,
2015). La interaccion entre componentes de la dieta y la
microbiota intestinal podria ser, en parte, responsable de
sus beneficios para la salud (Etxeberria et al., 2016).

Por evidencias de que alteraciones dietéticas
producen cambios en la microbiota intestinal, existe un
marcado interés sobre el papel de los microorganismos
en la fisiologia humana y diversas estrategias se han
desarrollado para intentar corregir trastornos modulando
la composicion de la microbiota intestinal.

La literatura sobre estudios experimentales
y clinicos orientados a describir los efectos de la
microbiota en respuestas fisiologicas de los huéspedes
es abundante y los descubrimientos estan abriendo
nuevos caminos en la comprension de diversas
enfermedades inflamatorias y metabolicas, entre otras.
Preponderantemente se ha manifestado en la literatura
el interés sobre como la dieta influye en la composicion
y funcionalidad de la microbiota intestinal.

Para la revision se consultd literatura
disponible en bases de datos, complementariamente,
con opciones de busqueda de articulos publicados por
editoriales; PubMed, Nature Research/Springer Nature,
British Journal of Nutrition, Science/AAAS, entre otras.

El objetivo de esta revision es resumir parte de
la evidencia de estudios en humanos publicados sobre
el papel de la dicta en la composicion de la microbiota
intestinal, orientados hacia la salud humana.

Microbiota intestinal y dieta
Los microorganismos colonizan practicamente todas
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las superficies del cuerpo humano que estan expuestas
al entorno externo; incluye la piel, la cavidad oral, el
tracto respiratorio, urogenital y el gastrointestinal. El
tracto gastrointestinal es el mas densamente colonizado
y la compleja comunidad de microorganismos que alli
reside o pasa a través de ella se conoce como microbiota
intestinal (Gerritsen et al., 2011).

En el vocabulario utilizado para describir
las comunidades microbianas, la palabra microbiota
representa un conjunto de microorganismos que
reside en un entorno previamente establecido, como el
intestino humano; y el microbioma comprende todo el
material genético dentro de una microbiota.

Las bacterias que viven en nuestros intestinos,
antes “flora intestinal” o “microflora intestinal”, ahora
“microbiota intestinal”, se desarrollan posterior al
nacimiento ya que nacemos estériles. En un bebé
amamantado la microbiota serd principalmente
bifidobacterias y sera diferente a la de un bebé
alimentado con férmulas para lactantes. Al transcurrir
el tiempo la microbiota es influenciada por la dieta, el
entorno, el uso de antibioticos. Como adultos jovenes,
nuestra microbiota intestinal contiene 100 billones
de microorganismos, incluyendo como minimo 1000
especies diferentes de bacterias. Solo 1/3 es comiin en
todas las personas y los otros 2/3 son especificos de
cada persona. Con el paso de los afios, como personas
mayores, la microbiota sera diferente a la de adultos
jovenes. No obstante, de acuerdo con Bian et al.
(2017), en el caso de personas mayores saludables, la
microbiota puede ser similar a la de adultos jovenes
saludables. El ecosistema microbiano que se encuentra
en personas extremadamente ancianas, esta enriquecido
en Akkermansia, Bifidobacterium 'y la familia
Christensenellaceae, asociadas a la salud (Biagi ef al.,
2016). Existe relacion entre la dieta, la microbiota y el
estado de salud, e indica un papel para las alteraciones
de la microbiota impulsadas por la dieta en diferentes
tasas de deterioro de la salud con el envejecimiento
(Claesson et al., 2012).

La microbiota intestinal desempefia un papel
en los procesos metabolicos, nutricionales, fisiologicos
e inmunologicos en el cuerpo humano. Participa en
la defensa contra patdgenos por mecanismos como
la resistencia a la colonizacién y la produccion de
compuestos antimicrobianos. Ademas, la microbiota
intestinal participa en el desarrollo, la maduracion y el
mantenimiento de las funciones sensoriales y motrices
gastrointestinales, la barrera intestinal y el sistema
inmune de la mucosa (Gerritsen et al., 2011).

La microbiota puede adaptar su composicion a
la dieta, p. ej., japoneses pueden digerir algas marinas
de su dieta diaria gracias a enzimas que su microbiota ha
adquirido de bacterias marinas (Hehemann et al., 2010;
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Figura 1. Disbiosis de la microbiota intestinal
manifestada como aumento de bacterias causantes
de enfermedades

Nishijima et al., 2016). La microbiota puede adaptarse,
no obstante, también puede ocurrir una pérdida de
balance en su composicion que tiene relacion con el
equilibrio entre las bacterias beneficiosas (salud) y las
patogenas (enfermedad) en la microbiota, una alteracion
conocida como disbiosis intestinal, y esto, genera
problemas de salud de todo tipo. En el mismo sentido,
la disbiosis puede manifestarse como el aumento de
las bacterias causantes de enfermedades (Figura 1), la
disminucion de especies bacterianas beneficiosas para
la salud y/o la reduccion de la diversidad de especies
bacterianas. Los problemas de salud son innumerables
y entre las opciones para restablecer el balance se
encuentran: una buena nutricion, los probioticos,
prebidticos y posbidticos.

