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Introduccion

Muchos tejidos internos y externos de humanos y otros
mamiferos se encuentran permanentemente colonizados por
trillones de diferentes microorganismos’. De todos los tejidos y
sistemas en el cuerpo humano que soportan comunidades
microbianas complejas, el aparato gastrointestinal (GI) ha
recibido mas interés por parte de la comunidad cientifica y
médica. Los microorganismos gastrointestinales (microbiota o
microbioma GI) tienen muchas funciones importantes dentro del
cuerpo, incluyendo ayudar en la digestion y obtencion de energia
de los alimentos, proporcionar nutrientes para los enterocitos,
ayudar a desarrollar asi como estimular el sistema inmune, y
servir como defensa en contra de organismos patégenos®. Cientos
de articulos cientificos han logrado esclarecer algunas de las
caracteristicas y funcionamiento del microbioma gastrointestinal
en humanos y otros mamiferos®. La microbiota gastrointestinal se
constituye por células microbianas independientes que sin
embargo actlan de manera en conjunta en diversos procesos
metabdlicos. La composicion y/o actividad metabdlica de la
microbiota Gl ejerce un fuerte efecto en procesos de salud y
enfermedad, incluyendo enfermedades relevantes a nivel
Nacional e Internacional como sindrome metabdlico® y
enfermedad inflamatoria intestinal. Recientes avances en el
estudio de la microbiota Gl han tenido también un impacto en el
tratamiento de estas y otras enfermedades®’. La presente
ponencia aspira servir de plataforma para proporcionar
informacion Gtil acerca de las caracteristicas y posible
manipulacién de la microbiota gastrointestinal para mejorar la
salud en los seres humanos y otros mamiferos.

Parte experimental

Comunidades complejas de microorganismos pueden ser
estudiadas utilizando diferentes metodologias moleculares. La
microbiologia tradicional intenta recrear las condiciones
especificas en las cuales un tipo de microorganismo sea capaz de
sobrevivir y reproducirse. ElI uso de microbiologia tradicional
tiene poco valor en ecologia microbiana contemporanea.

Hoy en dia existen una gran variedad de métodos moleculares
capaces de ofrecer una vision diferente de la nomenclatura,
distribucién y asociaciones entre comunidades microbianas. La
secuenciacion de fragmentos genéticos, en particular las nuevas
tecnologias de secuenciacion masiva de alto rendimiento, han
revolucionado el estudio de comunidades complejas de
microorganismos. Los datos obtenidos de secuenciacion masiva
varian de varios miles hasta millones 0 mas secuencias genéticas
de aproximadamente 300 nucle6tidos. Estos datos son analizados
utilizando diferentes herramientas computacionales, la gran
mayoria de las cuales son gratuitas y de codigo abierto.

Diferentes laboratorios ofrecen servicios de secuenciacion
masiva pero todos trabajan de manera diferente en cuestion de
costos, tiempos de entrega, formatos de archivos, atencion a
clientes, asi como experiencia en el area.

Resultados y discusion

Los resultados obtenidos por la comunidad cientifica acerca de
los trillones de microorganismos son fascinantes. Por ejemplo,
nuestro trabajo en colaboracion con la Dra. Giuliana Noratto de
la Universidad del Estado de Washington, ha permitido
esclarecer las diferencias y similitudes entre microbiomas en
animales de laboratorio con obesidad expuestos a diferentes
nutrientes. Estos y otros estudios son fundamentales para mejorar
la intervencidn nutricional en pacientes con obesidad.

Otra area de mucho interés para nosotros consiste en la
utilizacién de Trasplantes de Microbiota Fecal (TMF), el cual es
un procedimiento que consiste en la infusion de material fecal de
un paciente sano (donador) a un paciente con algin tipo
especifico de enfermedad. Sin duda, el uso y correcta aplicacion
de metodologias moleculares y computacionales serviran para
esclarecer los mecanismos por los cuales se beneficia la salud de
los pacientes después de recibir TMF.

Conclusiones

La microbiota gastrointestinal juega un papel fundamental en
la salud del ser humano y otros mamiferos. Hoy en dia nuestros
cuerpos son considerados como super-organismos debido a
nuestra naturaleza mayoritariamente microbiana y su simbiosis
con nuestros tejidos*. Existen multiples areas de interés y posible
colaboraciéon multidisciplinaria, asi como multiples desafios que
nos aquejan en relacion con nuestro entendimiento de las
implicaciones de los microorganismos en salud y enfermedad.
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