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Resumen 

Antecedentes: La fibra dietaria (FD) es uno de los grupos de moléculas más 

heterogéneos y diversos presentes en la naturaleza. Actualmente, la FD es 

considerada como uno de los componentes dietarios más importantes gracias a los 

efectos benéficos generados en el consumidor y en su microbiota intestinal (MI). A 

pesar de que generalmente el consumo de FD está asociado con un menor riesgo de 

enfermedades crónicas y alteraciones metabólicas, diferentes estudios de 

intervención muestran que la respuesta metabólica generada por el consumo de fibra 

varía entre individuos, cuestionando las recomendaciones dietéticas normalizadas. 

Entre otros factores, se ha sugerido que la MI podría influir en la respuesta metabólica, 

ya que la presencia de diferentes perfiles microbianos intestinales pueden actuar de 

manera diversa ante la ingesta de los diferentes componentes de la dieta. No obstante, 

se sabe poco sobre la influencia de la asignación del perfil microbiano del individuo a 

un determinado grupo, denominado enterotipo, en la relación entre el consumo 

habitual de componentes de FD y los rasgos metabólicos. 

Objetivo: Evaluar si el enterotipo de la microbiota intestinal influye en la relación entre 

el consumo de los diferentes tipos de fibra y el fenotipo metabólico, en una muestra 

de población mexicana adulta.   

Procedimiento Experimental: Estudio transversal en el que se incluyeron 75 adultos 

mexicanos con edades entre 18 y 60 años; de los cuales se obtuvieron datos 

bioquímicos, clínicos y antropométricos, así como la concentración fecal de ácidos 

grasos de cadena corta (AGCC). Además la dieta habitual de los individuos 

participantes se determinó mediante el cuestionario de frecuencia de consumo de 

alimentos (CFCA) previamente validado y la microbiota intestinal se evaluó mediante 

la secuenciación de la región V4 del gen 16S rRNA a través de la plataforma Illumina 
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MiSeq. Los enterotipos se estimaron con la distancia Jensen-Shannon y el número 

óptimo de conglomerados se determinó con el índice Calinski-Harabasz (CH). 

Finalmente, el análisis de los datos obtenidos, se realizó en los programas 

informáticos R Studio v1.2.5033 y SPSS v21. 

Resultados: En el presente estudio se presenta que, en toda la muestra estudiada 

una mayor ingesta de FD está relacionada con un menor índice de cintura cadera, sin 

embargo, también con un mayor porcentaje de grasa corporal. Lo anterior 

aparentemente impulsado por una mayor producción de AGCC. Llama la atención que 

aunque solo el 33% de nuestra población cumple con la ingesta adecuada de FD, en 

los individuos clasificados con el enterotipo Prevotella, un mayor consumo de 

estructuras de fibra insoluble se asoció con menor resistencia a la insulina y en general 

con un mejor perfil metabólico; lo cual parece no estar asociado a la producción de 

AGCC. Cabe resaltar, que en los miembros de los otros enterotipos, estas 

asociaciones se observaron en su mayoría en la dirección opuesta aunque no fueron 

significativas.  

Conclusiones: Los resultados de nuestro estudio aportan pruebas de que la 

estratificación de los individuos en función de sus enterotipos intestinales podría ser 

una estrategia que permitiría comprender mejor la relación entre la dieta y la salud 

metabólica en adultos de población mexicana. 
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Introducción 

En México, la obesidad y sus comorbilidades son preocupaciones de salud pública de 

máxima prioridad. La prevalencia de enfermedades directamente relacionadas con la 

obesidad ha aumentado considerablemente en las últimas décadas, siendo la dieta 

un factor clave en el desarrollo o prevención de la misma. Actualmente en la población 

mexicana, se ha descrito una ingesta excesiva de azúcares añadidos y grasas 

saturadas por más de la mitad de los mexicanos, además de una ingesta inadecuada 

de fibra dietaria (FD) en relación con las recomendaciones de la Organización Mundial 

de la Salud (World Health Organization 2000; López-Olmedo et al., 2016; Batis et al., 

2020). Lo anterior resulta alarmante en vista del riesgo asociado con el desarrollo de 

enfermedades crónicas y alteraciones metabólicas, mismas que podrían ser 

prevenidas o tratadas con una adecuada ingesta de FD. Concretamente, se ha 

observado que la ingesta adecuada de FD, 21-38 g por día, puede influir a favor de la 

salud del consumidor, por medio de diferentes mecanismos (Hernandez, 2010;  Fuller 

et al., 2016). No obstante, a pesar de que el consumo FD tiene beneficios similares 

en la población, la respuesta metabólica puede variar ampliamente entre individuos. 

Es posible, que lo anterior este impulsado entre otros factores por la microbiota 

intestinal (MI), es decir, la presencia de diferentes perfiles microbianos intestinales 

puede estar influyendo en la forma en que se metabolizan los componentes de los 

alimentos; por lo que el fenotipo de los individuos podría estar relacionado con su perfil 

microbiano intestinal.  

Se ha propuesto, que una posible forma de clasificar a la MI es por medio de la 

asignación del perfil bacteriano del individuo a un determinado grupo, denominado 

enterotipo. Diferentes estudios han reportado a Bacteroides y Prevotella como los 

enterotipos más contundentes, seguido por una representación de Firmicutes, donde 
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predomina el género Ruminococcus (Arumugam et al., 2011). Hasta el momento, 

algunos estudios han reportado que la estratificación por enterotipos permite mayor 

comprensión sobre la relación entre la dieta y la respuesta metabólica de los individuos 

(Vieira et al., 2016; Costea et al., 2018; Christensen et al., 2019). Particularmente, 

estudios de nuestro grupo de investigación en niños entre 5 y 12 años de la Ciudad 

de México mostraron que en aquellos niños clasificados con el enterotipo Prevotella 

el consumo de FD insoluble presentaba una correlación negativa con los marcadores 

de resistencia a la insulina, específicamente con el HOMA-IR y la insulina en suero 

(Martínez, 2020). A pesar de lo anterior, los reportes sobre la influencia de los 

enterotipos en la relación entre la ingesta de componentes de FD y los rasgos 

metabólicos en adultos es escasa. Por ello, a través de este estudio se habilitará un 

mayor entendimiento respecto a la influencia de la microbiota intestinal, 

particularmente de los enterotipos, en la relación entre el consumo de fibra y la salud 

metabólica de adultos mexicanos; lo cual, permitirá la categorización de la población 

para brindar una respuesta más eficiente basada en una nutrición personalizada. 
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Antecedentes 

Fibra dietaria 

La fibra dietaria (FD) es considerada uno de los grupos de moléculas más diversos y 

heterogéneos presentes en la naturaleza (Hamaker y Tuncil, 2104). Hasta la fecha, se 

han publicado múltiples definiciones que buscan englobar la variedad de estructuras, 

con diferentes propiedades y efectos fisiológicos, que conforman a la FD. No obstante, 

desde que Hipsley introdujo el término fibra dietaria en 1953, definirla ha sido 

desafiante y controversial (Jones, 2014; Fuller et al., 2016). De esta manera, el 

CODEX Alimentarius Commission, junto con organismos oficiales como American 

Association of Cereal Chemists-International, Food and Nutrition Board,  European 

Commission, y  Food Standards Australia and New Zealand han intentado uniformar 

la definición basándose en la composición química de la FD, así como en los 

beneficios fisiológico para la salud (Fuller et al., 2016; Vilcanqui, 2017). A pesar de 

que no existe una definición aceptada universalmente, de acuerdo con la literatura, se 

ha visto que las definiciones coinciden en que la fibra es un conjunto de polímeros y 

olímeros de carbohidratos los cuales no son digeridos en el intestino delgado, por lo 

que son total o parcialmente fermentados por la microbiota intestinal (MI) presente en 

el intestino grueso. Por otro lado, la variedad de definiciones propuestas, difieren en  el 

grado de polimerización, relación con el alimento y  efecto fisiológico (Jones, 2014; 

Fuller et al., 2016). 

En este sentido, pese a que existen diferencias en la definición de FD, varios países 

optaron por alinear su definición de FD con aquella introducida por el CODEX 

Alimentarius Commission en el 2009 (Hamaker y Tuncil, 2014; Jones, 2014). Es por 

lo anterior, que de acuerdo con Codex Alimentarius (ALINORM 06/29/26, Apéndice 

III): 
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Se considera fibra dietaria a aquellos polímeros de carbohidratos con un grado de 

polimerización  no inferior a 3, que no son ni digeridos ni absorbidos en el intestino 

delgado. El grado de polimerización no menor de 3 excluye a los mono- y disacáridos. 

La fibra dietaria consiste en uno o más de los siguientes compuestos:  

o Polímeros de carbohidratos comestibles que se encuentran naturalmente en 

los alimentos;  

o Polímeros de carbohidratos que han sido obtenidos de la materia prima 

alimentaria por métodos físicos, enzimáticos o químicos;  

o Polímeros de carbohidratos sintéticos. 

Adicionalmente, la definición de FD incluye que esta posea propiedades a favor de la 

salud. 

Con base en lo anterior, hay que señalar que la definición del CODEX Alimentarius 

Commission no incluye a la lignina. No obstante, a pesar de que pueda resultar 

controversial, otros organismos como el Food Standards Australia and New Zealand  

consideran a la lignina dentro de su definicion, gracias a que esta presenta 

asociaciones con los componentes de la FD, resistencia a la digestión y promueve 

efectos fisiológicos benéficos; por lo que es considerada para fines de este trabajo 

(Jones, 2014; Galanakis, 2019).  

De manera general, el consumo adecuado de FD puede prevenir y ayudar en algunas 

de las alteraciones metabólicas y enfermedades crónicas, siendo las propiedades 

fisicoquímicas de la FD un factor determinante del efecto (Weickert y Pfeiffer, 2008). 

Aunado a lo anterior, algunos tipos de FD se han caracterizado como prebióticas, es 

decir, existe evidencia de que resisten la acidez gástrica y la absorción en el tracto 

gastrointestinal superior, son fermentadas por la MI y estimulan selectivamente el 

crecimiento y/o la actividad de bacterias intestinales asociadas con beneficios a la 
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salud. Sin embargo, no todas las FD  se ajustan a la definicion de prebiótico, pero bien 

pueden aportar beneficios a través de  diferentes mecanismos como la producción de 

acidos grasos de cadena corta (Slavin, 2013). 

 

 Finalmente, la obtención de FD es a través de diferentes alimentos presentes en la 

dieta, tales como cereales (trigo, arroz, cebada, avena, etc.), leguminosas (frijoles, 

habas, lentejas, garbanzos, etc.), frutas (naranja, kiwi, manzana, etc.) y verduras 

(tomates, calabazas, zanahoria, etc.). Estas diferentes fuentes de origen, así como las 

distintas técnicas de procesamiento, pueden tener un efecto y ser responsables de las 

propiedades y la  composición final de la FD que ingerimos (Dreher, 2001; Galanakis, 

2019). Por ello, es importante mencionar que la FD consumida debe provenir de una 

amplia variedad de alimentos, para así aprovechar el amplio espectro de los 

componentes y los múltiples beneficios que estos pueden brindar, mismos que serán 

descritos mas adelante. 

  

 Propiedades fisicoquímicas de la fibra dietaria 

Con base en la literatura, se ha observado que las propiedades fisicoquímicas de la 

FD son   relevantes para la comprensión de los efectos fisiológicos de la FD sobre los 

individuos, y la funcionalidad de la misma durante procesamiento de alimentos 

(Guillon y Champ, 200; Mudgil y Barak, 2013). De esta forma, a continuación, se 

abordan las principales propiedades fisicoquímicas con el fin de comprender sus 

factores determinantes. 
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Solubilidad  

El comportamiento de los diferentes tipos de fibra en presencia de agua depende de 

varios factores, como lo es la presencia de grupos hidroxilo, grupos carboxílicos, o la 

estructura de los polímeros presentes en la fibra. Lo anterior, influye sobre las uniones 

que la fibra puede tener con el agua, así como la acumulación de la misma en la matriz 

de la fibra (Hernández, 2010). De esta forma, considerando la solubilidad en agua, se 

clasifica en fibras solubles y fibras insolubles. Dicha propiedad, condiciona de manera 

importante los efectos tecnológicos, así como los efectos fisiológicos de la fibra 

(Figueroa, 2019). 