Los probidticos son microorganismos vivos
(en la mayoria de los casos, bacterias) que son similares
a los microorganismos beneficiosos que se encuentran
en el intestino humano. También se les llama “bacterias
amigas” o “buenas bacterias”. Los probidticos estan
disponibles para los consumidores principalmente
en forma de suplementos dietéticos y alimentos
(NCCIH, 2018). La actual definicion de probioticos es:
“microorganismos vivos que, cuando se administran en
cantidades adecuadas, confieren un beneficio para la
salud del huésped” (Hill et al., 2014). Los prebidticos
son ingredientes alimentarios no digeribles que
estimulan el crecimiento de bacterias bifidogénicas y
acido lacticas en el tracto gastrointestinal. Tipicamente,
los prebidticos consisten en fibras dietéticas y
oligosacaridos (Patel y Goyal, 2012). No todas las fibras
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se pueden clasificar como prebidticas; sin embargo, la
mayoria de los prebiodticos se pueden clasificar como
fibras dietéticas (Slavin, 2013). Un panel de expertos en
microbiologia, nutricion e investigacion clinica actualizo
la definicion de prebidtico: “un sustrato que es utilizado
selectivamente por microorganismos huéspedes que
confieren un beneficio para la salud”. Mientras que los
probidticos son microorganismos vivos que benefician
la salud del huésped, los prebiodticos no, sino sustratos
que sirven como nutrientes para los microorganismos
beneficiosos albergados por el huésped (Gibson et
al., 2017). La introduccién de probiodticos (especies
bacterianas “benéficas” como Bifidobacterium bifidum)
o la adicion de prebidticos (como fructooligosacaridos)
que promueven el crecimiento y la actividad de ciertas
especies bacterianas son los métodos convencionales
para manipular la comunidad microbiana intestinal.
Los avances en la secuenciacion de alto rendimiento
y la metabolomica han llevado a la aparicion de
posbidticos que se pueden utilizar para manipular
directa y especificamente la funcion de la microbiota
(Klemashevich et al., 2014). Los posbidticos son
productos finales metabodlicos de las bacterias, entre
ellos el butirato, que se produce a partir de fibra
dietética, y cuando esta presente en cantidad suficiente,
se convierte en la principal fuente de energia para
células epiteliales colonicas; por otro lado el propionato,
que se transfiere al higado donde sirve como precursor
de la gluconeogénesis hepatica (Schnorr et al., 2014) y
el acetato, que cumple un papel en la capacidad de las
bifidobacterias para inhibir enteropatogenos (Fukuda
et al., 2011). El butirato, propionato y acetato, que son
acidos grasos de cadena corta, productos principales de
la fermentacion de la fibra dietética en el intestino grueso,
desempefan un papel importante en el mantenimiento
de la funcion de la barrera intestinal (Kiefer et al.,
2006; Chen et al., 2017); fundamentales en aspectos
fisiologicos del hospedador, tales como, la adquisicion
de nutrientes, la funcién inmune, la sefializacion celular,
el control de la proliferacion y proteccion de patdgenos
(Schnorr et al., 2014).

Lamayor parte de la microbiota intestinal reside en el
intestino grueso; ubicacion principal de la fermentacion
bacteriana (Korpela, 2018).

Las especies bacterianas dominantes en el tracto
gastrointestinal humano se dividen en 3 filos: el
filo Firmicutes (p. ej., Ruminococcus, Clostridium,
Eubacteria), elfilo Bacteroidetes (p. ¢j., Porphyromonas,
Prevotella) y el filo Actinobacteria (Bifidobacterium)
(Rajoka et al., 2017); Proteobacteria, Fusobacteria,
Cianobacteria y Verrucomicrobia suelen estar menos
representados (D’Argenio y Salvatore, 2015). El
unico representante conocido del filo Verrucomicrobia
es Akkermansia muciniphila (Hugon y Salvatore,
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Figura 2. Composicion de la microbiota intestinal. Modificado de Rajoka et al. (2017) y con informacién de

Hugon y Salvatore (2015).

2015). Otras bacterias, tales como Lactobacillus,
Streptococcus 'y Escherichia coli (Enterobacteriaceae)
se encuentran en menor cantidad. Con base en la
evidencia de las tecnologias gendmicas, se encontr6 que
los filos Firmicutes y Bacteroidetes son las poblaciones
bacterianas dominantes en el tracto gastrointestinal
(Figura 2) (Rajoka et al., 2017).

La microbiota se agrupa de acuerdo con patrones de
dietas basadas en plantas o en animales. La diversidad
bacteriana en mamiferos es mas alta entre los herbivoros,
seguidos de omnivoros y luego carnivoros (Ley ef al.,
2008), ademas, composicional y funcionalmente distinta
(Muegge et al., 2011).

