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RESUMEN  

El estudio de la microbiota intestinal tiene una gran relevancia en la comprensión de la salud 
humana y su relación con diversas enfermedades. La microbiota, compuesta por un complejo 
ecosistema de microorganismos, juega un papel crucial en funciones esenciales como la 
inmunomodulación y el metabolismo. Las alteraciones en este sistema, conocidas como disbiosis, 
están vinculadas a patologías como enfermedades inflamatorias intestinales, trastornos 
metabólicos y psiquiátricos. Avances recientes en herramientas analíticas han permitido no solo 
caracterizar la composición de la microbiota sino también entender su funcionalidad y las 
interacciones con el huésped. Este artículo examina las metodologías más recientes para el 
análisis de la microbiota, incluyendo la secuenciación de ARN ribosomal 16S, metagenómica 
completa, y técnicas como la metabolómica y la metaproteómica, destacando sus ventajas y 
limitaciones. Además, se discute el impacto significativo de la dieta en la composición y 
funcionalidad de la microbiota. Se abordan las influencias de los alimentos ultraprocesados y las 
dietas ricas en fibra, y cómo estas pueden modificar el equilibrio microbiano. Por otra parte, se 
explora la comercialización de análisis de microbiota que,, pese a su popularidad y promesas de 
beneficios para la salud, enfrentan críticas por la falta de regulación y estandarización. Este 
escenario refuerza la necesidad de un marco regulatorio más estricto para garantizar la fiabilidad 
y seguridad de estos análisis. En conclusión, mientras que los estudios de microbiota ofrecen 
perspectivas prometedoras para el desarrollo de terapias personalizadas y la mejora de la salud 
intestinal y general, también presentan desafíos significativos que requieren un enfoque riguroso 
y regulado para maximizar su potencial clínico y terapéutico. El artículo subraya la importancia 
de un enfoque personalizado en el manejo de la microbiota, considerando la variabilidad 
individual y los factores ambientales. 

Palabras clave: microbioma; gastrointestinal; disbiosis; dieta mediterránea; probióticos; 

prebióticos. 

 

ABSTRACT  

The study of the intestinal microbiota is highly relevant in understanding human health and its 
relationship with a wide range of diseases. The microbiota, consisting of a complex ecosystem of 
microorganisms, plays a crucial role in essential functions such as immunomodulation and 
metabolism. Alterations in this system, known as dysbiosis, are linked to pathologies such as 
inflammatory bowel diseases, metabolic disorders, and psychiatric conditions. Recent advances 
in analytical tools have not only allowed the characterization of the microbiota's composition but 
also an understanding of its functionality and interactions with the host. This article examines 
the latest methodologies for analysing the microbiota, including 16S ribosomal RNA sequencing, 
shotgun metagenomics, and techniques such as metabolomics and metaproteomics, highlighting 
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their advantages and limitations. Additionally, the significant impact of diet on the composition 
and functionality of the microbiota is discussed. The influences of ultra-processed foods and 
fibre-rich diets, and how these can modify the microbial balance, are addressed. Furthermore, 
the commercialization of microbiota analysis is explored, which despite its popularity and 
promises of health benefits, faces criticism for the lack of regulation and standardization. This 
scenario reinforces the need for a stricter regulatory framework to ensure the reliability and 
safety of these analyses. In conclusion, while microbiota studies offer promising prospects for 
the development of personalized therapies and the improvement of intestinal and overall health, 
they also present significant challenges that require a rigorous and regulated approach to 
maximize their clinical and therapeutic potential. The article emphasizes the importance of a 
personalized approach in managing the microbiota, considering individual variability and 
environmental factors. 

Key words: gastrointestinal, microbiome; dysbiosis; mediterranean diet; probiotics; prebiotics.                          

 

 

MENSAJES CLAVES  

• La microbiota intestinal se ha consolidado como un marcador clave de salud y 
enfermedad, pero la elevada variabilidad interindividual limita todavía su uso como 
herramienta diagnóstica rutinaria. 

• La dieta, especialmente la adherencia a un patrón mediterráneo y el consumo de 
alimentos ultraprocesados, modula de forma profunda la composición y funcionalidad de 
la microbiota intestinal. 