Por un lado, las fibras solubles consisten en polisacáridos no celulósicos como la 

pectina, la inulina, las gomas, los B-glucanos y los mucílagos.  Estas fibras, al entrar 

en  contacto con el agua forman un retículo, donde el agua se queda retenida.  De 

esta manera, gracias a que las fibras solubles tienen una alta capacidad de retener 

agua, es que se genera la presencia de una solución altamente viscosa, la cual se ha 

visto responsable de varios efectos fisiológicos. Se ha observado, que las fibras 

solubles aumentan el tiempo de tránsito a través del tracto digestivo, lo que deriva en 

un vaciado gástrico lento, generando disminución de la glucemia postprandial, así 

como reducción en los niveles de colesterol (Escudero y González, 2006; Hernández, 

2010; Mudgil, 2017).  

Por el contrario, las fibras insolubles consisten principalmente en componentes de la 

pared celular de las plantas, tal como la celulosa, lignina y algunas hemicelulosas. Las 

fibras insolubles, se caracterizan por su porosidad, baja densidad y su escasa 

capacidad para formar soluciones viscosas. De la misma manera, se ha observado 

que las fibras insolubles producen un aumento de la masa fecal y excreción de ácidos 

biliares, así como una reducción del tiempo de tránsito intestinal. Cabe resaltar, que 
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ambas fibras se encuentran presentes en diversos alimentos en concentraciones 

diferentes; por lo tanto, para poder beneficiarnos de estas se recomienda incluir tanto 

fibra soluble como insoluble en la dieta (Dreher, 2001; Mudgil, 2017).  

  

Viscosidad y capacidad gelificante 

La viscosidad es una propiedad fisicoquímica de la FD, la cual se basa en la capacidad 

de los polisacáridos de espesar o formar geles al entrar en contacto con diferentes 

fluidos. En otras palabras, la viscosidad o capacidad gelificante radica en la habilidad 

de la fibra, y sus componentes, de absorber agua y formar una masa gelatinosa 

(Mudgil, 2017). Se puede señalar, que las fibras solubles en agua son el principal 

componente para el aumento de viscosidad en una solución y formación de geles. No 

obstante, factores como pH, humedad, peso molecular, temperatura y composición 

química se han asociado con alteraciones sobre la viscosidad de la FD (Dikeman y 

Fahey, 2006). 

De esta forma, la formación de la viscosidad y del gel tiene un papel importante en los 

efectos fisicoquímicos y bioquímicos (Vilcanqui,  2017). Por un lado, se ha observado 

que el consumo de fibra soluble es capaz de aumentar el volumen del contenido 

luminal y su viscosidad, lo que provoca que el gel formado responda más como un 

sólido que como un líquido en el tracto gastrointestinal. Este efecto, constituye el 

principal factor responsable del retraso en el vaciado gástrico, lo que en última 

instancia produce mayor saciedad (Mudgil y Barak, 2013). Por otra parte, se ha 

propuesto que la formación de soluciones viscosas reduce el contacto físico entre las 

enzimas digestivas y los nutrientes, como glucosa y colesterol, lo que reduce su 

digestión y absorción (Dikeman y Fahey, 2006;  Hernandez, 2010; Vilcanqui, 2017). 
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Fermentabilidad 

Probablemente, una de las propiedades más importantes de la FD es la 

fermentabilidad, ya que se ha observado que el proceso de fermentación, en el colon 

y ciego, es responsable de varios efectos locales y sistémicos (Koh et al., 2016). En 

primer lugar, se ha descrito que la FD llega al intestino grueso de forma inalterada, 

donde es fermentada en mayor o menor medida dependiendo de su estructura y 

composición química, por la microbiota intestinal. Concretamente, las bacterias 

producen numerosas enzimas las cuales son capaces de romper los enlaces 

glucosídicos y químicos de la FD (Rose et al., 2007; Hernandez, 2010). Cabe resaltar, 

que todos los tipos de fibra, a excepción de la lignina, pueden ser fermentados por las 

bacterias intestinales, sin embargo, las fibras solubles son más propensas a ser 

fermentadas que las insolubles. (Escudero y González, 2006; Mudgil, 2017) 

Dependiendo de su fermentabilidad las fibras pueden clasificarse en fibras 

fermentables (>70%), fibras parcialmente fermentables (10-70%) y fibras no 

fermentables (<10%). Sin importar el grado de fermentación que presente la fibra, los 

principales productos de la fermentación serán: ácidos grasos de cadena corta 

(AGCC), siendo acetato butirato y propionato los más representativos y gases como 

hidrógeno, dióxido de carbono y metano, entre otros metabolitos (Hernandez, 2010; 

Wang et al., 2019). Dentro de estos metabolitos, se ha observado que los AGCC 

pueden influir en el metabolismo del hospedero, mostrando efectos benéficos sobre 

la resistencia a la insulina, metabolismo de lípidos y saciedad entre otros. Por 

consiguiente, la fermentación de la FD es imprescindible en el buen funcionamiento 

del aparato digestivo y la ausencia podría generar consecuencias importantes 

(Hernandez, 2010; Vilcanqui, 2017; Canfora et al., 2019). 
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Propiedades de hidratación y capacidad de unión  

Las propiedades de hidratación de la FD se centran principalmente en la capacidad 

de absorción de agua, capacidad de retención de agua, y en la capacidad de 

hinchamiento, mismas que determinan en gran medida el efecto de la FD en el tracto 

digestivo así como su impacto fisiológico (Dhingra et al., 2012; Vilcanqui, 

2017).  Generalmente, el agua es retenida en los sitios hidrofílicos presentes en la FD 

o dentro de los espacios de la matriz, resultando en un agrupamiento de la fibra en el 

colon. Dicho efecto, se puede ver condicionado a diferentes factores ambientales 

como  la temperatura, el pH, tamaño de partícula y la fuerza iónica. En efecto, una 

alteración en las características de hidratación de la FD puede verse reflejada en las 

aplicaciones funcionales y nutricionales de la misma (Dhingra et al., 2012; Chamorro 

y Mamani, 2010;  Mudgil y Barak, 2013). 

Junto con las propiedades de hidratación y  la capacidad de la FD de ligar agua, se 

ha reportado que la FD tiene la capacidad de unirse con moléculas polares y iónicas, 

tales como ácidos biliares y minerales (Guillon y Champ, 2000). La presencia de 

grupos carboxilicos, acidos urónicos y compuestos fenólicos son, por lo general, los 

responsables de estas uniones (Galanakis, 2019). De esta manera, se ha sugerido 

que la adsorción de los ácidos biliares es un posible mecanismo por el cual algunos 

componentes de la FD son capaces de aumentar la excreción de estos en las heces. 

Esta unión con los ácidos biliares se produce principalmente en la región terminal del 

íleon, donde generalmente ocurre la reabsorción de los ácidos biliares, lo que provoca 

una mayor utilización del colesterol para la formacion de acidos biliares que finalmente 

mejorará los niveles de colesterol serico del cuerpo humano (Mudgil, 2017; Galanakis, 

2019). 
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 Componentes de la fibra dietaria  

La FD engloba a un grupo muy heterogéneo de estructuras químicas y de naturaleza 

variable. En su mayoría, son carbohidratos no digeribles con uniones glucosídicas b.  

Estos componentes, son los responsables de las propiedades que presenta la FD y 

por ende de las funciones fisiológicas de la misma (Rivera, 2008). Las principales 

estructuras que se pueden incluir en el concepto de FD se presentan de manera 

general en la Figura 1 y las más relevantes se revisan a continuación.   

 

Figura 1. Estructuras presentes en la fibra dietaria 

 

Adaptado de Hamaker y Tuncil, 2014; Mudgil, D. (2017); Galanakis, C. M. (Ed.). 

(2019) 
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Polisacáridos 

Celulosa 

La celulosa es el polisacárido más abundante de la naturaleza, se encuentra presente 

en madera y materiales vegetales, sin embargo, también puede ser sintetizada por 

algas y bacterias (Siró y  Plackett, 2010). Este polisacárido lineal, formado por 

monómeros de glucosa y unido por enlaces glucosídicos b-(1-4), es el compuesto más 

abundante de las paredes celulares de las plantas; por lo tanto, está presente en 

nuestra dieta por medio de la ingesta de frutas, verduras y cereales (Leschine, 1995). 

Las cadenas de celulosa están compuestas por aproximadamente 10,000-15,000 

unidades de glucosa, las cuales pueden formar puentes de hidrógeno entre ellas, 

organizando a las cadenas en miofibrillas y fibras. Particularmente, se han reportado 

que la estructura de la celulosa generada por bacterias puede formar fibras mas finas, 

en comparación con la celulosa proveniente de materiales vegetales (Siró y  Plackett, 

2010); mientras que la celulosa extraída de algas puede variar en ancho y longitud 

dependiendo del alga de origen (Baghel et al., 2021). En este sentido, dicho arreglo 

origina una estructura rígida y cristalina, la cual es responsable de las propiedades de 

la celulosa como la insolubilidad y la resistencia a la digestión. A pesar de que la 

celulosa no puede ser digerida en el intestino delgado, esta puede ser parcialmente 

utilizada por la microbiota del colon, gracias a las celulasas capaces de romper los 

enlaces glucosídicos b-(1-4), y asi ser parcialmente fermentada por la MI, produciendo 

a su vez AGCC (Mudgil y  Barak, 2013; Galanakis, 2019). Adicionalmente, se ha 

sugerido que la celulosa tiene un papel clave en la salud intestinal, ya que desempeña 

un papel protector en el desarrollo del cáncer de colon, además de generar un 

aumento de la masa fecal y reducción del tiempo de tránsito intestinal gracias a sus 

propiedades de hidratación. Así mismo, se ha reportado que la celulosa influye en los 
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niveles de glucosa e insulina en la sangre, sin embargo, los resultados obtenidos no 

son consistentes por lo que se cree pueden depender del sujeto y su microbiota 

intestinal asi como de otros factores inexplorados. (Mudgil, 2017; Ciudad et al., 2019). 

 

Hemicelulosa 

La hemicelulosa consiste en un grupo heterogéneo de moléculas químicas que, al 

igual que la celulosa, forma parte de la pared celular de las plantas. Se sabe, que la 

hemicelulosa está compuesta por moléculas lineales y ramificadas que forman 

polímeros de aproximadamente 50 - 2000 unidades, mismas que le otorga una 

estructura compleja. Ademas, dada la heterogéneicidad de las estructuras quimicas 

presentes en la hemicelulosa, su solubilidad puede varias por lo que algunas 

estructuras de la hemicelulosa se consideran solubles y otras insoluble en agua 

(Hamaker y Tuncil, 2014; Galanakis, 2019). Las unidades monoméricas de la 

hemicelulosa pueden incluir pentosas (xilosa y arabinosa), así como monómeros de 

hexosas (glucosa, galactosa, manosa, ramnosa, ácidos glucurónicos y 

galacturonicos), unidos mediante glucosídicos b-(1-4). Con ello, los glicanos que la 

conforman poseen la misma configuración en el carbono 1 y 4, lo que provoca una 

estructura similar. Por consiguiente, se sugiere que la hemicelulosa debe ser utilizada 

para describir a los polisacáridos que presenten esta configuración y las mismas 

propiedades de solubilidad(Scheller y Ulvskov, 2010). De esta manera, la 

hemicelulosa incluye arabinoxilanos, xiloglucanos, glucomananos, galactomananos y 

β-glucanos, siendo este último controversial al ser incluido  dentro de esta categoría 

(Galanakis, 2019).  

En otro orden de ideas, es importante mencionar que alrededor de un tercio de la FD 

de las verduras, frutas, leguminosas y frutos secos consiste en hemicelulosas, lo cual 
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podría ser favorable para el consumidor ya que se ha asociado a la hemicelulosa con 

distintos efectos a favor de la salud (Mudgil y Barak, 2013). Concretamente, con la 

mejora del tránsito gastrointestinal, al aumentar la hidratación de las heces, y 

previniendo la absorción del colesterol. Adicionalmente, se ha descrito que la 

hemicelulosa influye en el aumento de bacterias benéficas del intestino, así como en 

la  producción de  AGCC (Ciudad et al., 2019). 

