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Resumen: la composición y actividad de la microbiota intestinal humana resulta de 

interacciones complejas que incluyen el genoma del huésped, su estado nutricional, hábitos 

sociales, entre otros. 

Investigaciones científicas recientes sugieren que las alteraciones de la microbiota intestinal 

conducen a trastornos inmunes y metabólicos que contribuyen al desarrollo de enfermedades 

no transmisibles tales como obesidad, síndrome metabólico, diabetes e incluso autismo y 

depresión. 

Este artículo revisa el origen y la composición de la microbiota intestinal, con especial énfasis 

en la colonización natural y desarrollo del microbioma neonatal, así como los impactos 

ejercidos por los antibióticos, el tipo de parto y de alimentación. Por último, se discuten 

algunas estrategias para la restauración del equilibrio microbiano. Una comprensión más 

profunda de estos conceptos permitirá optimizar estrategias terapéuticas que permitan 

manipular la microbiota para combatir enfermedades y mejorar la salud. 

Palabras clave: microbiota intestinal, colonización, leche materna, probióticos, prebióticos.  

Abstract: the composition and activity of the human intestinal microbiota results from 

complex interactions that include the host genome, its nutritional status, social habits, among 

others. 

Recent scientific research suggests that intestinal microbiota disturbances lead to immune 

and metabolic disorders that contribute to the development of noncommunicable diseases 

such as obesity, metabolic syndrome, diabetes and even autism and depression. 

This paper reviews the origin and development of the intestinal microbiota, including the 

natural colonization and assembly of the neonatal microbiome as well as the impacts exerted 
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by antibiotics, types of delivery and feeding. Then, potential strategies for restoration of these 

microbiota insults are also discussed. 

A deeper understanding of these concepts will optimize therapeutic strategies that allow 

modulating the composition of the microbiota to improve health. 

Key words: intestinal microbiota, colonization, breast milk, probiotics, prebiotics. 

 

 

Introducción 

Durante los últimos años, el papel de la microbiota en la regulación del metabolismo, de la 

función inmune y del comportamiento, entre otros, ha cobrado especial interés (Lynch & 

Pedersen, 2016). Colectivamente, los microorganismos que residen en y sobre el cuerpo 

humano constituyen la microbiota, mientras que los genes que albergan se conocen como 

microbioma. Sin embargo, como indica Salvucci (2013), ambos conceptos pueden emplearse 

como sinónimos considerando que en ecología se emplea “bioma” para hacer referencia a 

“ecosistemas”. Microbios y hospedador generan una relación tal que el cuerpo humano 

puede considerarse como el resultado de la expresión de su genoma y de la convivencia con 

millones de microorganismos a lo largo de miles de años de evolución (Salvucci, 2013). Sólo 

los genes bacterianos son 150 veces más numerosos que los genes humanos y tienen una 

influencia tan amplia en la regulación fisiológica que han sido reconocidos como otro órgano 

(Baothman et al., 2016a). 

Si bien el foco principal de atención es la microbiota del tracto intestinal, es importante 

destacar que una verdadera comunidad ecológica recubre la cavidad oral, la piel, los 

pulmones, el tracto genitourinario y, como veremos, también está presente en placenta y 

líquido amniótico (Zhernakova et al., 2016). No obstante, la mayor población de bacterias 

vive en la mitad inferior de nuestros intestinos y tiene fuerte impacto en el metabolismo 

energético, la síntesis de vitaminas, la digestión, y la homeostasis inmune, entre otros 

(Turnbaugh et al., 2007). 

Los avances científicos recientes sugieren que perturbaciones de la microbiota intestinal 

conducen a diversas alteraciones que contribuyen al desarrollo de enfermedades no 

transmisibles (Cho & Blaser, 2012; Ridlon, Kang, & Hylemon, 2006). 
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Composición de la microbiota intestinal 

A medida que la microbiota interacciona dinámicamente con su huésped y su entorno, su 

composición varía notablemente (Costello et al., 2012). En efecto, su composición es 

específica para cada individuo y estable en el tiempo en adultos sanos (Faith et al., 2013), 

pero extremadamente variable tanto en los primeros años de vida como en adultos mayores 

de 65 años (Walton et al., 2012). 

