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1. Resumen  
La micobiota intestinal se refiere a la comunidad de microorganismos fúngicos que habitan en 

el tracto gastrointestinal (Kaźmierczak-Siedlecka et al., 2020; Strati et al., 2016). Su 

composición puede variar en los distintos estados fisiológicos y patológicos del cuerpo humano 

(Ott et al., 2008). En la práctica clínica se utilizan polienos, azoles, equinocandinas y 

fluoropirimidinas como tratamiento farmacológico en las infecciones por hongos. Sin embargo, 

existen limitaciones en la aplicación de estos fármacos debido a los efectos adversos conocidos 

y, en ocasiones, a su pobre actividad antifúngica. Además, pueden afectar a levaduras con 

actividad probiótica como Saccharomyces boulardii (Ishii et al., 2017).  

Se ha demostrado que la obesidad puede tener relación con la comunidad bacteriana del tracto 

gastrointestinal, principalmente los filos bacterianos Firmicutes y Bacteroidetes (Cox et al., 

2014; Ma et al., 2014). Sin embargo, no se ha encontrado suficiente información respecto a la 

micobiota intestinal y su relación con la obesidad. Borges et al. (2018) reportaron que en sujetos 

adultos con obesidad existe una menor diversidad fúngica en comparación con los adultos con 

peso normal. Rodríguez et al. (2015) reportaron que Candida spp., Nakaseomyces spp. y 

Penicillium spp. fueron los géneros fúngicos que presentaron mayor abundancia en sujetos con 

obesidad, mientras que en individuos normopeso se mostró mayor abundancia del género Mocur 

spp. y las especies Mocur fuscus y Mocur racemosus. Luan et al. (2015) reportaron que existe 

mayor diversidad en la micobiota intestinal de en individuos adultos con obesidad en 

comparación con los normopeso. Lo anterior podría indicar que existe relación e interacción 

entre la obesidad y la composición de la micobiota intestinal. Por otra parte, el “Kefir”, bebida 

fermentada con actividad probiótica contiene hasta 50 bacterias probióticas y levaduras 

(Kluyveromyces marxianus), ha demostrado tener efecto antiobesidad. Por lo tanto es posible 

especular que, tanto la microbiota como la micobiota pueden tener efecto modulador sobre la 

composición corporal y la pérdida de peso en el cuerpo humano (Bourrie et al., 2018; Dong-

Hyeon et al., 2017; Rosa et al., 2017). La disbiosis intestinal se le conoce como el desequilibrio 

entre las bacterias protectoras y dañinas que habitan la microbiota intestinal (Kaur et al., 2011). 

Ocurre en trastornos prevalentes como la obesidad, enfermedad inflamatoria intestinal (EII) ( 

Yan et al., 2018), diabetes (Ilchmann et al., 2018), inflamación metabólica, aterosclerosis, 

hipertensión arterial (Kim et al., 2018) y enfermedad celiaca (Carding et al., 2015). Existen 
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reportes que indican que la comunidad fúngica en el tracto gastrointestinal puede participar en 

la disbiosis intestinal (Lemoinne et al., 2020).  

Varias técnicas son utilizadas para la identificación de la micobiota del tracto gastrointestinal, 

estas técnicas incluyen cultivo, microscopia, secuenciación, espectrometría de masas (desorción 

/ ionización láser asistida por matriz con detección de masas por tiempo de vuelo) (MALDI-

TOF) y metagenómica (Hamad et al., 2017). Los avances en la secuenciación masiva han 

permitido el estudio de la microbiota tanto de la composición (taxonomía) como de sus 

funciones mediante técnicas ómicas. La región ITS ha sido descrita como el marcador universal 

conveniente para la identificación de hongos y levaduras (Ciardo et al., 2010; Guo et al., 2010).  

 

Por otra parte, el desarrollo de nuevos productos capaces de modular la composición de la 

microbiota intestinal se han enfocado principalmente en la comunidad bacteriana. Sin embargo, 

no se han encontrado reportes que indiquen el desarrollo de simbióticos, combinación probiótica 

y prebiótica, para combatir la disbiosis intestinal fúngica. Por este motivo, en este estudio se 

busca caracterizar la micobiota intestinal en mexicanos normopeso, con sobrepeso y obesidad 

para determinar su estado de disbiosis intestinal fúngica, y con ello, buscar una terapia 

antifúngica alternativa al uso de fármacos.  
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2. Introducción  
El término micobiota intestinal se refiere a la comunidad de microorganismos fúngicos que 

habitan en el tracto gastrointestinal (Kaźmierczak-Siedlecka et al., 2020; Strati et al., 2016). Se 

ha reportado que la composición de la microbiota intestinal presenta diferentes perfiles en 

distintos estados fisiológicos y patológicos del ser humano (Ott et al., 2008). Los tratamientos 

farmacológicos utilizados en infecciones fúngicas presentan limitaciones en su aplicación 

debido a sus efectos adversos y, en ocasiones, a su pobre actividad antifúngica. Además, pueden 

afectar a levaduras benéficas consideradas probióticas como Saccharomyces boulardii (Ishii et 

al., 2017). Esta levadura es reconocida por su efecto benéfico en el tratamiento y en prevención 

de diarreas infecciosas (Czerucka, Piche, & Rampal, 2007).  

Existe limitada información respecto al tema de la micobiota intestinal y su relación con la 

obesidad. Rodríguez et al. (2015) realizaron un estudio de la micobiota intestinal en población 

española y reportaron que Candida spp., Nakaseomyces spp. y Penicillium spp. fueron los 

géneros fúngicos que se presentaron en mayor proporción en los individuos con obesidad, 

mientras que en individuos normopeso se mostró mayor presencia del género Mocur spp. Lo 

anterior podría indicar que existe relación e interacción entre la obesidad y la composición de 

la micobiota intestinal. Por otra parte, el desarrollo de productos capaces de modular la 

microbiota intestinal se han enfocado principalmente en la comunidad de bacterias. Sin 

embargo, no se han encontrado reportes sobre el desarrollo de simbióticos para combatir la 

disbiosis fúngica o modular los perfiles de lo comunidad fúngica intestinal. Por este motivo, en 

este estudio se busca caracterizar la comunidad fúngica en población mexicana con peso normal, 

con sobrepeso y con obesidad y poder determinar su estado de disbiosis, y con ello, buscar una 

terapia antifúngica alternativa al uso de fármacos.  
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3. Marco teórico  
3.1 Microbiota intestinal  
Se refiere a la comunidad de microorganismos vivos residentes de manera habitual en el tracto 

gastrointestinal, la mayoría de este conjunto son bacterias (procariotas) que por lo general, no 

son dañinas y poseen diversas funciones sobre la fisiología del huésped y que aportan un 

beneficio a la salud (Power et al., 2014; Tilg et al., 2020).  

3.2 Micobiota Intestinal  
Es el conjunto de microorganismos fúngicos que habitan en el tracto gastrointestinal, se pueden 

encontrar hongos filamentosos y levaduras, los cuales juegan un papel similar a la microbiota 

intestinal debido a que también pueden interaccionar con el huésped (Hallen-Adams et al., 2015; 

Kaźmierczak-Siedlecka et al., 2020; Strati et al., 2016).  

3.3 Hongos y levaduras  
Los hongos son organismos eucariotas que perteneces al reino Fungi (Hongos). Son heterótrofos 

y requieren materiales orgánicos que utilizan como fuente de energía y como esqueletos 

carbonatados para la síntesis celular. Están ampliamente distribuidos en la naturaleza, 

encontrándose en hábitats muy diversos. Se reproducen de forma sexual y asexual. Presentan 

dos formas principales: hongos filamentosos y hongos levaduriformes (levaduras); cuya 

estructura puedes ser pluricelular (filamentos) o unicelular (levaduras) (Dufossé et al., 2021).  

3.4 Disbiosis intestinal  
Se define como el desequilibrio entre bacterias protectoras y dañinas que habitan la microbiota 

intestinal (Kaur et al., 2011). Ocurre en trastornos prevalentes como la obesidad, enfermedad 

inflamatoria intestinal (Yan et al., 2018), diabetes (Ilchmann et al., 2018), inflamación 

metabólica, aterosclerosis, hipertensión arterial (S. Kim et al., 2018) y enfermedad celiaca 

(Carding et al., 2015). La comunidad fúngica del tracto gastrointestinal puede participar en la 

disbiosis intestinal (Lemoinne et al., 2020).  

3.5 Eubiosis intestinal  
Se denomina eubiosis cuando la microbiota intestinal, teóricamente “normal” y “equilibrada”, 

cumple con los requisitos para que el hospedero se pueda beneficiar de sus efectos sobre la salud 

a nivel metabólico, inmunitario, neuronal y de barrera protectora, propios de un individuo sano 

(Ribaldone et al., 2019). 
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3.6 Prebióticos, probióticos y simbióticos  
El término prebiótico fue introducido por primera vez por Gibson y Roberfroid, 1995. Se definen 

como ingredientes alimentarios no digeribles por las enzimas del trato gastrointestinal, que 

benefician al huésped de forma selectiva, estimulando el crecimiento y/o la actividad de una o 

una cantidad limitada de bacterias benéficas en el tracto gastrointestinal (Schrezenmeir & de 

Vrese, 2001). Los probióticos son microorganismos vivos que, al ser administrados en 

cantidades adecuadas, ejercen efectos benéficos sobre la salud del huésped. Estos 

microorganismos poseen la habilidad de interactuar con el huésped (Kerry et al., 2018). El 

término simbiótico se usa cuando un producto, principalmente alimenticio, contiene probióticos 

y prebióticos. Debido a que la palabra alude al sinergismo, este término debe reservarse para 

productos en los que el compuesto prebiótico favorece de forma selectiva al crecimiento de 

microorganismos probióticos (Markowiak & Śliżewska, 2018). 

3.7 Obesidad  
Actualmente, la obesidad es considerada un problema de salud pública a nivel mundial. Se 

define como una patología causada principalmente por una alteración en la ingesta energética, 

que cambia hacia un balance energético positivo, puede estar influenciada por factores genéticos 

y ambientales. El índice de masa corporal (IMC) es un indicador que identifica las diferentes 

clasificaciones de peso que pueden llevar a problema de salud. De acuerdo el IMC, se han 

clasificado al menos 5 si categorías: bajo peso, normopeso, sobrepeso, obesidad y obesidad 

mórbida (Locke et al., 2015) (Tabla 3.1).  

 

Tabla 3.1 Clasificación del índice corporal basado en el esquema de la organización 
mundial de la salud (WHO). 

    

Índice de masa corporal (IMC) 

kg/m2 Clasificación  
<18.5 Bajo peso  

18.6 - 24.9 Normopeso  
25 - 29.9  Sobrepeso 
30 - 34.9  Obesidad  

35> Obesidad mórbida  
Kg/m2= La masa se expresa en kilogramos y el cuadrado de la estatura en metros al cuadrado. 
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3.8 Antecedentes  
3.8.1 Microbiota intestinal  
El tracto gastrointestinal humano alberga una extensa comunidad de microorganismos 

denominada microbiota intestinal. Las bacterias son los microorganismos más abundantes (Le 

Chatelier et al., 2013; Tilg et al., 2020). En el colon, la sección de intestino más poblada, se 

pueden encontrar hasta 1012-14 unidades formadoras de colonia (UFC) por gramo de contenido 

intestinal (Power et al., 2014). La microbiota intestinal desempeña diferentes funciones en la 

fisiología del huésped debido a que modula el sistema inmunológico, proporciona nutrientes y 

energía que para el hospedero, a través de la fermentación metabolice los diferentes compuestos 

dietéticos no digeribles (Ma et al., 2014), regula el metabolismo de la glucosa y de lípidos 

(Power et al., 2014). Por otra parte, el tracto gastrointestinal no sólo alberga bacterias, también 

posee una comunidad fúngica que es capaz de interactuar con las bacterias intestinales y el 

huésped (Nieminen & Salaspuro, 2018).  

3.8.2 Micobiota intestinal  
La comunidad fúngica se compone de levaduras y hongos filamentosos (Hamad et al., 2017). 

Comprende aproximadamente del 0.03 al 2% del total de microorganismos intestinales 

(Huffnagle & Noverr, 2013). Una célula fúngica puede ser hasta 100 veces más grande que una 

célula bacteriana, por lo tanto, la micobiota intestinal representa una biomasa importante 

(Underhill & Iliev, 2014). Actualmente, la composición y diversidad fúngica en el intestino 

humano han sido poco estudiadas (Chen et al., 2011; Mukherjee et al., 2015). Algunos estudios 

han demostrado que el tracto gastrointestinal humano puede albergar a más de 150 géneros 

fúngicos, siendo los más frecuentes Candida spp., Saccharomyces spp. y Cladosporium spp. 

(Hamad et al., 2016). Se ha reportado que las especies fúngicas detectadas en el intestino 

humano pertenecen principalmente a tres tipos diferentes de filos: Ascomycota, Basidomycota 

y Zygomycota (Hamad et al., 2017). 

 

Similar a la microbiota intestinal, la micobiota desempeña un papel importante en la salud y 

enfermedad del hospedero (Borges et al., 2018). La micobiota intestinal está relacionada con la 

enfermedad inflamatoria intestinal (Kühbacher et al., 2006; Ott et al., 2008), la hepatitis B, la 

fibrosis quística (Cui et al., 2013) y en la modulación de la respuesta inmune (Iliev et al., 2012; 

Moyes & Naglik, 2012). A nivel de especie, se ha reportado que Candida albicans y Candida 

glabata están relacionados en procesos infecciosos, teniendo alta presencia en pacientes 
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hospitalizados (Gouba & Drancourt, 2015). La micobiota intestinal también posee relación con 

las diferentes etapas de la vida y con el género. Strati et al. (2016) reportaron que en población 

infantil (de 0 a 10 años) se presenta mayor número de especies fúngicas en comparación con la 

población adulta (mayor a 18 años) y que en mujeres adultas se presenta mayor número de 

microorganismos fúngicos en comparación con los hombres adultos.  

 

3.8.3 Micobiota intestinal y su relación con la obesidad  
Algunos reportes indican que la obesidad puede estar influenciada por la microbiota intestinal, 

principalmente por 2 filos bacterianos: Firmicutes y Bacteroidetes (Cox et al., 2014; Ma et al., 

2014). Respecto con la micobiota intestinal y su relación con la obesidad, sólo se han encontrado 

pocos estudios. Borges et al. (2018) reportaron que los individuos adultos con obesidad 

presentaron menor diversidad fúngica en comparación con los adultos normopeso. La bebida 

probiótica “Kefir”, la cual puede tener hasta 50 bacterias probióticas y levaduras 

(Kluyveromyces marxianus), ha demostrado efecto antiobesidad. También se ha reportado que 

la microbiota y la micobiota pueden tener efecto sobre la composición corporal y la pérdida de 

peso (Bourrie et al., 2018; Dong-Hyeon et al., 2017; Rosa et al., 2017). Luan et al. (2015) 

reportaron que existe mayor diversidad en la micobiota intestinal en individuos adultos con 

obesidad en comparación con los normopeso. Rodríguez et al. (2015) asociaron que, el género 

Mocur spp. y las especies Mocur fuscus y Mocur racemosus están relacionados con la pérdida 

de peso en sujetos normopeso, mientras que en sujetos con obesidad mostraron relación positiva 

con Candida spp., Nakaseomyces spp. y Penicillium spp. También se ha reportado que la clase 

Tremellomycetes se relaciona positivamente con la ganancia de peso corporal.  

 

Por otra parte, la disbiosis fúngica también puede estar presente en el tracto gastrointestinal, se 

ha reportado que puede estar presente en la enfermedad de Crohn y colitis ulcerativa (Iliev et 

al., 2012; Q. Li et al., 2014; Ott et al., 2008). Steinert et al. (2020) reportaron que los individuos 

con obesidad pueden presentar disbiosis intestinal fúngica. Hasta ahora, no se encontraron 

estudios que aborden el papel de la micobiota intestinal en la obesidad en población mexicana. 

Diversos parámetros dietéticos, antropométricos y bioquímicos pueden verse alterados cuando 

las personas presentan un incremente en el peso corporal. Hiel et al. (2020) reportaron que puede 
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existir una relación entre estos parámetros y la composición microbiana del microbioma 

intestinal.  

3.8.4 Tratamiento farmacológico en infecciones fúngicas  
Actualmente se usan diversos fármacos antifúngicos en el tratamiento de infecciones causadas 

por hongos, principalmente por especies del género Candida spp. (Gouba & Drancourt, 2015; 

Rossoni et al., 2018). En la práctica clínica hay cuatro tipos de agentes terapéuticos contra 

infecciones por hongos: polienos, azoles, equinocandinas y fluoropirimidinas. Sin embargo, 

existen ciertas limitaciones en su aplicación debido a los efectos adversos reportados y, en 

ocasiones, a su pobre actividad antifúngica (Ishii et al., 2017). Entre los efectos adversos 

destacan la fiebre, alteración en la función hepática y hemólisis (ruptura de los glóbulos rojos) 

(Denning, 2003). Además, los antifúngicos no son específicos y pueden actuar en contra de 

levaduras probióticas tales como Saccharomyces boulardii (Czerucka, Piche, & Rampal, 2007) 

y Kluyveromyces marxianus (Maccaferri, Klinder, Brigidi, Cavina, & Costabile, 2012; Xie et 

al., 2015).  

Algunos microorganismos fúngicos poseen diferentes factores de virulencia que le permiten 

sobrevivir en el tracto gastrointestinal. Candida spp. es capaz de generar biopelículas, esto 

impide que los fármacos antifúngicos realicen su actividad. Algunas bacterias probióticas como 

Lactobacillus paracasei, Lactobacillus rhamnosus y Lactobacillus fermentum pueden impedir 

la formación de estas biopelículas y son capaces de actuar en contra de ciertas cepas fúngicas 

patógenas (Rossoni et al., 2018). La función principal de los simbióticos es potenciar el efecto 

de probióticos, por esta razón en este estudio se busca una combinación simbiótica que pueda 

tener un efecto modulador benéfico sobre la micobiota intestinal en personas con sobrepeso y 

obesidad.  

3.8.5 Métodos utilizados en la identificación de la micobiota intestinal  
Dentro de las metodologías empleadas para el estudio y detección de la micobiota intestinal se 

encuentran el uso técnicas de cultivo, usadas ampliamente para el aislamiento de hongos y 

levaduras cultivables (Hamad et al., 2016). La espectrometría de masas por tiempo de vuelo de 

desorción/ionización láser asistida por matriz (MALDI-TOF MS) es utilizada para la 

identificación de microorganismos mediante la creación de espectros basados en perfiles 

proteicos (Relloso et al., 2015). Esta técnica permite identificar a nivel de especie, diferentes 

microorganismos aislados y cultivados a partir de muestras fecales. Estos microorganismos 
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incluyen a Candida albicans, C. krusei, Galactomyces geotrichum y Geotrichum silvicola 

(Gouba & Drancourt, 2015; Hamad et al., 2012). 

 

Los métodos moleculares demuestran una identificación rápida y precisa de los 

microorganismos fúngicos en comparación con los métodos tradicionales. Además, la micobiota 

se puede identificar directamente de las muestras fecales. El operón ribosómico se ha utilizado 

para la detección e identificación de hongos. Este operón se conserva en todos los 

microorganismos fúngicos, contiene regiones conservadas y variables comúnmente utilizadas 

para su identificación (Hamad et al., 2016). El operón ribosómico fúngico contiene el gen de la 

subunidad pequeña (18S rRNA) y los genes de la subunidad grande (28S rRNA y 5.8S rRNA) 

separados por los espaciadores transcritos internos ITS1 e ITS2. Las regiones conservadas de 

los genes 18S rRNA y 28S rRNA son apropiadas para analizar los hongos a nivel de género. 

Las regiones ITS se ha utilizado para la identificación fúngica a nivel de especie. La región ITS 

ha sido descrita como un marcador universal conveniente para la identificación de hongos 

(Ciardo et al., 2010; Guo et al., 2010).  

 

La secuenciación de nueva generación ha sido valiosa para caracterizar el micobioma intestinal 

humano (Hoffmann et al., 2013; Underhill & Iliev, 2014). Los perfiles metagenómicos de las 

comunidades fúngicas intestinales se han evaluado utilizando los métodos de secuenciación de 

próxima generación, que permiten la caracterización de todo el micobioma en base a la 

secuenciación de la región ITS. Rodríguez et al. (2015) caracterizaron la micobiota intestinal en 

individuos sanos y con sobrepeso secuenciando los amplificados de la región ITS. Strati et al. 

(2016) utilizaron los amplificados de la región ITS 1. Mientras que Heisel et al. (2015) utilizaron 

la región ITS 2 como discriminador taxonómico y Hamad et al. (2017) utilizaron los 

amplificados de las regiones ITS 1 y 2 en el estudio del micobioma intestinal. 

3.8.6 Simbióticos contra patógenos intestinales  
Diversos estudios enfocan sus investigaciones en encontrar simbióticos con actividad 

antimicrobiana principalmente para inhibir el crecimiento de bacterias patógenas que habitan en 

el tracto gastrointestinal. Por ejemplo Salmonella, Escherichia y Listeria (Arrizon, 2014). 

Algunos patógenos fúngicos, como Candida spp., tienen la capacidad de producir biopelículas, 

lo cual, les genera ventaja para poder persistir en el tracto gastrointestinal a pesar de estar 
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expuestos a fármacos antifúngicos (Sherry et al., 2014).  No se ha encontrado algún reporte 

que indique el efecto de un simbiótico que muestre actividad antimicrobiana en contra de 

levaduras patógenas causantes de disbiosis en la micobiota intestinal. 
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4. Planteamiento del problema  
Existen pocos estudios que demuestren el papel de los microorganismos fúngicos en la 

microbiota intestinal. Algunos estudios han reportado el papel de la micobiota intestinal en 

diferentes estados patológicos, como la diabetes, la enfermedad inflamatoria intestinal y en 

enfermedades hepáticas. Sin embargo, no hay suficientes estudios que se enfoquen en la 

micobiota intestinal y su relación con la obesidad. Se ha reportado que los individuos con 

obesidad pueden presentar disbiosis intestinal fúngica.  

Por otra parte, el uso de fármacos antifúngicos en el tratamiento enfermedades infecciosas 

causadas por hongos ha demostrado tener efectos negativos, como resistencia y mutación de 

patógenos fúngicos, además de eliminar especies fúngicas probióticas.  