 

b-glucanos 

Los b-glucanos son polímeros de glucosa que forman una estructura ramificada por 

medio de sus enlaces b-(1-3), b-(1-4), y b-(1-6). Generalmente, el tipo y la cantidad de 

enlaces que presenten los b-glucanos dependerá de su origen. Los b-glucanos se 

obtienen de cereales, tales como la avena y la cebada, sin embargo, también se 

encuentran en algas, hongos y levaduras; por lo que la estructura cambiará 

dependiendo la procedencia. De esta forma, los cereales están formados por unidades 

de glucosa con interacciones b-(1-3), b-(1-4), mientras que los b-glucanos de hongos 

y levaduras por lo general presentan enlaces b-(1-6) (Du y Xu, 2014). Es importante 

mencionar, que la estructura ramificada y el menor tamaño de los b-glucanos, en 

comparación con la celulosa, hacen a este polisacárido soluble, permitiéndole formar 

soluciones viscosas (Mudgil y Barak, 2013). Esta propiedad presente en los b-

glucanos se ha asociado con varias funciones fisiológicas a favor de la salud, en 

particular disminuye la respuesta postprandial de glucosa e insulina, así como los 

niveles de colesterol. (Mudgil, 2017). 

  



 23 

Almidón resistente 

El almidón es un polisacárido compuesto por unidades monoméricas de glucosa 

unidas mediante enlaces a-(1-4) y a-(1-6). Principalmente, el almidón está formado 

por dos estructuras fundamentales denominadas amilosa y amilopectina. Por un lado, 

la amilosa es un polímero lineal, por lo que las glucosas que la conforman se unen por 

medio de enlaces a-(1-4), mientras que la amilopectina es una estructura ramificada 

con enlaces a-(1-4) y a-(1-6) (Sajilata et al. ,2006).  Generalmente, las moléculas de 

almidón son hidrolizadas por amilasas y son digeridas en el intestino delgado de un 

individuo sano, sin embargo, se entiende como almidón resistente al almidón o 

productos de su degradación que resisten este proceso de digestión y que a su vez 

sufren de degradación bacteriana en el intestino grueso (Hernandez, 2010; Mudgil, 

2017; Galanakis, 2019). De acuerdo con la literatura, diversos factores como la forma 

física del alimento, la retrogradación y factores extrínsecos pueden influir en el 

porcentaje de almidón que resiste a la digestión.  

De esta manera, el almidón resistente se clasifica en cuatro clases fundamentales: 

tipo I (almidón físicamente inaccesible), tipo II (granulos de almidón nativo), tipo III 

(almidón retrogradado), tipo IV(almidón modificado químicamente); mismos que se 

han asociado con una reducción en los niveles de glucosa e insulina postprandial 

(Sajilata et al., 2006;  Rivera, 2008; Haub et al., 2010).  

  

Lignina 

La lignina es uno de los biopolímeros más abundantes en la naturaleza. 

Específicamente, este polímero se encuentra presente en las plantas, donde 

desempeña un papel importante para el transporte de agua, nutrientes y metabolitos, 

así como de rigidez (Chávez y  Domine, 2013). La lignina no es considerada un 
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polisacárido, sin embargo, presenta asociaciones con los componentes de la FD, 

como la hemicelulosa, en la pared de las células vegetales. Esta asociación, junto con 

su condición de insolubilidad se ve reflejada en algunas de las propiedades fisiológicas 

gastrointestinales, por lo que se incluye en el concepto de FD (Galanakis, 2019). 

Estructuralmente, la lignina es un conjunto de macromoléculas de alto peso molecular 

que resultan de la unión de varios alcoholes fenilpropílicos (cumarílico, coniferílico y 

sinapílico). Estos componentes dan origen a una estructura tridimensional de carácter 

complejo y amorfo, por lo que no se le atribuye una estructura definida (Lin y Dence, 

2012). Por último, es importante mencionar que las moléculas de lignina poseen la 

característica de ser resistentes a la degradación química y enzimática, así como a la 

bacteriana, por lo cual presenta mayor resistencia a las secreciones digestivas, en 

comparación con otros compuestos naturales (Galanakis, 2019).  

  

 Efectos fisiológicos de la fibra dietaria 

Actualmente, la FD es considerada como uno de los componentes dietarios más 

importantes gracias a los efectos benéficos generados en el consumidor (Lattimer y  

2010). Se ha hecho evidente, que los diferentes componentes y propiedades de la 

fibra dietaria tienen efectos fisiológicos distintos que podrían prevenir o ayudar en el 

tratamiento de algunas enfermedades Figura 2. (Fuller et al., S., 2016; Li y  Komarek, 

2017; Chen et al., 2018; Müller et al., 2018). Con esto en mente, los individuos con 

una ingesta adecuada de FD parecen tener un menor riesgo de desarrollar 

enfermedades y alteraciones metabólicas; a continuación se describen algunos de los 

mecanismos relacionados.( Lupton et al., 2002; Li y  Komarek, 2017).  
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Figura 2. Efectos fisiológicos de la fibra dietaria y mecanismos relacionados 

 

Hernandez, 2010; Fuller et al., 2016 

 

Por un lado, la FD es capaz de reducir el riesgo de obesidad por medio de diferentes 

mecanismos, entre los que se encuentra la reducción del vaciamiento gástrico y la 

secreción de hormonas y péptidos, como la colecistoquinina (CCK), el  glucagón 1 

(GLP-1) y el péptido YY (PYY). Se ha sugerido, que estos mecanismos disminuyen el 

hambre y prolongan la sensación de saciedad (Müller et al.,2018). Por otro lado,  

diversos estudios observacionales han reportado que existe una asociación 

inversamente proporcional entre el consumo de FD y la aparición de diabetes mellitus 

(Yao et al., 2017). Los mecanismos de acción por los cuales la FD es capaz de mejorar 
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la homeostasis de la glucosa siguen siendo controversiales, sin embargo, factores 

como el vaciamiento gástrico y la reducción en la accesibilidad de las enzimas 

intestinales para hidrolizar los polisacáridos, gracias a la interferencia de la matriz de 

la FD, así como la disminución de la insulinoresistencia, pueden ser los causantes de 

dicho beneficio (Hernandez, 2010; Müller, 2018).  

Adicional a lo ya mencionado, se ha descrito que la FD tiene un papel preventivo sobre 

el desarrollo de enfermedades cardiovasculares. Lo anterior, se debe principalmente 

a la reducción de los niveles plasmáticos de colesterol, principalmente el colesterol 

LDL (Fuller, et al., 2016).  De esta manera, se ha sugerido que el secuestro de los 

ácidos biliares por parte de la FD tiene un efecto en el metabolismo del colesterol. En 

concreto, cuando los ácidos biliares son retenidos en la matriz de la FD y expulsados 

por las heces, es necesario compensar la pérdida de estos ácidos biliares; por lo tanto, 

las células hepáticas se ven forzadas a formar ácidos biliares primarios a partir del 

colesterol. Cabe resaltar, que si el colesterol degradado no es compensado por un 

aumento en su síntesis, este será captado del colesterol circulante, disminuyendo asi 

sus niveles plasmáticos (Hernandez, 2010).  Por otro lado, al igual que la reducción 

de los niveles plasmáticos de colesterol, la pérdida de peso, la disminución de la 

presión arterial y la mejora de la resistencia a la insulina también forman parte del 

papel protector de la FD (Li y Komarek, 2017). Todas estas ideas, permiten inferir que 

la FD puede también prevenir, e incluso beneficiar, las diferentes patologías ligadas a 

la aparición del síndrome metabólico (Aleixandre y  Miguel, 2008).  

A pesar de que generalmente el consumo de FD está asociado con un menor riesgo 

de enfermedades crónicas y alteraciones metabólicas(Lattimer y Haub, 2010), 

diferentes estudios de intervención muestran que la respuesta metabólica generada 

por el consumo de fibra varía entre individuos, por lo que podría cuestionar las 
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recomendaciones dietéticas normalizadas. De este modo, diferentes factores como la 

genética, las características de los individuos, la dieta habitual, la composición de la 

comida y el contexto en el que se consumen los alimentos, se han visto implicados en 

la respuesta metabólica posprandial, lo cual  podría aclarar la variación entre 

individuos ante la ingesta de FD (Berry et al., 2020). Adicionalmente,  se ha sugerido 

que la MI podría estar influyendo en  la respuesta metabólica, ya que la presencia de 

diferentes perfiles microbianos intestinales pueden estar influyendo en la forma en que 

se metabolizan los diferentes componentes de la dieta (Christensen et al., 2018;  

Rodriguez et al. ,2020).  

 

 Microbiota  

Microbiota intestinal y sus funciones 

La microbiota hace referencia al conjunto de microorganismos vivos que son 

residentes en un nicho ecológico determinado, donde se incluye no sólo bacterias sino 

también hongos virus y protozoos. Mientras tanto,  el microbioma extiende la definición 

incluyendo a la población total de microorganismos con sus respectivos genes y 

metabolitos (Icaza, 2013; Jandhyala et al., 2015). Concretamente, la microbiota 

intestinal es una de las comunidades más numerosa, diversa y densamente poblada 

en la naturaleza, ya que incluye especies nativas, que colonizan permanentemente, 

al igual que microorganismos que solo forman parte del ecosistema de manera 

transitoria. Se ha estimado, que el tracto gastrointestinal está poblado por  

aproximadamente 1014 bacterias y que posee una biomasa microbiana de 0.15 Kg en 

adultos(Icaza, 2013; Costea et al., 2018). La composición bacteriana varía 

considerablemente a lo largo del tracto gastrointestinal debido a las diferentes 

condiciones ambientales, tales como niveles de oxígeno, presencia de ácidos biliares 
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y enzimas digestivas, así como tiempo de tránsito. Específicamente, el estómago y el 

duodeno cuentan con 103  UFC por gramo de contenido, mientras que aumentan 

progresivamente de 104 UFC en el yeyuno a 108 UFC en el  íleon. (Guarner, 2011; 

Azcarate- et al., 2019). Por otro lado, se ha observado que  en el colon el tiempo de 

tránsito disminuye, lo que permite la proliferación de las bacterias, en virtud de la 

fermentación de los diferentes sustratos provenientes de la dieta. Por ello, el  colon se 

encuentra densamente poblado de bacterias anaerobias, ascendiendo a  1011 UFC 

por gramo de contenido (Guarner, 2011). Como resultado del extenso número de 

bacterias en el intestino, se ha hecho evidente que la MI tiene funciones en la nutrición, 

la inmunidad y la inflamación sistémica; por lo tanto, se considera como un órgano 

más, integrado en la fisiología de los individuos (Guarner, 2011; Sebastián y Sánchez, 

2018). De esta forma, se ha sugerido que la MI a través de funciones fisiológicas, 

como el fortalecimiento de la integridad intestinal o la formación del epitelio intestinal, 

la extracción de energía, la protección contra los patógenos y la regulación de la 

inmunidad del hospedero, puede condicionar la homeostasis de los individuos 

(Thursby y Juge; 2017).  

Particularmente, entre las funciones metabólicas de la MI, hay que destacar la 

capacidad para transformar a los polisacáridos complejos de la dieta en 

monosacáridos y AGCC. Estos últimos son  aprovechados por las células del epitelio 

intestinal como substrato energético para mantener su integridad y función, además 

de que se han visto asociados con varios efectos a favor de la salud, como efectos 

antiinflamatorios o reduciendo los niveles séricos de colesterol y glucosa (Sebastián y 

Sánchez, 2018). Así mismo, se ha visto que la MI ejerce un importante papel en la 

respuesta inmune del hospedero, ya que forma una barrera intestinal funcional y 

regula la respuesta inmune, al mantener el equilibrio microbiano y prevenir el 
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reemplazo por microorganismos patógenos (Alarcón et al., 2016). Adicional a lo ya 

mencionado, se ha descrito la capacidad de la MI de metabolizar xenobióticos y 

fármacos, así como de influir en la salud del hospedero por medio de diferentes 

mecanismos. Por ello, una pérdida en el balance composicional de la MI, conocida 

como disbiosis, generada por aumento de protobiontes, reducción de bacterias 

benéficas y/o disminución de la diversidad bacteriana, se ha visto asociada con varios 

problemas de salud como enfermedades inflamatorias crónicas, metabólicas y 

mentales, así como  asma y obesidad, entre otras (Icaza, 2013; Padrón, 2019). 