El componente bacteriano de la microbiota ha sido objeto de un estudio intensivo en los 

últimos años, impulsado por proyectos a gran escala como el Proyecto del Microbioma 

Humano (Peterson et al., 2009) y MetaHIT (Qin et al., 2010). Esta población se compone de 

microorganismos pertenecientes, fundamentalmente, a los filos Firmicutes, Bacteroidetes, y 

en menor medida a Actinobacteria y Proteobacteria, mientras que los géneros predominantes 

son Bacteroides, Bifidobacterium, Clostridium, Eubacterium, Fusobacterium y Lactobacillus (Mai & 

Draganov, 2009; Marchesi, 2011). La población de la microbiota se completa con 

microorganismos eucariotas como Sacharomyces, Entamoeba y Pentatrichomonas, además de fagos 

(Wegener Parfrey et al., 2012). En esta comunidad microbiana-hospedador, todos los 

miembros interactúan e influyen recíprocamente y constituyen un complejo ecosistema que 

supera la suma de todas las partes.  

 

 

Establecimiento de la microbiota neonatal precoz 

A medida que crecemos y nos desarrollamos con el paso del tiempo, también lo hace nuestra 

microbiota. Comprender la variabilidad de los microorganismos dentro de un individuo a 

través del tiempo es un paso importante que puede colaborar con la predicción de estados 

de enfermedad y desarrollar terapias para corregir la disbiosis (desequilibrios en la comunidad 

microbiana).  

El establecimiento temprano de microbios está influenciado por diversas condiciones 

perinatales y comienza incluso antes del parto, aun cuando la colonización masiva ocurre 

durante y después del nacimiento. En efecto, varios factores prenatales y postnatales, como 

la nutrición materna y neonatal, la exposición a contaminantes y la composición de la 

microbiota, contribuyen al establecimiento de cambios epigenéticos que no solo pueden 
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modular la adaptación individual al medio ambiente, sino que también influyen en estados 

de salud y enfermedad en la vida temprana y futura del niño y  modifican las vías moleculares 

inflamatorias y la respuesta inmune. Las modificaciones epigenéticas se encuentran entre los 

mecanismos más importantes por los cuales los factores ambientales pueden influir en la 

diferenciación celular temprana y crear nuevos rasgos fenotípicos durante el embarazo y 

dentro del período neonatal. Como se expondrá más adelante, la colonización intestinal 

posnatal está determinada por la microbiota materna, el modo de parto, el contacto temprano 

de piel a piel y la dieta neonatal. Esto conduce a firmas epigenéticas específicas que pueden 

afectar las propiedades de barrera de la mucosa intestinal y su papel protector frente a injurias 

posteriores, por lo tanto, potencialmente predispone al desarrollo de enfermedades 

inflamatorias de aparición tardía (Indrio et al., 2017). 

El embarazo afecta todos los sistemas del cuerpo, incluido el microbioma materno. Los 

cambios gestacionales en el microbioma vaginal e intestinal (Romero et al., 2014; Koren et 

al., 2012) son de particular relevancia porque estos sitios del cuerpo son responsables de la 

transmisión microbiana vertical al recién nacido durante el parto natural. 