El uso de simbióticos, combinaciones con probióticos y prebióticos, ha demostrado tener 

actividad antimicrobiana contra bacterias intestinales patógenas. Sin embargo, no se han 

encontrado reportes que indiquen una combinación simbiótica que tenga efecto inhibitorio en 

contra de patógenos fúngicos.  
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5. Justificación  
La micobiota intestinal humana es actualmente un área de estudio relativamente joven y ha sido 

poco estudiada en comparación con microbiota intestinal. Recientemente se ha obtenido 

información acerca de la composición de la micobiota intestinal y su relación con diversos 

estado fisiológicos y patológicos, sin embargo, su relación con la obesidad es un tema poco 

explorado. 

La utilización de técnicas moleculares con ayuda de la secuenciación y metagenómica han 

contribuido en el estudio de la micobiota intestinal. Además, con la asistencia de técnicas 

nutricionales, bioquímicas, clínicas y bioquímicas es posible obtener más información que 

permite mayor entendimiento en el estudio de la micobiota intestinal y su relación con el 

sobrepeso y obesidad.  

 

El uso incorrecto de fármacos antifúngicos puede generar efectos adversos en la salud y en 

ocasiones han demostrado poseer poca especificidad. Por otro lado, existe mayor demanda en 

el consumo de alimentos funcionales que tengan efecto positivo sobre la comunidad microbiana 

en el tracto gastrointestinal. Por lo anterior, este estudio tiene como objetivo caracterizar la 

comunidad fúngica intestinal de individuos mexicanos con normopeso, sobrepeso y obesidad y 

buscar una combinación simbiótica como alternativa al uso de fármacos antifúngicos para 

determinar la actividad antifúngica contra levaduras patógenas. 
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6. Hipótesis  
Es capaz de restaurar la disbiosis intestinal fúngica en individuos con sobrepeso y obesidad con 

una combinación simbiótica de probióticos en combinación con fructanos tipo inulina como 

prebióticos.  
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7. Objetivos 
a. Objetivo general  

Encontrar una combinación simbiótica con actividad antimicrobiana contra patógenos fúngicos 

encontrados en la microbiota intestinal de sujetos con sobrepeso y obesidad.  

b. Objetivos específicos  
1. Evaluar las características antropométricas, bioquímicas y dietéticas de individuos 

normopeso, con sobrepeso y obesidad.  

2. Obtener la micobiota cultivable y caracterizarla utilizando técnicas de cultivo y 

MALDI–TOF, respectivamente.  

3. Extraer material genético, secuenciar y realizar el análisis metagenómico a partir de la 

micobiota intestinal de los participantes.  

4. Evaluar in vitro diferentes simbióticos con actividad antifúngica y de inhibición de 

biopelículas contra Candida albicans aislada de un individuo con obesidad. 
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8. Metodología  
8.1 Diagrama general de la metodología  

 

Figura 8.1 Diagrama general de la metodología.  

 

8.2 Materiales y métodos  

8.2.1 Estudio de la micobiota intestinal cultivable  
8.2.2 Sujetos  
Un total de 99 sujetos mexicanos (70 mujeres y 29 hombres) fueron clasificados en tres grupos 

según su índice de masa corporal (IMC). En el grupo 1 se incluyeron 31 sujetos normopeso 

(IMC 19.5-24.9), en el grupo 2 se incluyeron 34 sujetos con sobrepeso (IMC 25.0-29.9) y en el 

grupo 3 se incluyeron 34 sujetos con obesidad (IMC 30.0-39.9). Los criterios de inclusión fueron 

los siguientes: edad entre 20 y 50 años, ausencia de alguna enfermedad intestinal, diabetes o 

enfermedad metabólica, y no consumir antibióticos, antifúngicos, probióticos o prebióticos 

durante los 3 meses previos al estudio.  



27 

 

8.2.3 Análisis dietético  
Se utilizaron dos cuestionarios cuantitativos para determinar la ingesta dietética habitual de los 

participantes: a) Se utilizó el cuestionario de frecuencia alimentaria para obtener información 

sobre la ingesta alimentaria de los participantes de los 6 meses previos al estudio (Perez et al., 

2015). En cada ítem del cuestionario, los participantes informaron la frecuencia y la cantidad 

específica de ingesta de cada alimento (Anexo 1). b) El recordatorio dietético de 24 horas 

proporciona información nutricional cuantitativa sobre la ingesta de alimentos durante las 

últimas 24 horas (Anexo 2) (Castell et al., 2015). En este estudio, nutricionistas realizaron todas 

las entrevistas dietéticas. 

8.2.4 Evaluación antropométrica 
Se realizó la evaluación antropométrica para determinar la composición corporal de los 

participantes. Para la evaluación antropométrica se utilizó el siguiente equipo: una cinta métrica 

flexible metálica de 0.5 cm de ancho graduada en centímetros y centímetros decimales 

(Cescorf), una balanza digital (TANITA UM-040) con capacidad de 150 kg y graduación de 

100 g, y un adipómetro (Slim Guide) graduado en milímetros (Neves et al., 2013). Se incluyeron 

las siguientes medidas antropométricas: peso (kg), altura (cm), los pliegues cutáneos tricipital, 

bicipital, ilíaco y subescapular (mm) y las circunferencias de cadera, cintura, brazo y muñeca 

(cm) (Anexo 3) (Freedman et al., 2012). Todas las mediciones fueron tomadas por un 

antropometrista certificado por la Sociedad Internacional para el Avance de la 

Cineantropometría (ISAK) (Stewart et al., 2001). 

8.2.5 Análisis bioquímico  
Después de 8 horas de ayuno, se tomó una muestra de sangre a cada participante para evaluar el 

estado metabólico. Se analizaron los siguientes elementos: hierro sérico, ferritina, transferrina, 

capacidad total de fijación de hierro (CTFH), proteínas totales, albúmina, globulina, bilirrubina 

total, bilirrubina directa, bilirrubina indirecta, alanina aminotransferasa (ALT/TGO), aspartato 

aminotransferasa (AST/TGO), gamma-glutamil transferasa (GGT), lactato deshidrogenasa 

(LDH), colesterol total, lipoproteínas de alta densidad (HDL), lipoproteínas de baja densidad 

(LDL), lipoproteínas de muy baja densidad (VLDL), triglicéridos, glucosa, nitrógeno ureico, 

creatinina y ácido úrico (Anexo 4). 
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8.2.6 Crecimiento de levaduras por cultivo en placa  
Se diluyó 1 g de muestra fecal de cada participante con 9 ml de una solución salina fosfatada 

(0.85%) para obtener una dilución 1/10. Se colocaron 100 µL de cada dilución en agar 

Sabouraud Dextrosa (DifcoTM), agar papa dextrosa (DifcoTM) y agar extracto de levadura 

peptona dextrosa (Sigma Aldrich®). Se añadió cloranfenicol a los medios de cultivo en una 

concentración de 250 mg/L. Las muestras se incubaron a 28 y 37°C durante 24, 48 y 72 h 

(Hamad et al., 2017). Después del periodo de incubación, se cuantificaron las unidades 

formadoras de colonias (UFC). 

8.2.7 Identificación de levaduras por MALDI-TOF  
La identificación de las levaduras previamente cultivadas se llevó a cabo mediante la técnica de 

MALDI-TOF MS. Las levaduras se aislaron de las muestras fecales como se mencionó 

anteriormente, y las UFC frescas se tomaron de las placas de Petri con su respectivo medio de 

cultivo, las UFC se colocaron por duplicado en los pocillos de la placa de análisis del equipo y 

se dejaron secar a temperatura ambiente durante 5 min. Los pocillos se cubrieron con 1.0 μL de 

una matriz [solución saturada de ácido alfa-ciano-4-hidroxicinámico (Sigma-Aldrich) en 

acetonitrilo al 50% y ácido trifluoroacético al 2.5%]. Las lecturas se obtuvieron con un 

espectrómetro de masas Microflex LT y el software Flex (Versión 3.4, Bruker, Daltonics). El 

espectrómetro se calibró utilizando un extracto de proteína de Escherichia coli como control 

(Bruker Bacterial Test Standard). Los criterios de identificación fueron los siguientes: 

puntuación ≥ 2.0 identificación a nivel de especie; una puntuación entre 1.7 y 1.9, identificación 

a nivel de género; una puntuación < 1.7, sin identificación (Relloso et al., 2015). Estos criterios 

se basan en los espectros obtenidos por los microorganismos que se encuentran en la base de 

datos.   

8.2.8 Análisis estadístico  
Se calculó la media y la desviación estándar para las variables dietéticas, antropométricas y 

bioquímicas. Además, se realizó un ANOVA de un sólo factor para determinar las diferencias 

significativas en las entre medias de las variables sociodemográficas, antropométricas, clínicas 

y dietéticas, así como en el recuento medio de levaduras y hongos filamentosos aislados entre 

los grupos de estudio (normopeso, con sobrepeso y obesidad). El análisis de discriminante lineal 

(LDA) es un método para clasificar las muestras en valores dependientes categóricos (o grupos, 

en este caso, los tres grupos de estudio) utilizando combinaciones lineales de varios predictores 
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(variables) de modo que se maximice la varianza entre grupos en relación con la varianza dentro 

del grupo. En este estudio, las funciones de discriminación se utilizaron para analizar las 

variaciones en la presencia de levaduras entre sujetos normopeso, sobrepeso y obesidad. Se 

calculó la matriz de clasificación y las funciones discriminantes lineales. En este caso, se utilizó 

el LDA para permitirnos identificar una combinación lineal de las poblaciones de levaduras para 

identificar los grupos de estudio (normopeso, sobrepeso y obesidad) a los que pertenece cada 

observación. La matriz de clasificación muestra la proporción de valores asignados 

correctamente a cada variable. El valor absoluto de cada coeficiente de las funciones 

discriminantes lineales está relacionado con la importancia de la variable para clasificar una 

observación. El análisis se ajustó agregando coeficientes estandarizados para funciones 

discriminantes lineales y el diagrama de dispersión de los puntajes para estas funciones, 

proporcionando una interpretación de la influencia de las variables para clasificar las 

observaciones (Campbell, 1978; Huberty & Olejnik, 2006). Todos los análisis estadísticos se 

realizaron utilizando RStudio® versión 1.2. 

8.3 Estudio del microbioma y micobioma intestinal  
8.3.1 Sujetos  
Un total de 30 sujetos mexicanos (20 mujeres y 10 hombres) fueron clasificados en tres grupos 

según su índice de masa corporal (IMC). En el grupo 1 se incluyeron 10 sujetos normopeso 

(IMC 19.5-24.9), en el grupo 2 se incluyeron 10 sujetos con sobrepeso (IMC 25.0-29.9) y en el 

grupo 3 se incluyeron 10 sujetos con obesidad (IMC 30.0-39.9). Los criterios de inclusión fueron 

los siguientes: edad entre 20 y 50 años, ausencia de alguna enfermedad intestinal, diabetes o 

enfermedad metabólica, y no consumir antibióticos, antifúngicos, probióticos o prebióticos 3 

meses previos al estudio. 

8.3.2 Extracción de material genético y amplificación 
Las muestras de heces recolectadas se congelaron inmediatamente a -80°C. Se realizó la 

extracción de ADN bacteriano y fúngico a partir de 180-220 mg de muestra fecal. La extracción 

se realizó con el uso de un kit de extracción QIAamp® DNA Stool Mini Kit (50), siguiendo las 

instrucciones del fabricante. Para la amplificación del gen 16S rRNA, se utilizaron los siguientes 

cebadores 5’- TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAG-3’ (Forward primer) y 

5’- GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAG-3’ (Reverse primer) que abarcan 

las regiones hipervariables V3 / V4 del gen ARN ribosomal 16S (Klindworth et al., 2013). Para 
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la amplificación del gen 18S ADNr, se utilizaron los siguientes cebadores 5’-

TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAG-GATGAAGAACGYAGYRAA -3’ 

(Forward primer) y 5’- GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAG-

TCCTCCGCTTWTTGWTWTGC-3’ (Reverse primer) que abarca la región ITS1 del gen 18S 

ADNr.  

8.3.3 Preparación de librerías y secuenciación  
En el caso de las bacterias, las secuencias utilizadas para la identificación taxonómica 

corresponden a las regiones variables V3 y V4 del gen 16S ADNr. La construcción de librerías 

se llevó a cabo siguiendo el protocolo de Illumina (16S Metagenomic Sequencing Library 

Preparation) (Cod. 15044223 Rev. B). Para iniciar el protocolo, se colocó el ADN genómico 

microbiano a una concentración de 5 ng/μL en Tris 10 mM con un pH 8.5. Con el objetivo de 

obtener esta concentración, se cuantificaron las muestras mediante fluorometría usando el 

fluorómetro Qubit (ThermoFisher Scientific) y posteriormente se diluyeron para obtener la 

concentración mencionada anteriormente. En un primer paso, el ADN se amplificó usando 

cebadores específicos para este gen los cuales estaban unidos a un adaptador (Amplicon et al., 

2013). Este adaptador permite el paso de multiplexación al añadir índices que diferenciaron las 

muestras utilizando el kit de índices Nextera XT (FC-131-1096). En el anexo 5 se muestran las 

secuencias completas de los cebadores, según la nomenclatura de la IUPAC estándar. Antes de 

la secuenciación fue necesario realizar la cuantificación, este proceso se realizó como se ha 

explicado anteriormente. Una vez que la librería está cuantificada se procede a la secuenciación 

utilizando un run 2x300pb paired-end (kit de reactivo MiSeq v3 (MS-102-3001) en un 

secuenciador MiSeq de acuerdo con las instrucciones del fabricante (Illumina). 

En el caso de los hongos y levaduras, las secuencias que se utilizaron en la asignación 

taxonómica corresponden a las regiones ITS (Internal Transcribed Spacers) del gen 18S ADNr. 

Respecto a la librería de ITS, se siguió el protocolo descrito anteriormente, pero con algunas 

modificaciones. En primer lugar, dado que las regiones diana son diferentes entre las bacterias 

y los hongos, se usaron distintos cebadores. En segundo lugar, se necesitó un paso de pre-PCR 

para aumentar la cantidad de ADN ya que la inicial no llegó a la concentración mínima requerida 

por el fabricante (Illumina).  
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8.3.4 Análisis bioinformático  
Tras la secuenciación y con el objetivo de corregir los posibles errores de secuenciación 

producidos por Illumina, se usó el software DADA2 v1.11 que incluye “pipelines” para el 

filtrado de las secuencias según la calidad de éstas, el emparejado de las secuencias Forward y 

Reverse, identificación y eliminación de quimeras, y la detección y eliminación de las 

secuencias que alinean con las del hospedador.  

Los archivos de entrada (obtenidos de la secuenciación) se demultiplexaron (archivos fastq sin 

cebadores, adaptadores y enlazadores). El algoritmo DADA2 utiliza un modelo para conocer 

las tasas de error. Para reducir el tiempo de cálculo, las lecturas redundantes se colapsaron en 

únicas. Después de eso, se aplicó un algoritmo de interferencia de muestra a las variantes de 

secuencia verdaderas y las lecturas directas e inversas se alinearon dando como resultado 

lecturas fusionadas, siempre que tuvieran al menos 12 bases idénticas superpuestas (Callahan et 

al., 2016). Se construyó una tabla de variantes únicas de amplicón – amplicon sequences variants 

- ASVs” usando las lecturas combinadas y se identificaron y eliminaron las secuencias 

quiméricas. Antes de la asignación de taxonomía, hubo un paso de eliminación de secuencias 

humanas usando bowtie2-2.3.4.2 contra la base de datos humana GRCh38.p13. Las lecturas no 

alineadas se utilizaron para asignar taxonomía implementada por el método de clasificador 

bayesiano ingenuo, contra la base de datos de referencia Silva (Quast et al., 2012). Se obtuvieron 

las variantes únicas de amplicón (ASV) a partir de los recuentos y se colapsaron hasta el nivel 

de especie. La tabla de abundancia de taxones se convirtió en formato Biom, utilizando la 

versión 1.9.2 del pipeline QIIME (Caporaso et al., 2010). Se estudió la composición de la 

microbiota intestinal, la abundancia absoluta y relativa y la diversidad ecológica. 

Para la diversidad alfa se calculó el índice de diversidad de Shannon. Para cada grupo, el valor 

del índice de Shannon se comparó y se representó en una gráfica de caja. Para la diversidad beta, 

se realizó el Análisis de Coordenadas Principales (PCoA) utilizando matrices de índice de 

disimilitud de Bray-Curtis, implementadas por los pipelines de QIIME, la diferencia estadística 

de los grupos se calculó mediante el análisis de varianza no paramétrico de Adonis. También 

buscamos taxones bacterianos significativos entre los grupos utilizando los gráficos Volcano 

(Segata et al., 2011). Se realizaron análisis estadísticos adicionales como las pruebas de 

Wilcoxon utilizando el paquete estadístico R 3.1.0 (Team, 2013). 
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8.4 Evaluación de simbióticos con efecto de inhibición de crecimiento contra Candida 

albicas 

8.4.1 Microorganismos y condiciones de cultivo  
Para las combinaciones simbióticas se utilizaron Lacticaseibacillus rhamnosus, Pediococcus 

acidilactici, Lactobacillus paracasei Lpc-37 y L. plantarum Lp-115, los cuales habían sido 

identificados previamente mediante espectrometría de masas (desorción/ionización láser 

asistida por matriz con detección de masas por tiempo de vuelo) (MALDI-TOF MS). En los 

ensayos de inhibición se utilizó una cepa clínica de Candida albicans, aislada de una muestra 

fecal y posteriormente identificada por MALDI-TOF. Se utilizó como control Candida albicans 

ATCC 10231. Lacticaseibacillus rhamnosus, Pediococcus acidilactici, L. paracasei y L. 

plantarum se cultivaron en medio Man-Rogosa-Sharpe (MRS) (DIFCOTM, Le Pont de Claix, 

Francia). C. albicans ATCC 10231 y la C. albicans clínica, se cultivaron en medio YPD 

(levadura-peptona-dextrosa) (SIGMA-Aldrich®, St. Louis, EE. UU.). Todos los 

microorganismos se cultivaron a 37°C. 

8.4.2 Obtención de los sobrenadantes libres de células (SLC) 
Los sobrenadantes se obtuvieron siguiendo el método descrito por García-Gamboa et al. (2018). 

Lacticaseibacillus rhamnosus, Pediococcus acidilactici, L. paracasei y L. plantarum se 

incubaron en caldo MRS y MRS modificado a 37°C durante 24 h. El medio MRS modificado 

se preparó cambiando la dextrosa por fructanos de tipo inulina como fuente de carbono. El caldo 

de cultivo obtenido del crecimiento de cada probiótico se centrifugó a 2800 × g durante 10 min, 

a 4°C. Los sobrenadantes se filtraron utilizando un filtro estéril con un tamaño de poro de 0.45 

µm (Corning®). 

8.4.3 Determinación de ácidos grasos de cadena corta en los SLC 
Las concentraciones de ácidos grasos de cadena corta (AGCC) se determinaron mediante la 

técnica de cromatografía de gases con detector de ionización de flama (GC 2010, Shimatzu®) 

utilizando el método reportado por Femia et al. (2002) con algunas modificaciones. Se acidificó 

una muestra de 250 µL de cada sobrenadante con 25 µL de solución de ácido fosfórico (0.5 M). 

Se extrajeron los AGCC añadiendo 250 µL de éter dietílico, se centrifugó a 9400 × g durante 3 

min. La fase de éter (5 µL) se inyectó directamente en una columna (HP-FFAPP 30 m × 0.250 

mm × 0.25 mm, columnas GC Agilent JW) a 180°C usando N2 como gas portador, durante 10 

min. Las temperaturas de detección e inyección se fijaron a 230°C. 
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8.4.4 Evaluación del efecto inhibitorio de los SLC contra el crecimiento de Candida 

albicans  
Se utilizó la técnica de microdilución en caldo en placas de microtitulación de 96 pocillos para 

examinar la actividad antifúngica de los sobrenadantes de Lactobacillus spp. contra Candida 

albicans clínica y C. albicans ATCC 10231; este ensayo fue desarrollado según lo reportado 

por el Clinical and Laboratory Standards Institute (CLSI, 2012). C. albicans clínica y C. 

albicans ATCC 10231 se cultivaron en caldo YPD a 37ºC durante 24 h, y se inocularon 1 × 105 

UFC/mL (0.2 a una densidad óptica de 600 nm) en caldo YPD. Los sobrenadantes de 

Lacticaseibacillus rhamnosus, Pediococcus acidilactici, Lactobacillus paracasei y L. 

plantarum se diluyeron en serie a través de diluciones en caldo YPD y se colocaron en placas 

de microtitulación de 96 pocillos. A continuación, se analizó por espectrofotometría el 

crecimiento de Candida spp. en presencia de diferentes concentraciones de los SLC, se midió a 

una densidad óptica de 600 nm. Las lecturas se tomaron cada hora durante 18 h. Otras series de 

sobrenadantes se ajustaron a un pH 6.5 con una solución estéril de NaOH 1 N. Para evaluar la 

estabilidad térmica de la actividad inhibitoria de los sobrenadantes, los SLC se sometieron a un 

tratamiento térmico a 121°C durante 15 min (esterilizados en autoclave). 

8.4.5 Evaluación de la inhibición de formación de biopelículas contra Candida albicans  
Se colocaron cien microlitros (1 × 105 UFC / ml) de los cultivos de 16 h de C. albicans clínica 

y C. albicans ATCC 10231 en caldo YPD. Después del período de incubación de 24 h, se 

añadieron 150 µL por triplicado a una placa de microtitulación de 96 pocillos en presencia de 

25 µL, 50 µL y 100 µL de los SLC obtenidos de Lacticaseibacillus rhamnosus, Pediococcus 

acidilactici, L. paracasei y L. plantarum y se incubaron a 37°C durante 24 h. Los pocillos que 

contienen sólo Candida spp. fueron tomados como control. Se utilizó cloranfenicol como 

control negativo para evaluar la inhibición del crecimiento contra Candida. Después del período 

de incubación, se retiró el contenido de los pocillos y se lavaron cuidadosamente con una 

solución salina tamponada con fosfato (pH 7.0). Después de eso, se agregaron 100 µL de 

metanol (99% v/v) a cada pocillo y se mantuvieron durante 15 min; después de ese período, se 

eliminó el metanol y los pocillos se secaron bajo aire estéril durante 5 min. Se colocó una 

solución de cristal violeta (100 µL) a cada pocillo durante 15 min. Se eliminó el cristal violeta 

y los pocillos se lavaron cuidadosamente con agua. Se dejaron secar los pocillos y se leyó la 

absorbancia a 620 nm. La reducción de la formación de biopelículas de Candida spp. se calculó 

utilizando la siguiente ecuación: 
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% 𝑅𝑒𝑑𝑢𝑐𝑐𝑖ó𝑛 𝑑𝑒 𝑏𝑖𝑜𝑝𝑒𝑙í𝑐𝑢𝑙𝑎 = 1 − (𝐷𝑒𝑛𝑠𝑖𝑑𝑎𝑑 ó𝑝𝑡𝑖𝑐𝑎1 𝐷𝑒𝑛𝑠𝑖𝑑𝑎𝑑 ó𝑝𝑡𝑖𝑐𝑎2⁄ )  × 100%   
Donde: 

Densidad óptica 1 = Absorbancia de los pocillos que contienen los SLC y Candida spp. 