 De acuerdo con la literatura, los diferentes componentes de la dieta, junto con factores 

genéticos y ambientales pueden influir en la presencia de unos microorganismos 

sobre otros, por consiguiente, la composición de la MI difiere en más de la mitad entre 

cada individuo (Padrón, 2019). De tal forma, no existe una descripción sencilla que 

pueda englobar la complejidad del ecosistema intestinal (Costea et al., 2018). No 

obstante, existe un interés por identificar los patrones composicionales, ya que 

estos  pueden habilitar un mayor entendimiento en la relación entre la dieta y los 

rasgos metabólicos; y con ello generar una categorización de la población para brindar 

una respuesta más eficiente basada en intervenciones nutricionales y farmacéuticas 

(Christensen et al., 2018). 

  

Factores que influyen en la composición de la microbiota intestinal 

Como se mencionó con anterioridad, varios factores influyen en la composición y 

colonización de la MI, los cuales persisten de manera continua a lo largo de la vida de 

las personas. Se ha observado, que la colonización inicial se lleva a cabo durante el 

nacimiento De esta manera, el parto tiene una influencia en la composición de la 

microbiota de los bebés, ya que por lo general los bebés nacidos por cesárea tienen 
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mayor probabilidad de ser colonizados por bacterias presentes en la piel de la madre, 

mientras que los bebés que nacen vía vaginal son colonizados por bacterias presentes 

en el tracto gastrointestinal y vaginal (Jandhyala et al., 2015;  Floch et al., 2016). 

Adicionalmente, los perfiles fecales microbianos de los bebés nacidos vía vaginal así 

como de aquellos alimentados por el seno materno se asemejan más a los de su 

madre, en comparación con aquellos nacidos por cesárea y que son alimentados con 

fórmula (Icaza 2013;  Thursby y Juge, 2017). 

Posterior a la colonización inicial, en las primeras semanas y durante las primeras 

etapas de desarrollo, la MI parece inestable, es decir, la composición de la microbiota 

es poco diversa y con gran variabilidad. No obstante, la composición microbiana se 

diversifica y se estabiliza en la edad adulta, siendo  la dieta, los antibióticos y los 

diferentes factores ambientales los responsables de las alteraciones sobre la MI 

(Ishiguro et al., 2018). En particular, la dieta es uno de los factores más determinantes 

de MI, ya que los componentes presentes en la dieta son utilizados como fuente de 

energía, confiriendo ventajas de crecimiento a taxones microbianos específicos (Graf 

et al., 2015). Adicionalmente, la dieta puede alterar el pH del lumen, regular la tasa del 

tracto intestinal, así como  estimular la secreción de ácidos biliares y otros 

componentes, lo que contribuye en la composición de la MI (Azcarate et al., 2019). 

Por otra parte, se ha observado que el uso de antibióticos tiene implicaciones a corto 

y largo plazo sobre la MI. Se ha sugerido, que el uso de antibióticos puede causar un 

desacoplamiento en la relación mutualista entre la MI sana y el ambiente intestinal del 

hospedero, gracias a una perturbación en la capacidad de exclusión competitiva o 

desarrollo de genes de resistencia, que podría resultar en una infección (Jandhyala et 

al., 2015).Por otro lado, también se ha descrito que tanto la etnia como la región 

geográfica de las personas influyen sobre la MI, sin embargo, no está claro qué 
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aspectos constituyen las asociaciones observadas ya que podrían ser las actividades 

relacionadas con la cultura o la genética los causantes de la similitud en la MI. No 

obstante, como las historias genealógicas, demográficas y culturales de los seres 

humanos suelen estar entrelazadas, las influencias de los factores genéticos y 

ambientales pueden ser difícilmente dilucidadas (Moeller y Ochman, 2013; Gaulke y 

Sharpton, 2018). 

Finalmente, con base en lo anterior, podemos sugerir que la MI de los individuos 

puede estar influenciada por varios factores, ya sean hereditarios o externos. Se ha 

observado que, las muestras obtenidas a lo largo del tiempo del mismo individuo son 

más similares entre sí que las obtenidas de individuos diferentes, lo que sugiere que 

cada persona tiene una comunidad relativamente distinta y estable. Esta 

característica, podría estar relacionada con el concepto de que existen estados de 

equilibrio estables para la microbiota, y que a pesar de las perturbaciones, la 

comunidad sigue siendo atraída por una composición central (Lozupone et al., 2012). 

De esta forma, con la finalidad de reducir la gran variación inter-individual observada 

entre las comunidades microbianas, se ha propuesto que agrupar a los individuos con 

base en estados estables o perfiles microbianos similares; podria servir para 

estratificar a la poblacion y con ello predecir una respuesta más eficiente basada en 

una nutrición y/o medicina personalizada. 

 

Enterotipos 

Como se sabe, el intestino se encuentra densamente poblado por miles de especies 

bacterianas. En la actualidad, cuando se busca habilitar  una mayor comprensión de 

la MI, una posible opción es mediante una categorización que asigne el perfil 

microbiano de un individuo a un determinado grupo, denominado enterotipo (Costea 
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et al.,2018). Desde que se propuso este patrón en el 2011, dicha agrupación  se ha 

basado en la abundancia de taxones característicos, siendo Prevotella y Bacteroides 

los más contundentes, seguido por una representación de Firmicutes, donde 

predomina Ruminococcus (Arumugam et al., 2011). Diferentes estudios han mostrado 

que, después de la colonización inicial, Bacteroides spp. y Prevotella spp. se 

encuentran negativamente correlacionados, dada la competencia que presentan por 

los nutrientes del ecosistema intestinal; por lo que la abundancia de cada género será 

impulsada por los factores ambientales presentes en cada individuo (Christensen et 

al., 2018;  Roager et al., 2014). 

Se ha sugerido, que en los primeros meses de vida, específicamente entre los 9 y 36 

meses de edad, el enterotipo se establece en el intestino y se mantiene estable en el 

tiempo (Roager et al. ,2014); siendo independiente de la edad, género, origen cultural 

y geográfico (Christensen et al., 2018). No obstante,  se sugiere que la dieta es un 

factor que se asocia con el enterotipo presente en los individuos. De esta manera, la 

dieta de las personas que viven en los países occidentales o zonas urbanas, suelen 

ser bajas en fibra y con un alto contenido de grasas y proteínas; lo que se ve reflejado 

con la presencia del enterotipo Bacteroides, y en algunos casos Ruminococcus. 

Mientras tanto,  las dietas no occidentales o rurales, son ricas en carbohidratos 

complejos, y suelen estar asociadas con el enterotipo Prevotella (Wu et al., 2011;  

Christensen et al., 2018;  Precup y Vodnar, 2019). Consistente con  lo anterior, el 

enterotipo Bacteroides se ha caracterizado por poseer principalmente enzimas con 

potencial proteolítico. Así mismo, al igual que el enterotipo Bacteroides, se ha descrito 

que el enterotipo enriquecido con Ruminococcus posee un potencial proteolítico y 

cierta actividad celulósica; mientras que el enterotipo Prevotella se ha descrito con 

hidrolasas aptas para degradar una amplia variedad de polisacáridos vegetales 
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complejos (Vieira et al.,  2016; Costea et al., 2018). Es por lo anterior, que se ha 

propuesto que la composición taxonómica  desempeña un papel importante en el 

metabolismo y la extracción de energía de los diferentes alimentos, que 

eventualmente contribuirá en sus propiedades funcionales.   

Esta estratificación de la comunidad intestinal por enterotipos podría habilitar una 

mayor comprensión de la respuesta de los individuos ante los diferentes 

medicamentos, dietas y enfermedades, gracias a las diferencias que presentan en 

cuanto a preferencias de sustratos  y capacidad de digestión (Christensen et al.,  

2018). De este modo, esta clasificación puede servir como indicador de riesgo para el 

desarrollo de ciertas condiciones, además de brindar ayuda en el tratamiento de 

enfermedades. Aunado a lo anterior, los enterotipos podrían ser considerados 

biomarcadores prometedores en la medicina y nutrición personalizada, los cuales 

serían una herramienta sumamente útil para el estudio de  la comunidad microbiana 

humana.  

 

Relación entre la fibra dietaria y la microbiota intestinal 

Como se mencionó anteriormente, muchos factores son responsables de la 

composición de la MI, sin embargo, la relación entre la FD y la MI es uno de los 

factores más influyentes.  Se sabe que la FD es la principal fuente de energía de las 

bacterias del colon; por lo tanto, esta puede impactar directamente en el 

mantenimiento y en la  mejora de la MI, principalmente cuando existe una disbiosis 

(Hamaker y Tuncil, 2014;  McCrory, 2018). El consumo de dietas ricas en fibra 

proporciona sustratos para la actividad microbiana y con ello también aumenta las 

concentraciones de los productos de fermentación generados en el colon por bacterias 

anaeróbicas.(Hernandez, 2010; Wang et al., 2019). De manera reciproca, los 
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metabolitos y moléculas de origen microbiano como los AGCC, los lipopolisacáridos 

(LPS), los ácidos biliares secundarios y algunos gases pueden influir en la 

composición de la microbiota intestinal y en su funcionalidad (Müller et al.,  2018). 

Principalmente,  hay que resaltar a los AGCC, los cuales se han caracterizado como 

uno de los principales productos de la fermentación microbiana de carbohidratos no 

digeribles. De manera específica, son ácidos grasos formados por entre 1 y 6 átomos 

de carbono, siendo acetato, propionato y butirato los más producidos, en una 

proporción 60:20:20 respectivamente (Wong et al.,  2006). Aun cuando las siguientes 

funciones podrían parecer controversiales, se ha sugerido que los AGCC pueden ser 

utilizados para la síntesis de lípidos y glucosa, lo cual sugiere una fuente adicional de 

energía para el cuerpo (Sanz y Santacruz, 2008). No obstante, también se han visto 

relacionados con efectos benéficos sobre la resistencia a la insulina, el metabolismo 

de glucosa y lípidos, así como en la regulación de presión sanguínea (Canfora et 

al.,2015). Aunado a lo anterior, se ha descrito que los AGCC  pueden servir como 

moduladores de pH y/o como  moléculas reguladoras de procesos metabólicos para 

mantener la homeostasis de la energía, así como para la regulación del apetito y 

expresión de genes (Wong et al., 2006). Por consiguiente, su producción por parte de 

la microbiota desempeña un papel clave en la salud del colon, así como en la 

prevención y el tratamiento de ciertas enfermedades. 
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Justificación 

En los últimos años,  los avances en el campo de la nutrición personalizada han 

demostrado de forma contundente que la respuesta metabólica a alimentos 

específicos es individual y depende en parte de la composición de la microbiota 

intestinal (Hjorth et al., 2020). En este sentido y con base en lo reportado en algunos 

estudios,  la estratificación por enterotipos intestinales permite mayor comprensión 

sobre la relación entre la dieta y la respuesta metabólica de los individuos (Vieira-Silva 

et al., 2016; Costea et al., 2018;  Christensen et al., 2019). Particularmente,  un estudio 

previo de nuestro grupo de investigación,  realizado en  niños entre 5 y 12 años de la 

Ciudad de México, mostró que aquellos niños clasificados con el enterotipo Prevotella 

presentaron una correlación negativa entre el consumo de FD insoluble y los 

marcadores de resistencia a la insulina, específicamente con el HOMA-IR y la insulina 

en suero (Martínez, 2020). A pesar de lo anterior, aún se desconoce la influencia de 

los enterotipos en la relación entre la ingesta de componentes de FD y los rasgos 

metabólicos en otras poblaciones o grupos de edad. Por ello, a través de este estudio 

se busca reconocer la influencia de los enterotipos en la relación entre la ingesta de 

componentes de FD y los rasgos metabólicos en adultos mexicanos; lo cual permitirá 

la categorización de la población para brindar una respuesta más eficiente basada en 

una nutrición personalizada. 

 

Hipótesis 

Los individuos clasificados dentro del enterotipo Prevotella, presentarán una 

asociación negativa entre el consumo de los diferentes tipos de fibra dietaria y los 

marcadores de la resistencia a la insulina.  
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Objetivos 

Objetivo general 

Conocer si el enterotipo de la microbiota intestinal influye en la relación entre el 

consumo de los diferentes tipos de fibra y el fenotipo metabólico, en una muestra de 

población mexicana adulta.   

