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EDITORIAL
Microbioma humano. El gran desconocido.
Human Microbiome. The great unknown.
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En las diferentes mucosas y superficies corporales que conforman el cuerpo residen
millones de microorganismos (parasitos, virus, arqueobacterias, protozoarios, bacterias)
con los que estamos en constante interaccion, esta comunidad de microorganismos es
conocida como Microbioma, el cual no es méas que el conjunto de microrganismos que viven
tanto dentro como encima de un individuo.

A nivel intestinal reside una gran cantidad de microorganismos con los que se
mantiene una estrecha y permanente interaccion, esta comunidad participa en diferentes
funciones o tareas como absorcion de nutrientes no digeridos por el sistema digestivo
humano, obtencion de energia, incluso se asocian con el desarrollo del sistema inmune por
lo que poseen un papel clave en el estado de salud y enfermedad del individuo.

Conocer las caracteristicas y composicion de estas comunidades es un factor de
importancia vital para comprender de manera cabal el funcionamiento de nuestro
organismo. Sin embargo, su estudio y caracterizacion no es sencillo ya que muchos de estos
microorganismos no pueden ser cultivados artificialmente fuera de su nicho ecolégico, esta
caracteristica demoro su estudio hasta el desarrollo de tecnologias especiales denominadas
tecnologias “6micas” como la metagenomica que permiti6 estudiar las relaciones entre los
integrantes del microbioma y su respuesta ante determinados factores.

Al tratar de definir al hombre como especie se piensa naturalmente en el genoma
humano, ya que este define y programa desde el punto de vista tedrico a los individuos como
individuos desde el momento de nuestro nacimiento y durante toda la vida; sin embargo,
este representa solo un pequeno porcentaje de la diversidad genética asociada con el cuerpo
humano. Se ha estimado que los genes asociados al microbioma humano estan en el orden
de 2-20 millones de genes (1), lo que excede con un factor de mas de 100, los
aproximadamente 20.000 genes humanos descritos.

Por otra parte, se calcula que la relacién células humanas/células microbianas es de
casi 1:1, por lo que somos humanos aproximadamente en solo un 47%, al tomar en cuenta la
composicion celular, el resto de nosotros esta conformado por células de microorganismos
(139). Esta enorme cantidad de células microbianas representan aproximadamente 0,2
kilogramos de la biomasa total de un adulto tipico (2,3); sin embargo, estas células y genes
microbianos tienen un profundo impacto en la biologia del hombre. A diferencia de los
aparentemente rigidos genes humanos, los genes microbianos son altamente flexibles, por
lo que ofrecen grandes oportunidades evolutivas y para el desarrollo de nuevos enfoques
terapéuticos.
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Los avances en la tecnologia, especialmente la secuenciacion del ADN y los métodos
de analisis computacional, favorecieron la secuenciaciéon de aproximadamente 100 millones
de genomas de microorganismos en tan solo una década, lo que nos ha permitido interpretar
estas comunidades microbianas complejas y conocer el impacto que producen en la biologia
humana. Estos avances han abierto una vista panoradmica de como los microorganismos
cambian a lo largo del tiempo y el desarrollo del hombre, asi como de qué manera se
relacionan con procesos que van desde lo psicologico a lo no psicologico

Actualmente existe un gran interés en la influencia del microbioma durante el
desarrollo y crecimiento de un individuo, debido principalmente a los profundos cambios
que influencia durante este proceso y al hecho de que aparentemente, las intervenciones
realizadas a principios de la vida pueden promover o asegurar el estado de salud en etapas
posteriores del crecimiento; también se ha observado una fuerte asociacién entre el
microbioma y los efectos en la reproduccioén y la biologia del desarrollo.

Por ejemplo, el microbioma vaginal de la mujer embarazada difiere del que posee la
poblacién general (4,5), el embarazo se asocia con la pérdida de la diversidad microbiana
dentro del ecosistema vaginal y una transicion hacia ecosistemas dominados
estructuralmente por especies de Lactobacillus, estos cambios responden a la influencia
hormonal de los estrogenos durante el embarazo. Esta elevada cantidad de Lactobacillus
favorece el desarrollo del nifio ya que los ecosistemas dominados por este microorganismo
protegen de la adquisicion de vaginosis bacteriana, un cuadro producido por disbiosis
(alteracion en la composicion del microbioma considerado normal) en el ecosistema vaginal
que se asocia con el riesgo elevado de nacimiento pretérmino (6)

El microbioma intestinal de la madre se modifica radicalmente entre el primer y tercer
trimestre del embarazo, en este dltimo, el microbioma difiere totalmente en cuanto a su
composicion, del de una mujer no embarazada. Los embarazos a término se han asociado
con un incremento de microorganismos pertenecientes a dos Phyla Proteobacteria y
Actinobacteria, asi como con una pérdida de la diversidad del ecosistema, creando de esta
manera una comunidad o ecosistema atipico en comparacién con mujeres saludables no
embarazadas, por lo que este microbioma materno se encarga de modelar las primeras
comunidades o ecosistemas de microorganismos que se implantaran en el nifio después del
nacimiento.

La manera en que el nifio nace posee una fuerte influencia en modelar el microbioma
neonatal, los ecosistemas microbianos de multiples areas corporales de ninos nacidos por
parto vaginal se asemejan mas a los ecosistemas vaginales adultos; mientras que los nifios
nacidos por cesarea se colonizan por comunidades que se asemejan al microbioma de la piel
(7,8). Estos cambios en la composicién del microbioma en al momento del nacimiento
pueden afectar positiva o negativamente el desarrollo posterior del nifo, estudios revelan
que la dieta y exposicion al microbioma intestinal durante el embarazo influencian el
desarrollo del sistema inmune fetal y subsecuentemente el desarrollo de cuadros de asma

(9).

Otros estudios relacionan la composicion del microbioma con el desarrollo de
desérdenes mentales o alteraciones de la conducta; diferentes investigaciones han
relacionado la composicion del microbioma intestinal con el sistema nervioso entérico
conocido también como el “segundo cerebro”; se postula la existencia de un eje de
comunicacion intestino-cerebro, en el que algunos compuestos y sustancias producidas por
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microorganismos a nivel intestinal podrian tener efectos neuromoduladores y por ende,
afectar o alterar el comportamiento de las personas e incluso producir cuadros como
autismo, depresiones y la enfermedad de Parkinson, entre otras (10).

Diferentes estudios han relacionado la composicion del microbioma con procesos
alérgicos, desarrollo de ciertos tipos de cancer, obesidad y diabetes, la mayoria de estos
estudios han establecido una diferencia notable en la composiciéon del microbioma de
individuos que padecen estas patologias cuando se comparan con la composicion del
microbioma de personas saludables.

El microbioma humano constituye en la actualidad una interesante linea de
investigacion que permitirA comprender de manera més adecuada el proceso
salud/enfermedad, nos abre un abanico de posibilidades a esquemas preventivos y de
tratamiento que no habian sido explorados o considerados hasta el momento, permitiendo
aplicar nuevos enfoques y estrategias terapéuticas para mejorar la calidad de vida de
nuestras poblaciones. Nos permite abordar desde una perspectiva ecologica y sistémica al
hombre, considerandolo no un individuo sino un complejo de comunidades o ecosistema
(Holobionte), en el que la interaccion de cada una de ellas juega un papel importante en el
equilibrio entre salud y enfermedad.
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