Por otra parte, tradicionalmente el ambiente intrauterino se consideraba estéril y la presencia 

de bacterias estaba asociado a infecciones y parto prematuro. Sin embargo, ahora está claro 

que la placenta tiene su propia microbiota y que el contacto feto-placentario-microorganismo 

sería un evento fisiológico relacionado con una estimulación inmune temprana del feto 

(Pelzer et al., 2017). En efecto, hace más de tres décadas, la presencia de bacterias en el tejido 

placentario se confirmó mediante técnicas dependientes de cultivo (Kovalovszki, Villányi, 

Pataki, Veszelowvsky, & Nagy, 1982). Desde entonces, se ha proporcionado evidencia sólida 

sobre la presencia de una comunidad microbiana endógena en placenta mediante diferentes 

técnicas (Cao, Stout, Lee, Neoreviews, & 2014, Aagaard et al., 2014). 

En relación a su composición, la microbiota de placenta de embarazadas sanas a término 

presenta abundancia de Lactobacillus spp., Propionibacterium spp. y miembros de la familia 

Enterobacteriaceae (Collado, Rautava, Aakko, Isolauri, & Salminen, 2016; DiGiulio et al., 2015). 

De manera interesante, en tejidos placentarios de partos prematuros se registró un recuento 

menor de lactobacilos lo que sugeriría un potencial papel protector de estos microorganismos 

(Onderdonk et al., 2008). 

Todavía no está del todo claro cómo los microorganismos colonizan la placenta, sin 

embargo, fuerte evidencia indica que ascienden desde la vagina ya que se observa elevada 

correlación en la composición de ambas regiones (McClure & Goldenberg, 2009). Por otra 
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parte, durante el embarazo, las uniones intercelulares en la mucosa intestinal y oral se vuelven 

más lábiles lo que permitiría que algunas especies puedan alcanzar la placenta a través del 

creciente suministro de sangre observado durante el embarazo. Por último, la microbiota oral 

también ha sido implicada como una fuente primaria de bacterias placentarias, lo cual fue 

parcialmente confirmado en animales de experimentación (Wright et al., 1998). De estos 

hallazgos se desprende que la composición microbiana placentaria tendría más de un origen.  

Sin embargo, el número y la diversidad de microbios presentes en la vida intrauterina se 

considera relativamente bajo comparado con la masiva inoculación que ocurre después del 

nacimiento. El desarrollo de microbiota infantil está fuertemente influenciada por el tipo de 

parto, el uso de antibióticos, la genética familiar, la alimentación, el estado metabólico y la 

edad de la madre (Makino et al., 2013). Los bebés nacidos por parto natural están expuestos 

a microorganismos del tracto genitourinario y gastrointestinal inferior de la madre, mientras 

que los nacidos por cesárea serán colonizados principalmente por bacterias provenientes de 

la piel (Rutayisire, Huang, Liu, & Tao, 2016).  

La disrupción de esta colonización temprana mostró tener importantes consecuencias en la 

salud futura del niño. En efecto, numerosos estudios muestran una correlación entre la 

interrupción de la transmisión de bacterias de madre a recién nacido en los partos por cesárea 

con un mayor riesgo del niño de desarrollar enfermedades tales como asma, diabetes tipo 1 

y obesidad y enfermedad celíaca (Mueller et al., 2015). Por otra parte, evidencia 

epidemiológica indica que el uso de antibióticos en el embarazo y la consecuente depleción 

de la microbiota en el niño, estaría asociado con el desarrollo obesidad infantil y asma 

(Metsälä et al., 2015).  

 

 

Dinámica Temporal de la Microbiota neonatal 

La microbiota intestinal temprana es altamente inestable y hay una variación significativa 

entre bebés. En términos generales, inmediatamente después del nacimiento las primeras en 

colonizar el intestino del lactante son bacterias anaeróbicas facultativas como Escherichia coli, 

Staphylococcus y Streptococcus, las que reducen los niveles de oxígeno facilitando el crecimiento 

de bacterias anaeróbicas estrictos como Bacteroides y Bifidobacterium spp. Este proceso toma 

alrededor de uno o dos días (Makino et al., 2013).  
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En el neonato, la alimentación es un factor clave que determina la composición de su 

microbiota. Después del nacimiento, la leche materna promueve la colonización y la 

maduración de los microbios intestinales del lactante. Su composición bacteriana varía desde 

el calostro hasta la lactancia tardía y según el estado de salud materna y el modo de parto. La 

microbiota de la leche materna está dominada por unos pocos géneros (Staphylococcus, 