• Las herramientas ómicas para el estudio del microbioma (metataxonomía, 
metagenómica, metabolómica y metaproteómica) ofrecen gran potencial para la 
medicina personalizada, pero los test comerciales carecen aún de suficiente 
estandarización y regulación. 

• Un abordaje personalizado que integre dieta, datos socioeconómicos, nutrición, 
probióticos y prebióticos, junto con datos ómicos es esencial para trasladar el 
conocimiento sobre microbiota a la práctica clínica de forma segura y basada en la 
evidencia.      

 
 

 

 

 

http://creativecommons.org/licenses/by-nc-sa/4.0/


Rev Esp Nutr Hum Diet. 2025; 29(4).   Freely available online - OPEN ACCESS 
doi: 10.14306/renhyd.29.4.2381 [ahead of print] 
 

 
Esta obra está bajo una licencia de Creative Commons Reconocimiento-NoComercial-CompartirIgual 4.0 Internacional 

INTRODUCCIÓN 

La microbiota intestinal ha emergido como un elemento clave para entender la fisiología humana 

y su relación con diversas enfermedades. Constituye un ecosistema dinámico de 

microorganismos que interactúan con el huésped, influyendo en funciones vitales como la 

inmunomodulación y el metabolismo1. Las alteraciones en su composición, conocidas como 

disbiosis, están asociadas a múltiples condiciones patológicas, incluidas enfermedades 

inflamatorias intestinales, trastornos metabólicos como la obesidad y la diabetes tipo 2, así como 

trastornos psiquiátricos como la ansiedad y la depresión2. 

La investigación del microbioma se ha expandido gracias al desarrollo de herramientas analíticas 

avanzadas que permiten caracterizar no solo la composición, sino también la funcionalidad de 

este complejo sistema3. Complementariamente, otras metodologías nos permiten evaluar las 

interacciones funcionales entre los microorganismos y su huésped, proporcionando información 

crítica sobre las rutas metabólicas activas y la producción de metabolitos relevantes 4. 

El impacto de la dieta en la microbiota es un área de investigación fundamental, ya que los 

patrones alimenticios pueden alterar significativamente su composición y funcionalidad. Los 

genes bacterianos provenientes de alimentos representan hasta un promedio del 3 % del 

microbioma intestinal adulto5. Los alimentos ultraprocesados, ricos en grasas, azúcares y 

aditivos, se han vinculado con una disminución de la diversidad microbiana y un aumento de la 

permeabilidad intestinal, lo que favorece la inflamación y el desarrollo de enfermedades no 

transmisibles (ENTs)6,7. Por otro lado, estrategias nutricionales enfocadas en el consumo de fibra, 

prebióticos y probióticos han mostrado ser efectivas en la restauración de la diversidad 

microbiana y en la promoción de un equilibrio funcional en el microbioma8. 

Este artículo revisa las principales metodologías disponibles para el análisis de la microbiota, 

abordando sus ventajas, limitaciones y aplicaciones en el ámbito de la investigación y la clínica. 

Asimismo, explora las conexiones entre el microbioma y la salud, destacando su relevancia en el 

contexto de la dieta, las enfermedades crónicas y el desarrollo de terapias personalizadas. 

Microbiota y dieta 

Las bacterias intestinales se adaptan a la dieta, por lo que cualquier variación en los nutrientes, 

incluso a corto plazo, alteran la composición de la microbiota, favoreciendo selectivamente que 
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las bacterias puedan acceder y aprovechar mejor los nutrientes disponibles desde las primeras 

etapas de la vida9. 

Desde la lactancia hasta la introducción de alimentos sólidos, los cambios en la alimentación 

modulan la diversidad microbiana, impactando directamente en la salud. En concreto, el periodo 

de lactancia está caracterizado por una baja diversidad microbiana (comparada con adultos) y 

una alta abundancia de Bifidobacterium10, que desempeñan un papel esencial en la maduración 

del sistema inmune11, son capaces de metabolizar los oligosacáridos de la leche materna (HMOs, 

por sus siglas en inglés) y tienen una mayor representación de genes que codifican enzimas 

implicadas en la biosíntesis de folato12.La alimentación exclusiva con leche de fórmula, sin 

embargo, da lugar a una microbiota más diversa pero menos estable13, con una mayor 

prevalencia de Clostridiales y Proteobacteria en el microbioma intestinal14. Adicionalmente, la 

mayoría de estos infantes tiende a una mayor concentración de Atopobium y Bacteroides 

acompañado de un descenso de Bifidobacterium comparado con los niños que toman lactancia 

materna15. Esta diferencia en la composición de la microbiota se atribuye principalmente a la 

ausencia de HMOs en la leche de fórmula y un mayor contenido de proteínas, junto a fructo y 

galacto oligosacáridos complementarios que no son tan selectivos como los HMOs16. Estos 

oligosacáridos pueden estimular el crecimiento de varias especies bacterianas, lo que da lugar a 

una composición de la microbiota significativamente diferente a la observada en los bebés 

amamantados17. 