Objetivos específicos 

Ø Establecer la asociación entre el consumo de los diferentes componentes de la 

fibra dietaria y los parámetros metabólicos 

Ø Mostrar la presencia de los enterotipos de la microbiota intestinal en la 

población de estudio 

Ø Establecer la asociación de la fibra dietaria con los rasgos metabólicos en los 

diferentes enterotipos 

 

Procedimiento Experimental 

Muestra de estudio y recopilación de datos 

Los adultos incluidos en este estudio fueron reclutados en el  Hospital Infantil de 

México Federico Gómez, mediante la técnica de muestreo no probabilístico por 

conveniencia. En otras palabras, los adultos  incluídos se encontraban 

convenientemente disponibles para formar parte del presente estudio. Por otro lado, 

este estudio transversal fue aprobado por el Comité de Ética de las instituciones 

participantes (Instituto Nacional de Medicina Genómica y Hospital Infantil de México) 

y elaborado conforme a lo estipulado en la declaración II de Helsinki (World Medical 

Association, 2013). 
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Criterios de selección 

Los criterios de inclusión de la muestra de estudio, consisten en edades comprendidas 

entre los 18 y 60 años,  consentimiento informado firmado y haber completado el 

cuestionario que proporcionaba información sobre factores sociodemográficos, 

antecedentes familiares, actividad física y hábitos alimentarios. Por otro lado, los 

criterios de exclusión incluyen, reporte de enfermedades crónicas y/o  eventos agudos 

como cirugías o enfermedades, así como autoinformes de uso de antibióticos en los 

últimos tres meses o al momento del estudio. Por último, los criterios de eliminación 

se basaron en información alimentaria deficiente o sin respuesta, consumo de 

kilocalorías totales mayor a 2.5 desviaciones estándar de la media, es decir  mayor a  

2949.33 Kcal, y ausencia de muestra fecal.  

 

Figura 3. Aplicación de los criterios de selección sobre la muestra de estudio

 

 

Parámetros antropométricos  

En cuanto a los datos antropométricos de los adultos, las medidas obtenidas mediante 

procesos estandarizados y siguiendo las recomendaciones que reporta  Lohman et al. 

fueron el peso (Kg), la talla (cm), circunferencia de cintura (cm)  y de cadera (cm) 
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(Lohman et al., 1988). Posteriormente, con los datos anteriores se  obtuvo el índice 

de masa corporal (IMC), mediante la razón matemática 𝐼𝑀𝐶 = %&'(
)*++*,

 , así como 

diferente información sobre la complexión corporal de los participantes (de la Torre, 

2002). El estado nutricio de los adultos se determinó con base en los criterios de la 

Organización Mundial de la Salud (OMS) (World Health Organization, 2000; Colchero 

et al., 2014). Los  valores de corte para la población de adultos se presentan en la 

Tabla 1. Con relación a la presión arterial (mm Hg), esta se midió una vez, en posición 

sentada, a través de un baumanómetro de mano digital (Microlife); el cual fue 

previamente calibrado realizando cinco mediciones consecutivas, método establecido 

por el fabricante.Para el análisis se utilizó el promedio de las mediciones. 

 

Tabla 1. Cortes para la clasificación del estado nutricio con base en los criterios de 

la OMS 

 

World Health Organization, 2000 

 

Toma de muestra de sangre y análisis bioquímicos 

Se tomó una muestra de 5 mL de sangre periférica después de 8 a 12 horas de ayuno. 

Para las muestras de suero, se esperó un período de 30 minutos para la coagulación 

antes de la separación del suero y luego se almacenó a -80 °C para su posterior 

análisis. Posteriormente, en el Laboratorio de Endocrinología y Metabolismo del 

Instituto Nacional de Ciencias Médicas y Nutrición Salvador Zubirán se realizaron las 

determinaciones de glucosa  (mg/dL), colesterol total (mg/dL) y triglicéridos (mg/dL) 
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mediante métodos enzimáticos colorimétricos, utilizando los kits de Beckman Coulter. 

Así mismo, se establecieron los valores del colesterol HDL (mg/dL) mediante ácido 

fosfotúngstico y Mg2+,  así como del ácido úrico (mg/dL), el aspartato transaminasa 

(UI/L)(AST), la alanina transaminasa (UI/L)(ALT) y  la gamma glutamil transferasa 

(UI/L)(GGT) mediante métodos estandarizados (UNICEL DxC 600, Beckman coulter). 

El colesterol LDL se calculó por medio de una diferencia entre el colesterol total y el 

colesterol HDL (Moran et al., 2017). Finalmente, la insulina se determinó utilizando un 

sistema de inmunoensayo Access 2 (Beckman coulter), mientras que la sensibilidad a 

la insulina se estimó indirectamente con la evaluación del modelo de homeostasis para 

la resistencia a la insulina (HOMA-IR), mediante la fórmula (glucosa en ayunas 

(mg/dL) x insulina en ayunas (µU/mL)) / 405. El corte para determinar a los individuos 

con resistencia a la insulina fue de  HOMA-IR > 2.4 (González et al., 2008). 

 

Análisis de composición corporal 

Para estimar la composición corporal se utilizó bioimpedancia eléctrica, método  no 

invasivo basado en impedimentos eléctricos que toma en consideración la edad, la 

talla, el peso, el sexo y la complexión corporal. Particularmente, la estimación de la 

composición corporal se realizó con el equipo Quantum X Body Composition Analyzer, 

RJL Systems. 

 

Clasificación Síndrome Metabólico  

Los criterios para la determinación de síndrome metabólico en adultos se encuentran 

reportados en la Tabla 2 y fueron establecidos de acuerdo a los parámetros del Adult 

Treatment Panel (ATP III) (Cornier et al., 2008). Concretamente, cuando un individuo 

presenta tres o más factores de riesgo se determina con síndrome metabólico. 
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Tabla 2. Criterios para la determinación de síndrome metabólico. 

 

Cornier et al., 2008 

 

Evaluación de la ingesta diaria habitual 

La evaluación de la dieta se realizó por medio del cuestionario de frecuencia de 

consumo de alimentos (CFCA), ya que es uno de los métodos más utilizados en los 

estudios epidemiológicos para evaluar la exposición nutricional a largo plazo 

(Hernández et al., 1998).  Se preguntó a los adultos participantes el número de veces 

por semana o día que consumieron cada tipo de alimento, los tamaños habituales de 

las porciones y el total de las porciones consumidas para cada alimento. 

Concretamente, el CFCA incluía 107 alimentos clasificados en 27 grupos de alimentos 

y con diez opciones de frecuencia: "nunca", "menos de 1 vez por mes", "1 a 3 veces 

por mes", "1 vez por semana", "2 a 4 veces por semana", "5 a 6 veces por semana", 

"1 vez por día", "2 a 3 veces por día", "4 a 5 veces por día" y "6 veces por día". De 

esta forma, se logró obtener información sobre la dieta habitual de los adultos en el 

último año (Hernández et al., 1998; Flores et al., 2010). 

Posteriormente, se analizó cada cuestionario mediante el programa informático 

Sistema de Evaluación de Hábitos Nutricionales y Consumo de Nutrimentos (SNUT), 

el cual permite estimar el consumo de energía y nutrientes de la dieta, basado en los 
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cuadros de composición de alimentos compilados por el Instituto Nacional de Salud 

Pública (Hernández et al., 2003). Particularmente, dentro de este método cuantitativo, 

se incluye el contenido de fibra total, soluble e insoluble, así como estructuras 

particulares como la hemicelulosa, la celulosa y la lignina. Cabe señalar que, el 

consumo de la FD, así como el de sus diferentes estructuras,  fue estandarizado por 

el consumo de  1000 kilocalorías por día;  con la finalidad de reducir la posible 

variación, causada por la diferencia en la ingesta total de energía, en las asociaciones 

observadas. (Willett et al., 1997). 

 

 Ingesta Adecuada de Fibra Dietaria  

Para evaluar la ingesta total de fibra, se utilizó la Ingesta Adecuada (IA) establecida 

por la Food and Nutrition Board of the Institute of Medicine of the National Academies 

(Lupton et al., 2002). Los valores de corte se presentan en la Tabla 3. 

 

Tabla 3. Cortes para la clasificación de la Ingesta Adecuada de fibra dietaria

 

Lupton et al.,  2002; Li y Komarek, 2017 

 

Caracterización de la microbiota intestinal y estratificación del enterotipo 

Muestras fecales y extracción de DNA 

Se le solicitó a los adultos participantes que colectaran en un recipiente de plástico 

estéril una muestra fecal. Estas fueron refrigeradas en casa y transportadas al centro 

de investigación dentro de un periodo de 12 horas después de su recolección (López 
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et al., 2018). Todas las muestras se recibieron en el centro de investigación a primera 

hora de la mañana; se realizaron alícuotas de 250 mg en tubos de microcentrífuga de 

2 mL y se almacenaron a -70 ºC.  El DNA, se extrajo de 250 mg de materia fecal 

mediante Power Fecal DNA kit conforme a las instrucciones del fabricante (Apéndice 

1; QIAGEN, Agosto 2017). 

 

Amplificación de la región V4 del gen 16S del ARN ribosomal  

Posterior a la extracción del DNA, se realizó la amplificación de la región hipervariable 

V4 (254 pares de bases) del gen 16S ribosomal, como se describe previamente (López 

et al., 2018). El gen 16S ribosomal es la macromolécula más utilizada en estudios de 

filogenia y taxonomía bacteriana. Lo anterior, se debe a que el gen se encuentra 

presente en todas las bacterias, su estructura y función han permanecido constante a 

lo largo del tiempo, su tamaño reduce la variación estadística y posee regiones 

hipervariables que aportan información sobre las diferentes especies que conforman 

la microbiota humana (del Rosario Rodicio et al., 2004).  Por ello, el procedimiento 

consistió en realizar una primera amplificación del gen, donde se utilizaron los oligos 

515F y 806R (The Earth Microbiome Project Data Site). Se realizó una mezcla de la 

enzima Platinum Taq DNA Polymerase High Fidelity y el Primer Universal Forward y 

se prosiguió a añadir 23 µL de la mezcla en cada uno de los 96 pozos de la placa para 

PCR.  Así mismo, se adicionó el Primer Reverse y  la muestra del DNA en un diseño 

24 x 4. Es importante señalar, que cada uno de los componentes anteriores son 

necesarios para efectuar la reacción, ya que son componentes que influyen en la PCR. 

Concretamente, la muestra de DNA contiene la región que se va a amplificar, mientras 

que los primers la delimitan y la Taq DNA Polimerasa la copia.  Aunado a lo anterior, 

se incluyó en la placa un control positivo y uno negativo para la verificación de la 
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reacción. Específicamente, el control positivo (comunidad mock), consistía en una 

mezcla de DNA conocido de diferentes microorganismos en proporciones conocidas, 

mientras que el control negativo fue agua grado biología molecular (no contiene DNA) 

que  se empleó para determinar contaminaciones en la reacción. Finalmente, una vez 

que todos los reactivos se encontraban dentro de los pozos de la placa, se tapó y se 

colocó en el termociclador bajo las condiciones descritas en la Figura 4 para llevar a 

cabo la desnaturalización, el alineamiento y la extensión correspondiente.  

Al concluir la PCR, se realizó una electroforesis (65 V por 45 min) en gel de agarosa 

al 2% para comprobar la amplificación de las muestras. Se utilizó 1 µL del buffer de 

carga Sybr green en cada pozo junto con la muestra, con la finalidad de que el buffer 

se acoplara a los ácidos nucleicos emitiendo fluorescencia y permitiendo la 

introducción de la muestra en el pocillo del gel. Hay que resaltar, que en el primer carril 

se colocó la escalera de peso molecular 100 a 1000 pb, con el fin de estimar el tamaño 

de los amplicones presentes en el resto de los pocillos. 

Después de la electroforesis, se realizó la purificación de los amplicones de DNA 

mediante las perlas Agencourt Ampure en el robot Bravo Agilent para eliminar posibles 

contaminantes en las muestras. Esta técnica se basa principalmente en la carga 

negativa de los grupos fosfatos del DNA, lo que permite la unión de esta molécula a 

las perlas; facilitando los lavados con etanol y eventualmente la disolución en agua 

para la obtención del DNA purificado.  Una vez purificados los amplicones, se continuó 

con la cuantificación de los mismos en el fluorómetro Qubit 3.0.  