Schnorr et al. (2014) caracterizaron la microbiota
intestinal de los Hadza en Tanzania (cazadores-
recolectores) en comparacion con la de italianos en
Bolonia. La dieta Hadza consiste en alimentos silvestres
que se dividen en 5 categorias principales: carne, miel,
baobab, bayas y tubérculos. No practican ningun cultivo
o domesticacion de plantas y animales, y reciben un
minimo de cantidades de productos agricolas de fuentes
externas. En comparacion, la dieta italiana es casi en su
totalidad productos agricolas comerciales y se adhiere en
gran medida a la dieta mediterranea: abundantes plantas,
fruta fresca, pasta, pan y aceite de oliva; cantidades
bajas a moderadas de productos lacteos, aves de corral,
pescado y carne roja; la mayoria de los carbohidratos
basados en almidon facilmente digerible, azacar y muy
pocafibrasoluble o insoluble. Firmicutes y Bacteroidetes
fueron los filos dominantes en la microbiota intestinal
tanto en los Hadza como en los italianos; Hadza se
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caracterizd por una relativamente mayor abundancia
de Bacteroidetes y menor de Firmicutes. Hadza mostrd
mayor enriquecimiento en los filos Proteobacteria y
Spirochaetes, que fueron extremadamente raros en la
microbiota italiana, mientras que el filo Actinobacteria,
una componente subdominante importante de Ia
microbiota italiana, estuvo casi completamente
ausente en la microbiota Hadza. A nivel de género, la
microbiota intestinal Hadza estuvo comparativamente
enriquecida en Prevotella, Eubacterium, Oscillibacter,
Butyricicoccus, Sporobacter, Succinivibrio,
Treponema y agotada en Bifidobacterium, Bacteroides,
Blautia, Dorea, Lachnospiraccac no clasificada,
Roseburia, Faecalibacterium, Ruminococcus 'y
Erysipelotrichaceae no clasificada. Ademas de muchos
géneros no clasificados pertenecientes a Bacteroidetes,
el orden Clostridiales y la familia Ruminococcaceae.

Una variedad de fibras dietéticas (p. ¢j., celulosa,
hemicelulosas, pectinas, gomas, fructanos) y almidones
resistentes en la dieta, que contienen una gama de
unidades de monosacaridos y enlaces o y B, es mas
compatible con una variada comunidad microbiana
gastrointestinal en comparacién con una dieta que
tiene una carga de sustrato menos diversa (p. ¢j., dietas
refinadas) (Holscher, 2017).

De Filippo et al. (2010) caracterizaron la
microbiota fecal de niflos sanos del grupo étnico
Mossi en Burkina Faso en comparacion con la de
nifios sanos del area urbana de Florencia en Italia. La
dieta de los nifios Mossi es baja en grasas y proteinas
animales, rica en almidon, fibra y polisacaridos



vegetales; predominantemente vegetariana. Todos los
recursos alimenticios son completamente producidos
localmente; granos de mijo, sorgo, leguminosas y otros
vegetales, por lo que el contenido de carbohidratos, fibra
y proteina vegetal es muy alto. A veces consumen una
pequeiia cantidad de pollo y termitas en temporada de
lluvias. Los nifios son amamantados hasta la edad de 2
afios como complemento a una dieta mixta. La cantidad
promedio de fibra en la dieta es 10.0 g/d en niflos de 1
a 2 afios y 14.2 g/d en niflos de 2 a 6 afios. La dieta de
los nifios italianos es alta en proteina animal, azucar,
almidon, grasa y baja en fibra. Los nifios amamantados
hasta 1 afio de edad. La cantidad promedio de fibra en la
dieta es 5.6 g/d en nifios de 1 a 2 afos y 8.4 g/d en niflos
de 2 a 6 afios. Diferencias relevantes se encontraron
en los filos. Actinobacteria y Bacteroidetes estuvieron
mas representados en la microbiota de los nifios Mossi
que en la de los nifios italianos con abundancia {inica
de bacterias del género Prevotella y Xylanibacter, que
se sabe contienen un conjunto de genes bacterianos
para la hidrolisis de celulosa y xilano; completamente
ausentes en los nifos italianos. Shigella y Escherichia
(Enterobacteriaceae) estuvieron —significativamente
subrepresentadas en los nifios Mossi. Los filos Firmicutes
y Proteobacteria fueron mas abundantes en los nifios
italianos. La distribucion diferencial de Firmicutes y
Bacteroidetes marco las profundas diferencias entre los
2 grupos.

La acumulacion de datos sugiere que, entre las
poblaciones occidentales, Bacteroides se asocia
con dictas basadas en carne, Ruminococcaceac y
Lachnospiraceae con dietas ricas en polisacaridos
complejos de plantas y Prevotella con dictas altas en
azucar pero bajas en grasas y proteinas (Korpela, 2018).