Densidad óptica 2 = Absorbancia de los pocillos que contienen sólo Candida spp. (control). 

8.5.6 Análisis estadístico 
Todos los experimentos del estudio se llevaron a cabo por triplicado y los datos se expresan 

como media ± D.E. (media ± desviación estándar). Los valores promedios de las mediciones de 

la densidad óptica y las concentraciones de AGCC se compararon entre los tratamientos 

experimentales utilizando ANOVA unifactorial, y los valores P < 0.05 se consideraron 

significativos. También se utilizaron pruebas t pareadas para comparar las diferencias entre las 

medias de los tratamientos experimentales. Se utilizó GraphPad Prism 8.4.3. (GraphPad 

Software Inc., La Jolla, CA, EE. UU.) Y el paquete rstatix versión R 4.0.3. 

9. Resultados 
9.1 Estudio de la micobiota intestinal cultivable  
En total, se evaluaron 99 sujetos mexicanos, 70 mujeres y 29 hombres. Las características 

sociodemográficas de los 99 participantes se muestran en la Tabla 9.1. Todos los grupos estaban 

compuestos principalmente por mujeres (normopeso 64.5 %, sobrepeso 70.58 % y obesidad 

73.52 %). La edad promedio fue de 32.42 ± 10.17 años. Se presentaron diferencias 

estadísticamente significativas en las mediciones antropométricas entre los tres grupos. La masa 

grasa aumentó en concordancia con el IMC en los grupos de normopeso, sobrepeso y obesidad 

(15.61 ± 4.92, 21.46 ± 4.56, 31.97 ± 7.71 kg, respectivamente). Las mediciones de IMC, las 

circunferencias de cintura y cadera y la relación cintura-cadera aumentaron gradualmente de 

participantes normopeso a participantes con obesidad. 

La tabla 9.2 muestra los resultados de los conteos en placa de la micobiota cultivable de los 

participantes. Se observó tanto las levaduras y hongos cultivables aumentaron conforme 

aumentó el IMC, Se mostró diferencia estadísticamente significativa en normopeso y grupos 

con sobrepeso y obesidad (P < 0.05) El conteo promedio de levaduras fue de 1.6, 2.16 y 2.19 

log10 UFC/g de heces, y el recuento promedio de hongos filamentosos fue de 1.09, 1.38 y 1.60 
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log10 UFC/g de heces en participantes normopoeso, sobrepeso y obesidad, respectivamente. De 

162 colonias de levaduras aisladas, 71 fueron identificadas y clasificadas en 16 géneros o 

especies. En este estudio, no se pudo identificar el 56% de los aislamientos y tampoco fue 

posible identificar los hongos filamentosos; para este grupo de microorganismos sólo se 

cultivaron y se reportaron como UFC/g de heces. 

En los resultados de la identificación de la micobiota cultivable se encontraron dos filos 

fúngicos; el filo predominante fue Ascomycota, del cual se observaron cuatro géneros diferentes 

(Candida spp., Geotrichum spp., Kazachstania spp. y Pichia spp.), seguido del filo 

Basidiomycota, del cual se observaron dos géneros (Rhodotorula spp. y Cryptococcus spp.). 

Sólo se observó una especie para la mayoría de los géneros. En el género Candida spp. se 

identificaron 10 especies: Candida glabrata (71.72%), C. orthopsilosis (5.05%), C. lambica 

(21.21%), C. kefyr (6.06%), C. albicans (29.29%), C. krusei (27.27%), C. valida (8.08%), C. 

parapsilosis (16.16%), C. utilis (1.01%) y C. humilis (2.02%). Se observaron dos especies 

diferentes dentro del género Geotrichum spp.: Geotrichum silvicola (16.6%) y G. candidum 

(7.07%) (Tabla 9.3). 
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Tabla 9.1 Características sociodemográficas, antropométricas y clínicas de los participantes. 

Características  Grupos     

  
Normopeso 

(n=31) 
Sobrepeso 

(n=34) 
Obesidad 

(n=34) Valor- P    

n 31 34 34     

Género (mujer/hombre) 20 / 11 24 / 9  25 / 8      
Edad (años ± SD) 27.83 ± 5.39  34.76 ± 11.82  34.67 ± 10.50  0.006 * 

IMC (kg/m2) 22.32 ± 1.75  27.15 ± 1.20 34. 50 ± 4.91  <2e-16 * 
Circunferencias       
Cintura (cm) 75.19 ± 6.78  85.31 ± 7.85 99.75 ± 13.64  9.58E-16 * 
Cadera(cm) 96.64 ± 4.14 102.59 ± 3.92  114.99 ± 11.85  2.44E-15 * 
Índice cintura-cadera  0.77 ± 0.06 0.83 ± 0.83 0.86 ± 0.08  0.00002 * 
Masa grasa (kg) 15.61 ± 4.92  21.46 ± 4.56  31.97 ± 7.71 <2e-16 * 
Masa muscular (kg)  19.24 ± 6.90  20.12 ± 5.64  20.14 ± 4.68  0.778 * 
Transferrina (mg/dL)  247. 06 ± 44.48  267.88 ± 28.67 262.85 ± 34.16  0.058   
ALT/TGP (U/L) 24.11 ± 11.62 33.41 ± 18.56  38.38 ± 21.86 0.007 * 
GGT (U/L) 11.32 ± 6.35  26.88 ± 18.53 25.38 ± 15.44  4.73E-05 * 
Colesterol total (mg/dL) 162.94 ± 24.94 170.56 ± 24.81  165.59 ± 29.20 0.498   
LDL (mg/dL) 95.95 ± 22.42 112.01 ± 22.99 104.14 ± 22.48 0.020 * 
VLDL (mg/dL) 14.77 ± 6.89  17.13 ± 9.29  18.29 ± 9.67 0.362   
HDL (mg/dL) 54.36 ± 12.25 43.34 ± 6.59 41.32 ± 6.34  3.09E-08 * 
Triglicéridos (mg/dL) 82.84 ± 37.67 122.24 ± 41.89 149.76 ± 94.85  3.03E-04 * 
Glucosa (mg/dL) 82.19 ± 26.87  77.03 ± 3.01  81.00 ± 8.27  0.387   
BUN (mg/dL) 15.0 ± 2.90  14.83 ± 3.28 12.82 ± 4.25  0.017 * 
Ácido úrico (mg/dL) 4.98 ± 1.0 5.84 ± 1.06   5.76 ± 1.54  0.017 * 
Los valores representan la media ± desviación estándar 
*Valores con diferencia estadísticamente significativa (ANOVA, P < 0.05) 
IMC, Índice de Masa Corporal. ALT/TGP, enzima Alanina Transaminasa. GGT, enzima Gamma-
Glutamil. LDL, Lipoproteína de baja densidad. VLDL, Lipoproteína de muy baja densidad. HDL, 
Lipoproteína de alta densidad. BUN, Nitrógeno ureico en sangre.  

 

Se realizó un análisis de discriminantes para evaluar las diferencias entre los grupos 

(normopeso, sobrepeso y obesidad) con el conjunto de datos que comprende 16 parámetros 

(levaduras identificadas), y se estimaron dos funciones discriminantes. La Tabla 9.4 presenta 

los coeficientes estandarizados para las funciones discriminantes lineales; el valor absoluto de 

cada coeficiente está relacionado con la importancia de la variable en la clasificación de una 

observación. En la primera función discriminante, Candida albicans y Geotrichum silvicola 

tuvieron los coeficientes más significativos, con valores de 0.62 y 0.47, respectivamente. Esta 
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función es la que discrimina los grupos, y los valores más altos se asociaron con el grupo con 

obesidad. Candida krusei también tuvo uno de los coeficientes más significativos de -0.47, y 

esta variable se asoció con el grupo con sobrepeso. La Figura 9.1 muestra el diagrama de 

dispersión para las puntuaciones de las dos funciones discriminantes lineales; se mostró un 

patrón con zonas superpuestas para los datos en los tres grupos, lo que significa que las 

funciones discriminantes pueden discriminar entre grupos tomando en cuenta las levaduras que 

estuvieron presentes. Las observaciones de los sujetos con obesidad tuvieron puntuaciones más 

altas para la primera función discriminante, seguido del grupo con sobrepeso, y el grupo 

normopeso tuvo puntuaciones más bajas (con una superposición para los dos últimos grupos). 

Tabla 9.2. Conteos en placa de levaduras y hongos filamentosos aislados de la 
micobiota intestinal de los participantes. 

  
Normopeso 

(n=31) 
Sobrepeso 

(n=34) 
Obesidad 

(n=34) Valor p Grupos 
Total  1.88± 0.7 2.18 ± 0.6 2.89 ± 0.729 0.01 a,b,b 
Levaduras  1.6 ± 0.7 2.16 ± 0.6 2.19 ± 0.74 0.01 a,b,b 
Hongos filamentosos   1.09 ± 0.1 1.38 ± 0.5 1.60 ± 0.11 0.2 a,a,a 
Los valores se presentan como media ± desviación estándar. 

Se calculó el Log10 de las Unidades Formadoras de Colonias (CFU) por gramo de muestra 
fecal para normalizar y presentar los datos.  
Letras similares representan grupos homogéneos (a,b). 

 

Los filos Ascomycota y Basidiomycota se encontraron en las tres poblaciones. Para 

Ascomycota, Candida albicans, C. lambica y Geotrichum silvicola mostraron mayor 

abundancia en el grupo con obesidad en comparación con los normopeso y sobrepeso. Candida 

kefyr, C. valida, Geotrichum candidum y Pichia kluyveri se encontraron sólo en sujetos con 

obesidad. Candida glabrata presentó mayor abundancia en normopeso en comparación con 

sujetos con obesidad y sobrepeso. También se mostró la presencia de Candida orthopsilosis, C. 

utilis y Kazachstania exigua sólo en normopeso. En el filo Basidiomycota, Rhodotorula 

mucilaginosa fue la especie predominante en sujetos con obesidad en comparación con los 

normopeso y sobrepeso. Mientras tanto, Cryptococcus liquefaciens se encontró sólo en el grupo 

eutrófico (Tabla 9.3) 

La Tabla 9.5 muestra la información dietética recopilada mediante dos cuestionarios dietéticos; 

estos cuestionarios abarcaron la información dietética durante un período largo (6 meses) y un 
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período corto (24 horas). Los resultados mostraron una diferencia en la ingesta para algunos 

grupos dietéticos; por ejemplo, kilocalorías totales (kcals), kcals de carbohidratos, kcals de 

proteínas, carbohidratos complejos, kcals de carne y kcals de vegetales. Estos parámetros 

aumentaron del grupo normopeso al grupo con obesidad. Hubo un aumento en la ingesta de 

lípidos, productos lácteos y carbohidratos simples sólo en sujetos con obesidad; sin embargo, 

no se observaron diferencias significativas. 

Tabla 9.3. Cuantificación de las levaduras identificadas de la micobiota cultivable a 
partir de muestras fecales de los participantes. 

Levaduras 

Normopeso 
(n=31) 

Sobrepeso 
(n=34) 

Obesidad 
(n=34) 

Total Abundancia 
relativa (%) 

Candida glabrata  21 11 19 71 51.52 
Candida orthopsilosis  5 0 0 5 5.05 
Candida lambica  0 8 13 21 21.21 
Candida kefyr 0 0 6 6 6.06 
Candida albicans  3 3 23 29 29.29 
Candida krusei  11 16 0 27 27.27 
Candida valida  0 0 8 8 8.08 
Candida parapsilosis 8 8 0 16 16.16 
Candida utilis  1 0 0 1 1.01 
Candida humilis  0 2 0 2 2.02 
Rhodotorula mucilaginosa  4 2 14 20 20.20 
Cryptococcus liquefaciens  2 0 0 2 2.02 
Geotrichum silvicola 3 1 12 16 16.16 
Geotrichum candidum 0 0 7 7 7.07 
Kazachstania exigua  7 0 0 7 7.07 
Pichia kluyveri  0 0 1 1 1.01 

 

Los parámetros bioquímicos fueron significativamente diferentes entre los grupos de estudio 

(Tabla 9.1). Las enzimas ALT/TGP y GGT, LDL, triglicéridos y ácido ureico (38.38 ± 21.86, 

25.38 ± 15.44, 104.14 ± 22.48, 149.76 ± 94.85 y 5.76 ± 1.54, respectivamente) fueron los 

parámetros con mayores concentraciones en el grupo con obesidad en comparación con el grupo 

conformados por sujetos normopeso, mostrando diferencia significativa (P < 0.05). Otros 

parámetros, como transferrina, AST/TGO y enzimas LDH, se incrementaron en sujetos con 

sobrepeso y obesidad. Sin embargo, estos parámetros no alcanzaron una diferencia 

estadísticamente significativa. HDL y BUN mostraron una alta presencia en el grupo normopeso 
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(54.36 ± 12.25 y 15.0 ± 2.90, respectivamente), y estos parámetros se redujeron en los grupos 

con sobrepeso y obesidad (P < 0.05). 

Tabla 9.4 Comparación del análisis discriminante lineal entre los grupos (normopeso, 
con sobrepeso y con obesidad. 

     Levaduras                           LD1         LD2 
Candida glabrata           0.10 0.20 
Candida orthopsilosis      -0.27 0.65 
Candida lambica             0.33 -0.48 
Candida kefyr              0.18 0.10 
Candida albicans            0.63 0.22 
Candida krusei            -0.48 -0.45 
Candida valida             0.18 -0.02 
Candida parapsilosis     -0.26 -0.04 
Candida utilis           -0.16 0.26 
Candida humilis           -0.01 -0.04 
Rhodotorula mucilaginosa   0.25 0.46 
Cryptococcus liquefaciens  -0.06 0.25 
Geotrichum silvicola        0.21 -0.01 
Geotrichum candidum         0.48 0.13 
Kazachstania exigua       -0.35 0.65 
Pichia kluyveri           0.09 -0.08 

Proporción de traza: LD1 0.76, LD2 0.23 
 

Las Figuras 9.2, 9.3 y 9.4 muestran la correlación entre los parámetros antropométricos, 

bioquímicos y dietéticos con la micobiota cultivable de sujetos normopeso, sobrepeso y 

obesidad. Los datos antropométricos mostraron correlación positiva y negativa con las 

levaduras; El peso, el IMC, las circunferencias de cintura y cadera, la masa grasa y el índice 

cintura-cadera mostraron correlación positiva con Basidiomycota, Rhodotorula spp., Candida 

albicans, C. lambica, C. kefyr y C. valida (P < 0.05). Mientras que ALT/TGP, AST/TGO, LDL 

y VLDL mostraron correlación positiva con Geotrichum candidum (P < 0.05). El colesterol 

HDL mostró correlación positiva con Kazachstania spp. y K. exigua (P < 0.05). El consumo de 

lípidos mostró correlación positiva con Kazachstania spp., K. exigua, Geotrichum silvicola y 

Candida parapsilosis. Las Kilocalorías mostraron una correlación positiva con Geotrichum 

candidum y el consumo de carbohidratos simples mostró una correlación positiva con Candida 

lambica (P < 0.05). 
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Figura 9.1. Análisis de discriminante lineal de la micobiota cultivable a partir de las 
heces de sujetos normopeso, con sobrepeso y con obesidad. Las levaduras identificadas se 

agruparon en los distintos grupos tomando en cuenta la presencia de estos 
microorganismos.  
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Tabla 9.5. Análisis dietético de los participantes. 

Características  Grupos de participantes     

  Normopeso (n=31) Sobrepeso (n=34) Obesidad (n=34) Valor P    

Kcals totales 1612.42 ± 293.08 1636.38 ± 302.15 1858.42 ± 302.52  0.0017 * 
Kcals por alimento:      
Carbohidratos  787.1 ± 205.56  800.71 ± 211.50  951.53 ± 197.46  0.0020 * 
Proteína  343.68 ± 86.40  337.76 ± 93.38 407.06 ± 111.06  0.0073 * 

Lípidos  481.65 ± 200.06 497.91 ± 159.90  499.62 ± 140.82  0.8943   
Carbohidratos simples   38.71 ± 28.86 71.76 ± 51.73  73.53 ± 49.70  0.1506   
carbohidratos complejos 748.39 ± 201.89 728.94 ± 180.58  886.18 ± 186  0.0016 * 
Productos lácteos 63.29 ± 40.75  51.88 ± 31.76  50.82 ± 30.41 0.6764   
Carne  173.42 ± 82.56 179.53 ± 77.10  218.24 ± 68.16  0.0373 * 
Vegetales  106.97 ± 39.04 106.35 ± 49.98  137.41 ± 45.66  0.0075 * 
Los valores representan la media ± desviación estándar 
*Valores con diferencia estadísticamente significative (ANOVA, P < 0.05)  

Kcals, kilocalorías 
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Figura 9.2. Análisis de correlación entre la micobiota intestinal cultivable de los grupos 

normopeso, con sobrepeso y obesidad con las variables antropométricas. Las letras entre 

paréntesis (P, C, O, F, G y S) indican filo, clase, orden, familia, género y especie, 

respectivamente. Los colores azul y rojo representan la correlación positiva y negativa, 

respectivamente. 
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Figura 9.3. Análisis de correlación entre la micobiota intestinal cultivable de los grupos 

normopeso, con sobrepeso y obesidad con las variables bioquímicas. Las letras entre 

paréntesis (P, C, O, F, G y S) indican filo, clase, orden, familia, género y especie, 

respectivamente. Los colores azul y rojo representan la correlación positiva y negativa, 

respectivamente. 
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Figura 9.4. Análisis de correlación entre la micobiota intestinal cultivable de los grupos 

normopeso, con sobrepeso y obesidad con las variables dietéticas. Las letras entre 

paréntesis (P, C, O, F, G y S) indican filo, clase, orden, familia, género y especie, 

respectivamente. Los colores azul y rojo representan la correlación positiva y negativa, 

respectivamente. 
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9.2 Estudio del microbioma y micobioma intestinal 
Se investigó el microbioma y micobioma intestinal de 10 sujetos normopeso, 10 con sobrepeso 

y 10 con obesidad, basado en la clasificación del índice de masa corporal por la Organización 

Mundial de la Salud (OMS). Adicionalmente, se realizaron los análisis antropométricos, 

dietéticos y bioquímicos a cada participante.  

Figura 9.5 Análisis de la diversidad alfa bacteriana y fúngica de la microbiota intestinal 

analizada en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad. (a) valores del índice de 

Shannon observados en las muestras con el gen 16S, (b) valores del índice de Shannon 

observados en las muestras con el gen ITS. 

 

La Tabla 9.6 muestra las características sociodemográficas, antropométricas, bioquímicas y 

dietéticas de los 30 participantes. Los tres grupos estaban compuestos principalmente por 

mujeres. La edad promedio fue de 29.53 ± 7.85 años. Se presentaron diferencias 

estadísticamente significativas en los parámetros antropométricos entre los tres grupos; El 

porcentaje de masa grasa incrementó conforme aumentó el IMC en los grupos normopeso, 

sobrepeso y obesidad (26.64 ± 9.79, 29.01 ± 4.80 y 37.40 ± 4.69% de masa grasa, 

respectivamente) (P < 0.0041). Por el contrario, el porcentaje de masa muscular disminuyó 

conforme aumentó el IMC en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad (30.30 ± 0.09, 24.9 

± 3.92 y 23.52 ± 3.39 %, respectivamente) (P < 0.0445). Las circunferencias de cintura y cadera 

incrementaron conforme aumentó el IMC, se presentaron los siguientes valores para los grupos 

normopeso, sobrepeso y obesidad: 77.23 ± 8.88, 81.96 ± 4.36 101.58 ± 13.12 cm de 

circunferencia de cintura, respectivamente (P < 0.0001) y 98.24 ± 4.58, 102.55 ± 5.26 y 117.76 

± 15.59 cm de circunferencia de cadera, respectivamente (P < 0.0004). los siguientes parámetros 

bioquímicos mostraron diferencia estadística entre los grupos; Las enzimas alanina 
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transaminasa y gamma-glutamil, los triglicéridos y la glucosa, presentaron valores elevados en 

el grupo con obesidad, mostrando diferencia estadísticamente significativa (P < 0.05). Las 

lipoproteínas de alta densidad (colesterol HDL) mostraron los valores más elevados en el grupo 

normopeso (54.04 ± 12.05) en comparación con los grupos con sobrepeso (41.17 ± 6.33) y 

obesidad (38.08 ± 2.67) (P < 0.003). Respecto a los parámetros dietéticos, las kilocalorías, 

carbohidratos, proteínas, carbohidratos simples y complejos, cárnicos y vegetales mostraron los 

valores más elevados en el grupo con obesidad en comparación con los normopeso y sobrepeso. 

Sin embargo, sólo el consumo de proteínas y de cárnicos mostraron diferencia estadística 

significativa (P < 0.05). 

Figura 9.6 Análisis beta del conjunto de datos en función de los géneros bacterianos (a) y 
fúngicos (b) encontrados en la microbiota intestinal de los participantes. 

 

En la identificación del microbioma intestinal se secuenciaron los marcadores genéticos 16S e 

ITS para determinar las bacterias y los microorganismos fúngicos, respectivamente. 