El microbioma intestinal del lactante progresa en composición y función durante la introducción 

de alimentos sólidos a lo largo del primer año de vida. Este cambio alimentario provoca un 

aumento de la diversidad microbiana, lo que impulsa una estabilización progresiva hacia una 

estructura comunitaria similar a la del adulto, con una disminución de Bifidobacterium y un 

aumento de las bacterias productoras de ácidos grasos de cadena corta (AGCC) como Clostridium 

spp y Veillonellaceae18. Este cambio en la abundancia, relativa a la funcionalidad y asignaciones 

taxonómicas, es de gran magnitud entre los 4 y 9 meses de edad, en comparación con el número 

de correlaciones observadas durante la diversificación continua de la dieta entre los 9 y 12 meses 

de edad18. 
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Una vez en la edad adulta, se consolidan distintos patrones dietéticos. Un ejemplo de ello es la 

dieta mediterránea, la cual se caracteriza por el alto consumo de frutas, verduras y cereales 

integrales, así como también el consumo moderado de pescado, marisco y lácteos y por un bajo 

consumo de carne y derivados, siendo las legumbres y frutos secos la principal fuente de proteína 

y el aceite de oliva la principal fuente de grasa19. Este tipo de dieta ha demostrado tener efectos 

beneficiosos sobre la salud, ayudando al control de la diabetes y la obesidad20. Además, también 

se ha demostrado que la adherencia a la dieta mediterránea disminuye el riesgo 

cardiometabólico potencialmente a través de la microbiota, mediante la ausencia de Prevotella 

copri21. La adherencia a un estilo dietético mediterráneo se ha podido asociar a efectos 

significativos en los perfiles microbianos intestinales, asociándose positivamente con varios 

metabolizadores de fibra dietética y productores de AGCC, incluidos F. prausnitzii, E. eligens y B. 

cellulosilyticus 22. Además, se han observado asociaciones inversas con especies como R. torques, 

C. leptum y C. aerofaciens vinculadas con dietas de estilo occidental y consumo de carne roja 23. 

La dieta mediterránea, debido al alto consumo de frutas y verduras frescas, es rica en fibra y 

polifenoles24, los cuales aumentan significativamente la abundancia de Bacteroides, 

Bifidobacterium, Enterococci y Prevotella, afectando a la producción de AGCC25. Además, la 

fracción polifenólica parece tener efectos tanto prebióticos como antimicrobianos selectivos 

contra las bacterias patógenas intestinales26. 

Los patrones alimenticios típicos de las sociedades occidentales se caracterizan por un alto 

consumo de grasas, azúcares, calorías y alimentos ultraprocesados, vinculándose con 

alteraciones en la microbiota intestinal y el desarrollo de ENTs (alergias, diabetes, obesidad, 

hiperactividad, etc.)27. Los alimentos ultraprocesados se definen como aquellos que contienen 

cinco o más ingredientes, entre los que se incluyen sal, aceites, azúcar, grasas y otros 

componentes como proteínas hidrolizadas, almidones modificados, espesantes y varios aditivos 

diseñados para mejorar el estímulo sensorial6. Se ha demostrado en estudios preclínicos que los 

aditivos alimentarios que se añaden habitualmente a los alimentos ultraprocesados, como 

emulsionantes, edulcorantes, colorantes y nanopartículas afectan al intestino, incluido el 

microbioma, la permeabilidad intestinal y la inflamación intestinal28. Como ejemplo se 

encuentran los emulsionantes mono y diglicéridos (MDG), los cuales tienden a provocar la 
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colonización bacteriana de la capa interna de la mucosidad intestinal, aumentando el potencial 

inflamatorio al aumentar los niveles de lipopolisacáridos circulantes7.  