Una vez que los amplicones fueron purificados y cuantificados, se continuó con una 

segunda PCR en la cual se buscaba la incorporación de códigos de barras 

moleculares en cada producto previamente amplificado, así como la adición de 

secuencias necesarias para la unión de los adaptadores de Ilumina requeridos para 
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el proceso de secuenciación. En concreto, para realizar la PCR se mezclaron los 

amplicones en cuatro conjuntos de veinticuatro muestras cada uno; los cuales 

contenían 25 ng de cada amplicón obtenido en la primera PCR. Posteriormente, a los 

cuatro conjuntos obtenidos se les adicionó un oligo reverse, así como la mezcla de la 

enzima Platinum Taq DNA Pollymerase High Fidelity y el Primer Universal Forward, 

descrita con anterioridad. La placa se tapó y se colocó en el termociclador bajo las 

condiciones descritas para la segunda PCR en la Figura 4. Los amplicones fueron 

purificados y cuantificados siguiendo la metodología antedicha; y finalmente se 

secuenciaron utilizando la plataforma MiSeq 2 × 250 de Illumina ubicada en la Unidad 

de Secuenciación del Instituto Nacional de Medicina Genómica (López et al., 2018). 

En la Figura 4 se ofrece una descripción completa y detallada del procedimiento 

realizado.  
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Figura 4. Metodología para la preparación de librerías 

 

 

Procesamiento de las secuencias de amplicones del gen 16S rRNA 

Para el procesamiento e interpretación de secuencias se utilizó el pipeline Quatitative 

Insight Into Microbial Ecology (QIME v 1.9) (Caporaso et al., 2010). A los datos 

obtenidos se les realizó una demultiplexación y una filtración para eliminar las 

secuencias de baja calidad. Concretamente, las secuencias con un valor de Pared 

<30 fueron eliminadas; por lo que la precisión de las bases nombradas fue del 99.9%, 

es decir un error por cada 1000 bases. Posteriormente, se realizó la asignación 

taxonómica por medio del algoritmo UCLUST de referencia cerrada, donde se utilizó 
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la base de datos GreenGenes v13_08 y el 97% de identidad para la determinación de 

las Unidades Taxonómicas Operacionales (OTU) (Edgar, 2010). Adicionalmente, se 

evaluó la a-diversidad, la cual consiste en la riqueza y los índices de equidad de las 

especies; siendo la riqueza el número de especies por unidad de superficie o por 

muestra y  los índices de equidad la abundancia relativa de las diferentes especies de 

una comunidad. Generalmente, la a-diversidad incluye cuatro parámetros: índice de 

Chao, Shannon y Simpson, así como las especies observadas (Thukral, 2017; Chen, 

2020). Cabe señalar que para fines de este trabajo, la a-diversidad se evaluó  

mediante los índices Shannon y  Chao1. Concretamente, el  índice de Shannon es un 

estimador de riqueza y uniformidad, el cual da mayor peso a la riqueza de las 

especies; mientras que Chao1 es un método no paramétrico para estimar el número 

de especies en una comunidad (Kim et al.,2017). 

Por lo que se refiere a la identificación de enterotipos, esta se realizó de acuerdo con 

la metodología descrita por Arumugam y colaboradores, sin embargo, este algoritmo 

puede ser susceptible a un tamaño de muestra pequeño (Arumugam et al., 2011).  Por 

ello, el análisis se realizó en un total de 200 muestras, donde se incluyó a los individuos 

participantes en este estudio así como una submuestra de otra cohorte de adultos 

mexicanos (León et al., 2018). De manera general, se agruparon las abundancias 

relativas a nivel de género, particularmente se incluyeron los géneros cuya 

abundancia media en todas las muestras fuera superior al 0.01%, usando la distancia 

Jensen-Shannon y el algoritmo de agrupación de medioides en el paquete “cluster”  

en R (Koren et al., 2013).  Asimismo, para determinar el número óptimo de clusters se 

evaluaron los resultados anteriores por medio del índice Calinski-Harabasz. Por 

último, se realizó un análisis entre clases utilizando el paquete "ade4" en R, para 
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identificar los géneros determinantes de los enterotipos, así como para vincular cada 

muestra con su grupo.  

 

Mediciones Ácidos grasos de cadena corta 

Las mediciones de los ácidos grasos de cadena corta se realizaron en una 

subpoblación (n = 47) de nuestra  muestra  original. Estos se midieron a partir de las 

muestras de materia fecal de los individuos participantes por cromatografía de gases, 

en el Instituto Nacional de Ciencias Médicas y Nutrición Salvador Zubirán, siguiendo 

la metodología establecida por Syeda y colaboradores.Concretamente, se 

suspendieron 50 mg de heces en 5 mL de agua y se homogeneizaron para obtener la 

suspensión fecal. El pH de la suspensión se ajustó a 2-3 añadiendo HCl 5M, y luego 

se mantuvo a temperatura ambiente durante 10 minutos con agitación ocasional. La 

suspensión se centrifugó durante 20 minutos a 5000 rpm y se recogió el sobrenadante. 

Al sobrenadante se le introdujo el estándar interno, solución de ácido 2-etilbutírico (1 

mM en ácido fórmico), para finalizar la preparación de la muestra. Se inyectó 1 μl de 

la muestra en un cromatógrafo de gases  Agilent (Agilent Technologies 6850 Serie II, 

Network GC System) con detección de ionización de llama, utilizando la columna DB-

225 ms de Agilent J&W; donde el tiempo de ejecución para cada análisis fue de 17.5 

min. Finalmente, el manejo de los datos obtenidos se realizó con un software 

HPChemStation Plus (A.09.xx, Agilent) (Syeda et al., 2018). 

 

 Análisis Estadístico 

En cuanto al análisis de los datos obtenidos, se utilizaron los programas informáticos 

R Studio v1.2.5033 y SPSS v21. En primer lugar, se evaluó la normalidad de los datos 

por medio de la prueba Kolmogorov-Smirnov. En vista de que los datos no presentaron 
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una distribución normal, se obtuvieron las medianas y los rangos intercuartiles de las 

variables cuantitativas y las proporciones para las variables categóricas. Por otro lado, 

las comparaciones entre los enterotipos se realizaron mediante pruebas no 

paramétricas, particularmente la prueba U Mann-Whitney y  Kruskal-Wallis; mientras 

que  para los datos categóricos se utilizó la prueba Chi cuadrada.  

En cuanto a los análisis exploratorios entre la ingesta habitual de FD y los rasgos 

metabólicos, se realizaron correlaciones parciales de Spearman. Así mismo, las 

correlaciones entre la FD y las variables antropométricas fueron ajustadas por edad y 

sexo, al igual que las correlaciones entre la FD y los valores bioquímicos. Estas 

últimas, fueron además ajustadas por el contenido de grasa corporal, ya que un 

elevado porcentaje de grasa corporal se ha visto asociado con alteraciones 

metabólicas. Se considero significancia estadística cuando P<0.05 
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Resultados  

Descripción de la muestra de estudio 

Un total de 75 adultos mexicanos (17.3% hombres) con una mediana de edad de 39 

años (RI: 34-42) fueron incluidos en este estudio; de los cuales 26.67% tenían bajo 

peso o normopeso y 73.3% presentaban sobrepeso u obesidad. Así mismo, se tenía 

información sobre las características de los individuos, por lo que se realizaron análisis 

descriptivos para caracterizar los datos antropométricos, clínicos y bioquímicos, así 

como el estado nutricio de la población; mismos que se presentan en la Tabla 4. De 

esta manera y de acuerdo a los criterios establecidos por el ATP III, se determinó que 

el 48% de los adultos tenían obesidad abdominal, mientras que el 29.33% presentó 

hipertrigliceridemia y el 6.67% mostró concentración de glucosa en sangre por arriba 

de 110 mg/dL. Así mismo, el 49.33% de los individuos participantes mostraron una 

hipoalfalipoproteinemia, mientras que un 6.67% de la población tenía presión arterial 

elevada. Aunado a las alteraciones metabólicas anteriores, se determinó que el 

32.43% de los adultos participantes tenían síndrome metabólico, es decir, presentaron 

tres o más factores de riesgo. Mientras que el 20.27% de los adultos participantes 

fueron clasificados con resistencia a la insulina. 

Por otro lado, al realizar una estratificación por sexo, se observaron diferencias 

significativas entre hombres y mujeres. Particularmente, algunos datos 

antropométricos presentaron diferencia entre sexo, como el porcentaje de masa libre 

de grasa (P = 0.006) que se encontró más elevado en los hombres, mientras que el 

porcentaje de grasa corporal (P = 0.017) fue mayor en las mujeres. Además, los 

hombres presentaron mayores niveles de transaminasas, AST (P = 0.011), ALT (P = 

4.12x10-4) y GGT (P = 0.004); así como mayores niveles de ácido úrico (P = 3.5x10-5) 
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y creatinina (P = 7.13x10-7) en comparación con los datos bioquímicos reportados para 

las mujeres (Apéndice 2: Tabla 1). 

 

Tabla 4. Resultados antropométricos, clínicos y bioquímicos de los 75 participantes de 

estudio 

 



 51 

 

Descripción de la ingesta habitual de nutrientes  

En cuanto a la evaluación y descripción de la dieta de los participantes, se determinó 

la mediana de la ingesta total de energía y la ingesta habitual de los macronutrientes 

Tabla 5.  De esta forma, la mediana reportada para el porcentaje de carbohidratos 

(52.01%) y de proteína (14.30%) se encontró dentro del rango recomendado para 

adultos 45-65% y 10-35% respectivamente, mientras que la mediana del porcentaje 

de lípidos (33.59 %) se mostró ligeramente por arriba del porcentaje recomendado 20-

35% por la National Academies of Sciences, Engineering and Medicine (NASEM) 

(Lupton et al., 2002). Por otro lado, la mediana del consumo de la FD total fue de 22.77 

g/día (RI: 18.07-28.89) siendo las frutas, las verduras, las leguminosas y los cereales 

las principales fuentes de FD en nuestra población (datos no mostrados). Así mismo, 

la mediana del consumo de fibra soluble e insoluble fue de 6.89 g/día (RI: 5.23-9.69) 

y 12.69 g/día (RI: 9.82-15.38). Llama la atención que solamente el 33.33% de los 

adultos participantes cumplieron con la ingesta adecuada; de los cuales ninguno era 

hombre. Al comparar la ingesta habitual de nutrientes entre sexos, no se encontraron 

diferencias significativas (Apéndice 2: Tabla 2). 
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Tabla 5. Ingesta habitual de nutrientes en la muestra de estudio (n = 75) 

 

 

Relación entre la ingesta de fibra dietaria y los rasgos metabólicos   

Las asociaciones entre la ingesta de los diferentes componentes de FD y los rasgos 

metabólicos se presentan en la Figura 5. Aunque, no se observaron correlaciones 

significativas entre el consumo de FD total y los parámetros metabólicos, la ingesta 

de fibra insoluble presentó una correlación significativa con un menor índice cintura-

cadera (P = 0.034), así como una tendencia hacia una menor concentración de 

insulina y mayor colesterol HDL (P = 0.082) y (P = 0.083) respectivamente. Al igual 

que la fibra insoluble, el consumo de lignina mostró una correlación negativa con el 

índice cintura-cadera (P = 0.008), y como tendencia con los niveles séricos de GGT y 

glucosa. Adicional a las asociaciones descritas, se observó que el consumo de los 

diferentes tipos de FD correlacionó con mayor porcentaje de grasa corporal. Sin 

embargo, la correlación alcanzó significancia estadística únicamente para el consumo 

de hemicelulosa (P = 0.018). 
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Figura 5. Mapa de calor de las correlaciones parciales de spearman entre el 

consumo de FD y los parámetros metabólicos en la muestra de estudio (n=75). 

 

 

Concentración de ácidos grasos de cadena corta  

Considerando la influencia de los AGCC sobre el metabolismo, se determinaron las 

concentraciones de los AGCC en las muestras fecales de los individuos y se evaluó 

su relación con la ingesta de fibra y los parámetros metabólicos. Concretamente, las 

mediciones de AGCC se realizaron en una subpoblación (n = 47) de la muestra 

original Tabla 6, siendo acetato 44.05% (RI:41.22-47.38) el de mayor concentración 

seguido por propionato 34.00 % (RI: 31.48-37.30) y butirato 21.85% (RI: 20.53-24.64) 

respectivamente. Aunado a lo anterior, al comparar la concentración y proporción de 

AGCC en las muestras fecales entre sexos, no se observaron diferencias significativas 

(Apéndice 2: Tabla 3). Sin embargo, al comparar las concentraciones entre los 

individuos con bajo peso y normopeso vs los individuos con sobrepeso u obesidad se 



 54 

observó que los de este último grupo tendían a una mayor concentración fecal de 

propionato y butirato (Apéndice 2: Tabla 4).   