Streptococcus, Serratia, Pseudomonas, Propionibacterium) (Cabrera-Rubio R, et al. 2012; Khodayar-

Pardo, et al. 2014). También se encuentran Bifidobacterium y Lactobacillus spp. y se ha 

demostrado la transferencia de estos microbios al intestino neonatal, lo que indica que la 

lactancia materna es una importante ruta postnatal de intercambio microbiano madre-

lactante (Albesharat, Ehrmann, Korakli, Yazaji, & Vogel, 2011).  

La leche humana, a diferencia de la leche de fórmula, es rica en oligosacáridos y moléculas 

inmunes (Marcobal & Sonnenburg, 2012). Estos oligosacáridos no pueden ser utilizados por 

el bebé, pero en cambio estimulan el crecimiento y la actividad de ciertas cepas bacterianas, 

incluyendo Bifidobacterium spp. Las bifidobacterias en el intestino del lactante son importantes 

para inhibir el crecimiento de organismos patógenos, modular la función de barrera mucosa 

y promover respuestas inmunológicas e inflamatorias (Murgas Torrazza & Neu, 2011). En 

efecto, se observó que los bebés alimentados con leche materna, típicamente muestran mayor 

expresión de genes relacionados con actividades inmunológicas y metabólicas (Patel et al., 

2013). La sinergia de los componentes probióticos y prebióticos de la leche materna humana 

promueve en los lactantes un microbioma intestinal estable y relativamente uniforme en 

comparación con los bebés alimentados con fórmula (Marcobal & Sonnenburg, 2012). 

Específicamente, en este último grupo, se observó mayor prevalencia de Clostridium difficile, 

Bacteroides fragilis y Escherichia coli y disminución de la prevalencia de bifidobacterias (Penders 

et al. 2005). En resumen, la fórmula, incluso administrada en pequeñas cantidades durante la 

lactancia, puede alterar la estructura y la abundancia relativa de las comunidades bacterianas 

que normalmente se encuentran en un intestino lactante. Además, numerosas investigaciones 

han establecido vínculos entre la alimentación con fórmula y un mayor riesgo de problemas 

de salud tempranos y posteriores. Entre ellos se destacan el desarrollo de alergias, eccemas, 

y cólicos, así como aumento de peso y obesidad (Parséus et al., 2017).  

Algunos estudios indican que la adición de fibras, como fructooligosacáridos (FOS) y 

galactooligosacáridos (GOS), a leches de fórmula infantil permitió mejorar la composición 

microbiana acercándose a la observada en niños alimentados con leche materna. En este 

sentido, se reportó un incremento en el desarrollo de bifidobacterias en el intestino de bebés 
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que reciben fórmula suplementada con prebióticos. También aumentan la concentración de 

ácido láctico y disminuye el pH de las heces (Parséus et al., 2017). Sin embargo, a pesar de 

estos hallazgos, los resultados no son concluyentes y la leche materna sigue siendo la fuente 

ideal de nutrición para los bebés.  

 

Factores que afectan la composición de la microbiota intestinal adulta 

En el tracto gastrointestinal la acidez, el tiempo de tránsito y la absorción de nutrientes son 

los principales factores que definen su composición microbiana (Savage, 1977). En el íleon, 

el tiempo de tránsito es rápido, alrededor de 2 a 6 horas, la capa de moco es delgada y la 

disponibilidad de nutrientes es baja debido a la rápida absorción. Estas condiciones son 

subóptimas para el desarrollo de algunos microorganismos fermentadores. Por el contrario, 

en el colon los tiempos de tránsito son de aproximadamente 24 a 48 horas, la capa de moco 

es espesa y muchas fibras no digeridas están disponibles para su fermentación por las 

bacterias residentes (Nicholson, Holmes, & Wilson, 2005). Esto hace que el colon sea la 

región del cuerpo más densamente poblada, ya que alcanza valores de hasta 1012 bacterias 

por gramo de heces, lo que equivale aproximadamente a 1-1,5 kg en peso. Este complejo y 

dinámico ecosistema microbiano intestinal alberga aproximadamente 3,3 millones de genes, 

es decir ~150 veces más genes que aquellos alojados en nuestras células (~23000 genes) 