Por otra parte, la "germ-organ theory"29 sugiere que la disbiosis podría ser una causa subyacente 

de las ENTs, al provocar cambios en la estructura de la comunidad microbiana de anaerobios 

obligados a facultativos, lo que sugiere que el oxígeno es un importante impulsor ecológico de la 

disfunción en la microbiota intestinal. La consiguiente alteración de la homeostasis intestinal 

puede conducir a ENTs porque los metabolitos derivados de la microbiota se agotan o se generan 

en concentraciones nocivas29. La ingesta de grasas afecta la microbiota intestinal de manera 

personalizada, lo que sugiere que los efectos de las grasas en la microbiota son dependientes de 

factores individuales30. Algo similar ocurre con las proteínas, especialmente las de origen animal, 

las cuales aumentan la abundancia de microorganismos tolerantes a la bilis (Alistipes, Bilophila y 

Bacteroides) y disminuyen los niveles de Firmicutes que metabolizan los polisacáridos vegetales 

de la dieta (Roseburia, E. rectale y R. bromii), lo que refleja compensaciones entre la fermentación 

de carbohidratos y proteínas31. En cambio, las proteínas vegetales, en concreto las proteínas 

alimentarias glicosiladas, afectan al crecimiento de bacterias comensales intestinales 

beneficiosas, particularmente del género Lactobacillus y Bifidobacterium, cuyos niveles 

aumentan significativamente. Esto provoca un cambio correspondiente en los metabolitos 

bacterianos, observando mayores niveles de AGCC (acetato, propionato, lactato y butirato) con 

un impacto beneficioso en el entorno intestinal y ejerciendo un efecto promotor de la salud en 

los seres humanos32. 

En cuanto a los carbohidratos, su impacto sobre la microbiota depende de su tipo y cantidad, 

afectando selectivamente a ciertos grupos bacterianos. Como ejemplo, la fibra dietética favorece 

la proliferación de Prevotella33 mientras que Bifidobacterium, el cual degrada arabinoxilanos 

presentes en cereales, se encuentra en menor abundancia en personas que consumen dietas 

bajas en gluten34. Asimismo, las dietas altas en carbohidratos no digeribles favorecen el 

crecimiento de especies de Firmicutes, mientras que dietas bajas en carbohidratos fermentables 

se asocian con una disminución de las bacterias productoras de butirato (ej. E. rectale, R. 

intestinalis), lo que tiene implicaciones para la salud intestinal35. La relación entre la fibra 

dietética y la microbiota intestinal ha sido ampliamente documentada, evidenciando el impacto 
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positivo de la fibra en la composición y funcionalidad de la microbiota. La fibra dietética, 

especialmente las fracciones fermentables como los polisacáridos no digeribles, actúa como 

sustrato para las bacterias comensales del colon, promoviendo la producción de metabolitos 

beneficiosos como los AGCC. Estos compuestos tienen un efecto crucial en la modulación de la 

inflamación intestinal, la mejora de la barrera epitelial y el mantenimiento de la homeostasis 

metabólica36. Estudios recientes han demostrado que dietas ricas en fibra aumentan la 

abundancia de géneros bacterianos beneficiosos como Bifidobacterium y Lactobacillus y reducen 

las poblaciones de microorganismos asociados a estados inflamatorios o metabólicos adversos 

(C. difficile, E. coli)37. Además, la fibra está influenciada por factores individuales, como la 

composición inicial de la microbiota, lo que resalta la necesidad de enfoques personalizados en 

la nutrición basada en fibra38. Por tanto, la inclusión de fibra dietética constituye una estrategia 

esencial para promover un equilibrio microbiano saludable, mejorar la salud metabólica y 

prevenir enfermedades relacionadas con disbiosis intestinal. 

Pese a los múltiples efectos demostrados que tienen ciertos componentes  de la dieta sobre la 

microbiota, la relación entre microbiota-dieta-huésped aún no está completamente resuelta39. 

Esto destaca la necesidad de más investigación en este campo, adoptando un enfoque 

personalizado40. 