Posteriormente, se realizó la asignación taxonómica a los microorganismos presentes en las 

muestras. Así mismo, se analizó la diversidad de los microorganismos mediante el estudio de la 

diversidad alfa y beta. La Figura 9.5 muestra los resultados de la diversidad alfa, para ello se 

utilizó el índice de Shannon. La Figura 9.5a muestra los valores del índice de Shannon en 

relación con las bacterias para los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad; 4.85 ± 0.40, 4.87 

± 0.37 y 4.85 ± 0.42, respectivamente, no se presentó diferencia estadística significativa entre 
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los grupos (P < 0.927). La Figura 9.5b muestra la diversidad alfa de la comunidad fúngica en 

los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad; 1.77 ± 0.84, 1.80 ± 0.95 y 1.87 ± 0.82, 

respectivamente, no se encontró diferencia estadística entre los grupos (P < 0.932). Las 

bacterias presentaron mayor diversidad que la microbiota fúngica de los tres grupos de estudio.  

Figura 9.7 Representación gráfica de las principales asignaciones taxonómicas 

bacterianas encontradas en el microbioma intestinal de los participantes a nivel de filo 

(a) y género (b) realizadas mediante el programa Qiime 1.9.2. 

 

La Figura 9.6 muestra el análisis de la diversidad beta utilizando la métrica de disimilitud de 

Bray-Curtis. Los resultados se visualizan en el análisis de coordenadas principales (PCoA) 

realizado en función de la microbiota bacteriana y fúngica a nivel de género. El PCoA consiste 

en la reducción de la dimensionalidad de los datos de manera que las múltiples variaciones 
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quedan agrupadas en distintos componentes de acuerdo con su importancia en la interpretación 

de la variable observada. En el PCoA bacteriano se aprecian tres clusters claramente 

diferenciados para los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad, mostrándose diferencia 

significativa entre los grupos (P < 0.028) (Figura 9.6a). En el PCoA fúngico, los agrupamientos 

de los grupos se traslaparon entre sí y no se mostró diferencia significativa (P < 0.677) (Figura 

9.6b). 

La figura 3.3 muestra la taxonomía bacteriana a nivel de filo y género. Los filos Firmicutes y 

Bacteroidetes predominaron en los tres grupos (figura 9.7a). Firmicutes incrementó conformé 

aumentó el IMC en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad (40.11%, 49.57%, y 61.85%, 

respectivamente). Mientras que Bacteroidetes disminuyó conforme aumentó el IMC en los 

grupos normopeso, sobrepeso y obesidad (45.39%, 39.52%, y 29.08%, respectivamente). 

Proteobacteria mostró en una abundancia de 3.43%, 4.48% y 4.21% en normopeso, sobrepeso 

y obesidad, respectivamente. Mientras que Verrucomicrobia presentó una abundancia de 0.66%, 

2.53% y 1.59% en normopeso, sobrepeso y obesidad, respectivamente. Actinobacteria presentó 

baja abundancia en los tres grupos (de 0.60% a 1.14%) y Fusobacteria sólo se presentó en el 

grupo con obesidad (0.30%).  

El género Prevotella presentó mayor en abundancia en sujetos normopeso (19.60%), su 

abundancia disminuyó en los grupos con sobrepeso y obesidad (7.50% y 3.70%, 

respectivamente). Bacteroides presentó alta abundancia en todos los grupos, se mostró una 

abundancia de 12.10%, 14.90% y 14.60% en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad, 

respectivamente (Figura 9.7b). Los géneros Akkermansia spp., Dialister spp., 

Phascolarctobacterium spp., Subdoligranulum spp., Ruminococcus spp., Agathobacter spp. y 

Desulfovibrio spp. mostraron mayor abundancia en los individuos con sobrepeso y obesidad en 

comparación los normopeso (Tabla 9.7).  

La Tabla 9.8 muestra las bacterias identificadas nivel de especie en el microbioma intestinal de 

los tres grupos. Los grupos con sobrepeso y obesidad mostraron mayor abundancia de 

Bacteroides stercoris (1.27 - 2.91%), Ruminococcus bromii (2.29 - 3.12%), Subdoligranulum 

variabile (0.93 - 1.22%), Phascolarctobacterium faecium (3.21 - 1.43%) y Akkermansia 

muciniphila (2.52 - 1.60%) en comparación con los normopeso. Mientras que Bacteroides 

vulgatus, Prevotella copri, Prevotella stercorea, Faecalibacterium prausnitzii mostraron mayor 
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abundancia en los participantes con normopeso (5.29%, 17.08%, 1.18%, 3.81%, 

respectivamente) en comparación con los grupos con sobrepeso y obesidad.  

 

Figura 9.8 Representación gráfica de las principales asignaciones taxonómicas fúngicas 
del microbioma intestinal a nivel de filo (a) y género (b) realizadas mediante el programa 

Qiime 1.9.2. 

 

La Figura 9.8 muestra la taxonomía fúngica nivel de filo y género del micobioma intestinal. Se 

observó que Ascomycota y Basidiomycota fueron los filos que dominaron en los tres grupos. 

Ascomycota presentó una abundancia de 94.00%, 93.60% y 93.30% para los grupos normopeso, 

sobrepeso y obesidad, respectivamente. Mientras que Basidiomycota presentó una abundancia 

de 6.00%, 6.40% y 6.70% en normopeso, sobrepeso y obesidad, respectivamente (Figura 9.8a). 
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Tabla 9.6 Características sociodemográficas, antropométricas, bioquímicas y dietéticas 
de los participantes 

  

Variables Grupo de estudio      

  Normopeso  Sobrepeso Obesidad  Valor- P    

n 10 10 10     

Género (mujer/hombre) 7 / 3  7 / 3  6 / 4      

Edad promedio (años ± D.E.) 32 ± 7.65 29.90 ± 10.01 26.5 ± 4.62 0.2717   

IMC promedio  22.87 26.49 35.7 0.0001 * 

Circunferencia de cintura (cm) 77.23 ± 8.88 81.96 ± 4.36 101.58 ± 13.12 0.0001 * 

Circunferencia de cadera (cm) 98.24 ± 4.58  102.55 ± 5.26 117.76 ± 15.59 0.0004 * 

Índice cintura cadera  0.79 0.79 0.86 0.0217 * 

Masa grasa (%) 26.64 ± 9.79 29.01 ± 4.80 37.4 ± 4.69 0.0041 * 

Masa muscular (%) 30.30 ± 9.09 24.9 ± 3.92  23.52 ± 3.39 0.0445 * 

Hierro sérico (μg/dL) 109.2 ± 36.41 93.98 ± 24.31 81.77 ± 21.99 0.1136   

Proteínas totales (g/dL) 7.11 ± 0.32 7.12 ± 0.25  7.16 ± 0.24 0.9114   

Bilirrubina total (mg/dL) 0.69 ± 0.15 0.60 ± 0.28 0.86 ± 0.52 0.3169   

ALT/TGP (U/L) 24.20 ± 15.79  25.64 ± 9.81 47.10 ± 27.84 0.0222 * 
AST/TGO (U/L) 36.05 ± 30.31 22.74 ± 6.00  60.22 ± 50.221 0.0606   
GGT (U/L) 11.00 ± 7.64 19.20 ± 8.28  22.60 ± 9.16 0.0137 * 
Colesterol (mg/dL) 169.60 ± 29.84 165.40 ± 22.90  170.80 ± 25.99  0.8915   
HDL (mg/dL) 54.04 ± 12.05 41.17 ± 6.33  38.08 ± 2.67 0.0003 * 
Triglicéridos (mg/dL) 93.30 ± 62.18 111.60 ± 27.16  188.10 ± 99.40  0.012 * 
Glucosa (mg/dL) 79.20 ± 4.66 77.20 ± 3.04 85.30 ± 11.13  0.0465 * 
Kilocalorías (kcal) 1760.9 ± 404.43 1636.50 ± 226.45 1844.40 ± 313.66  0.3644   
Carbohidratos (kcal) 832.80 ± 277.88  796.00 ± 239.33  1004.40 ± 189.15  0.1326   
Proteínas (kcal)  360.20 ± 100.28 324.80 ± 78.98  386.80 ± 114.79  0.0001 * 
Lípidos (kcal) 567.90 ± 235.39 515.70 ± 93.24  453.10 ± 146.03  0.3286   
Carbohidratos simples (kcal) 28.00 ± 32.93 72.00 ± 90.03  88.00 ± 74.95 0.161   
Carbohidratos complejos 
(kcal) 804.80 ± 253.87 724.00 ± 244.62  944.20 ± 179.89  0.1117   
Productos lácteos (kcal) 88.20 ± 87.54 64.80 ± 55.77  32.40 ± 30.00  0.2313   
Cárnicos (kcal) 159.60 ± 98.81 154.00 ± 68.90  212.80 ± 78.31 0.0001 * 
Vegetales (kcal) 112.40 ± 30.48  106.00 ± 55.40  139.60 ± 38.15  0.1928   
Los valores representan la media ± desviación estándar. *Valores con diferencia estadísticamente 
significativa (ANOVA, P < 0.05). IMC, Índice de Masa Corporal. ALT/TGP, enzima Alanina 
Transaminasa. AST/TGO, enzima aspartato aminotransferasa. GGT, enzima Gamma-Glutamil. HDL, 
Lipoproteína de alta densidad.  
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Tabla 9.7 Clasificación taxonómica a nivel de género de las secuencias bacterianas 

  Normopeso Sobrepeso Obesidad 
Bacteroides 12.10% 14.90% 14.60% 
Barnesiella 1.10% 1.50% 0.90% 
Alloprevotella 1.90% 3.20% 0.20% 
Paraprevotella 2.20% 2.10% 2.30% 
Prevotella 19.60% 7.50% 3.70% 
Alistipes 2.90% 3.80% 2.70% 
Parabacteroides 2.60% 3.40% 2.00% 
Desulfovibrio 0.70% 1.10% 1.10% 
Agathobacter 1.50% 2.70% 2.40% 
Coprococcus 1.30% 0.90% 1.20% 
Lachnospira 2.80% 0.70% 2.50% 
Roseburia 1.30% 1.20% 3.50% 
Faecalibacterium 3.80% 1.40% 3.10% 
Ruminococcus 2.20% 2.80% 3.50% 
Subdoligranulum 1.40% 2.60% 5.40% 
Acidaminococcus 0.00% 1.80% 0.00% 
Phascolarctobacterium 4.90% 5.40% 5.40% 
Megamonas 0.00% 1.00% 0.00% 
Dialister 4.40% 5.80% 6.90% 
Sutterella 1.00% 0.40% 0.70% 
Escherichia/Shigella 1.20% 2.40% 2.40% 
Akkermansia 0.60% 2.50% 1.60% 

 

A nivel de género, Nakaseomyces spp. presentó mayor abundancia en comparación con los otros 

géneros fúngicos. El grupo normopeso presentó una abundancia de 36.62%, seguido del grupo 

con obesidad con un 28.74% y el grupo con sobrepeso con un 26.51%. Saccharomyces spp. 

presentó una abundancia de 20.44%, 31.38 y 35.44% en los grupos normopeso, sobrepeso y 

obesidad, respetivamente. Candida spp. presentó mayor abundancia en sujetos con sobrepeso 

(15.57%), seguido del grupo normopeso (6.44%) y obesidad (4.14%). Debaryomyces spp. 

mostró mayor abundancia en los participantes con sobrepeso y obesidad (7.48% y 6.51%, 

respectivamente) en comparación con los normopeso (1.51%). Kazachstania spp., 

Kluyveromyces spp. y Hanseniaspora spp. presentaron alta prevalencia en el grupo normopeso 

(9.47%, 4.02% y 7.80, respectivamente) en comparación con el grupo con sobrepeso (0.98%, 

1.67% y 0.53%, respectivamente) y obesidad (1.39%, 0.68% y 1.49%, respectivamente). Pichia 
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spp. mostró alta abundancia en los participantes con obesidad (5.13%) en comparación con los 

normopeso y sobrepeso (0.07% y 0.17%, respectivamente) (Figura 9.8b).  

Tabla 9.8 Abundancia de las principales especies bacterianas en el microbioma intestinal 
de sujetos normopeso, con sobrepeso y obesidad 

        

Género bacteriano Normopeso 
% 

Sobrepeso 
% 

Obesidad 
% 

Bacteroides stercoris 0.53 1.27 2.91 
Bacteroides uniformis 1.57 3.48 1.19 
Bacteroides vulgatus 5.29 2.92 3.02 
Paraprevotella clara 2.20 2.14 2.09 
Prevotella copri 17.08 6.46 1.66 
Prevotella stercorea 1.18 0.55 0.01 
Alistipes putredinis 1.27 1.13 1.42 
Parabacteroides distasonis 0.93 1.25 0.69 
Parabacteroides merdae 1.56 1.74 1.17 
Faecalibacterium prausnitzii 3.81 1.43 3.13 
Ruminococcus bromii 1.47 2.29 3.12 
Subdoligranulum variabile 0.51 0.93 1.22 
Phascolarctobacterium faecium 0.00 3.21 1.43 
Phascolarctobacterium succinatutens 4.88 2.21 3.95 
Dialister succinatiphilus 3.02 1.44 2.58 
Sutterella wadsworthensis 0.59 0.30 0.49 
Akkermansia muciniphila 0.62 2.52 1.59 

 

La Figura 9.9 muestra los gráficos Volcano, estos gráficos se pueden utilizar para visualizar los 

resultados del estudio de la abundancia diferencial que se expresa en los diferentes grupos de 

este estudio, tomando en cuenta su significancia estadística. Faecalibacterium spp., 

Lachnospira spp., Histophillus spp., Rikenella spp., Holdemanella spp., 

Hydrogenoanaerobacterium spp. y Haemophillus spp. fueron los géneros bacterianos 

diferenciales en el grupo normopeso cuando se comparó con el grupo con sobrepeso, que 

presentaron a Eggerthella spp. y Flavonifractor spp. como géneros diferenciales (Figura 9.9a). 

Prevotella spp., Blautia spp., Lachnospira spp., Rikenella spp., Anaerostipes spp., Odoribacter 

spp., Marvinbryantia spp. e Histophillus spp. fueron los taxones diferenciales en sujetos 

normopeso cuando se comparó con el grupo con obesidad, que presentaron tres taxones 
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diferenciales (Allisonella spp., Subdoligranulum spp. y Dielma spp.) (Figura 9.9b). Mientras 

que, Lachnospira spp., Romboutsia spp. y Clostridium spp. fueron los géneros diferenciales en 

sujetos con obesidad cuando se comparó con el grupo con sobrepeso (Flavonifractor spp., 

Eggerthella spp. y Alloprevotella spp.) (Figura 9.9c). En relación con los géneros fúngicos, se 

presentaron menos taxones diferenciales. Malassezia spp. y Aspergillus spp. fueron los géneros 

diferenciales en sujetos con obesidad en comparación con los normopeso (Figura 9.9d).  

Tabla 9.9 Clasificación taxonómica a nivel de género de las secuencias fúngicas 

Género 
Normopeso 

(%) 
Sobrepeso 

(%) 
Obesidad 

(%) 
Cladosporium 1.26 0.73 1.08 
Debaryomyces 1.51 7.48 6.51 
Dipodascus 1.35 0.21 0.16 
Kodamaea 0.00 0.03 2.19 
Pichia 0.07 0.17 5.13 
Kazachstania 9.47 0.98 1.39 
Kluyveromyces 4.02 1.67 0.68 
Nakaseomyces 36.62 26.51 28.74 
Saccharomyces 20.44 31.38 35.44 
Torulaspora 1.20 1.26 0.17 
Candida 6.44 15.57 4.14 
Hanseniaspora 7.80 0.53 1.49 
Malassezia 4.08 5.69 6.08 

 

 

La Figura 9.10 muestra el análisis de discriminante lineal (LDA), el cual emplea un método para 

clasificar muestras en valores dependientes categóricos (o grupos, en este caso, los tres grupos 

de este estudio) utilizando combinaciones lineales de varios predictores (variables) de modo que 

se maximice la varianza entre grupos. Las Figuras 9.10a y 9.10b muestran los diagramas de 

dispersión de acuerdo con los coeficientes de las funciones discriminantes lineales. En ambos 

análisis se mostró un patrón para los datos para los tres grupos, con zonas superpuestas, lo que 

significa que las funciones discriminantes pueden discriminar entre grupos tomando como 

referencia la presencia de los géneros bacterianos y fúngicos en los grupos normopeso, con 

sobrepeso y con obesidad.  
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La Figura 9.11 muestra las matrices de correlación de las variables antropométricas (Figura 

9.11a), bioquímicas (Figura 9.11b) y dietéticas (Figura 9.11c) en relación con las bacterias 

identificadas en los grupos normopeso, con sobrepeso y obesidad. Los géneros bacterianos que 

presentaron alta abundancia en el grupo normopeso mostraron correlación positiva con variables 

relacionadas con buena salud y mostraron relación negativa con variables relacionadas con la 

ganancia de peso. Por ejemplo, Rikenella spp. mostró correlación positiva con la masa muscular, 

parámetro elevado en el grupo normopeso y también mostró correlación negativa con la masa 

grasa y los carbohidratos (P < 0.05). Histophilus spp. mostró correlación positiva con las 

lipoproteínas de alta densidad (HDL) y mostró correlación negativa con el peso corporal, el 

IMC, las circunferencias de cintura y cadera, los carbohidratos, el colesterol LDL y triglicéridos 

(P < 0.05). Marvinbryantia spp. mostró correlación positiva con la masa muscular, las 

kilocalorías relacionas con el consumo de carne y la creatinina en sangre y presentó correlación 

negativa con el aumento de los pliegues cutáneos tricipital, subescapular y suprailíaco, el 

porcentaje de grasa y el consumo de carbohidratos (P < 0.05). Faecalibacterium spp. mostró 

correlación positiva con el HDL y con las kilocalorías provenientes de las proteínas y mostró 

correlación negativa con la masa grasa y el colesterol de baja densidad (LDL) (P < 0.05). 

Lachnospira spp. se correlacionó positivamente con los triglicéridos, glucosa y el colesterol 

VLDL (P < 0.05). También mostró correlación negativa con los carbohidratos simples, como el 

azúcar de mesa, sin embargo, no alcanzó significancia estadística. Odoribacter spp. mostró 

correlación positiva con el HDL y mostró correlación negativa con el IMC, la circunferencia de 

cintura, glucosa y triglicéridos, los carbohidratos, carbohidratos simples y las kilocalorías. 

Prevotella spp. presentó correlación negativa con el IMC y los carbohidratos (P < 0.05).  

Los géneros bacterianos que presentaron alta abundancia en los grupos con sobrepeso y 

obesidad se correlacionaron positivamente con variables relacionas con la obesidad. Eggerthella 

spp. mostró correlación positiva con el colesterol LDL, colesterol total y los carbohidratos 

simples (P < 0.05). Allisonella spp. mostró correlación positiva con el peso corporal, el IMC, 

los pliegues bicipital, subescapular y suprailíaco, las circunferencias de cintura y cadera, masa 

grasa, colesterol VLDL, triglicéridos, glucosa, el consumo de carbohidratos y las kilocalorías 

(P < 0.05). Subdoligranulum spp. mostró correlación positiva con el peso corporal, IMC, 

circunferencia de cintura, triglicéridos, las kilocalorías y consumo de carbohidratos y proteínas 

(P < 0.05). Dielma spp. mostró correlación positiva con el peso corporal, IMC, los pliegues 
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tricipitales, subescapular y suprailíaco, masa grasa, las kilocalorías y los carbohidratos. Sin 

embargo, no alcanzó diferencia estadística significativa. Clostridium spp. se correlacionó 

positivamente con parámetros relacionados con la obesidad, como el peso corporal, las 

circunferencias de cintura y cadera, el IMC, masa grasa, triglicéridos, glucosa, colesterol VLDL, 

las kilocalorías y los carbohidratos (P < 0.05). Romboutsia spp. se correlacionó positivamente 

con el peso corporal, las circunferencias de cintura y cadera, el IMC, la masa grasa, triglicéridos, 

glucosa, las kilocalorías, el consumo de carbohidratos y proteínas (P < 0.05).  

Tabla 9.10 Abundancia de las principales especies fúngicas en la microbiota intestinal de 
sujetos normopeso, con sobrepeso y obesidad 

       

Especie  Normopeso 
% 

Sobrepeso 
% 

Obesidad 
% 

Debaryomyces hansenii 1.51 7.48 6.51 
Dipodascus geotrichum 1.35 0.21 0.16 
Yarrowia lipolytica 0.42 0.04 1.03 
Kodamaea ohmeri 0.00 0.03 2.19 
Pichia deserticola 0.00 0.06 3.73 
Kazachstania exigua 8.73 0.01 0.02 
Kazachstania servazzii 0.00 0.02 0.86 
Kazachstania unispora 0.71 0.93 0.33 
Kluyveromyces lactis 2.65 1.47 0.52 
Kluyveromyces marxianus 1.34 0.20 0.16 
Saccharomyces paradoxus 10.78 0.54 9.86 
Torulaspora delbrueckii 1.15 1.23 0.13 
Candida albicans 0.73 0.00 0.28 
Candida parapsilosis 1.13 1.63 0.08 
Candida tropicalis 3.56 1.86 2.69 
Candida zeylanoides 0.27 11.05 0.39 
Diutina catenulata 0.01 0.09 1.37 
Hanseniaspora opuntiae 0.00 0.08 1.07 
Hanseniaspora uvarum 7.80 0.45 0.41 
Malassezia globosa 2.98 4.42 4.58 
Malassezia restricta 0.69 0.77 1.23 

 

La Figura 9.12 muestra las matrices de correlación de las variables antropométricas (Figura 

9.12a), bioquímicas (Figura 9.12b) y dietéticas (Figura 9.12c) en relación con la microbiota 
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fúngica intestinal identificada en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad. Aspergillus spp. 

y Malassezia spp. se mostraron correlación positiva con variables antropométricas que están 

relacionadas con la obesidad, mostraron correlación positiva con el peso, el IMC, los pliegues 

subescapular y suprailíaco, las circunferencias de cintura, cadera y brazo. Sin embargo, no se 

mostró diferencia estadística significativa. Saccharomyces spp. mostró correlación positiva con 

peso, el IMC, los pliegues tricipital, bicipital y suprailíaco, las circunferencias de cintura, cadera 

y brazo, y el aumento de la masa grasa (P < 0.05). Pichia spp. se correlacionó positivamente 

con el IMC, pliegue tricipital, pliegue suprailíaco, circunferencia de brazo y masa grasa (P < 

0.05). Yarrowia spp. presentó correlación positiva con el peso, el IMC, los pliegues tricipital, 

suprailíaco y subescapular, las circunferencias de cintura y cadera y la de masa grasa, sin 

embargo, no alcanzó diferencia estadística significativa. Sólo con el pliegue subescapular se 

presentó diferencia estadística (P < 0.05).  