(Baothman, Zamzami, Taher, Abubaker, & Abu-Farha, 2016b). 

La composición de la microbiota intestinal se ve afectada por numerosos factores, tales como 

la dieta, medicamentos y la genética del huésped, entre otros. Numerosos estudios 

establecieron que la alteración en la composición de la microbiota, condición conocida como 

disbiosis, está asociada al desarrollo de numerosas enfermedades tales como asma, obesidad, 

hígado graso no alcohólico,  enfermedad celíaca y síndrome de intestino irritable e inclusive 

autismo y depresión (Lynch & Pedersen, 2016).  

La dieta es uno de los principales contribuyentes a la diversidad microbiana (Claesson et al., 

2012; Muegge et al., 2011). Se ha sugerido que cambios en la dieta pueden explicar hasta el 

57% de variaciones en la microbiota en comparación con las variaciones genéticas del 

huésped que representan aproximadamente el 12% (Brown et al., 2012). Como fuera 

mencionado, este efecto se observa de manera temprana en niños alimentados con leche de 

fórmula en relación a aquellos que reciben leche materna. 
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En conjunto, estos hallazgos sugieren que pueden lograrse cambios en la microbiota a través 

de intervenciones dietéticas con impactos positivos en el manejo de algunas enfermedades. 

Por ejemplo, se ha demostrado en ratones que el cambio de una dieta “occidental” alta en 

grasas y azúcares a una dieta baja en grasas y rica en polisacáridos vegetales puede cambiar la 

microbiota en un día (Turnbaugh et al., 2009). En otro estudio, pero realizado en humanos, 

el cambio de una dieta alta en grasas y baja en fibra a una dieta baja en grasas y alta en fibra 

causó cambios notables en la microbiota intestinal dentro de las 24 horas (Wu et al., 2011). 

Curiosamente, la dieta también se correlaciona con el enterotipo, ya que las personas con una 

dieta alta en grasas animales tienen un enterotipo dominado por Bacteroides, mientras que una 

dieta rica en carbohidratos se asocia con el enterotipo dominado por Prevotella (Wu et al., 

2011). 

Por otra parte, el efecto de los antibióticos sobre la microbiota intestinal está bien 

documentado y muestra una reducción a largo plazo de la diversidad bacteriana después de 

su uso (Brown et al., 2012; Panda et al., 2014). A su vez estas modificaciones microbianas 

han sido asociadas con significativo aumento de peso tanto en niños como adultos (Thuny 

et al., 2010; Saari, Virta, Sankilampi, Dunkel, & Saxen, 2015). La recuperación de la 

microbiota normal luego de ciertos tratamientos con antibióticos puede ser larga 

dependiendo del tipo de antibiótico y su espectro de acción (Modi, Collins, & Relman, 2014). 

Los antibióticos de amplio espectro, como la clindamicina, pueden tener efectos más 

prolongados que persisten hasta 4 años, como lo sugieren algunos estudios (Jakobsson et al., 

2010). Además, la disrupción de la microbiota normal después del tratamiento con 

antibióticos facilita la transferencia de genes de resistencia a fármacos de especies virulentas 

a cepas sensibles (Modi et al., 2014). Estos estudios resaltan la importancia de comprender 

mejor el papel que desempeñan los antibióticos en la modulación de la microbiota intestinal 

y su impacto sobre la salud. 