Probióticos, prebióticos y simbióticos en la práctica clínica 

La variabilidad interindividual también se observa en los tratamientos destinados a modular la 

microbiota intestinal, especialmente en el uso de probióticos, cuyos efectos resultan 

inconsistentes y dependen de múltiples factores. Diversos estudios han demostrado que los 

probióticos pueden inducir cambios significativos en la microbiota fecal y favorecer la salud 

intestinal; sin embargo, estos efectos no son uniformes en todos los individuos, probablemente 

debido a diferencias en la composición inicial de la microbiota, factores genéticos y ambientales, 

o la dieta habitual41. Esta heterogeneidad ha llevado incluso a distinguir entre individuos 

respondedores y no respondedores, reforzando la necesidad de plantear intervenciones 

personalizadas en lugar de aproximaciones universales.  

En la práctica clínica, uno de los ejemplos mejor establecidos de modulación dirigida de la 

microbiota es el uso de probióticos durante tratamientos antibióticos42. Formulaciones 
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específicas, como Saccharomyces boulardii o determinadas cepas de Lactobacillus, han mostrado 

eficacia en la reducción del riesgo de diarrea asociada a antibióticos, ilustrando cómo la selección 

de cepas con respaldo científico puede aportar beneficios concretos en contextos bien 

definidos43. Este tipo de intervenciones pone de relieve que el impacto clínico de los probióticos 

depende tanto de la cepa empleada como del perfil basal del huésped, apoyando de nuevo la 

necesidad de estrategias individualizadas. 

Además, estudios en modelos animales han sugerido que cepas probióticas derivadas de especies 

como A. muciniphila podrían mitigar los efectos adversos de emulsionantes dietéticos al modular 

la microbiota intestinal. Los mecanismos propuestos incluyen la estimulación de la secreción de 

moco, que mejora la integridad de la barrera epitelial, y la activación de respuestas inmunes 

protectoras, lo que facilita el recambio de la mucosa intestinal y mejora la protección contra la 

inflamación44. 

Entre los prebióticos, oligosacáridos como la inulina, los fructooligosacáridos (FOS) o los 

galactooligosacáridos (GOS) favorecen el crecimiento de microorganismos beneficiosos de los 

géneros Bifidobacterium y Lactobacillus45. Por su parte, los simbióticos combinan probióticos con 

prebióticos específicos para potenciar su eficacia; como es el caso de combinaciones de 

Bifidobacterium breve con FOS o Lactobacillus rhamnosus con inulina46. 

En conjunto, el uso clínico de probióticos, prebióticos y simbióticos se ha propuesto como 

herramienta clave para modular la microbiota intestinal y, con ello, influir en la salud del 

huésped41,47.  Además, revisiones sistemáticas y metaanálisis recientes han evaluado el uso 

clínico de pre-, pro- y simbióticos en distintas enfermedades cardiometabólicas48 y patologías 

digestivas49, como el síndrome de intestino irritable, mostrando beneficios modestos pero 

clínicamente relevantes en la mejoría global de los síntomas y del dolor abdominal con algunas 

formulaciones específicas. La evidencia sugiere que estos suplementos pueden desempeñar un 

papel coadyuvante en el manejo de determinados trastornos, siempre que se seleccionen cepas 

y combinaciones con respaldo científico y se integren en un abordaje dietético e individualizado. 

Conexiones entre la microbiota y la salud durante la edad adulta 

Es fundamental considerar la variabilidad interindividual y la influencia de factores como la 

genética, la dieta y el ambiente en la composición de la microbiota (Figura 1). Estos factores 
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influyen en la respuesta a intervenciones terapéuticas y en la predisposición a enfermedades, lo 

que subraya la necesidad de un enfoque personalizado en el manejo y tratamiento basado en el 

microbioma 50. 

Figura 1. Relación entre la dieta, la microbiota y la salud, y métodos de análisis microbiológico. 