Efectos bifidogénicos se han observado en adultos
que consumieron manzanas (Shinohara et al., 2010) y
bananas (Mitsou et al., 2011). La jalea de hipocolitos de
maca (Lepidium meyenii) ejercio un efecto bifidogénico
cuando se incorpord a yogur, por incrementos en los
recuentos de Bifidobacterium bifidum (Ledn-Marrou,
2011).

Se han observado disminuciones en la abundancia
del grupo Clostridium en estudios que complementan el
afrecho de arroz, garbanzos, manzanas, hongos, y frutas
y otros vegetales bajos en contenidos de flavonoides
(Sheflin et al., 2017).

En la microbiota intestinal, niveles mas altos de
bacterias acido lacticas, coliformes y estafilococos,
y ninguna diferencia en enterococos, se encontraron
en niflos que viven en zona rural de Tailandia en
comparacion con zona urbana en Singapur. Las
diferencias pueden ser explicadas por el contraste de
los factores medioambientales y practicas de estilo de
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vida entre las 2 regiones; posiblemente fuente de agua
potable y uso de antibioticos (Mah et al., 2008).

Se estd investigando la relacion entre la salud
humana y taxones bacterianos comunes encontrados
en la microbiota humana. Enfermedades cronicas
como la obesidad, enfermedad inflamatoria intestinal,
diabetes mellitus, sindrome metabolico, aterosclerosis,
enfermedad hepatica alcoholica, cirrosis y el carcinoma
hepatocelular se han asociado con la microbiota humana
(Wang et al., 2017). Las personas con exceso de peso
presentan diferencias en la microbiota con relacion
a personas delgadas. La manipulacion dietética de
la microbiota a través de estrategias que favorezcan el
crecimiento de las bacterias “beneficiosas” frente a las
descritas como “patogenas” se considera una alternativa
potencial a la hora de tratar o prevenir el desarrollo de
diversas patologias como la obesidad (Etxeberria ef al.,
2016). Mayor abundancia de Akkermansia muciniphila
se asocia con un estado metabolico mas saludable en
humanos con sobrepeso/obesos (Dao ef al., 2016).

Los efectos del predominio o disminucion
de comunidades de distintos filos pueden ser
transgeneracionales. 'Y cabe destacar que, la

biodiversidad medioambiental contribuye a dar forma a
la microbiota humana y las diferencias en la abundancia
y diversidad bacterianas estan asociadas con la salud.
En consecuencia, cambios en la comunidad microbiana
medioambiental en areas contaminadas pueden llevar a
efectos similares en la comunidad microbiana humana y
las consiguientes consecuencias para la salud (Parajuli
et al., 2017). Ademas, diferencias en las estructuras
sociales pueden influir en el alcance de la transmision
de la microbiota y el flujo de microbios y genes
microbianos entre miembros de un hogar. Diferencias
en las tradiciones culturales también afectan al alimento,
la exposicion a mascotas y ganado, y muchos otros
factores que podrian influir en como y desde donde
una microbiota intestinal/microbioma se adquiere
(Yatsunenko et al., 2012).

Quimica de la dieta y microbiota intestinal

La microbiota intestinal ejerce importantes
actividades metabolicas mediante la extraccion de
energia en polisacaridos de la dieta que de otra forma
no serian digeribles, como el almidon resistente y las
fibras dietéticas. Estas actividades metabdlicas también
conducen a la produccion de nutrientes importantes,
como los 4cidos grasos de cadena corta (AGCC),
vitaminas (p. ej., vitamina K, vitamina B12, acido
folico) y aminoacidos, que los humanos no pueden
producir por si mismos (Gerritsen ef al., 2011).

Las proteinas, grasas y carbohidratos son los
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principales componentes en las dietas de los humanos.
El tipo y la cantidad de proteinas, grasas y carbohidratos
presentes en la dieta influyen en la composicion de la
microbiota intestinal en el huésped. Este efecto esta
relacionado con los metabolitos de los componentes
presentes en las dietas. Los AGCC, predominantemente
acetato, propionato y butirato, son productos finales
de la degradacion de proteinas y carbohidratos en el
tracto gastrointestinal, mediada por microorganismos.
Los AGCC producidos por la microbiota son los
metabolitos mas extensamente estudiados de las dietas
y ha sido encontrado que tienen un efecto fisiologico
en la salud del huésped (Macfarlane y Macfarlane,
2012; Rajoka et al., 2017). Las concentraciones de
todos los AGCC son tipicamente mas altas en el colon
proximal (primera parte y parte media del intestino
grueso) donde la fermentacion es mayor y la cantidad
presente se relaciona con el suministro de carbohidratos
en la dieta. En humanos, la abundancia de AGCC es
tipicamente acetato > propionato > butirato (Lockyer y
Nugent, 2017). En relacion con el trabajo de De Filippo
et al. (2010), se encontraron mas AGCC en los nifios
Mossi que en los nifios italianos; y en el de Schnorr et
al. (2014), los italianos se caracterizaron por una mayor
abundancia de butirato, mientras que los Hadza en
propionato. Estas diferencias reflejaron la variacion de
la dieta en la cantidad y el tipo de fibra y carbohidratos
consumidos por ambos grupos.