 

Modulación de la microbiota. Rol de los probióticos y prebióticos 

Los probióticos y los prebióticos se encuentran entre las estrategias dietéticas más 

ampliamente utilizadas para controlar la composición y la actividad metabólica de la 

microbiota intestinal. 

En diciembre de 2016, la Asociación Científica Internacional de Probióticos y Prebióticos 

convocó un panel de expertos en microbiología, nutrición e investigación clínica para revisar 

la definición y el alcance de los prebióticos (Walton et al., 2012). Basado en los últimos 
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desarrollos científicos y clínicos, el panel actualizó la definición de prebiótico como sigue: 

“un sustrato que es utilizado selectivamente por los microorganismos del huésped y que 

confiere un beneficio para la salud”. Esta definición expande el concepto de prebióticos para 

incluir posiblemente sustancias que no sean carbohidratos, aplicaciones en sitios del cuerpo 

que no sean el tracto gastrointestinal y diversas categorías que no sean alimentos. Por lo 

tanto, los prebióticos se diferencian de la mayoría de las fibras dietéticas, como las pectinas, 

la celulosa y los xilanos, que estimulan el crecimiento de una amplia variedad de 

microorganismos intestinales. Por el contrario, queda establecido que un prebiótico debe ser 

metabolizado exclusivamente por microorganismos promotores de la salud dentro del 

ecosistema indígena. Los efectos beneficiosos para la salud deben estar debidamente 

documentados para que una sustancia se considere un prebiótico. Estos efectos incluyen 

beneficios para el tracto gastrointestinal (por ejemplo, inhibición de patógenos y estimulación 

inmune), cardiometabolismo (reducción en los niveles de lípidos en la sangre, efectos sobre 

la resistencia a la insulina), salud mental (por ejemplo, metabolitos que influyen en la función 

cerebral, la energía y la cognición) y los huesos (biodisponibilidad de minerales), entre otros. 

La definición actual se aplica también a los prebióticos para uso en animales, en los cuales 

las estrategias centradas en la microbiota tendientes a mantener la salud y prevenir 

enfermedades son tan relevantes como para los humanos. 

El término probiótico, que en griego significa "para la vida", fue utilizado por primera vez 

por Lilly & Stillwell, (1965) para describir "sustancias secretadas por un microorganismo que 

estimula el crecimiento de otro" y, por lo tanto, surgió como claro contraste con el término 

antibiótico. Con el tiempo el término probiótico adquirió un significado más general y en la 

actualidad la acepción más ampliamente aceptada los define como “microorganismos vivos 

que ingeridos en concentraciones apropiadas son capaces de ejercer un efecto benéfico en el 

huésped” (Bustos et al., 2015). Entre las propiedades benéficas atribuidas a los probióticos 

se encuentran: 1) alivio del estreñimiento y del síndrome del intestino irritable; 2) reducción 

de la infección por Helicobacter pylori; 3) reducción de los síntomas alérgicos; 4) prevención 

del cáncer y 5) reducción de las concentraciones plasmáticas de colesterol y triacilgliceroles, 

entre otros (Malpeli et al., 2015; Bustos, Font de Valdez, Fadda, & Taranto, 2018). 
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Conclusiones 

Microbios y hospedador generan una relación tal que el cuerpo humano puede considerarse 

como el resultado de la expresión de su genoma y de la convivencia con millones de 

microorganismos a lo largo de miles de años de evolución. 

Los avances científicos recientes sugieren que perturbaciones de la microbiota intestinal 

conducen a alteraciones inmunes y metabólicas que contribuyen al desarrollo de 

enfermedades no transmisibles tales como la obesidad, síndrome metabólico, diabetes e 

incluso autismo y depresión. 

Una comprensión más profunda del origen y desarrollo de la microbiota intestinal así como 

los factores que afectan su composición permitirá optimizar estrategias terapéuticas que 

permitan manipularla para mejorar la salud. 
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