 

Las conexiones entre la microbiota intestinal y diversas enfermedades como las alergias, 

condiciones inflamatorias crónicas y enfermedades autoinmunes (esclerosis múltiple y artritis 

reumatoide), reflejan un desequilibrio en la composición microbiana intestinal2. Los mecanismos 

descritos hasta ahora involucran en gran medida la interacción de metabolitos microbianos, 

como los AGCC28, que pueden regular la actividad de las células inmunitarias modulando la 

inflamación y fortaleciendo la función de la barrera intestinal51. Asimismo, se ha visto un efecto 

directo de estos metabolitos sobre la virulencia de algunos patógenos; por ejemplo, el butirato 

puede disminuir la invasión de S. typhimurium en las células epiteliales al suprimir la expresión 

de genes de virulencia52. Además, los cambios en la diversidad microbiana y en el perfil de AGCC 

pueden modificar el metabolismo energético y la sensibilidad a la insulina, lo que contribuye a la 

obesidad y aumento el riesgo de diabetes tipo 253. 
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Las bacterias, bajo ciertas condiciones, pueden actuar de manera oportunista como patobiontes, 

desarrollando características patogénicas54. La proliferación de patobiontes, junto con una 

disminución de bacterias comensales y la consecuente alteración del metaboloma bacteriano, 

puede llevar a un estado de disbiosis persistente y un aumento de la permeabilidad intestinal, lo 

que facilita la invasión de bacterias como E. coli, exacerbando enfermedades como la 

enfermedad de Crohn y la colitis ulcerativa55. 

Por otro lado, las conexiones entre el eje intestino-cerebro y el estado mental de los individuos 

siguen siendo un área de creciente interés. La producción de neurotransmisores y la modulación 

del sistema nervioso entérico por parte de la microbiota influyen en el comportamiento y en el 

desarrollo de trastornos psiquiátricos, como la depresión y la ansiedad56. Cabe destacar que el 

95% de la serotonina se almacena en las células enterocromafines y las neuronas entéricas, 

mientras que solo un 5% se encuentra en el sistema nervioso central57. La microbiota también 

puede influir en la síntesis de serotonina, la barrera hematoencefálica y la inflamación cerebral, 

contribuyendo a las manifestaciones clínicas trastornos como la obesidad58. En este contexto, se 

ha sugerido que la regulación de la serotonina periférica podría ser una estrategia eficaz para 

tratar la obesidad, al aumentar la sensibilidad a la insulina59. 

Los rasgos microbianos distintivos pueden ser útiles como indicadores tanto a nivel individual en 

la práctica clínica como en estudios epidemiológicos a nivel de población60. La investigación en el 

campo del microbioma también contempla la necesidad de personalizar las intervenciones a 

diferentes niveles, desde el individuo hasta subgrupos, lo que requiere una selección cuidadosa 

de grupos de estudio para garantizar decisiones informadas, considerando la variabilidad 

interindividual en los rasgos microbianos61. Asimismo, la diversidad microbiana varía a lo largo 

de la vida, con fluctuaciones circadianas, lo que indica la complejidad de la microbiota humana y 

su potencial uso en clínica. Esto sugiere que la composición de la microbiota es un factor 

importante a considerar en la prevención y tratamiento de enfermedades, como refuerza la 

importancia de estrategias dietéticas y probióticas dirigidas a restaurar una microbiota saludable 

como medio para mejorar la salud metabólica y reducir el riesgo de trastornos crónicos62. 
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Metodologías actuales para analizar la Microbiota: Herramientas y Perspectivas  

Ante la creciente evidencia de la relevancia de la microbiota intestinal, el desarrollo de 

metodologías precisas para analizarla se ha vuelto esencial tanto en la investigación como en la 

práctica clínica (Tabla 1). El análisis de la microbiota es una herramienta en auge en la última 

década, numerosos laboratorios han incorporado a sus catálogos los test de análisis de 

microbiota, ofreciendo a los usuarios la posibilidad de conocer la composición microbiana de su 

intestino con la promesa de mejorar o resolver algún problema de su salud digestiva. Estos test 

están dirigidos tanto a personas sanas interesadas en optimizar su bienestar como a pacientes 

que sufren alteraciones digestivas crónicas o transitorias, tales como disbiosis, dolor e hinchazón 

abdominal, problemas en el tránsito intestinal o malabsorción de nutrientes63. Los laboratorios 

suelen presentar los resultados como una herramienta para personalizar dietas, suplementos 

probióticos o cambios en el estilo de vida, aunque la evidencia científica que respalda estas 

recomendaciones todavía es limitada. 