Entre los patrones dietéticos, alto consumo de
carbohidratos complejos se asocia con Prevotella,
mientras que alto consumo de grasa/proteina con
Bacteroides. (Wu et al., 2011). En general, resultados
indican que Bacteroides, junto con Alistipes y
Parabacteroides, puede ser el taxon proteolitico
primario en el intestino grueso de humanos (Korpela,
2018).

El consumo de suero lacteo y extracto proteinico
de guisantes verdes (Pisum sativum) incrementa a las
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bacterias comensales Bifidobacterium y Lactobacillus,
y adicionalmente el suero lacteo disminuye a las
bacterias patogenas Bacteroides fragilis y Clostridium
perfringens (Swiatecka et al., 2011; Singh et al.,
2017). Por el contrario, anaerobios como Alistipes,
Bilophila wadsworthia y Bacteroides se incrementan
con el consumo de dietas basadas en animales
(Figura 3); Alistipes putredinis y Bacteroides spp. son
microorganismos putrefactivos (David et al., 2014).
Varios géneros microbianos promovidos por la ingesta
de una dieta omnivora se han asociado con incremento
en los niveles del N-6xido de trimetilamina; compuesto
proaterogénico que aumenta el riesgo de enfermedad
cardiovascular (De Filippis ef al., 2016). Las proteinas
derivadas de plantas se asocian con una menor
mortalidad que las proteinas derivadas de animales
(Levine et al., 2014).

La grasa de la dieta normalmente es absorbida en el
intestino delgado, y solo pequefias cantidades alcanzan
el intestino grueso. La grasa no es una fuente de energia
primaria para la microbiota colénica (Korpela, 2018).

El consumo de una dieta baja en grasas condujo
a una mayor abundancia de Bifidobacterium con
reducciones concomitantes en glucosa y colesterol
total, en comparacion con el valor inicial. Por otro
lado, una dieta alta en grasas saturadas aumento la
proporcion relativa de Faecalibacterium prausnitzii; y
sujetos con ingesta alta de grasas monoinsaturadas no
experimentaron cambios en la abundancia relativa de
cualquier género bacteriano (Fava et al., 2013; Singh et
al., 2017). Existe un creciente interés en F. prausnitzii,
una de las especies bacterianas mas abundantes que se
encuentran en el intestino, dado su papel potencialmente
importante en la promocion de la salud intestinal (Lopez-
Siles et al., 2017). El consumo de dietas altas en grasas
saturadas y frans aumenta el riesgo de enfermedades
cardiovasculares a través de la regulacion al alza del
colesterol total y lipoproteinas de baja densidad (‘low
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Figura 3. Impacto de la proteina dietética en la microbiota intestinal y resultados de salud. Modificado de

Singh et al. (2017).
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density lipoproteins’, LDL) en la sangre. Las dietas
ricas en grasa interactian de diversas maneras con la
microbiota intestinal para facilitar la translocacion de
los lipopolisacaridos bacterianos que contribuyen a la
generacion de inflamacion cronica (Sheflin ez al., 2017).
Por otro lado, las grasas promotoras de la salud, como las
grasas monoinsaturadas y poliinsaturadas, son cruciales
para aliviar el riesgo de enfermedades cronicas. La dieta
occidental tipica es alta en grasas saturadas, trans y baja
en grasas monoinsaturadas, poliinsaturadas, por lo que
predispone a los consumidores habituales a muchos
problemas de salud (Singh ef al., 2017).

Los carbohidratos digeribles se degradan
enzimaticamente en el intestino delgado e incluyen
almidones y azlcares. Tras la degradacion, estos
compuestos liberan glucosa en el torrente sanguineo
y estimulan una respuesta a la insulina. Los humanos
alimentados con altos niveles de glucosa, fructosa y
sacarosa, en forma de frutas de estacion o temporada,
aumentan la abundancia relativa de Bifidobacterium y
reducen Bacteroides (Singh et al., 2017).