En la martriz de correlación de la micobiota y los parámetros bioquímicos se presentó menor 

numero de correlaciones estadisticamentes significativas. Los géneros Kurtzmaniella spp., 

Devriesia spp., Cryptococcus spp., Tilletiopsis spp., Citeromyces spp., Peltaster spp. y 

Issatchenkia spp. mostraron relación positiva con moléculas relacionas con el metabolismo del 

hierro (P < 0.05). Aspergillus spp. presentó relación positiva con la bilirrubina total y bilirrubina 

directa. Mientras que Pichia spp., mostró correlación positiva con el colesterol total (P < 0.05). 

Saccharomyces spp. mostró correlación positiva con el colesterol VLDL, triglicéridos y glucosa. 

También presentó correlación negativa con el colesterol total, colesterol HDL y el colesterol 

LDL, sin embargo, no se presentó diferencia estadística significativa (Figura 9.12b). 

Candida spp., Yarrowia spp., Aspergillus spp., Saturnispora spp. y Dekkera spp., presentaron 

correlación positiva con el consumo de carbohidratos simples (P < 0.05). Peroneutypa spp. se 

correlacionó positivamente con el consumo de lácteos y mostró correlación negativa con el 

consumo de cárnicos (P < 0.05). Hanseniaspora spp. presentó correlación positiva con el 

consumo de carne (P < 0.05). Malassezia spp. y Pichia spp. presentaron correlación positiva 

con las kilocalorías y el consumo de carbohidratos, sin embargo, no se presentó diferencia 

estadística significativa (Figura 9.12c). 
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Figura 9.9 Gráfico Volcano que muestra los géneros bacterianos y fúngicos diferenciales 
entre los grupos normopeso, con sobrepeso y con obesidad. En el eje de las x se muestra 

el log2 del fold change y en el eje de las y se muestran -log del p-value. (a) géneros 
bacterianos entre los grupos sobrepeso y normopeso, (b) géneros bacterianos entre los 

grupos con obesidad y normopeso, (c) géneros bacterianos entre los grupos con obesidad 
y sobrepeso, y (d) géneros fúngicos entre los grupos con obesidad y normopeso. 
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Figura 9.10 Comparación del Análisis de discriminante lineal de los géneros bacterianos 
(a) y fúngicos (b) encontrados en la microbiota intestinal en los grupos normopeso, 

sobrepeso y obesidad. 
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Figura 9.11 Matriz de correlación de las bacterias intestinales de los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad con las variables 
antropométricas (a), bioquímicas (b) y dietéticas (c).  
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Figura 9.11 Matriz de correlación de las bacterias intestinales de los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad con las variables 
antropométricas (a), bioquímicas (b) y dietéticas (c) (CONTINUACIÓN). 
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Figura 9.12 Matriz de correlación de los géneros fúngicos intestinales de los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad con las 
variables antropométricas (a), bioquímicas (b) y dietéticas (c). 
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Figura 9.12 Matriz de correlación de los géneros fúngicos intestinales de los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad con las 

variables antropométricas (a), bioquímicas (b) y dietéticas (c) (CONTINUACIÓN). 
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9.3 Evaluación de simbióticos con efecto de inhibición de crecimiento contra Candida 

albicas 
Se estudiaron diferentes sobrenadantes libres de células (SLC) para evaluar su efecto 

antimicrobiano contra Candida albicans; estos SLC se obtuvieron de dos especies de 

Lactobacillus spp. en presencia de fructanos de tipo inulina. La Tabla 9.11 resume todos los 

sobrenadantes obtenidos de los probióticos cuando se expusieron a fructanos de tipo inulina y 

dextrosa como fuente de carbono. El contenido de ácidos grasos de cadena corta en los 

sobrenadantes se muestra en la Tabla 9.12. El ácido láctico fue el AGCC predominante 

producido por ambos probióticos. L. paracasei mostró una mayor producción (P < 0.05) de 

ácido láctico cuando se cultivó con inulina como fuente de carbono (42.15 ± 8.11 mM) en 

comparación con la dextrosa (10.13 ± 1.66 mM). L. plantarum produjo mayor cantidad de ácido 

láctico en presencia de dextrosa (13.34 ± 0.47 mM). Sin embargo, no se encontraron diferencias 

estadísticas en comparación con la inulina (10.55 ± 2.48 mM). Los ácidos acético, propiónico y 

butírico se produjeron en menores concentraciones. Las concentraciones de estos AGCC 

oscilaron entre 0.19 y 1.85 mM en los sobrenadantes de ambos probióticos, esto fue 

significativamente menor que la concentración de ácido acético alcanzada en la metabolización 

de la dextrosa por L. paracasei (9.72 ± 3.12 mM). 

Candida spp. se expuso a los sobrenadantes de Lactobacillus spp. para examinar la inhibición 

del crecimiento contra Candida spp. a través de mediciones de densidad óptica. Las Figuras 

9.13a y 9.13b muestran la curva de crecimiento de Candida albicans ATCC 10231 y la cepa de 

Candida albicans clínica en presencia de los SLC obtenidos de L. paracasei, respectivamente. 

La presencia de SLC-50%-W-D-paracasei disminuyó el crecimiento de C. albicans ATCC 

10231 (D.O. 0.066 ± 0.007) (P < 0.0001) y C. albicans clínica (D.O. 0.076 ± 0.002) (P < 0.0001) 

en comparación a los controles (D.O. 1.217 ± 0.065 y 1.380 ± 0.008, respectivamente). Las 

muestras SLC-25%-W-I-paracasei y SLC-25%-W-D-paracasei mostraron inhibición contra C. 

albicans clínica (D.O. 0.076 ± 0.002 y 1.034 ± 0.13, respectivamente) (P < 0.0323 y P < 0.026, 

respectivamente) en comparación con el control (D.O. 1.39 ± 0.008). 
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Tabla 9.11. Descripción de los sobrenadantes libres de células obtenidos a partir de las bacterias probióticas sometidas a 
diferentes fuentes de carbono. 

Probiótico:       Lactobacillus paracasei  Lactobacillus plantarum  

Sobrenadante 
libre de 
células 

Concentración 
del sobrenadante 

(%) 

Tratamiento Fuente de 
carbono 

Código de verificación de las muestras 

SLC 50 Sin 
tratamiento   

Inulina SLC-50%-W-I-paracasei SLC-50%-W-I-plantarum 
  25 SLC-25%-W-I-paracasei SLC-25%-W-I-plantarum 
  12.5 SLC-12.5%-W-I-paracasei SLC-12.5%-W-I-plantarum 
  50 Dextrosa SLC-50%-W-D-paracasei SLC-50%-W-D-plantarum 
  25 SLC-25%-W-D-paracasei SLC-25%-W-D-plantarum 
  12.5 SLC-12.5%-W-D-paracasei SLC-12.5%-W-D-plantarum 
  50 Neutralizado Inulina SLC-50%-N-I-paracasei SLC-50%-N-I-plantarum 
  25 SLC-25%-N-I-paracasei SLC-25%-N-I-plantarum 
  12.5 SLC-12.5%-N-I-paracasei SLC-12.5%-N-I-plantarum 
  50 Dextrosa SLC-50%-N-D-paracasei SLC-50%-N-D-plantarum 
  25 SLC-25%-N-D-paracasei SLC-25%-N-D-plantarum 
  12.5 SLC-12.5%-N-D-paracasei SLC-12.5%-N-D-plantarum 
  50 Térmico  Inulina SLC-50%-T-I-paracasei SLC-50%-T-I-plantarum 
  25 SLC-25%-T-I-paracasei SLC-25%-T-I--plantarum 
  12.5 SLC-12.5%-T-I-paracasei SLC-12.5%-T-I--plantarum 
  50 Dextrosa SLC-50%-T-D-paracasei SLC-50%-T-D-plantarum 
  25 SLC-25%-T-D-paracasei SLC-25%-T-D-plantarum 
  12.5 SLC-12.5%-T-D-paracasei SLC-12.5%-T-D-plantarum 

Concentración del sobrenadante: 50%, 25% and 12.5% de los SLC fueron colocados en un nuevo medio YPD con las cepas de 
Candida spp. Tratamiento: sin tratamiento (los SLC no recibieron ningún tratamiento), Neutralizados (los SLC se ajustaron a pH 6.5), 
térmico (los SLC se sometieron a 121°C, 15 min). Código de verificación de las muestras: Primero; sobrenadante libre de células. 
Segundo, la concentración de los sobrenadantes. Tercero, tratamiento. Cuarto, la fuente de carbono, y quinto, la cepa probiótica
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Los sobrenadantes neutralizados de L. paracasei también mostraron actividad antiCandida 

(Figuras 9.13c y 9.13d) pero el efecto antimicrobiano fue menor en comparación con los 

sobrenadantes no neutralizados. Las muestras SLC-50%-N-I-paracasei y SLC-50%-N-D-

paracasei mostraron inhibición contra C. albicans ATCC 10231 (D.O. 0.863 ± 0.09 y 0.768 ± 

0.097, respectivamente) (P < 0.0075 y 0.0086). Mientras que la inhibición contra C. albicans 

clínica fue 0.993 ± 0.057 y 1.047 ± 0.018 (D.O.) en las muestras SLC-50%-N-I-paracasei y 

SLC-50%-N-D-paracasei, respectivamente. Se observaron patrones de inhibición similares 

contra C. albicans ATTC 10231 con sobrenadantes de fructanos de tipo inulina y dextrosa 

obtenido de L. paracasei cuando se sometieron a tratamiento térmico (121°C) (Figura 9.13e). 

Después del tratamiento térmico, los sobrenadantes SLC-50%-T-I-paracasei y SLC-50%-T-D-

paracasei mantuvieron su efecto inhibitorio (D.O. 0.795 ± 0.024 y 0.151 ± 0.031, 

respectivamente). Los sobrenadantes de L. paracasei mostraron una mayor inhibición contra C. 

albicans clínica cuando se sometieron a tratamiento térmico, las concentraciones de 12.5%, 25% 

y 50% de ambos sobrenadantes (fructanos y dextrosa) inhibieron el crecimiento frente de C. 

albicans clínica, mostrando diferencia estadística significativa en comparación con el control 

(P < 0.0001). 

Tabla 9.12 Determinación de los ácidos grasos de cadena corta en los SLC obtenidos a 
partir de los probióticos 

  L. paracasei L. plantarum 

 AGCC Dextrosa  Inulina  Dextrosa  Inulina  
Ácido láctico   10.13 ± 1.66 b 42.15 ± 8.11 a 13.43 ± 0.47 a 10.55 ± 2.48 a 
Ácido acético 9.72 ± 3.12 a 1.45 ± 0.14 a 1.75 ± 0.95 a 1.52 ± 0.29 a 
Ácido propiónico  0.24 ± 0.24 a 0.20 ± 0.014 a  0.23 ± 0.04 a 0.19 ± 0.01 a 
Ácido butírico  1.71 ± 0.02 a 1.66 ± 0.002 a 1.85 ± 0.09 a 1.74 ± 0.006 a 

AGCC: Ácidos grasos de cadena corta. Diferentes letras minúsculas indican diferencias 
significativas entre las fuentes de carbono utilizadas por cada microorganismo para el contenido 
de metabolitos. Los valores se expresan en Mm como media ± D.E. de los triplicados (P < 0.05).   

La Figura 9.14 muestra la inhibición del crecimiento contra Candida spp. cuando se exponen a 

los SLC obtenidos de Lactobacillus plantarum. La Figura 9.14a muestra que el crecimiento de 

C. albicans ATCC 10231 disminuyó en presencia de los sobrenadantes de dextrosa: SLC-25%-

W-D-plantarum (D.O. 0.919 ± 0.075) y SLC-50%-W-D-plantarum (D.O. 0.064 ± 0.002). Sin 

embargo, el efecto de inhibición de estos sobrenadantes disminuyó cuando se neutralizaron 

(Figura 9.14c). Sin embargo, cuando los sobrenadantes se sometieron a tratamiento térmico 
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mostraron inhibición contra C. albicans ATTC 10231 (SLC-50%-T-D-plantarum D.O. 0.058 ± 

0.0007) (Figura 9.14e). La Figura 9.14b muestra la inhibición de la cepa C. albicans clínica. La 

presencia de SLC-25%-W-D-plantarum, SLC-50%-W-D-plantarum y SLC-50%-W-I-

plantarum (D.O. 0.746 ± 0.049, 0.081 ± 0.005 y 0.827 ± 0.012, respectivamente) inhibieron el 

crecimiento de C. albicans clínica. Además, estos sobrenadantes mantuvieron su efecto 

inhibitorio cuando se sometieron a tratamiento térmico (D.O. 0.071 ± 0.010, 0.080 ± 0.004 y 

0.926 ± 0.51, respectivamente) (Figura 9.14f). La muestra SLC-50%-N-I-plantarum (D.O. 

0.975 ± 0.016) fue la muestra que mantuvo su efecto inhibitorio contra C. albicans clínica 

(Figura 9.14d). En la prueba t pareada (Figura 9.15) no se encontraron diferencias estadísticas 

en los siguientes pares de sobrenadantes obtenidos de L. paracasei: SLC-50%-W-I-paracasei 

versus SLC-25%-W-D-paracasei, SLC-25%-W-I-paracasei versus SLC-25%-W-D-paracasei, 

y SLC-12.5%-W-I-paracasei versus SLC-12.5%-W-D-paracasei. Por el contrario, se 

encontraron diferencias estadísticas entre todos los sobrenadantes de L. plantarum (P < 0.05). 

Los efectos de inhibición en la formación de biopelículas de los SLC obtenidos de L. paracasei 

y L. plantarum contra C. albicans se muestran en la Figura 9.16. Las Figuras 9.16a y 9.16b 

muestran que cuatro sobrenadantes obtenidos de L. paracasei mostraron efecto de inhibición en 

la formación de biopelículas contra Candida spp. Las muestras SLC-25%-W-D-paracasei, 

SLC-50%-W-D-paracasei, SLC-25%-W-I-paracasei, SLC-50%-W-I-paracasei inhibieron la 

formación de biopelículas de C. albicans ATCC 10231 (84.18%, 88.78%, 70.14% 91.58%, 

respectivamente) y C. albicans clínica (88.49%, 93.94%, 81.70%, 91.66%, respectivamente). 

No se encontró diferencia estadística entre la respuesta inhibitoria de estas muestras (P < 0.05). 

La Figura 9.16c muestra que los sobrenadantes obtenidos de L. plantarum, SLC-12.5%-W-D-

plantarum, SLC-25%-W-D-plantarum, SLC-50%-W-D-plantarum y SLC-50%-W-I-

plantarum, mostraron valores de inhibición de 71.75%, 76.02%, 78.53% y 71.49%, 

respectivamente, frente a C. albicans ATCC 10231. No se encontró diferencia estadística entre 

estas muestras (P < 0.05). Mientras que los sobrenadantes de L. plantarum SLC-25%-W-D-

plantarum, SLC-50%-W-D-plantarum y SLC-50%-W-I-plantarum mostraron mayor inhibición 

de formación de biopelícula contra C. albicans clínica (83.04%, 85.26% y 90.10%, 

respectivamente), no se encontraron diferencias estadísticas entre estas muestras (P < 0.05) 

(Figura 9.16d). 
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Figura 9.13 Cinética de crecimiento de Candida spp. en presencia de diferentes 
concentraciones de los sobrenadantes libres de células obtenidos de Lactobacillus 

paracasei: sobrenadantes A-B sin tratamiento, sobrenadantes neutralizados C-D y 
sobrenadantes a 121°C E-F. Los valores se expresan en densidad óptica (D.O.) como 

media ± D.E. de los triplicados. (*) significa diferencia estadística en comparación con el 
control (P < 0.05). 
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Figura 9.14 Cinética de crecimiento de Candida spp. en presencia de diferentes 
concentraciones de los sobrenadantes libres de células obtenidos de Lactobacillus 

plantarum: sobrenadantes A-B sin tratamiento, sobrenadantes neutralizados C-D y 
sobrenadantes a 121°C E-F. Los valores se expresan en densidad óptica (D.O.) como 

media ± D.E. de los triplicados. (*) significa diferencia estadística en comparación con el 
control (P < 0.05). 
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Figura 9.15 Comparación de la prueba t pareada de los diferentes sobrenadantes al evaluar la inhibición del crecimiento 
contra Candida albicans. A y B representan el sobrenadante de L. paracasei contra C. albicans ATCC 10231 y C. albicans 
clínica, respectivamente. C y D representan el sobrenadante de L. plantarum contra C. albicans ATCC 10231 y C. albicans 

clínica, respectivamente. Los valores se expresan en densidad óptica (D.O.) como media ± D.E. de los triplicados. (*) significa 
diferencia estadística en comparación con el control (P < 0.05) 
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Figura 9.16 Prueba de inhibición de biopelícula contra Candida spp. en presencia de 
diferentes concentraciones de los sobrenadantes libres de células. A y B representan la 

inhibición de sobrenadantes libres de células obtenidos de Lactobacillus paracasei. C y D 
representan la inhibición de sobrenadantes libres de células obtenidos de Lactobacillus 

plantarum. Los valores se expresan en densidad óptica (D.O.) como media ± D.E. de los 
triplicados. Diferentes letras minúsculas indican diferencias significativas entre 

tratamientos (P <0.05). 
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La Tabla 9.13 muestra los SLC obtenidos de cada probiótico. Los SLC de Lacticaseibacillus 

rhamnosus y Pediococcus acidilactici fueron colocados con Candida spp. para evaluar su efecto 

de inhibición del crecimiento. Las Figuras 9.17a y 9.17b muestran las cinéticas de crecimiento 

de Candida spp. en presencia de las diferentes concentraciones de los SLC obtenidos de L. 

rhamnosus. La muestra SLC-50%-W-D-rhamnosus (D.O. 0.71 ± 0.007) inhibió el crecimiento 

de C. albicans ATCC 10231 en comparación con el control (D.O. 1.217 ± 0.06) (P < 0.05). La 

presencia de las muestras SLC-25%-W-D-rhamnosus, SLC-50%-W-D-rhamnosus y SLC-50%-

W-I-rhamnosus inhibió el crecimiento de C. albicans clínica (D.O. 0.081 ± 0.003, 0.804 ± 0.03 

y 0.870 ± 0.016, respectivamente) (P < 0.05). El efecto de inhibición disminuyó cuando estos 

SLC fueron neutralizados como se muestra en las Figuras 9.17c y 9.17d El efecto de inhibición 

persistió cuando los SLC de L. rhamnosus se sometieron a tratamiento térmico. Las 

concentraciones de 12.5%, 25% y 50% de los SLC de dextrosa e inulina inhibieron el 

crecimiento de C. albicans clínica (Figura 9.17f), esto sugiere que cantidades mínimas de estos 

sobrenadantes presentaron inhibición, mostrando diferencia estadística (P < 0.05) en 

comparación con los controles. 

La Figura 9.18 muestra el efecto de inhibición de los SLC de Pediococcus acidilactici contra 

Candida spp. La muestra SLC-50%-W-D-P.acidilactici (D.O. 0.078 ± 0.008) inhibió a C. 

albicans ATTC 10231 (P < 0.05) en comparación con los controles. La presencia de las 

concentraciones de 12.5%, 25% y 50% de los SLC de dextrosa inhibieron el crecimiento de C. 

albicans clínica: SLC-12.5%-W-D-P.acidilactici, SLC-25%-W-D-P.acidilactici y SLC-12.5%-

W-D-P.acidilactici mostraron una densidad de 1.008 ± 0.002, 0.812 ± 0.015 y 0.141 ± 0.064, 

respectivamente. La presencia de SLC-25%-W-I-P.acidilactici y SLC-50%-W-I-P.acidilactici 

inhibieron el crecimiento de C. albicans clínica. Las muestras SLC-25%-W-I-P.acidilactici y el 

SLC-50%-W-I-P.acidilactici disminuyeron su densidad óptica (1.035 ± 0.022 y 0.784 ± 0.035, 

respectivamente) en comparación con el control (D.O. 1.217 ± 0.064) (P < 0.05). El efecto de 

inhibición de la muestra SLC-50%-N-I-P.acidilactici contra C. albicans (D.O. 1.045 ± 0.008) 

permaneció incluso cuando la muestra se sometió a neutralización (Figura 9.18d). 
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Figura 9.17 Cinética de crecimiento de Candida spp. en presencia de diferentes 
concentraciones de los sobrenadantes libres de células obtenidos de Lacticaseibacillus 

rhamnosus: sobrenadantes A-B sin tratamiento, sobrenadantes neutralizados C-D y 
sobrenadantes a 121°C E-F. Los valores se expresan en densidad óptica (D.O.) como 

media ± D.E. de los triplicados. (*) significa diferencia estadística en comparación con el 
control (P < 0.05).  
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Figura 9.18 Cinética de crecimiento de Candida spp. en presencia de diferentes 
concentraciones de los sobrenadantes libres de células obtenidos de Pediococcus 

acidilactici: sobrenadantes A-B sin tratamiento, sobrenadantes neutralizados C-D y 
sobrenadantes a 121°C E-F. Los valores se expresan en densidad óptica (D.O.) como 

media ± D.E. de los triplicados. (*) significa diferencia estadística en comparación con el 
control (P < 0.05). 
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Concentración del sobrenadante: 50%, 25% and 12.5% de los SLC fueron colocados en un nuevo medio YPD con las cepas de 
Candida spp.  
Tratamiento: sin tratamiento (los SLC no recibieron ningún tratamiento), Neutralizados (los SLC se ajustaron a pH 6.5), térmico (los 
SLC se sometieron a 121°C, 15 min). 
Código de verificación de las muestras: Primero; sobrenadante libre de células. Segundo, la concentración de los sobrenadantes. 
Tercero, tratamiento. Cuarto, la fuente de carbono, y quinto, la cepa probiótica. 

Tabla 9.13 Descripción de los sobrenadantes obtenidos de las bacterias probióticas. 