Por otro parte, al realizar las correlaciones parciales entre el consumo de los distintos 

tipos de fibra y las concentraciones de AGCC Figura 6, se observó una correlación 

positiva entre el consumo de celulosa y la concentración de AGCC, aunque para 

propionato no alcanzó significancia (P = 0.28). Llama la atención que, al realizar las 

correlaciones parciales entre las concentraciones de AGCC y el fenotipo  Figura 7, se 

observó una correlación positiva entre la concentración de los AGCC tanto de manera 

individual como en conjunto con el porcentaje de grasa corporal. Específicamente, la 

concentración de acetato y propionato se asoció con mayor adiposidad en los 

individuos (P < 0.05), al igual que la concentración de butirato y los AGCC totales (P 

< 0.01).  

 

Tabla 6. Concentración fecal de los diferentes Acidos grasos de cadena corta 

(AGCC) 
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Figura 6. Mapa de calor de las correlaciones parciales de spearman entre el 

consumo de fibra y la concentración de AGCC en materia fecal. (n=47)  

  

 

Figura 7.  Mapa de calor de las correlaciones parciales de spearman entre la 

concentracion fecal de AGCC y los parámetros metabólicos (n=47). 
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Identificación de los enterotipos  

Con la finalidad de evaluar el efecto de la microbiota intestinal en la relación entre el 

consumo de FD y la salud metabólica, se identificaron los enterotipos microbianos 

intestinales de la población de estudio. De acuerdo con la metodología descrita con 

anterioridad, el índice Calinski-Harabasz sugirió un número óptimo de tres enterotipos 

(Apéndice 2: Figura 1). El taxón predominante en cada enterotipo le otorgó el nombre 

a cada conglomerado; los cuales se encontraban enriquecidos con el género 

Bacteroides, Prevotella y miembros de la familia Ruminococcaceae respectivamente 

(Apéndice 2: Figura 2).  Concretamente, el 36% de nuestra población se clasificó 

dentro del enterotipo Bacteroides y el 36% dentro del enterotipo Prevotella, mientras 

que el 28% pertenecía al enterotipo Ruminococcaceae Figura 8. Al determinar los 

indicadores de la a-diversidad en los diferentes enterotipos, se observó que los 

individuos clasificados dentro del enterotipo Prevotella presentaban una menor 

diversidad según la evaluación del índice de Shannon, en comparación con los 

individuos de los otros dos enterotipos (P < 0.05; Figura 9).  

 

Figura 8. Análisis de coordenadas principales para la identificación de enterotipos en 

la muestra de estudio (n=75) 
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Figura 9. Estimaciones de la diversidad alfa en los enterotipos. 

  

 

 Descripción de la muestra de estudio en cada enterotipo 

Una vez efectuada la estratificación por enterotipos, se realizaron análisis descriptivos 

para caracterizar a la población dentro de cada enterotipo Tabla 7. De esta forma, no 

se observaron diferencias significativas en las variables antropométricas, clínicas o 

bioquímicas entre los tres enterotipos, a excepción de los niveles de ácido úrico sérico 

(P = 0.004). A pesar de lo anterior, en los sujetos del enterotipo Prevotella se distinguió 

un mayor porcentaje de grasa corporal y circunferencia de cadera, sin embargo, la 

diferencia sólo alcanzó significancia estadística frente a los sujetos del enterotipo 

Bacteroides (P = 0.040 ) y (P = 0.022) respectivamente. Finalmente, se mostró que 

los individuos del enterotipo Bacteroides tendían a una mayor concentración de la 

gamma glutamil transferasa (GGT), misma que alcanzó significancia sólo entre los 

enterotipos Bacteroides y Ruminococcaceae. 
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Tabla 7. Resultados antropométricos, clínicos y bioquímicos por enterotipo. 

 

Descripción de la ingesta habitual de nutrientes  en cada enterotipo 

En vista de que cada uno de los enterotipos ha sido asociado con diferentes tipos de 

dietas habituales y vinculados a diferentes condiciones de salud, se comparó la 

ingesta habitual de los diferentes nutrientes. De acuerdo con lo reportado en la Tabla 

8, no se observaron diferencias significativas en la ingesta de los diferentes nutrientes 

ni en las principales fuentes de FD entre los enterotipos. Además, se determinó que 9 

adultos del Enterotipo Bacteroides (33%), 10 adultos del Enterotipo Prevotella 
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(37.04%) y 6 adultos del Enterotipo Ruminococcaceae (28.57%) cumplieron con la 

ingesta adecuada de fibra; por lo que tampoco se observó diferencia significativa (P = 

0.827).  

 

Tabla 8. Ingesta habitual de nutrientes por enterotipo. 

 

 

Relación entre la ingesta de fibra dietaria y los rasgos metabólicos en cada 

enterotipo 

Para verificar si la pertenencia a los diferentes enterotipos podían influir en la 

asociación entre el consumo de FD y el fenotipo metabólico, se realizaron 

correlaciones parciales de Spearman entre el consumo de los diferentes tipos de FD 

y los rasgos metabólicos, en cada uno de los enterotipos identificados Figura 10. 

Consistentemente con lo observado en toda la población, en los individuos del 

enterotipo Prevotella la ingesta total de FD ( P = 0.048) y de hemicelulosa (P = 0.041) 

correlacionó con un mayor porcentaje  de grasa corporal. Así mismo,  el consumo de 

celulosa correlacionó negativamente con el IMC de estos individuos (P = 0.048). 

Además, pudimos determinar que los individuos del enterotipo Prevotella eran los que 

parecían determinar en toda la población la correlación negativa, aunque no 

significativa, entre los diferentes tipos de FD y los marcadores de resistencia a la 
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insulina; ya que en los individuos de los otros enterotipos se observan en su mayoría 

en dirección opuesta Figura 10. Particularmente, hay que resaltar la correlación 

negativa significativa entre la ingesta de hemicelulosa y los niveles de insulina (P = 

0.017),  al igual que la tendencia observada con el HOMA-IR (P = 0.05).  Además de 

lo ya mencionado, la ingesta de hemicelulosa y lignina correlacionó de manera positiva 

con el colesterol HDL y negativamente con  los niveles séricos de ALT, mientras que 

la ingesta de celulosa correlacionó negativamente con los niveles séricos de ALT, 

triglicéridos y con HOMA-IR (P = 0.016), (P = 0.030) y (P = 0.037) respectivamente. 

Por otro lado, los individuos identificados con el enterotipo Bacteroides mostraron una 

correlación positiva entre la ingesta de celulosa y el IMC (P = 0.008), mientras que la 

ingesta de lignina correlacionó negativamente con el índice cintura-cadera (P = 0.012). 

En cuanto a los datos bioquímicos, después de ajustar por adiposidad, la ingesta de 

los diferentes componentes de la FD con excepción de fibra soluble y hemicelulosa, 

presentaron una correlación negativa con los niveles de colesterol LDL (Figura 10). 

De igual forma, el consumo de la FD total y de hemicelulosa correlacionó 

negativamente con los niveles de colesterol total (P = 0.045) y (P = 0.031) 

respectivamente. 

Finalmente, y al igual que lo observado en la población total y de manera particular en 

los individuos del enterotipo Prevotella, los individuos dentro del enterotipo 

Ruminococcaceae presentaron una correlación positiva entre el consumo de 

hemicelulosa y el porcentaje de grasa corporal (P = 0.037), mientras que la fibra 

soluble y la lignina correlacionaron negativamente (P = 0.042, P = 0.024 

respectivamente). Adicionalmente, después de ajustar por porcentaje de grasa 

corporal, la ingesta de celulosa correlacionó negativamente con la presión arterial 

diastólica y los niveles de gamma-glutamil transferasa (Figura 10);  mientras que la 
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ingesta de fibra insoluble correlacionó positivamente con los niveles de triglicéridos en 

sangre (P = 0.031). 

 

Figura 10. Mapa de calor de las correlaciones parciales de spearman entre el 

consumo de FD y los parámetros metabólicos por enterotipo. 

 

 

 Concentración de ácidos grasos de cadena corta en cada enterotipo 

Como se mencionó con anterioridad, los AGCC son metabolitos bacterianos de 

carbohidratos no digeribles que pueden influir en el metabolismo del hospedero por 

medio de diferentes mecanismos.  No obstante, los diferentes enterotipos pueden a 

su vez estar influyendo sobre la producción de los AGCC. Por ello, con la finalidad de 

caracterizar la capacidad de extracción de energía y formación de AGCC, se 
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realizaron comparaciones entre las concentraciones de AGCC en cada enterotipo. Al 

comparar las concentraciones de los AGCC totales entre los tres enterotipos, no se 

observaron diferencias significativas, sin embargo, los individuos del enterotipo 

Prevotella mostraron una tendencia hacia una mayor concentración de AGCC totales 

en comparación con los individuos del enterotipo Bacteroides (P = 0.050). Llama la 

atención que al comparar las concentraciones de los diferentes AGCC, la 

concentración de propionato en los individuos del  enterotipo Prevotella fue 

significativamente mayor (P = 0.035) en comparación con los otros dos enterotipos 

Tabla 9. Así mismo, el enterotipo Prevotella presentó una concentración de acetato 

significativamente mayor en en comparación con la mediana obtenida para el 

enterotipo Bacteroides (P = 0.035).  

 

Tabla 9. Concentración fecal de los diferentes Ácidos grasos de cadena corta 

(AGCC) por enterotipo 

 

 

Para verificar la relación entre la ingesta de los diferentes componentes de la FD y la 

producción de AGCC en cada enterotipo, se realizaron correlaciones parciales de 

Spearman Figura 11. Principalmente, observamos que independientemente del 

enterotipo, el consumo de celulosa correlacionó positivamente con los diferentes 

AGCC, sin embargo, únicamente se alcanzó significancia estadística con la 

concentración de butirato en el enterotipo Bacteroides (P = 0.043) y una tendencia con 
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la concentración de AGCC totales en el enterotipo Ruminococcaceae (P = 0.095). 

Adicionalmente, en este ultimo enterotipo, se observó una asociación positiva entre el 

consumo de los diferentes tipos de FD y la concentración de los AGCC, alcanzando 

significancia estadística solamente entre la fibra soluble y la concentración de butirato 

y AGCC totales (P = 0.033) y (P = 0.049) respectivamente. Cabe mencionar, que no 

se observaron correlaciones significativas entre la ingesta de los diferentes 

componentes de la FD y los AGCC en los individuos clasificados con el enterotipo 

Prevotella.   

 

Figura 11. Mapa de calor de las correlaciones parciales de spearman entre el 

consumo de FD y las concentraciones fecales de AGCC por enterotipo 

 

 

Al realizar las correlaciones entre las concentraciones de AGCC y los parámetros 

metabólicos en cada enterotipo Figura 12, pudimos observar que la concentración 

total de AGCC correlacionó de manera positiva con el porcentaje de grasa en los 

individuos clasificados dentro de los enterotipos Bacteroides y Prevotella. 

Particularmente, solo se alcanzó significancia estadística entre la concentración de 

AGCC totales y el porcentaje de grasa corporal (P = 0.03) en este último enterotipo. 

Sin embargo, la concentración de AGCC totales mostró una tendencia positiva con el 
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porcentaje de grasa corporal  (P = 0.069) en los individuos del enterotipo Bacteroides. 

Lo anterior se distingue de los individuos clasificados con el  enterotipo 

Ruminococcaceae donde, a pesar de no ser significativa, se observó una correlación 

negativa entre los AGCC y el porcentaje de grasa corporal; así como una tendencia 

hacia un menor índice cintura-cadera en presencia de una mayor concentración de 

AGCC totales (P = 0.066). Fuera de los datos antropométricos, no se encontraron 

asociaciones significativas entre las concentraciones fecales de AGCC y los 

parámetros clínicos o bioquímicos en los enterotipos identificados.  

 

Figura 12. Mapa de calor de las correlaciones parciales de spearman entre las 

concentraciones fecla de AGCC y los parámetros  metabólicos por enterotipo 
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Discusión 

El propósito de este trabajo consistió en evaluar la influencia de los enterotipos, en la 

relación entre la ingesta de fibra dietaria y el perfil metabólico de adultos mexicanos. 