A diferencia de los carbohidratos digeribles, los car-
bohidratos no digeribles como la fibra y el almidon re-
sistente no se degradan enzimaticamente en el intestino
delgado, sino que llegan al intestino grueso donde se
someten a la fermentacion por parte de los microorga-
nismos residentes produciendo AGCC (Lockyer y Nu-
gent, 2017). En consecuencia, la fibra dietética es buena
fuente de “carbohidratos accesibles a la microbiota”,
que pueden ser utilizados por los microorganismos para
proporcionar al huésped energia y fuente de carbono.
En el proceso, pueden modificar el entorno intestinal.
Esta propiedad de las fibras garantiza su designacion
como prebiodticos, que por definicion son componen-
tes dietéticos no digeribles que benefician la salud del
huésped a través de la estimulacion selectiva del creci-
miento y/o la actividad de ciertos microorganismos. Las
fuentes de prebidticos incluyen la soya, inulinas, trigo
y cebada sin refinar, avena cruda y oligosacaridos no
digeribles como los fructanos, polidextrosa, fructooli-
gosacaridos, galactooligosacaridos, xilololosacaridos y
arabinooligosacaridos (Singh et al., 2017). El consumo
de cereales de maiz integral aumenta a Bifidobacterium
spp. y Atobium spp., y el de trigo integral, la abundancia
de lactobacilos y enterococos, ademas de Bifidobacte-
rium spp. (Sheflin et al., 2017). Las dietas de carbohi-
dratos no digeribles que son ricas en grano integral y
afrecho de trigo estan relacionadas con un aumento en
el intestino de bifidobacterias y lactobacilos (Costabile
et al., 2008); este efecto prebidtico sobre bifidobacterias
también ha sido observado con grano integral de maiz,
lo que resulté en un cambio beneficioso en la microbiota
(Carvalho-Wells et al., 2010). El consumo de otros car-

Microbiota intestinal humana y dieta

bohidratos no digeribles, como la cebada de grano ente-
ro, resulta en enriquecimiento de los géneros Roseburia,
Bifidobacterium, Dialister y las especies Eubacterium
rectale, Roseburia faecis y Roseburia intestinalis (Keim
y Martin, 2014); y el almidon resistente incrementa a
Ruminococcus bromii 'y Eubacterium rectal (Walker et
al., 2011; Sheflin ef al., 2017). Versiones integrales de
alimentos con almidon (p. ej., pasta de trigo integral,
arroz integral) contienen mas almidon resistente que
las versiones refinadas (Lockyer y Nugent, 2017). Los
carbohidratos no digeribles pueden producir marcados
cambios en la microbiota intestinal, pero son depen-
dientes de la composicion inicial de la microbiota in-
testinal individual (Walker ef al., 2011). El consumo de
granos enteros y carbohidratos complejos no digeribles
encontrados en granos integrales puede cambiar signifi-
cativamente la ecologia microbiana del intestino grueso
(Keim y Martin, 2014). Cabe destacar que, R. bromii es
una especie clave que inicia la degradacion del almidon
resistente y produce subproductos que son mas facil-
mente utilizados por otras especies intestinales (Sheflin
et al., 2017); y en el mismo sentido, bifidobacterias y
lactobacilos metabolizan fructanos para producir lactato
y acetato, como productos finales, que luego son utili-
zados por muchas otras bacterias, incluidas Roseburia,
Eubacterium y Faecalibacterium, que producen butira-
to (Holscher, 2017).

Entrelos efectos de dietas muy bajas en carbohidratos,
en la microbiota intestinal ocurre disminuciéon en
la abundancia de bacterias productoras de butirato
(Roseburia, Eubacterium rectale, Bifidobacterium), y
por ende, de butirato. El aumento de la ingesta de fibra
dietética no ha demostrado tener un efecto bifidogénico,
pero se ha asociado con un aumento en la riqueza y/o
diversidad microbiana intestinal, especialmente en
individuos con una diversidad reducida inicialmente
(Sheflin et al., 2017). Existe evidencia de que el almidon
resistente puede contrarrestar los efectos perjudiciales
de la alta ingesta de carne roja en el riesgo de cancer
colorrectal (Lockyer y Nugent, 2017). Después de un
alto consumo de carne y en ausencia de carbohidratos
fermentables, la carne roja puede producir aductos de
ADN promutagénicos y alterar la composicion de la
microbiota. Por lo tanto, una dieta alta en proteinas
y baja en carbohidratos puede alterar la microbiota
colonica favoreciendo un perfil de microbiota mas
proinflamatoria y una menor produccion de AGCC.
El consumo en conjunto con carbohidrato fermentable
puede reducir este efecto, el almidon resistente previene
la formacion de aductos inducidos por la carne roja;
esto asociado con el aumento de los niveles de AGCC
y cambios en la composicion de la microbiota (Le Leu
etal., 2015).
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Identificar los efectos de la fibra dietética en la
microbiota intestinal se complica por diferencias en las
estructurasquimicas, otros componentes delosalimentos,
la variacion del huésped y las metodologias de estudio.
No obstante, algunos patrones similares son aumentos
frecuentes en Bifidobacterium spp., Ruminococcus
spp., Eubacterium spp. y Faecalibacterium prausnitzii
(Sheflin et al., 2017).