Métodos empleados y su alcance 

Los análisis comerciales de microbiota suelen incluir herramientas avanzadas como la 

secuenciación del gen 16S ARN ribosomal (rRNA) para identificar las especies bacterianas 

presentes en las muestras fecales y evaluar su diversidad. Además, algunas compañías 

complementan este análisis con la cuantificación de metabolitos clave, como los AGCC y la 

medición de biomarcadores como la zonulina o la calprotectina64. Estas mediciones, realizadas 

mediante inmunoensayos como ELISA o técnicas de reacción en cadena de la polimerasa en 

tiempo real (RT-PCR), pretenden ofrecer una visión integral del ecosistema intestinal. 
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Tabla 1. Metodologías actuales para analizar la microbiota 
Metodología Enfoque Ventajas Desventajas 

Secuenciación del 
Gen 16S rRNA 

Identificación de regiones 
conservadas y variables del gen 
16S rRNA, permitiendo la 
clasificación de bacterias a nivel 
de género y, en algunos casos, de 
especie. 

Costo relativamente bajo 
Simplicidad de los análisis. 

La utilidad se restringe 
a la taxonomía.  
No ofrece información 
sobre la funcionalidad 
de los 
microorganismos. 
No permite un análisis 
detallado de hongos o 
virus. 

Secuenciación 
Metagenómica 

completa 

Visión global de la composición y 
funcionalidad. 

Permite la identificación 
de genes relacionados con 
resistencia a antibióticos, 
producción de 
metabolitos y otras 
funciones críticas.  
Identificación de 
bacterias, arqueas, virus y 
eucariotas. 

Mayor coste.  
Mayores recursos 
computacionales 
avanzados.  
Experiencia previa 
significativa en 
bioinformática. 

Metabolómica La identificación y cuantificación 
de estos compuestos se realiza 
mediante técnicas avanzadas 
como la espectrometría de 
masas y la resonancia magnética 
nuclear. Proporciona 
información valiosa sobre la 
actividad funcional del 
microbioma, crucial para 
entender su impacto fisiológico 
en el huésped. 

Evalúa metabolitos 
producidos por la 
microbiota, como los 
AGCC, los cuales 
desempeñan un papel 
clave en la modulación de 
la inflamación y la función 
de la barrera intestinal.  

La interpretación de 
los resultados puede 
ser compleja, ya que 
los metabolitos 
analizados están 
influenciados por 
múltiples factores 
externos, como la 
dieta y el estado de 
salud del paciente. 

Metatranscriptómica Esta metodología facilita la 
inferencia de funciones 
biológicas activas en un 
momento específico, 
diferenciando la presencia de los 
microorganismos y su actividad 
funcional.  

Este enfoque permite 
evaluar cómo responde la 
comunidad microbiana a 
estímulos ambientales o 
cambios en el entorno.  

El ARN es una 
molécula inestable 
que requiere un 
manejo cuidadoso, y 
los procesos de 
extracción y 
secuenciación pueden 
introducir sesgos. 

Metaproteómica La identificación de proteínas se 
realiza mediante cromatografía 
líquida y espectrometría de 
masas, proporcionando 

Proporciona datos 
directos sobre las 
funciones proteicas y sus 
implicaciones en la salud 

Alta complejidad de 
las muestras. 
Dificultad para 
diferenciar proteínas 
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información sobre procesos 
metabólicos y rutas funcionales. 

del huésped, analizando 
las proteínas expresadas 
por la microbiota y 
ofreciendo una visión 
funcional del microbioma 
en tiempo real.  

homólogas de 
distintas especies. 
Variabilidad en las 
técnicas de 
procesamiento.  
Necesidad de bases de 
datos proteómicas 
completas para una 
identificación precisa. 

PCR Cuantitativa 
(RT-PCR) 

Permiten la cuantificación de 
genes específicos y la detección 
precisa de grupos microbianos.  

Útiles en estudios de 
vigilancia de patógenos y 
análisis de genes de 
resistencia a antibióticos. 
Son altamente específicas 
y adecuadas para estudios 
dirigidos y de monitoreo 
clínico.  

No permiten la 
evaluación de la 
diversidad completa 
del microbioma. 

Biomarcadores 
Fecales y Evaluación 
de la Salud Intestinal 

Da información clínica relevante 
y fácil de interpretar para la 
evaluación de la salud intestinal. 

La calprotectina y la 
zonulina permite inferir la 
integridad de la barrera 
intestinal y la inflamación, 
sirviendo como 
indicadores de disbiosis y 
permeabilidad. 

Pueden no capturar la 
diversidad y 
complejidad total de 
la microbiota. 