Probióticos:       L. rhamnosus P. acidilactici  

Sobrenadante 
libre de 
células  

Concentración 
del sobrenadante 

(%) Tratamiento 
Fuente de 
carbono 

Código de verificación de las muestras  

SLC 50 Sin 
tratamiento 

Inulina SLC-50%-W-I-rhamnosus SLC-50%-W-I-P.acidilactici 
  25 SLC-25%-W-I-rhamnosus SLC-25%-W-I-P.acidilactici 
  12.5 SLC-12.5%-W-I-rhamnosus SLC-12.5%-W-I-P.acidilactici 
  50 Dextrosa SLC-50%-W-D-rhamnosus SLC-50%-W-D-P.acidilactici 
  25 SLC-25%-W-D-rhamnosus SLC-25%-W-D-P.acidilactici 
  12.5 SLC-12.5%-W-D-rhamnosus SLC-12.5%-W-D-P.acidilactici 
  50 Neutralizado Inulina SLC-50%-N-I-rhamnosus SLC-50%-N-I-P.acidilactici 
  25 SLC-25%-N-I-rhamnosus SLC-25%-N-I-P.acidilactici 
  12.5 SLC-12.5%-N-I-rhamnosus SLC-12.5%-N-I-P.acidilactici 
  50 Dextrosa SLC-50%-N-D-rhamnosus SLC-50%-N-D-P.acidilactici 
  25 SLC-25%-N-D-rhamnosus SLC-25%-N-D-P.acidilactici 
  12.5 SLC-12.5%-N-D-rhamnosus SLC-12.5%-N-D-P.acidilactici 
  50 Térmico  Inulina SLC-50%-T-I-rhamnosus SLC-50%-T-I-P.acidilactici 
  25 SLC-25%-T-I-rhamnosus SLC-25%-T-I-P.acidilactici 
  12.5 SLC-12.5%-T-I-rhamnosus SLC-12.5%-T-I-P.acidilactici 
  50 Dextrosa SLC-50%-T-D-rhamnosus SLC-50%-T-D-P.acidilactici 
  25 SLC-25%-T-D-rhamnosus SLC-25%-T-D-P.acidilactici 
  12.5 SLC-12.5%-T-D-rhamnosus SLC-12.5%-T-D-P.acidilactici 
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Figura 9.19 Prueba de inhibición de biopelícula contra Candida spp. en presencia de 
diferentes concentraciones de los sobrenadantes libres de células. A y B representan la 

inhibición de sobrenadantes libres de células obtenidos de Lacticaseibacillus rhamnosus. 
C y D representan la inhibición de sobrenadantes libres de células obtenidos de 

Pediococcus acidilactici. Los valores se expresan en densidad óptica (DO) como media ± 
D.E. de los triplicados. Diferentes letras minúsculas indican diferencias significativas 

entre tratamientos (P < 0.05). 
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AGCC: ácidos grasos de cadena corta. Diferentes letras minúsculas indican diferencias 
significativas entre las fuentes de carbono utilizadas por cada microorganismo para el contenido 
de metabolitos. Los valores se expresan como media ± D.E de los triplicados (P < 0.05). 

Los SLC de P.acidilactici térmicamente tratados inhibieron el crecimiento de C. albicans ATCC 

10231. Se presentaron las siguientes densidades ópticas 0.063 ± 0.006 y 0.836 ± 0.056 para 

SLC-50%-T-I-P.acidilactici y SLC-50%-T-D-P.acidilactici, respectivamente (Figura 9.18e). 

Todos los SLC Térmicamente tratados inhibieron el crecimiento de C. albicans clínica (Figura 

9.18f). Los SLC de dextrosa 12.5%-T-D-P.acidilactici, SLC-25%-T-D-P.acidilactici y SLC-

50%-T-D-P.acidilactici inhibieron el creciemiento de C. albicans clínica: D.O. 0.941 ± 0.026, 

0.753 ± 0.003 y 0.070 ± 0.003, respectivamente. Los SLC de inulina SLC-12.5%-T-I-

P.acidilactici, SLC-25%-T-I-P.acidilactici y SLC-50%-T-I-P.acidilactici inhibieron el 

crecimiento de C. albicans clínica: O.D 0.073 ± 0.006, 0.916 ± 0.062 y 0.731 ± 0.003, 

respectivamente. 

La Figura 9.19 muestra la inhibición de biopelículas de los sobrenadantes obtenidos de L. 

rhamnosus y P. acidilactici. Las muestras SLC-25%-D-rhamnosus (77.10%) y SLC-50%-D-

rhamnosus (88.25%) mostraron los porcentajes de inhibición de biopelículas más altos contra 

C. albicans ATCC 10231 (Figura 9.19a) mientras que las muestras SLC-50%-D-rhamnosus 

(90.83%), SLC-25%-I-rhamnosus (89.13%) y SLC-50%-I-rhamnosus (91.60%) mostraron el 

mayor efecto de inhibición de biopelículas contra C. albicans clínica; no se encontró diferencia 

estadística entre ellos (P < 0.05) (Figura 9.19b). Los SLC de dextrosa e inulina obtenidos de P. 

acidilactici mostraron inhibición de biopelícula contra C. albicans ATCC 10231. El porcentaje 

de inhibición fue del 80.17% al 91.25% para los SLC de dextrosa y del 75.25% al 85.26% para 

los SLC de inulina (Figura 9.19c). las muestras SLC-25%-D-P.acidilactici, SLC-50%-D-

P.acidilactici y SLC-50%-I-P.acidilactici inhibieron la formación de biopelículas contra C. 

Tabla 9.14 Determinación de los ácidos grasos de cadena corta obtenidos de los 
probióticos en la metabolización de dextrosa e inulina como fuente de carbono. 

  L. rhamnosus  P. acidilactici 

AGCC Dextrosa  Inulina  Dextrosa  Inulina  
Ácido láctico 8.24 ± 1.36 a  5.87 ± 0.70 b  9.02 ± 0.40 a 5.48 ± 0.17 b 
Ácido acético  1.66 ± 0.37 b 7.00 ± 1.26 a 17.6 ± 2.54 a 6.92 ± 0.76 b 
Ácido propiónico  0.21 ± 0.04 a 0.23 ± 0.06 a  0.66 ± 0.067 a 0.20 ± 0.03 a 
Ácido butírico  1.83 ± 0.23 a 1.89 ± 0.20 a 1.80 ± 0.04 a 1.67 ±0.02 a  
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albicans clínica como sigue: 87.99%, 91.17% y 92.59%, respectivamente; no se presentó 

diferencia estadística entre ellos (P < 0.05) (Figura 9.19d). 

Las concentraciones de los AGCC se muestran en la Tabla 9.14. El ácido láctico fue el 

metabolito que L. rhamnosus sintetizó en mayor cantidad cuando se suplementó dextrosa o 

inulina como fuente de carbono (8.24 ± 1.36 y 5.87 ± 0.70 mM, respectivamente) (P < 0.05). 

Sin embargo, L. rhamnosus secretó una mayor cantidad de ácido acético (P < 0.05) cuando se 

suplementó con inulina (7.00 ± 1.26 mM) como fuente de carbono en comparación con la 

dextrosa (1.66 ± 0.37 mM). El ácido acético fue el AGCC que se encontró en mayor cantidad 

en los SLC de P. acidilactici, pero el SLC de dextrosa tuvo la concentración más alta (17.6 ± 

2.54 mM) en comparación con el SLC de inulina (6.92 ± 0.76 mM) con una diferencia 

estadísticamente significativa (P < 0.05). Las concentraciones de ácido láctico fueron 9.02 ± 

0.40 mM y 5.48 ± 0.17 mM para los SLC de dextrosa e inulina, respectivamente; se encontró 

diferencia estadística (P < 0.05). No se encontró diferencia estadística entre los ácidos 

propiónico y butírico de los SLC de L. rhamnosus y P. acidilactici suplementados con dextrosa 

o inulina. Los ácidos propiónico y butírico fueron los AGCC con la concentración más baja en 

todos los SLC. 

  



78 

 

10. Discusión de los resultados  
10.1 Estudio de la micobiota intestinal cultivable  
La mayoría de las especies fúngicas que habitan el tracto gastrointestinal son comensales y 

patógenos oportunistas que podrían convertirse en amenazas potenciales según la capacidad de 

virulencia de cada cepa y el estado del sistema inmunológico del hospedero (Rizzetto et al., 

2015).  

Desde esta perspectiva, para descubrir una infección patógena, es crucial definir con exactitud 

qué especies están normalmente presentes en cada nicho corporal. En este estudio, los sujetos 

con obesidad mostraron altos conteos de levaduras cultivables en comparación con los sujetos 

normopeso. Esto concuerda con el estudio de Borges et al. (2018) en el que los sujetos con 

obesidad mostraron mayor presencia de levaduras en comparación con los sujetos normopeso y 

con sobrepeso. Otro estudio demostró que el aumento en el conteo total de levaduras aisladas 

de heces se correlacionó negativamente con la expresión del gen PPARα, cuya activación está 

involucrada en la disminución de la acumulación de grasa corporal (Dong-Hyeon et al., 2017). 

Por tanto, es posible plantear la hipótesis de que la alta presencia de levaduras y la expresión 

del gen PPARα están relacionados con el peso corporal y el control de la grasa corporal.  

Los resultados de este estudio muestran que la micobiota intestinal cultivable pertenece a los 

filos Ascomycota y Basidiomycota. Ascomycota presentó una mayor prevalencia en los 3 

grupos de estudio. Esto concuerda con otros estudios que han informado que Ascomycota y 

Basidiomycota son los filos dominantes en la micobiota intestinal humana (Anandakumar et al., 

2019; Coker et al., 2019; Hallen-Adams & Suhr, 2017; J. Li et al., 2018). Otros estudios 

mostraron una alta proporción de especies fúngicas pertenecientes a Ascomycota en 

comparación con las pertenecientes a Basidiomycota (Borges et al., 2018; Hamad et al., 2017; 

Rodríguez et al., 2015). Candida spp. fue el género con mayor presencia este estudio. Hoffmann 

et al. (2013) investigaron la relación entre la dieta y la comunidad fúngica intestinal y 

encontraron que Candida spp. se correlacionó positivamente con el consumo de carbohidratos, 

principalmente azúcares simples, similar a este estudio. Sin embargo, esta correlación no fue 

estadísticamente significativa. Además, encontramos que los sujetos con obesidad y con 

sobrepeso consumían más carbohidratos que los normopeso. 

Borgo et al. (2017) informaron que la presencia de Candida spp. podría estar relacionada con la 

descomposición del almidón de los alimentos con carbohidratos, lo que lleva a la liberación de 
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azúcares simples en el intestino que, a su vez, son fermentados por bacterias (Prevotella spp. y 

Ruminococcus spp.). Con respecto a la microbiota intestinal bacteriana, existe evidencia que 

demuestra el papel de dos filos bacterianos específicos en sujetos obesos (alta abundancia de 

Firmicutes y baja abundancia de Bacteroidetes) (Al-Assal et al., 2018).  

La relación Firmicutes-Bacteroidetes se puede modificar de acuerdo al peso corporal y la dieta, 

especialmente en dietas con alto contenido de lípidos (Huazano-García et al., 2017). En relación 

con esto, Hoffmann et al. (2013) y Mukherjee et al. (2015) reportaron una correlación negativa 

entre Candida spp. y Bacteroidetes. Esta correlación negativa está relacionada con un aumento 

de Candida spp. y una disminución de Bacteroidetes, mostrando un perfil de Bacteroidetes 

similar al de la obesidad. Los resultados del presente estudio mostraron una alta presencia de 

Candida en sujetos con sobrepeso y obesidad en comparación con los normopeso. Por lo tanto, 

es posible pensar que los grupos con sobrepeso y obesidad de este estudio podrían mostrar una 

alta cantidad de Firmicutes y una baja presencia de Bacteroidetes. Para confirmar esto, será 

necesario estudiar las bacterias intestinales en ensayos futuros. 

Candida albicans se considera parte de la microbiota intestinal autóctona, y también se ha 

reportado que su colonización está ampliamente relacionada con el agravamiento de la 

inflamación. Varios estudios han reportado que los sujetos con obesidad pueden tener diferentes 

grados de inflamación (Sonoyama et al., 2011). En este estudio se presentó alta presencia de 

Candida albicans en las heces de sujetos con obesidad en comparación con los normopeso y 

sobrepeso. Ng et al. (2016) reportaron que la principal fuente de carbono de Candida albicans 

es la glucosa; por tanto, es posible pensar que la presencia de C. albicans se debe a la alta ingesta 

de azúcar de los participantes con obesidad. Además, Candida albicans mostró una correlación 

positiva con parámetros relacionados con la obesidad y enfermedades metabólicas (peso, IMC, 

las circunferencias de cadera y cintura, índice cintura-cadera y masa grasa) y mostró una 

correlación negativa con el colesterol HDL y la masa magra, parámetros relacionados con buena 

salud (Bardagjy & Steinberg, 2019). Además, en el análisis discriminante lineal, Candida 

albicans mostró el coeficiente más significativo. 

Candida glabrata estuvo presente en todos los grupos; por tanto, es posible pensar que esta 

levadura no pertenece a un grupo específico tomando como referencia el IMC. La abundancia 

relativa de esta levadura fue mayor que la de otras especies. Curiosamente, los sujetos 
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normopeso mostraron mayor prevalencia de C. glabrata. Sin embargo, algunos estudios han 

reportado que este microorganismo está asociado con infecciones (Li et al., 2007) y pacientes 

hospitalizados (Cataldi et al., 2016; Khatib et al., 2001). Se necesitan más estudios para 

comprender el papel de C. glabrata en la micobiota intestinal mexicana o el metabolismo. 

Rhodotorula mucilaginosa tuvo alta presencia en el grupo de sujetos con obesidad. En la 

microbiota intestinal, este microorganismo se considera un patógeno oportunista (Nina Gouba 

et al., 2013). Este microrganismo se puede encontrar en el medio ambiente y su transmisión a 

los seres humanos se produce principalmente a través del aire y los alimentos. Sin embargo, su 

crecimiento en el tracto gastrointestinal puede estar inhibido debido a que sus condiciones de 

crecimiento no son óptimas estando en el tracto gastrointestinal. R. mucilaginosa puede mostrar 

alta presencia en el tracto gastrointestinal cuando hay una alteración de la microbiota intestinal 

o disbiosis (Hof, 2019). Una razón particular de esta alteración es el tratamiento con azoles, que 

crea una ventaja para estos hongos resistentes a los azoles.  

Los pacientes hospitalizados tratados con azoles (fluconazol y posaconazol) presentaron una 

alta presencia de R. mucilaginosa en comparación con los tratados con anfotericina B y 

flucitosina, que son los agentes antifúngicos con mayor espectro (Gomez-Lopez et al., 2005; 

Potenza et al., 2019). Es importante mencionar que altas cantidades de R. mucilaginosa no son 

alarmantes. Por el contrario, cuando este microorganismo coloniza el tracto gastrointestinal 

humano, puede producir algunos nutrientes, como proteínas, lípidos, vitaminas y carotenoides 

(Hof, 2019).  

Las levaduras que pertenecen al género Rhodotorula son capaces de metabolizar ácidos grasos 

de cadena corta como los ácidos acético, propiónico y butírico. Por tanto, es factible que una 

presencia masiva de Rhodotorula spp. en el intestino podría provocar una escasez de estos 

productos bacterianos. Rhodotorula spp. es capaz de producir lípidos utilizando glucosa (Luan 

et al., 2015), ácido acético y ácido propiónico y producir ácidos grasos saturados e insaturados 

(Kolouchová et al., 2015). Con esta información, es posible plantear la hipótesis de que 

Rhodotorula mucilaginosa en sujetos con obesidad juega un papel importante en el desarrollo 

de la obesidad y correlación positiva con la masa grasa. Algunos de los ácidos grasos producidos 

por Rhodotorula spp. son los ácidos palmítico y esteárico (16:0 y 18:0, respectivamente); Aro 

et al. (1997) reportaron que estos ácidos grasos son importantes en la disminución de HDL.  
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En este estudio, los sujetos con obesidad presentaron bajas cantidades de HDL con respecto a 

los grupos normopeso y sobrepeso. Además, el tejido adiposo utiliza el ácido palmítico y 

esteárico para la lipogénesis (Yanting et al., 2018). Asimismo, un estudio reportó que el ácido 

palmítico posee efecto colesterolémico (Tholstrup et al., 1994), y en este estudio se mostró alta 

presencia de colesterol en sujetos con obesidad. No hay suficientes estudios que demuestren 

cómo afecta la micobiota intestinal al metabolismo de los lípidos del huésped, como se ha 

informado con las bacterias intestinales (Ghazalpour et al., 2016). Sin embargo, Rodríguez et 

al. (2015) relacionaron la presencia de Rhodotorula spp. con anomalías metabólicas asociadas 

con la alteración de lípidos. Por tanto, es posible plantear la hipótesis de que la micobiota 

intestinal, especialmente Rhodotorula spp., es capaz de modular la producción de ácidos grasos, 

la energía y el estado nutricional del huésped y contribuye al desarrollo de la obesidad. Esto 

podría estar relacionado con los resultados de este estudio porque Rhodotorula spp. mostró una 

correlación positiva con el peso, el índice de masa corporal, la cadera y la masa grasa. Por tanto, 

con estos resultados y el papel de Rhodotorula spp. en el metabolismo de los lípidos, es factible 

esperar que esta levadura esté relacionada con la obesidad. 

Candida kefyr se presentó sólo en sujetos con obesidad y mostró una correlación positiva con 

el índice de masa corporal y la grasa subcutánea tricipital, subescapular y suprailíaca. Además, 

el consumo de carbohidratos, principalmente azúcares simples, mostró una correlación positiva 

con C. kefyr, pero no alcanzó a ser estadísticamente significativa. Esto es similar a otro estudio, 

que informó la presencia de C. kefyr en la microbiota oral sólo en sujetos con obesidad en 

comparación con sujetos normopeso (Huđek et al., 2018). Sin embargo, otros estudios 

relacionaron la presencia de C. kefyr con una disminución de la obesidad o la pérdida de peso 

(Dong-Hyeon et al., 2017). C. kefyr es otra levadura que es capaz de modificar la relación 

Firmicutes-Bacteroides (Hoffmann et al., 2013), y esta modificación puede cambiar el 

desarrollo de la obesidad (Takata et al., 2015). Por tanto, es posible pensar que C. kefyr puede 

afectar el peso corporal. 

Candida lambica estuvo presente sólo en los grupos con sobrepeso y obesidad. Además, el 

análisis discriminante lineal mostró un alto coeficiente en estos grupos. C. lambica mostró 

correlación positiva con variables relacionadas con la ganancia de peso, incluyendo peso, IMC, 

grasa subcutánea (tricipital, bicipital y suprailíaca) y la acumulación de masa grasa. Además, C. 
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lambica presentó correlación positiva con el índice cintura-cadera, que es un parámetro 

relacionado con la obesidad central tipo androide (definida como obesidad central o abdominal 

con distribución excesiva de grasa corporal en el abdomen). Este tipo de obesidad se caracteriza 

por varios riesgos para la salud, como hipertensión, enfermedades cardiometabólicas y 

resistencia a la insulina (Leary et al., 2018).  

Fraberger et al. (2018) reportaron que C. lambica es capaz de metabolizar azúcares simples, 

como glucosa, fructosa y sacarosa. En base con los resultados dietéticos, los participantes con 

sobrepeso y obesidad consumieron grandes cantidades de carbohidratos. Se ha reportado que un 

porcentaje de los carbohidratos de la dieta pueden escapar de la digestión en el intestino delgado 

y llegan al colon, y estos carbohidratos podrían ser consumidos por este microorganismo (Blaut 

& Clavel, 2007). Scott et al. (2013) reportaron que 40 g de carbohidratos al día llegan a la 

microbiota intestinal, y este valor depende de la ingesta de carbohidratos en la dieta. Por tanto, 

en dietas altas en carbohidratos, como las que consumen los grupos con sobrepeso y obesidad, 

habrá más carbohidratos disponibles en el colon, y con esto, puede ocurrir el crecimiento de 

microorganismos, como C. lambica.  

Es importante destacar que, en nuestro estudio, Kazachstania exigua y Candida orthopsilosis 

sólo estuvieron presentes en sujetos normopeso, mientras que Candida valida y Geotrichum 

candidum sólo estuvieron presentes en sujetos con obesidad. Ningún informe ha indicado 

claramente el papel de estas levaduras en el tracto gastrointestinal; por tanto, es importante 

estudiar con profundidad las funciones de estos microorganismos en la micobiota intestinal. 

Los resultados de este estudio demuestran que hay diferencias entre la micobiota intestinal 

cultivable en sujetos mexicanos normopeso, sobrepeso y obesidad. Los sujetos con obesidad 

mostraron los conteos más altos de UFC, mientras que el grupo normopeso mostró los conteos 

bajos. Ascomycota y Basidiomycota fueron los dos filos encontrados de los microorganismos 

fúngicos identificados, y Ascomycota fue el que mostró mayor abundancia. Candida spp. fue el 

género que mostró más especies. Candida albicans fue la levadura con mayor presencia en 

sujetos con obesidad. Candida albicans, C. kefyr y Rhodotorula mucilaginosa fueron las 

levaduras que mostraron correlación positiva con la obesidad, el aumento de peso y la masa 

grasa y mostraron correlación negativa con el HDL y la masa magra, parámetros relacionados 

con la pérdida de peso. Por otro lado, Kazachstania exigua y Candida orthopsilosis se 
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encontraron sólo en sujetos normopeso. Estos resultados se obtuvieron a partir de técnicas 

dependientes de cultivos microbiológicos. Por lo tanto, proponemos estudiar la micobiota 

intestinal de estas poblaciones con técnicas moleculares para investigar la comunidad fúngica 

no cultivable y su relación con la obesidad. 

10.2 Estudio del microbioma y micobioma intestinal 
Antes de este estudio, la micobiota intestinal cultivable de estos mismos participantes, ya había 

sido evaluada por métodos dependientes de cultivo en combinación con la técnica de MALDI 

TOF (García‐Gamboa et al., 2021).  

En este estudio se presentan los resultados del análisis de la micobiota intestinal por técnicas 

moleculares, lo cual permite realizar una comparación entre ambos estudios. La mayoría de las 

investigaciones se han enfocado en estudiar la comunidad bacteriana que habita en el tracto 

gastro intestinal y su relación con diversos estados fisiológicos y patológicos (Fan & Pedersen, 

2021). Sin embargo, en el microbioma intestinal también habitan microorganismos tipo arqueas, 

eucariotas y virus y las funciones de estos microorganismos sobre la salud no están 

completamente elucidadas (Coker, 2021). En este estudio se identificó el microbioma y 

micobioma intestinal en mexicanos normopeso, con sobrepeso y obesidad relacionándolo con 

los parámetros antropométricos, bioquímicos y dietéticos.  