La fermentabilidad de las celulosas dietéticas en
el intestino humano varia seglin la fuente de alimento
y la composicion bacteriana intestinal. Las bacterias
intestinales que degradan la celulosa se pueden
dividir en productoras de metano, predominantemente
Bacteroidetes, y no productoras de metano,
predominantemente Firmicutes. Las especies que
degradan la celulosa durante la digestion dependen
de la estructura especifica de la celulosa que se esta
consumiendo y pueden incluir Clostridium spp.,
Eubacterium spp., Ruminococcus spp. y Bacteroides
spp. Tanto la celulosa como la hemicelulosa son
componentes mayoritarios de las paredes celulares
de las plantas y las hemicelulosas pueden dividirse
en arabinoxilanos, xiloglucanos, B-glucanos,
glucomananos y galactomananos. El tamafio molecular
de las hemicelulosas juega un papel en sus efectos sobre
la comunidad bacteriana intestinal (Sheflin et al., 2017).

Antes se creia que no eranecesario incluirlafibraen la
dieta (salvo por garantia para prevenir el estrefiimiento)
porque los humanos no producen enzimas para degradar
celulosa o hemicelulosa, pero bacterias en la microbiota
intestinal llevan a cabo esas funciones.

Hasta ahora, los modelos animales se han utilizado
principalmente para investigar la influencia de las
pectinas en la microbiota intestinal. En ratas, aumento la
abundancia de Bacteroides spp. con pectina de citricos;
y la de Anaeroplasma, Anaerostipes y Roseburia
con pectina de manzana, que también disminuy6 la
abundancia de Alistipes y Bacteroides spp. Estos
resultados sugieren que la estructura de las pectinas es
un determinante del efecto sobre la microbiota intestinal
y varia con la fuente de alimento (Sheflin et al., 2017).

Se han estudiado varias dietas, incluidas la
occidental, libre de gluten, omnivora, vegetariana,
vegana y la mediterranea, por su capacidad para
modular la microbiota intestinal. Las dietas vegetariana
y vegana estan enriquecidas con alimentos fermentables
a base de plantas. La dieta mediterranea es un marcado,
pero no exclusivamente, estilo de dieta vegetariano, que
ha demostrado ser beneficioso para el tratamiento de la
obesidad, la diabetes tipo 2, enfermedades inflamatorias
y enfermedades cardiovasculares (De Filippis et al.,
2016). En varios estudios, una dieta occidental (alta
en proteina y grasa animal, y baja en fibra) condujo a
una marcada disminuciéon en el nimero de bacterias
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totales y especies beneficiosas de Bifidobacterium y
Eubacterium. El consumo de una dieta occidental se ha
asociado con la produccion de nitrosaminas promotoras
del cancer (Singh et al., 2017). La dieta mediterranea
es considerada como una dieta sana y equilibrada. Se
distingue por un perfil de 4cidos grasos beneficiosos rico
en acidos grasos monoinsaturados y poliinsaturados,
altos niveles de polifenoles y otros antioxidantes, alta
ingesta de fibra y otros carbohidratos de bajo indice
glucémico, y relativamente mayor ingesta de proteinas
vegetales que de origen animal. Especificamente, aceite
de oliva, frutas, cereales, nueces y otros vegetales;
consumo moderado de pescado, carne de aves, y una
menor ingesta de productos lacteos, carne roja, carne
procesada y dulces caracterizan a la dieta mediterranea
tradicional (Lopez-Legarrea et al., 2014). De Filippis et
al. (2016) investigaron los beneficios potenciales de la
dieta mediterranea comparando omnivoros, vegetarianos
yveganos. Observaron que lamayoria de los vegetarianos
y veganos, pero solo el 30 % de los omnivoros, tenian
una alta adherencia a la dieta mediterranea. Detectaron
asociaciones significativas entre el grado de adherencia
a la dieta mediterranea y el aumento de los niveles de
AGCC fecales, bacterias Prevotella y otros Firmicutes.
A su vez, la baja adherencia a la dieta mediterranea se
asocid con N-0xido de trimetilamina urinario elevado,
que se asocia con riesgo de ateroesclerosis y desordenes
cardiovasculares.

La  enfermedad  cardiovascular  representa
la principal causa de muerte y morbilidad en el
mundo. En la microbiota intestinal el metabolismo
de la fosfatidilcolina, colina y L-carnitina produce
trimetilamina, que luego es metabolizado a N-oxido
de trimetilamina. Los alimentos ricos en lipidos
fosfatidilcolina, que incluyen predominantemente
huevos, leche, higado, carnes rojas, aves de corral,
mariscos y pescados, se cree que son las principales
fuentes dietéticas de colina, y por lo tanto la produccion
de N-o6xido de trimetilamina (Wang et al., 2011). La
L-carnitina es un nutriente abundante en carnes rojas
y contiene una estructura similar a la de la colina.
Los humanos omnivoros producen mas N-6xido de
trimetilamina que los vegetarianos y veganos (Koeth
etal., 2013).