Abreviaturas: AGCC: Ácidos Grasos de Cadena Corta; ARN: Ácido Ribonucleico; PCR: Reacción en Cadena 
de la Polimerasa; RT-PCR: PCR en Tiempo Real, técnica que permite la cuantificación del ADN generando 
un marcador fluorescente que se mide en tiempo real durante la reacción; rRNA: ARN ribosomal, utilizado 
para la identificación taxonómica de bacterias. 

 

 

Limitaciones y controversias en su efectividad. Falta de regulación 

El auge de los test de microbiota comercializados ha generado inquietud debido a la posibilidad 

del enfoque comercial de algunos laboratorios, ya que tienden a extrapolar resultados 

preliminares de estudios científicos para ofrecer tratamientos o recomendaciones con una base 

científica insuficiente65. Por ejemplo, aunque algunos estudios sugieren que la microbiota puede 

estar implicada en enfermedades inflamatorias como la enfermedad de Crohn, no existe 

consenso sobre cómo estos perfiles microbianos pueden ser utilizados de manera confiable para 

diagnosticar o tratar estas afecciones66. Por otra parte, relacionado con la seguridad de los 
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suplementos probióticos, se ha destacado la falta de garantías sobre la calidad de estos 

productos, señalando que algunos pueden estar contaminados o contener dosis incorrectas de 

bacterias beneficiosas 67,68. Además, los análisis de microbiota también se ven afectados por la 

falta de estandarización en la interpretación de los perfiles microbianos, lo que complica la 

identificación de lo que constituye una microbiota "normal" o "anómala". Este vacío regulatorio 

no sólo limita la utilidad clínica de estos test, sino que también plantea riesgos éticos relacionados 

con la comercialización de productos basados en investigaciones científicas emergentes 69. 

Algunos expertos han señalado que estos test carecen de validez clínica y de una estandarización 

adecuada, lo que dificulta la interpretación de los resultados.  

Por estos motivos, los consumidores podrían verse engañados por las promesas de estos 

servicios, ya que las afirmaciones sobre la mejora de la salud no están respaldadas por pruebas 

científicas sólidas, y muchos test ofrecen recomendaciones no reguladas, como suplementos 

dietéticos67. Este escenario subraya la necesidad urgente de que los organismos reguladores 

implementen normativas que garanticen la fiabilidad y seguridad de estos test antes de que se 

comercialicen al público70, así como la creación de estándares internacionales para la 

metodología de análisis microbiológicos y la interpretación de resultados67. 

Hacia un futuro más prometedor 

A pesar de estas limitaciones, los test de análisis de microbiota tienen un gran potencial si se 

abordan con el rigor científico necesario. Los avances en metodologías y la integración de datos 

ómicos, junto con la generación de bases de datos más completas y representativas, podrían 

mejorar significativamente su precisión y utilidad clínica71. Además, sería esencial implementar 

regulaciones claras y fomentar la educación tanto para los profesionales de la salud como para 

los consumidores, con el fin de garantizar un uso más responsable y ético de estas herramientas. 
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CONCLUSIONES       

El análisis de la microbiota intestinal, esencial en la medicina personalizada, continúa desvelando 

su potencial como biomarcador y herramienta terapéutica. Este campo, apoyado por avances en 

metataxonomía, metagenómica, metabolómica y metaproteómica, permite una comprensión 

integral de la diversidad, funcionalidad y dinámica del microbioma. Al combinar estas tecnologías 

se superan las limitaciones de métodos aislados y se mejoran las intervenciones personalizadas 

mediante probióticos y prebióticos específicos. Sin embargo, la variabilidad entre individuos y la 

falta de estandarización en los análisis representan retos significativos para su aplicación clínica. 

La dieta tiene un rol crucial desde el nacimiento en la colonización y el mantenimiento del 

microbioma intestinal, influenciando directamente nuestra salud intestinal y general. La 

adaptación de enfoques nutricionales personalizados, junto con avances tecnológicos y análisis 

computacionales, promete mejorar la gestión del microbioma. Este enfoque personalizado es 

vital para aprovechar plenamente los beneficios de la nutrición humana y optimizar la salud, 

subrayando la importancia de un manejo cuidadoso y basado en la evidencia del microbioma en 

la biomedicina moderna. 
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