Las bacterias son los principales microorganismos encontrados en el microbioma intestinal. Por 

otra parte, las secuencias de ADN de las especies fúngicas intestinales pueden representar 

aproximadamente el 0.1% del total de secuencias genómicas (Nash et al., 2017). Aunque la 

población fúngica en el intestino representa aproximadamente entre el 0.03% y el 2.0% de los 

microorganismos, el tamaño de una célula fúngica puede ser de hasta 100 veces mayor que una 

célula procariota (García‐Gamboa et al., 2021) por lo tanto forman una importante biomasa a 

nivel intestinal. Además, se ha reportado que los microorganismos fúngicos tienen diversas 

funciones sobre el metabolismo del huésped, por lo tanto, son un componente interesante para 

estudiar en el contexto de la salud y la enfermedad (Hoffmann et al., 2013).  

Los resultados de la diversidad alfa no mostraron diferencias significativas tanto en la 

composición de bacterias como de hongos en los tres grupos de estudio. Lo anterior es diferente 

al trabajo reportado por Borgo et al., (2017), en el cual los sujetos con obesidad mostraron 

disminución en la diversidad alfa de la comunidad bacteriana, en comparación con los 
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participantes con peso saludable. Otro estudio evaluó la diversidad bacteriana en sujetos con 

obesidad metabólicamente sana y en sujetos con obesidad metabólicamente enferma, se 

encontró que el segundo grupo presentó menor diversidad (Kim et al., 2020). En estudios 

previos se ha demostrado que la diversidad bacteriana intestinal está asociada con diferentes 

componentes metabólicos, por ejemplo mayor riqueza se correlaciona negativamente con el 

aumento de triglicéridos, y positivamente con las lipoproteínas de alta densidad (HDL), las 

cuales se ha demostrado ejercer un efecto protector contra las enfermedades cardiovasculares 

(Matey-Hernandez et al., 2018).  

La diversidad de la comunidad fúngica del micobioma intestinal sigue siendo poco explorada. 

En el presente estudio no se mostró diferencia significativa en la diversidad de los 

microorganismos fúngicos en ninguno de los grupos de estudio. Se ha reportado que la 

diversidad fúngica puede estar afectada con la presencia de enfermedades infeccionas, como en 

infecciones por el virus de la hepatitis B donde se mostró mayor diversidad fúngica en 

comparación con la micobiota de los voluntarios sanos, mostrando que la diversidad fúngica se 

relaciona positivamente con la progresión de la enfermedad (Chen et al., 2011). Otro estudio 

evaluó la diversidad fúngica en pacientes con presentaban la enfermedad de Crohn y la comparó 

con la de individuos sanos, se encontró que los participantes con la patología de mostraron 

mayor diversidad (Mukherjee et al., 2015). Por lo tanto, es posible plantearse la hipótesis de que 

la diversidad fúngica en el intestino podría estar relacionada positivamente con la presencia de 

patologías. Sin embargo, son necesarios futuros estudios que prueben el papel de la micobiota 

en el desarrollo y progresión de las patologías. Algunos estudios que han estudiado la diversidad 

de la microbiota y la micobiota intestinal, han encontrado que la las bacterias poseen mayor 

diversidad en comparación con la comunidad fúngica (Hallen-Adams & Suhr, 2017; Nash et al., 

2017; Qin et al., 2010), lo anterior es consistente con nuestro estudio.  

Se ha reportado que los individuos que presentan obesidad tienen alta abundancia de Firmicutes 

(Jinatham et al., 2018; Koliada et al., 2017) y baja abundancia de Bacteroidetes (Crovesy et al., 

2020; Koliada et al., 2017). 

En este estudio los grupos con sobrepeso y obesidad presentaron un perfil similar al anterior y 

mostraron un aumento en la relación Firmicutes/Bacteroidetes en comparación con el grupo 

normopeso. La relación Firmicutes/Bacteroidetes se cita con frecuencia en la literatura como un 
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sello distintivo en la obesidad (Magne et al., 2020). Por otra parte, las dietas que conducen a la 

obesidad, es decir altas en calorías, carbohidratos y lípidos, pueden aumentar la relación 

Firmicutes/Bacteroidetes y promover un estado disbiosis intestinal, que se caracteriza como un 

desequilibrio en la comunidad microbiana (Locke et al., 2015).  

Se ha reportado un incremento de Bacteroidetes en la microbiota de sujetos que fueron 

sometidos a dietas restringidas en calorías, en sujetos con peso saludable y en sujetos que han 

perdido peso corporal (Magne et al., 2020). Asimismo, Bacteroidetes ha demostrado correlación 

positiva con la reducción de grasa corporal, mientras que Firmicutes se asocia con bacterias 

productoras de energía, debido a que los microorganismos pertenecientes a este filo pueden 

secretar enzimas capaces de metabolizar carbohidratos complejos que no son digeridos en la 

parte alta del tracto gastrointestinal, permitiendo mayor disponibilidad y absorción de energía a 

partir de estos nutrientes (Crovesy et al., 2020).  

Proteobacteria es un filo que con frecuencia presenta variabilidad en su abundancia. Alta 

abundancia de Proteobacteria puede estar relacionada con disbiosis intestinal y una disminución 

de la diversidad bacteriana (Stojanov et al., 2020). En este estudio los grupos con sobrepeso y 

obesidad presentaron mayor abundancia de Proteobacteria en comparación con el grupo 

normopeso. 

Bacteroides spp. fue uno de los géneros que presentó mayor prevalencia en este estudio, 

mostrando mayor abundancia en los grupos con sobrepeso y obesidad. Este género se ha 

asociado con dietas altas en grasas y dietas de estilo occidental, por lo tanto, esto es consistente 

con los resultados de este estudio debido a que los grupos con mayor IMC mostraron alta ingesta 

de grasa (García‐Gamboa et al., 2021).  

La presencia de Prevotella spp. en los participantes normopeso puede estar relacionado con lo 

reportado por Bushman et al. (2013), debido a que Prevotella spp. se asocia con el consumo de 

dietas altas en fibras dietéticas. Asimismo, el índice Bacteroides/Prevotella se han propuesto 

como posible biomarcador en la identificación de estados nutricionales y en el manejo de la 

obesidad (Ortega-Santos & Whisner, 2019).  

Un bajo índice de Bacteroides/Prevotella se ha asociado con la obesidad (Borgo et al., 2017). 

Bacteroides Vulgatus, especie que mostró mayor presencia en el grupo normopeso, ha mostrado 
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correlación negativa con la obesidad. Mientas que, la presencia de esta especie en individuos 

normopeso se relaciona con un ecosistema intestinal saludable, además, de mostrar un papel 

protector contra la aterosclerosis (Yoshida et al., 2021). Prevotella copri, especie que presentó 

mayor abundancia de su género, mostró mayor presencia en sujetos normopeso, este hallazgo 

puede estar relacionado con el mejoramiento en el metabolismo de la glucosa debido a un 

mecanismo asociado con la producción de succinato a partir de la fermentación de fibras 

dietéticas, según lo reportado por Cani, (2018). 

En este estudio, los grupos con elevado IMC presentaron mayor presencia de Akkermansia spp., 

principalmente Akkermansia muciniphila. Diferente a estos resultados, los trabajos de Borgo et 

al. (2017) y Everard et al. (2013) reportaron que A. muciniphila está inversamente relacionada 

con el aumento de peso. Otros estudios se ha reportado que la presencia de A. muciniphila en 

sujetos con obesidad puede mejorar algunos parámetros metabólicos, como la sensibilidad a la 

insulina, y el colesterol total en plasma (Depommier et al., 2019), glucosa y triglicéridos y 

mejora el estado metabólico en general (Dao et al., 2016). Lo anterior es consistente con los 

resultados obtenidos en este estudio debido a que los participantes con sobrepeso y obesidad 

que presentaron alta abundancia de A. muciniphila mostraron un perfil saludable de lípidos y 

glucosa, en comparación que los participantes con sobrepeso y obesidad con baja abundancia 

de este microorganismo.  

En este estudio, Ascomycota y Basidiomycota fueron los filos fúngicos que predominaron en la 

micobiota intestinal de los tres grupos. Esto coincide con otros estudios que demuestran que la 

mayoría de los microorganismos fúngicos en otras partes del cuerpo, incluida la piel, la vagina, 

el intestino y la cavidad bucal, pertenecen a estos filos (Drell et al., 2013; Dupuy et al., 2014; 

Findley et al., 2013; Ghannoum et al., 2010). En este trabajo, Nakaseomyces spp., 

Saccharomyces spp., Kazachstania spp., Candida spp., Hanseniaspora spp., y Malassezia spp. 

fueron los géneros que mostraron mayor abundancia. En un estudio donde se secuenció la región 

2 del gen ITS en el micobioma intestinal de participantes saludables, se mostró baja diversidad 

en la comunidad fúngica. Encontraron que, el género Saccharomyces spp. fue el más abundante 

en el micobioma de individuos sanos, seguido de Malassezia spp. y Candida spp. (Nash et al., 

2017). En este estudio se analizó la región 1 del gen ITS y estuvieron presentes estos tres géneros 

fúngicos.  
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Se ha reportado que Candida spp. puede formar parte del microbioma intestinal en sujetos sanos. 

En un estudio que investigó la posible relación que existe entre la micobiota intestinal y la dieta, 

encontraron que Candida spp. mostró correlación positiva con el consumo de carbohidratos 

(Hoffmann et al., 2013). Esto coincide con este estudio, debido a que los participantes con 

sobrepeso y obesidad mostraron mayor consumo de carbohidratos en sus reportes dietéticos. Lo 

anterior puede ser debido a que Candida spp. participa en la descomposición de polisacáridos 

en los alimentos, liberando azúcares simples, que, a su vez, son fermentados por bacterias 

intestinales como Ruminococcus spp. (Borgo et al., 2017).  

En el trabajo de Bardagjy y Steinberg, (2019) se reportó que Candida albicans mostró una 

correlación positiva con diferentes parámetros relacionados con la obesidad (peso, IMC, 

circunferencias de cadera y cintura, índice cintura-cadera y masa grasa) y enfermedades 

metabólicas, mostrando una correlación negativa con las lipoproteínas de alta densidad (HDL) 

y la masa magra, parámetros relacionados con buena salud (Bardagjy & Steinberg, 2019). En el 

estudio de la micobiota cultivable se observó que C. albicans presentó alta presencia, 

principalmente en los participantes con obesidad (García‐Gamboa et al., 2021).  

En este estudio, el grupo con sobrepeso mostró mayor prevalencia de Candida spp., siendo 

Candida zeylanoides la que mostró mayor abundancia. A pasar de que existen reportes que 

indiquen que C. zeylanoides puede habitar en el tracto gastrointestinal (Raimondi et al., 2019), 

su papel en la fisiología y patología del huésped no está bien estudiado. Por otra parte, C. 

parapsilosis también mostró alta presencia en sujetos con sobrepeso. Se ha reportado que la 

presencia de C. parapsilosis en dietas altas en grasas, promueve el desarrollo de la obesidad. El 

mecanismo está asociado a que esta levadura secreta lipasas, permitiendo una mayor 

descomposición y aprovechamiento de las grasas que se encuentra en el tracto gastrointestinal 

(Sun et al., 2021). Lo anterior también es consistente con el estudio de la micobiota cultivable, 

en el cual C. parapsilosis mostró mayor abundancia en el grupo con sobrepeso (García‐Gamboa 

et al., 2021).  

Saccharomyces spp., Nakaseomyces spp., Malassezia spp. no mostraron presencia en el estudio 

de micobiota cultivable en los grupos normopeso, con sobrepeso y obesidad. Lo anterior puede 

ser debido a que algunas especies fúngicas no se cultivan de forma consistente y pueden tener 

condiciones de crecimiento más estrictas, por ejemplo, Malassezia spp. muestra condiciones de 
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cultivo más estrictas, y no puede cultivarse en medios de cultivo comunes para levaduras, como 

Sabouraud Dextrosa (Nash et al., 2017).  

El ligero aumento del filo Basidiomycota en sujetos con sobrepeso y obesidad se debió al 

aumento de Malassezia spp. Este microorganismo se ha reportado principalmente en el 

microbioma de la piel y puede representar hasta el 90% de los hongos que habitan en este nicho. 

En el tracto gastrointestinal, su presencia es controversial, ya que Malassezia spp. se ha asociado 

con inflamación a nivel intestinal y cáncer (Spatz & Richard, 2020). Otro estudio identificó la 

presencia de Malassezia spp. en el microbioma intestinal de sujetos sanos, encontrando que este 

microorganismo es el segundo género con mayor abundancia (Raimondi et al., 2019). Dentro 

de este género, Malassezia globlosa fue la especie más abundante, esto es consistente con lo 

reportado por (Nash et al., 2017).  

En este estudio los grupos con sobrepeso y obesidad mostraron mayor presencia de esta especie. 

Sin embargo, no se encontraron reportes que indiquen la relación entre M. globlosa y el 

desarrollo de la obesidad. M. globlosa se ha asociado principalmente con enfermedades fuera 

del intestino, como enfermedades relacionadas con daño pancreático y enfermedades del 

sistema nervioso central (Spatz & Richard, 2020). Tanto Malassezia spp., como Aspergillus spp. 

fueron géneros diferenciales en los participantes con obesidad, no se encontraron reportes que 

indiquen el papel de estos microorganismos en la ganancia de peso corporal.  

Los resultados de este estudio mostraron que Saccharomyces spp. presentó correlación positiva 

con el IMC. Aunque no se conocen con exactitud los mecanismos de Sacccharomyces spp. que 

contribuyen con el desarrollo de la obesidad, este microorganismo puede colonizar en el tracto 

gastrointestinal y puede permanecer estable en este nicho por largos periodos de tiempo 

(Raimondi et al., 2019). Mims et al. (2021) reportaron que la variación en la abundancia de 

Saccharomyces spp. está relacionada con la ganancia de peso y con alteraciones metabólicas. 

Por otra parte, se ha reportado que la clase Saccharomycetes se relaciona positivamente con la 

adiposidad y con alteraciones metabólicas en sujetos con obesidad en comparación con sujetos 

normopeso (Rodríguez et al., 2015).  

Un hallazgo importante que ocurrió en el estudio de la micobiota cultivable es que Rhodotorula 

spp. presentó alta abundancia en sujetos con obesidad (García‐Gamboa et al., 2021). Sin 

embargo, en este estudio no se mostró la presencia de Rhodotorula spp. en ninguno de los 
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grupos. La alta abundancia de Rhodotorula spp. se ha asociado con disbiosis intestinal (Hof, 

2019), y se ha asociado con la obesidad debido a que es capaz de sintetizar lípidos al utilizar 

glucosa, ácido acético y acido propiónico como fuente de carbono y producir ácidos grasos 

saturados e insaturados (Kolouchová et al., 2015). Por tanto, es posible plantear la hipótesis de 

que la micobiota intestinal, especialmente Rhodotorula spp., es capaz de modular la producción 

de ácidos grasos, la energía y el estado nutricional del huésped y que contribuye al desarrollo 

de la obesidad. Los estudios que han identificado a Rhodotorula spp. mediante técnicas 

moleculares se han enfocado en el gen 18S (Borges et al., 2018; Deligios et al., 2015). Por lo 

tanto, es posible deducir que, por esta razón, en este estudio no se pudo identificar este 

microorganismo, debido a la utilización del gen ITS 1.  

La presencia de Kazachstania spp. en el grupo normopeso fue similar al estudio de la micobiota 

cultivable (García‐Gamboa et al., 2021). Kazachstania exigua fue la principal especie 

encontrada en ambos estudios. No se ha encontrado algún reporte que informen el papel de K. 

exigua en el microbioma intestinal humano, algunos estudios han reportado la presencia de 

Kazachstania spp. en la microbiota intestinal de algunos animales, principalmente cerdos 

(Bendová et al., 2020), resaltado la importancia de Kazachstania spp. en el desarrollo de un 

microbioma porcino saludable, debido a que promueve el crecimiento de bacterias productoras 

de ácidos grasos de cadena corta (Urubschurov et al., 2017), lo cual puede considerarse como 

un beneficio en la salud intestinal (Blaak et al., 2020). Por tanto, futuros estudios deberían 

considerar las funciones de este microorganismo y su papel en la micobiota intestinal en 

humanos. 

En el estudio de Witherden et al. (2017) reportaron que existe efecto antagonista entre Pichia 

spp. y Candida spp., de modo que un aumento en la abundancia de Pichia spp. se asocia con 

una reducción de Candida spp. Lo anterior es similar a los resultados obtenidos en este estudio, 

debido los sujetos con obesidad presentaron mayor presencia de Pichia spp. y baja abundancia 

de Candida albicans en comparación con los participantes con sobrepeso y normopeso. La 

presencia de Pichia spp. en el grupo de individuos con obesidad es similar a los datos reportados 

por Rodríguez et al. (2015) y Gouba et al. (2019). El efecto antagonista de Pichia spp. puede 

ser debido a lo reportado por Mukherjee et al. (2014), debido a que Pichia spp. limita de 

nutrientes y modula la síntesis de factores de crecimiento y de virulencia contra Candida spp. 



90 

 

Esto resalta la importancia de seguir investigando el papel de las interacciones entre los 

microorganismos que forman parte de la micobiota y microbiota intestinal, sobre todo en el 

desarrollo del sobrepeso y obesidad.  

Otro hallazgo importante se mostró en el análisis discriminante lineal de la comunidad fúngica, 

tanto en este estudio como en el estudio de la micobita cultivable (García‐Gamboa et al., 2021). 

En ambos estudios, se mostraron clusters claramente diferenciados para los grupos normopeso, 

con sobrepeso y obesidad de acuerdo a las observaciones realizadas en la abundancia de 

microorganismos fúngicos. No se encontraron reportes que agrupen grupos de personas en base 

a su IMC y a la composición de la comunidad fúngica, sin embargo, estos resultados pueden 

resaltar la importancia de seguir investigando el papel de la micobiota intestinal y su papel en 

la obesidad. Los microorganismos fúngicos que mostraron presencia y similitud en ambos 

estudios fueron Candida spp. en sujetos con sobrepeso, C. parapsilosis en los grupos normopeso 

y con sobrepeso, Pichia spp. en sujetos con obesidad, Kazachstania spp. y K. exigua en sujetos 

normopeso. Los hallazgos encontrados en la micobiota intestinal cultivable y por secuenciación, 

pueden proporcionar interés a seguir investigando esta área, tanto desde la perspectiva funcional 

como de la diversidad microbiana y que la micobiota intestinal pueda ser abordada desde el 

punto de vista de nutrición humana, salud, enfermedad, metabolismo de los fármacos, entre 

otros. 

En resumen, las bacterias mostraron mayor diversidad que los microorganismos fúngicos en el 

microbioma intestinal en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad. En el análisis Beta las 

bacterias mostraron clusters diferenciados en los grupos normopeso, con sobrepeso y obesidad, 

mostrando diferencia significativa. Sin embargo, en la micobiota no se mostró este efecto. Se 

observó que los índices Firmicutes/Bacteroidetes y Bacteroides/Prevotella mostraron 

correlación positiva con el IMC, estos índices son parámetros encontrados en la obesidad. Los 

participantes con sobrepeso y obesidad que presentaron mayor abundancia de Akkermansia 

muciniphila mostraron un perfil saludable de lípidos y glucosa, en comparación con los 

participantes con sobrepeso y obesidad que presentaron baja abundancia de A. muciniphila. 

Eggerthella spp., Allisonella spp., Subdoligranulum spp., Dielma spp., Clostridium spp. y 

Romboutsia spp. fueron los géneros bacterianos diferenciales en los grupos con sobrepeso y 

obesidad. Además, mostraron correlación positiva con las variables antropométricas, 
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bioquímicas y dietéticas relacionadas con el aumento de peso. Faecalibacterium spp., 

Histophillus spp., Rikenella spp., Odoribacter spp. y Marvinbryantia spp. fueron los géneros 

bacterianos diferenciales en el grupo normopeso, mostraron correlación positiva con las 

variables antropométricas, bioquímicas y dietéticas relacionadas con buena salud y peso ideal.  

Ascomycota y Basidiomycota fueron los filos más abundantes en la micobiota intestinal de los 

grupos normopeso, sobrepeso y obesidad. Ascomycota presentó mayor abundancia. 

Nakaseomyces spp. y Saccharomyces spp. fueron los géneros fúngicos que presentaron mayor 

abundancia en la micobiota intestinal en los tres grupos. 

Nakaseomyces spp., Kazachstania spp., Kluyveromyces spp. y Hanseniaspora spp., fueron los 

géneros que mostraron mayor abundancia en sujetos normopeso, mostraron relación negativa 

con el IMC. Mientras que Saccharomyces spp., Debaryomyces spp. y Pichia spp., fueron los 

géneros con mayor abundancia en sujetos con sobrepeso y obesidad y mostraron relación 

positiva con el IMC. Candida spp. presentó mayor abundancia en sujetos con sobrepeso, 

mostrando correlación positiva con el consumo de hidratos de carbono simples. Malassezia spp. 

y Aspergillus spp. fueron los géneros fúngicos diferenciales en sujetos con obesidad y mostraron 

relación con las variables antropométricas, bioquímicas y dietéticas relacionados con la 

ganancia de peso. La presencia de Kazachstania spp. en el grupo normopeso, de Candida 

parapsilosis en los grupos normopeso y sobrepeso, y de Pichia en el grupo con obesidad, fue 

consistente con el estudio de la micobiota cultivable. 

10.3 Evaluación de simbióticos con efecto de inhibición de crecimiento contra Candida 

albicas 

Lactobacillus paracasei y Lactobacillus plantarum son bacterias con propiedades probióticas 

(Roobab et al., 2020). Uno de los beneficios de estos probióticos es su efecto inhibitorio contra 

las bacterias patógenas intestinales (García-Gamboa et al., 2019). Sin embargo, existen pocos 

estudios que se enfoquen en el efecto antimicrobiano de estos probióticos contra las levaduras 

intestinales.  