Otros estudios han demostrado que los alimentos
que comprenden la dieta mediterranea tipica ofrecen
mejoria en relacion con la obesidad, el perfil lipidico
y la inflamacion. Estos cambios pueden estar mediados
por aumentos derivados de la dieta en Lactobacillus,
Bifidobacterium, Prevotella, y disminuciones en
Clostridium (Singh et al., 2017).

La dieta puede modificar la microbiota intestinal,
lo que a su vez tiene un profundo impacto en la salud
general. Este impacto puede ser beneficioso o perjudicial,



dependiendo de la identidad relativa y la abundancia de
poblaciones bacterianas constituyentes (Singh et al.,
2017). La microbiota intestinal, compuesta por billones
de organismos comensales no patégenos, sirve como
filtro para nuestra mayor exposicion medioambiental, lo
que comemos (Wang ef al., 2011).

A pesar de la relevancia evolutiva, pocos estudios
comparan sistematicamente microbiomas intestinales
de primates humanos y no humanos. La comparacion
directa de microbiomas de primates (humanos y no
humanos) ofrece informacion sobre qué factores
moldearon el microbioma a lo largo del pasado
evolutivo. Los datos que existen demuestran que, en
contraste con ancestros comunes mas recientes (simios
africanos), los humanos tienen una baja diversidad
de microbiota intestinal, mayor abundancia relativa
de Bacteroides y menor abundancia relativa de
Methanobrevibacter y Fibrobacter. Muchos de estas
caracteristicas estan asociadas con la carnivoria en
otros mamiferos, lo que sugiere que un cambio en la
dieta humana hacia el consumo de carne en escalas
de tiempo evolutivas puede haber estado acompaiiado
por cambios microbianos intestinales asociados. La
comparacion de microbiomas de primates humanos y
no humanos también proporciona una indicacion de
qué tan rapido esta cambiando el microbioma humano.
La composicion del microbioma intestinal humano
parece haber divergido del estado ancestral a un ritmo
acelerado en comparacion con la de los grandes simios.
Algunas de las caracteristicas de la evolucion humana
y la historia potencialmente responsable incluyen los
alimentos cocidos, el advenimiento de la agricultura,
el tamafio de la poblacion y los aumentos de densidad
(Davenport et al., 2017).

La asociacion entre la dieta y la relacion de
parentesco (filogenia) en microbiomas de primates
se hace eco de patrones mas amplios de diversidad
entre las comunidades intestinales de vertebrados.
Las transiciones a herbivoria parecen tener efectos
especialmente grandes en el microbioma. Los mamiferos
con dietas herbivoras de evolucion independiente
albergan una microbiota similar. Ademas, algunos de
los mismos genes y rutas que difieren en abundancia
entre los microbiomas herbivoros y carnivoros, también
cambian rapidamente en direcciones correspondientes
en seres humanos que cambian de dietas vegetarianas a
las omnivoras (Davenport ef al., 2017).

El ARN ribosomico 16S es la macromolécula
mas ampliamente utilizada en estudios de filogenia y
taxonomia bacterianas para establecer las relaciones
filogenéticas dentro del mundo procariota, causando
un profundo impacto en la vision de la evolucion vy,
como consecuencia, en la clasificacion e identificacion
bacteriana (Rodicio y Mendoza, 2004). Billones de
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bacterias viven en el intestino de los primates, lo que
contribuye al metabolismo, al desarrollo del sistema
inmuney alaresistencia a patogenos. Las perturbaciones
de esas bacterias estan asociadas con enfermedades
humanas metaboélicas y autoinmunes que prevalecen en
las sociedades occidentalizadas. Clayton et al. (2016)
usaron la secuenciacion de genes ARN ribosémico 16S
en modelos de 2 especies de primates no humanos.
Midieron las comunidades microbianas intestinales y
la dieta en multiples especies de primates que viven
en estado salvaje, en un santuario y en completo
cautiverio. Encontraron que el cautiverio y la pérdida
de fibra dietética en primates no humanos estuvieron
asociados con la pérdida de la microbiota intestinal
nativa y la convergencia hacia el microbioma humano
moderno, lo que sugirid, que procesos paralelos pueden
estar impulsando la pérdida reciente de la biodiversidad
microbiana central en humanos.

Conclusiones

La dieta modifica el microbioma intestinal y los efectos
beneficiosos o perjudiciales de las dietas estan mediados
por la microbiota y dependen de la identidad relativa y la
abundancia de poblaciones bacterianas constituyentes.
La composicion de la microbiota depende del tipo y la
disponibilidad de sustratos proporcionados en la dieta
habitual. Dietas basadas en plantas y animales tienen
efectos diferentes sobre la ecologia de la microbiota
intestinal y sus productos metabolicos. Una microbiota
favorable produce resultados en beneficio de la salud
del huésped y se logra con dietas ricas en carbohidratos
y bajas en proteinas/grasas. La dieta puede usarse
para modular la composicion y el metabolismo de la
microbiota intestinal.
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