En el presente estudio, L. paracasei y L. plantarum mostraron inhibición del crecimiento de 

Candida albicans. Estos resultados son consistentes con un estudio previo que reportó el efecto 

fungistático y fungicida de Lactobacillus spp. contra diferentes especies de Candida spp., 

incluida C. albicans (Parolin et al., 2015). L. paracasei y L. plantarum pueden producir peróxido 
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de hidrógeno y lactato, que tienen actividad antimicrobiana. En este estudio, se encontró que el 

lactato fue el AGCC predominante y L. paracasei produjo la mayor cantidad de este metabolito 

en presencia de fructanos de tipo inulina. Rossoni et al. (2020) demostraron la actividad 

inhibitoria de los postbióticos de L. paracasei contra C. auris, mientras que el estudio de de 

Barros et al. (2018) demostraron inhibición en la formación de hifas de C. albicans. En otro 

estudio, Salari & Ghasemi et al. (2020) estudiaron el efecto antifúngico de los probióticos contra 

Candida spp. aislada de pacientes con el virus de inmunodeficiencia humana (VIH) y de 

pacientes con síndrome de inmunodeficiencia adquirida (SIDA). Reportaron que el efecto 

inhibitorio se demostró tanto utilizando las células (probióticos) como en los SLC de L. 

acidophilus y L. plantarum. 

Se ha reportado que cuando los patógenos habitan en el tracto intestinal pueden activar genes 

que están implicados en la susceptibilidad y resistencia a los fármacos antimicrobianos (Cronin 

et al., 2009). Healey et al. (2017) utilizaron un modelo intestinal murino para encontrar la 

relación entre las levaduras intestinales y su resistencia a los antifúngicos. Los autores 

reportaron que el tracto gastrointestinal es el sitio principal para que Candida spp. genere 

mutaciones y resistencia a los fármacos antifúngicos; en consecuencia, esto puede afectar la 

efectividad de los tratamientos farmacológicos. 

Los prebióticos pueden modular la composición del microbioma intestinal y mejorar la salud de 

su huésped. Los prebióticos también pueden aportar beneficios a otras áreas distintas al 

intestino, como en las cavidades oral y vaginal y en la piel (Sanders et al., 2019). Un estudio 

anterior demostró que las combinaciones simbióticas de fructanos de agave como prebióticos y 

especies de Lactobacillus spp. son capaces de producir sobrenadantes con efecto inhibidor 

contra tres bacterias patógenas como Listeria monocytogenes, Staphylococcus aureus y 

Salmonella typhimurium (García-Gamboa et al., 2018). En este estudio, los postbióticos 

obtenidos de la metabolización de fructanos tipo inulina mostraron un efecto antimicrobiano y 

de inhibición de formación de biopelículas contra Candida albicans.  

La formación de biopelículas forma parte de los factores de virulencia que pueden desarrollar 

diferentes patógenos intestinales (Aarti et al., 2018). Desde un punto de vista médico, es 

importante analizar la capacidad de C. albicans para formar biopelículas porque, en esta forma, 

esta levadura puede proliferar en el tracto gastrointestinal del huésped. Las biopelículas de C. 
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albicans son intrínsecamente resistentes a los fármacos antimicóticos, al sistema inmunológico 

del huésped y a los diferentes entornos dentro del tracto gastrointestinal (Nobile & Johnson, 

2015). Por esta razón, el tratamiento contra las infecciones derivadas de estos microorganismos 

formadores de biopelículas es un desafío importante (Rossoni et al., 2020).  

Los resultados del presente estudio demostraron que los postbióticos producidos por L. 

paracasei y L. plantarum inhiben la formación de biopelículas de Candida albicans. Esto es 

similar con otros estudios donde varias especies de Lactobacillus spp. inhiben la formación de 

biopelículas de Candida spp. (Aarti et al., 2018; Bulgasem et al., 2016; Ribeiro et al., 2020). 

Esta capacidad de Lactobacillus spp. podría deberse a la producción de moléculas con 

propiedades biosurfactantes que afectan la adhesión de C. albicans (Ceresa et al., 2015). Otros 

estudios han reportado que el efecto antimicrobiano de los probióticos es debido a la presencia 

de AGCC (Higashi et al., 2020).  

Un estudio reportó que los AGCC secretados de microrganismos probióticos, incluidos el 

acetato, el propionato y el butirato, están relacionados con el crecimiento de C. albicans en el 

tracto gastrointestinal. Encontraron una disminución de las concentraciones de los AGCC en el 

microbioma de ratones que fueron tratados con antibióticos y presentaron alta abundancia de C. 

albicans. En otro grupo de ratones, encontraron que la alta presencia de bacterias productoras 

de AGCC en ratones no tratados con antibióticos inhibieron in vitro el crecimiento, el tubo 

germinativo, las hifas y el desarrollo de biopelículas de C. albicans (Guinan et al., 2019). Otro 

estudio que evaluó las interacciones entre patógenos intestinales reportó que, Clostridium 

difficile y C. albicans, son patógenos oportunistas que pueden colonizar la microbiota intestinal 

en la disbiosis. Se encontró que en presencia de C. albicans, Clostridium difficile podía crecer 

en el tracto gastrointestinal y poseen diversas interacciones interespecies que les permiten 

habitar en este nicho (van Leeuwen et al., 2016). Por lo tanto, es posible plantearse la hipótesis 

que los postbióticos evaluados en este estudio pueden impactar indirectamente sobre el 

crecimiento de otros patógenos intestinales como las bacterias.  

La resistencia a fármacos de cepas patógenas ha provocado un creciente interés en la búsqueda 

de nuevas alternativas a los tratamientos antimicrobianos. Sin embargo, pocos estudios se han 

centrado en la búsqueda de alternativas naturales contra patógenos de tipo eucariota como las 

levaduras, ya que la mayoría se ha centrado en patógenos procariotas. El presente estudio 
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demuestra que las dos combinaciones simbióticas de fructanos de tipo inulina combinados con 

Lactobacillus paracasei y Lactobacillus plantarum mostraron actividad inhibitoria sobre el 

crecimiento e inhibición de formación de biopelículas contra C. albicans. Por tanto, L. paracasei 

y L. plantarum cultivados en presencia de fructanos tipo inulina constituyen una nueva 

formulación simbiótica con efecto antiCandida para producir nutracéuticos como posible 

alternativa a los fármacos antifúngicos o compuestos antimicrobianos. Este enfoque es valioso 

considerando que los patógenos de tipo levadura pueden habitar el microbioma intestinal y 

contribuir a un estado infeccioso o de disbiosis. 

Hay alrededor de 200 especies en el género Candida de las cuales 20 especies están relacionadas 

con candidiasis en humanos; por lo tanto, Candida spp. juega un papel importante en la salud 

pública (Pal, 2020). Candida albicans es la principal especie relacionada con las infecciones, es 

un patógeno oportunista que puede adaptarse y habitar en el cuerpo humano (Debta et al., 2020). 

Las propiedades benéficas de los probióticos se evalúan debido a su efecto de inhibición contra 

patógenos humanos como C. albicans.  

Los probióticos a menudo se administran como microorganismos vivos debido a sus efectos 

benéficos, y los postbióticos incluyen cualquier sustancia o producto liberado o producido a 

través de la actividad metabólica de los probióticos que pueden ejercer múltiples efectos 

benéficos sobre la salud del huésped (Żółkiewicz et al., 2020). La actividad antimicrobiana es 

una característica clave de los probióticos (García-Gamboa et al., 2020), y la mayoría de las 

investigaciones se han enfocado en la actividad antimicrobiana contra las bacterias patógenas. 

En este trabajo, se demostró el efecto de inhibición contra C. albicans de los postbióticos 

producidos por Lacticaseibacillus rhamnosus y Pediococcus acidilactici en combinación con 

fructanos de tipo inulina.  

Los SLC obtenidos de la combinación simbiótica de L. rhamnosus con fructanos tipo inulina 

mostraron inhibición del crecimiento e inhibición de formación de biopelícula contra Candida 

albicans. Del mismo modo, Dausset et al. (2020) demostraron que los SLC de Lacticaseibacillus 

rhamnosus Lcr35 inhibieron el crecimiento de Candida albicans ATCC 10231, reduciendo así 

la viabilidad en 3 log10 (UFC/mL). Esto sugiere que la presencia de metabolitos producidos por 

este probiótico ejerce un efecto antimicrobiano. Parte de esta inhibición se debe a la producción 

de metabolitos secundarios, como el peróxido de hidrógeno o el ácido láctico, que tienen la 
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capacidad de causar lisis en células fúngicas. Sin embargo, otros mecanismos pueden estar 

involucrados en este efecto antimicrobiano. L. rhamnosus GG puede producir exopolisacáridos 

o quitinasa, estas moléculas pueden interferir con la formación de hifas de Candida spp. 

(Allonsius et al., 2017; Allonsius et al., 2019). 

Se ha reportado la actividad antimicrobiana de P. acidilactici contra patógenos bacterianos 

como Listeria monocytogenes, Staphylococcus aureus y Salmonella typhimurium (García-

Gamboa et al., 2018). Sin embargo, existe poca información sobre el efecto antifúngico de 

Pediococcus acidilactici y sobre los mecanismos involucrados. El efecto antiCandida de los 

SLC de P. acidilactici aquí demostrado es similar al mostrado por Crowley et al. (2013), estos 

autores demostraron que los SLC de P. acidilactici HW01 disminuyeron el crecimiento e 

inhibieron la formación de biopelículas de C. albicans. Los resultados en este estudio son 

similares a otros estudios que reportaron el efecto antimicrobiano de diferentes cepas que 

perteneces al género Lactobacillus spp., estas cepas son capaces de secretar metabolitos 

antimicrobianos como ácidos orgánicos, peróxido de hidrógeno, metabolitos de grasas y 

bacteriocinas. Asimismo, se ha reportado que el efecto antimicrobiano de Pediococcus spp. 

contra patógenos puede deberse a la secreción de compuestos similares a las proteínas 

(Muhialdin et al., 2011).  

Las bacterias ácido lácticas pueden producir bacteriocinas capaces de modular el crecimiento 

de patógenos. En este estudio, el ácido láctico y el ácido acético fueron los metabolitos 

producidos en mayor cantidad por L. rhamnosus y P. acidilactici. Estos ácidos orgánicos pueden 

inhibir indirectamente el crecimiento de patógenos al disminuir el pH del medio (Le Barz et al., 

2015). Además, L. rhamnosus produjo una mayor concentración de ácido acético en presencia 

de inulina como fuente de carbono en comparación con la dextrosa. Se ha reportado que las 

bacterias productoras de ácido acético en el entorno intestinal pueden mejorar la salud del colon 

(Hu et al., 2020). Por lo tanto, es posible plantearse la hipótesis de que probióticos L. rhamnosus 

y P. acidilactici pueden modular la salud intestinal en presencia de prebióticos como la inulina. 

La disminución del efecto antimicrobiano de los sobrenadantes neutralizados de L. rhamnosus 

y P. acidilactici en este estudio puede deberse a la presencia de compuestos diferentes a las 

bacteriocinas (Kim & Kang, 2019). Sólo la muestra SLC-50%-N-I-P.acidilactici mantuvo el 

efecto antimicrobiano después de ser neutralizado, incluso el efecto antimicrobiano fue 
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significativamente más alto que los sobrenadantes sin neutralizar. Lo anterior puede sugerir que 

la metabolización de los fructanos de tipo inulina pueden estimular a P. acidilactici para que 

secrete una mayor cantidad de compuestos de tipo bacteriocina. Esto es consistente con un 

estudio que muestra que la combinación de prebióticos con bacterias probióticas mejora la 

secreción de bacteriocinas (Pranckutė et al., 2016).  

Este estudio mostró que las combinaciones simbióticas de Lacticaseibacillus rhamnosus y 

Pediococcus acidilactici con fructanos de tipo inulina mostraron inhibición de crecimiento e 

inhibición de formación de biopelículas contra Candida albicans. Estas formulaciones 

simbióticas podrían ser una alternativa prometedora al uso de fármacos antimicóticos. Sin 

embargo, se necesitan realizar estudios in vivo para confirmar los hallazgos encontrados en este 

estudio. 
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11. Conclusiones  
El estudio de la micobiota intestinal cultivable mostró diferencias entre los microorganismos 

fúngicos identificados en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad. El grupo con obesidad 

mostró los conteos más altos de UFC, mientras que el grupo normopeso mostró los conteos 

bajos. Ascomycota y Basidiomycota fueron los dos filos encontrados en la micobiota intestinal 

cultivable, y Ascomycota fue el que mostró mayor abundancia. Candida spp. fue el género que 

mayor número de especies, Candida albicans fue la levadura con mayor presencia en el grupo 

de obesidad. Candida albicans, C. kefyr y Rhodotorula mucilaginosa fueron las levaduras que 

mostraron correlación positiva con la obesidad, el aumento de peso y la masa grasa. Estas 

levaduras también mostraron correlación negativa con el HDL y la masa magra, parámetros 

relacionados con la pérdida de peso. Por otro lado, Kazachstania exigua y Candida orthopsilosis 

se encontraron sólo en normopeso. Por lo tanto, es posible plantearse que la composición de la 

micobiota cultivable puede estar influenciada la composición corporal y el estado metabólico.  

En el estudio del microbioma y micobioma intestinal, las bacterias mostraron mayor diversidad 

que los microorganismos fúngicos en los grupos normopeso, sobrepeso y obesidad. El análisis 

Beta mostró que las bacterias presentaron clusters diferenciados en los tres grupos, mostrando 

diferencia significativa. Sin embargo, en el micobioma intestinal no se mostró este efecto. Los 

índices Firmicutes/Bacteroidetes y Bacteroides/Prevotella mostraron correlación positiva con 

el IMC, estos índices son parámetros encontrados en la obesidad. Los grupos con sobrepeso y 

obesidad que presentaron mayor abundancia de Akkermansia muciniphila mostraron un perfil 

saludable de lípidos y glucosa, en comparación con los participantes con sobrepeso y obesidad 

que presentaron baja abundancia de A. muciniphila. Eggerthella spp., Allisonella spp., 

Subdoligranulum spp., Dielma spp., Clostridium spp. y Romboutsia spp. fueron los géneros 

bacterianos diferenciales en los grupos con sobrepeso y obesidad, estos géneros mostraron 

relación positiva con las variables antropométricas, bioquímicas y dietéticas relacionadas con el 

aumento de peso. Faecalibacterium spp., Histophillus spp., Rikenella spp., Odoribacter spp. y 

Marvinbryantia spp. fueron los géneros diferenciales en el grupo normopeso y mostraron 

relación positiva con las variables antropométricas, bioquímicas y dietéticas relacionadas con 

buena salud y peso ideal. 

Ascomycota y Basidiomycota fueron los filos más abundantes en el micobioma intestinal en los 

grupos normopeso, sobrepeso y obesidad. Ascomycota, Nakaseomyces spp. y Saccharomyces 
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spp. presentaron mayor abundancia en el micobioma intestinal en los tres grupos. Nakaseomyces 

spp., Kazachstania spp., Kluyveromyces spp. y Hanseniaspora spp., mostraron mayor 

abundancia en el grupo normopeso y mostraron relación negativa con el IMC. Mientras que 

Saccharomyces spp., Debaryomyces spp. y Pichia spp., mostraron mayor abundancia en los 

grupos con sobrepeso y obesidad y presentaron relación positiva con el IMC. Candida spp. 

presentó mayor abundancia en sujetos con sobrepeso, mostró correlación positiva con el 

consumo de hidratos de carbono simples. Malassezia spp. y Aspergillus spp. fueron los géneros 

fúngicos diferenciales en el grupo con obesidad y mostraron relación con las variables 

antropométricas, bioquímicas y dietéticas relacionadas con la ganancia de peso. La presencia de 

Kazachstania spp. en el grupo normopeso, de Candida parapsilosis en los grupos normopeso y 

sobrepeso, y de Pichia en el grupo con obesidad, fue consistente con el estudio de la micobiota 

cultivable. Por lo tanto, es posible concluir que, para el estudio de algunas especies fúngicas de 

la micobiota, como Kazachstania, Candida parapsilosis y Pichia, pueden ser estudiadas 

utilizando técnicas de cultivo y técnicas genómicas.  

En el presente trabajo se demostró que las cuatro combinaciones simbióticas que contenían 

fructanos de tipo inulina en combinación con Lactobacillus paracasei, Lactobacillus plantarum, 

Lacticaseibacillus rhamnosus y Pediococcus acidilactici mostraron inhibición de crecimiento e 

inhibición de formación de biopelículas contra Candida albicans. Por lo tanto, estos probióticos 

y prebióticos podrían ser utilizados como nuevas formulaciones simbióticas capaces de modular 

el micobioma intestinal, principalmente modular el crecimiento de levaduras patógenas 

causantes de disbiosis.  

De acuerdo con el análisis del micobioma, Candida albicans mostró alta presencia los grupos 

con sobrepeso y obesidad, por lo tanto, es posible plantearse que en estos grupos exista un estado 

de disbiosis. En consecuencia, se sugieren futuros estudios in vivo que evalúen la aplicación de 

estas formulaciones en personas con sobrepeso y obesidad.   
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12. Perspectivas  
Este estudio representa el primer análisis de la micobiota intestinal en mexicanos relacionado 

con el sobrepeso y la obesidad. Sin embargo, hacen falta futuros estudios que aborden las 

interacciones entre los microorganismos de la micobiota y microbiota intestinal y su papel en la 

salud y en la obesidad. Para ello es posible utilizar modelos ex vivo, como un simulador de tracto 

digestivo, que permite tener una mayor comprensión entre las interacciones microbianas y tener 

resultados más precisos que permitan y puedan ofrecer tratamientos preventivos y terapéuticos 

en la disbiosis intestinal y en la obesidad.  

Por otra parte, hacen falta estudios que involucren el análisis de las rutas metabólicas que 

genomas de hongos y levaduras y comprarlos con genomas bacterianos para comprender de 

manera más específica las vías metabólicas entre estas comunidades de microorganismos y su 

relación con la obesidad.  

Se sugiere que en futuros estudios se involucre un estudio metabolómico del microbioma 

intestinal y analizar como los metabolitos generados por el microbioma y el micobioma tienen 

relación con la homeostasis humana y con el desarrollo y progresión de la obesidad. Lo anterior 

puede funcionar como una herramienta que complemente el diagnóstico y al tratamiento de 

anomalías en el microbioma intestinal en la obesidad.  

Los resultados de esta investigación, debido a lo novedoso, y por qué no se encontraron reportes 

en población mexicana, abre múltiples perspectivas y futuros estudios en el área de 

investigación en el micobioma intestinal. 

El efecto antiCandida demostrado por las combinaciones simbióticas puede ser utilizado para 

producir nutracéuticos como posible alternativa a los fármacos antifúngicos o compuestos 

antimicrobianos. Este enfoque es valioso considerando que los patógenos de tipo levadura 

pueden habitar el microbioma intestinal y contribuir a un estado infeccioso o de disbiosis. Sin 

embargo, se necesitan realizar estudios in vivo para confirmar los hallazgos encontrados en este 

estudio. 
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14. Anexos  
Anexo 1. Cuestionario de frecuencia de consumo  
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Anexo 1. Cuestionario de frecuencia de consumo (continuación) 
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Anexo 1. Cuestionario de frecuencia de consumo (continuación) 
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Anexo 2. Cuestionario de Recordatorio de 24 horas  

TIEMPO DE 

COMIDA Y 

HORA 

ALIMENTO, CANTIDAD E INGREDIENTES 

DESAYUNO  

COLACIÓN 

MATUTINA 

 

COMIDA  

COLACIÓN 

VESPERTINA 

 

CENA  
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Anexo 3. Mediciones antropométricas realizadas a cada participante 

 

 

  

mediciones resultado 
peso
estatura 
circunferencia de brazo 
circunferencia de brazo flexionado
circunferencia de cintura 
circunferencia cadera 
circunferencia muñerca
pliegue cutáneo bicipital 
pliegue cutáneo tricipital 
pliegue cutáneo subescapular 
pliegue cutaneo suprailiáco
diámetro del húmero 
diámetro del femoral 
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Anexo 4. Parámetros bioquímicos realizados a cada participante.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

Prueba Resultado
Electrolitos séricos:
Calcio
Sodio
Potasio
Cloro 
Fosforo  
Magnesio
Perfil cinético del hierro:
Hierro sérico
UIBC
Capacidad total de fijación del hierro
Porcentaje de saturación del hierro
Ferritina
Transferrina.
Perfil hepático:
Proteínas totales
Albumina en suero
Glubulina
Relación albumina/globulina
Bilirrubina total
Bilirrubina directa
Bilirrubina indirecta
Alanina aminotransferasa (ALT)
Aspartato aminotransferasa (AST)
Gamma glutamil transpeptidasa (GGT) 
Lactato deshidrogenasa (LDH) 
Fosfatasa Alcalina
Perfil lipídico:
Colesterol 
Colesterol de alta densidad (HDL) 
Colesterol de baja densidad (LDL)
Colesterol de muy baja densidad (VLDL) 
Triglicéridos e índice aterogénico
Química sanguínea:
Glucosa
Urea
Nitrógeno ureico en sangre (BUN)
Creatinina 
Ácido úrico
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Anexo 5. Secuencias de los cebadores usados en la preparación de la librería (16S). El primer 

par de cebadores van dirigidos a las secuencias V3 y V4 del gen bacteriano 16S ADN mientras 

que los segundes cebadores permiten el paso de multiplexación. 

 

Anexo 5. Secuencias de los cebadores usados en la preparación de la librería (ITS). El primer 

par de cebadores van dirigidos a la región 1 del gen ITS mientras que el segundo par permiten 

el paso de multiplexación. 

 

  

Cebador Secuencia 
Amplicón 16S
Forward (F) 5’- CCTACGGGNGGCWGCAG
Reverse (R) 5’- GACTACHVGGGTATCTAATCC
Adaptadores 
Forward (F) 5’- TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAG
Reverse (R) 5’- GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAG

Cebador Secuencia 
Region ITS
Forward (F) 5’- GATGAAGAACGYAGYRAA
Reverse (R) 5’- TCCTCCGCTTWTTGWTWTGC
Adaptadores 
Forward (F) 5’- TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAG-GATGAAGAACGYAGYRAA
Reverse (R) 5’- GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAG-TCCTCCGCTTWTTGWTWTGC
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Anexo 6. Flujo de trabajo para preparar las librerías. Figura extraída de 16s Metagenomic 

Sequencing Library Preparation (Cod. 150044223 Rev. B). 

 

  

 

 