Por ello, con la finalidad de observar la influencia de los perfiles microbianos 

intestinales, los adultos participantes fueron estratificados según los enterotipos 

identificados Figura 8. Curiosamente, observamos tanto asociaciones independientes 

del enterotipo Figura 5, como asociaciones diferenciales entre el consumo de FD y 

los rasgos metabólicos en los distintos enterotipos Figura 10.  Principalmente, en este 

estudio mostramos que a pesar de los niveles de adiposidad e incluso con baja ingesta 

de FD, los individuos del enterotipo Prevotella presentan una correlación inversa entre 

el consumo de FD y los marcadores de resistencia a la insulina; así como con los 

niveles séricos de ALT y AST. Cabe resaltar, que en los miembros de los otros 

enterotipos, estas asociaciones se observaron en su mayoría en la dirección opuesta, 

aunque no fueron significativas.  

En primer lugar y con la finalidad de determinar la asociación entre los componentes 

de la fibra dietaria y los parámetros metabólicos, observamos que solamente un tercio 

de los adultos participantes cumplieron con la ingesta adecuada de FD Tabla 5. Esto 

es consistente con la tendencia mundial en donde a pesar de las recomendaciones, 

la ingesta de FD en adultos sigue siendo baja, normalmente inferior a 20 g al día (Gill 

et al.,2020). Llama la atención que, a pesar de que diferentes estudios han vinculado 

a los enterotipos con diferentes tipos de dietas, el consumo de FD no fue diferente 

entre los grupos manteniendo el porcentaje de adultos que cumplían con la ingesta 

adecuada de FD alrededor del 30% en cada enterotipo Tabla 8. La diferencia entre el 

presente estudio y los reportes previos puede estar relacionada con que  la mayoría 

de los estudios han comparado muestras de diferentes regiones y preferencias 
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dietarias, en las que también podrían influir otros factores ambientales o genéticos 

(Wu et al., 2011;  Christensen et al., 2018;  Precup y Vodnar, 2019); lo cual difiere con 

las características de nuestra muestra de estudio. Además, aunque en menor 

cantidad,  también existen reportes donde el consumo de macronutrientes no muestra 

diferencia entre enterotipos. Esto puede estar atribuido a patrones dietarios similares 

y a que la población de estudio procede de la misma región, consistente con lo 

observado en el presente estudio(Lim et al., 2014).   

A pesar de no observar diferencias en el consumo de FD entre los enterotipos y que 

solamente una tercera parte de nuestra población cumplía con la ingesta adecuada, 

se observaron correlaciones entre el consumo de FD y los parámetros metabolicos. 

Lo anterior coincide con estudios previos que muestran que una ingesta de al menos 

7 g de FD al día puede reducir significativamente el riesgo de enfermedades 

cardiovasculares, cáncer colorrectal y diabetes (Gill et al.,2020). Particularmente, en 

nuestro estudio se observó una asociación negativa entre el consumo de fibra dietética 

insoluble, y lignina con el índice cintura cadera Figura 5. El índice cintura cadera es 

una relación que evalúa la distribución de la grasa corporal; por lo que puede sugerir 

la presencia de obesidad ginoide (periférica) u obesidad androide (abdominal). Esta 

última, se ha asociado con mayor grasa visceral lo que representa mayor riesgo de 

presentar enfermedades cardiovasculares, hipertensión, resistencia a la insulina y 

diabetes tipo 2 (Hernández et al., 2018). En comparación con la adiposidad periférica, 

la grasa visceral es más sensible a los estímulos lipolíticos, y produce más citoquinas 

proinflamatorias, lo que ejerce un mayor riesgo de desarrollar anomalías 

aterotrombóticas e inflamatorias asociadas al síndrome metabólico. También se ha 

comprobado que el tejido adiposo visceral tiene mayor contacto con los órganos 

vitales, afectando su funcionamiento (Fu et al., 2014; Hernández et al., 2018). Por ello, 
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la correlación observada en nuestros individuos podría sugerir un efecto favorable del 

consumo de FD, sobre la distribución de grasa corporal misma que es congruente con 

otros estudios a gran escala (Lairon et al., 2005). 

No obstante lo anterior, nuestra población presentó una asociación positiva entre la 

ingesta de los diferentes tipos de fibra y el porcentaje de grasa corporal, alcanzando 

significancia solo con la ingesta de hemicelulosa (Figura 5). Hay que resaltar, que de 

acuerdo con lo presentado en las Figuras 6 y 7, el consumo de algunos tipos de fibra 

se asoció con mayor concentración fecal de AGCC y estos a su vez se asociaron con 

mayor adiposidad. Se ha reportado que los AGCC se producen predominantemente 

por la fermentación bacteriana de carbohidratos no digeribles, como la FD, siendo 

acetato, propionato y butirato los principales productos. Estos metabolitos se han visto 

involucrados en la síntesis de lípidos y glucosa, representando una fuente adicional 

de energía de hasta el 10% de las calorías totales de los individuos (Sanz y Santacruz 

2008; Goffredo et al., 2016; Gill et al.,2020); lo que podría explicar los reportes previos 

en humanos donde las personas con sobrepeso u obesidad presentan niveles más 

altos de AGCC en comparación con sus contrapartes delgados; mismo que es 

consistente con el presente estudio (Apéndice 2: Tabla 4) (Goffredo et al., 2016). 

Llama la atención que al realizar la estratificación por enterotipos, la asociación entre 

el consumo de los diferentes componentes de la FD y el porcentaje de grasa corporal 

se mantuvo positiva únicamente en los enterotipos Bacteroides y Prevotella Figura 

10. De igual manera, la asociación entre los AGCC y el porcentaje de grasa se 

mantuvo positiva solo en estos dos enterotipos Figura 12.  De acuerdo con la 

literatura, y consistente con nuestros resultados todos los enterotipos se han descrito 

como fermentadores de FD y productores de AGCC (Chen et al., 2017). No obstante, 

los individuos del enterotipo Ruminococcaceae no presentaron un mayor porcentaje 
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de grasa ante un mayor consumo de los diferentes tipos de FD, con excepción de la 

hemicelulosa Figura 10. Los AGCC posterior a su absorción intestinal pueden servir 

como fuente de energía. Sin embargo, algunos estudios han sugerido que la absorción 

de los AGCC puede variar entre individuos (Goffredo et al., 2016). Por lo que 

podríamos especular que las correlaciones contrarias observadas en los individuos 

del enterotipo Ruminococcaceae podrían deberse a una menor absorción de los 

AGCC producidos; lo cual impiden que estos funcionen como fuente de energía. 

Aunque tambien podría estar asociado con otros mecanismos poco investigados, 

donde interviene la diversidad o la motilidad de los individuos (Menni et al., 2017; 

Müller et al., 2019; Noh et al., 2021). Cabe señalar que, independientemente de la 

asociación entre el porcentaje de grasa y los AGCC, en todos los enterotipos, la fuente 

de FD  para la producción de estos metabolitos parece corresponder mayormente con 

la ingesta de celulosa (Figura 6 y 11). Consistente con lo reportado con anterioridad, 

la celulosa consumida puede ser fermentada por la MI en un rango del 20-80%; lo cual 

podría explicar la correlacion observada entre la ingesta de celulosa y la mayor 

concentración de AGCC (Mudgil y Barak., 2013; Cuervo et al., 2013).  

En cuanto al perfil bioquímico, y tomando en cuenta a toda la población en conjunto, 

los adultos participantes mostraron una correlación negativa entre los diferentes tipos 

de FD y los marcadores de resistencia a la insulina (Figura 5). A pesar de que las 

correlaciones no fueron significativas, se observó una tendencia entre la fibra insoluble 

y la insulina en suero. Al realizar la estratificación por enterotipos, pudimos determinar 

que los individuos del enterotipo Prevotella eran los que determinaban dichas 

asociaciones en toda la población, ya que en los individuos de los otros enterotipos 

estas asociaciones en su mayoría se observan en dirección opuesta. Específicamente 

y conforme a la hipótesis planteada, en los individuos clasificados dentro del enterotipo 
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Prevotella el mayor consumo de fibra se relacionó con un mejor perfil metabólico; 

caracterizado por la asociación negativa  entre los los diferentes componentes de la 

FD y los marcadores de la resistencia a la insulina Figura 10. Lo anterior además es 

consistente con el resultado previamente obtenido en población infantil (Martínez, 

2020). Aunque los géneros Prevotella y Bacteroides son fermentadores de fibra 

dietética, un estudio in vitro demostró que el predominio de Prevotella en una muestra 

fecal humana producía mayores cantidades de AGCC totales a partir de diferentes 

estructuras de fibras, especialmente propionato, en comparación con la fermentación 

de la muestra enriquecida con Bacteroides (Chen et al., 2017). A pesar de que 

nuestros resultados no muestran una asociación entre el consumo de FD y la 

concentración fecal de propionato en el enterotipo Prevotella; la mayor concentración 

de propionato observada en este enterotipo en comparación con la de los otros 

enterotipos (Tabla 9) es consistente con el estudio in vitro. Llama la atención que se 

ha reportado, que el propionato puede servir como sustrato intestinal para activar un 

circuito neuronal intestinal y así aumentar la sensibilidad a la insulina y la tolerancia a 

la glucosa. (De Vadder et al 2014; Chen et al., 2017; Hjorth et al., 2018; Hjorth et al., 

2019). A pesar de lo anterior, al realizar las correlaciones parciales entre los AGCC y 

los parámetros metabólicos por enterotipo Figura 12,  no se observaron asociaciones 

que pudieran sugerir que los AGCC son los responsables del mejor perfil metabólico 

de los individuos Prevotella en nuestra población de estudio. 

Aún con lo anterior, no debemos descartar la producción de AGCC como posible 

mecanismo; ya que aunque los AGCC fecales se utilizan habitualmente como 

indicador de la fermentación microbiana, es posible que los AGCC fecales no reflejen 

con exactitud la fermentación colónica in vivo. Lo anterior se debe a que 

aproximadamente el 95% de los AGCC colónicos se absorben y sólo el 5% restante 
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se excreta en las heces (Cuervo et al., 2013 ; Müller et al., 2019). Aunado a lo anterior, 

un estudio reciente reportó que los AGCC circulantes están más directamente 

relacionados con la salud metabólica que los AGCC fecales (Müller et al., 2019). Por 

ello, sería interesante medir la concentración de AGCC en suero para evaluar la 

relación entre estos metabolitos y los marcadores de la resistencia a la insulina; y 

sugerir si el efecto observado en los individuos Prevotella está mediado por los AGCC, 

particularmente por el propionato. Es importante señalar que otros mecanismos más 

allá de la señalización de los AGCC también pueden estar implicados en la asociación 

entre la ingesta de fibra dietética y los rasgos metabólicos; aunque aún se encuentran 

siendo estudiados, a continuación se describen otros posibles mecanismos.  

•  Microbiota intestinal, fibra y motilidad intestinal 

El tiempo de tránsito intestinal es un factor importante que tiene una relación bilateral 

con la microbiota intestinal. Se ha reportado, que el tránsito intestinal regula la 

disponibilidad de agua y nutrientes, así como la tasa de lavado lumínico; lo cual afecta 

la composición y la funcionalidad de la microbiota intestinal. En sentido opuesto la 

microbiota intestinal mediante metabolitos como los lipopolisacáridos, los ácidos 

biliares secundarios y el metano pueden afectar la motilidad intestinal por vías 

neuronales y humorales (Müller et al.,2018). De acuerdo con la literatura, la escala 

Bristol se ha propuesto como un indicador de la tasa de tránsito colónico, ya que 

clasifica las heces humanas en siete categorías de consistencia, de muy firmes a 

blandas.  Las puntuaciones bajas de la escala Bristol corresponden a las heces firmes 

y se asocian con un tránsito colónico lento, mientras que  las puntuaciones altas 

corresponden a las heces blandas e indican un tránsito normal o rápido ( Vandeputte 

et al., 2016; Müller et al., 2018). De manera particular, se ha reportado que este 

indicador presenta diferencias entre los enterotipos. Por un lado, se ha descrito que 
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los individuos del enterotipo Prevotella presentan heces blandas; lo cual es 

característico de un tiempo de tránsito intestinal menor. Mientras que las heces de los 

sujetos del enterotipo Ruminoccocaceae y Bacteroides son más duras, característico 

de un tiempo de tránsito intestinal mayor (Vandeputte et al., 2016). Con esto en mente, 

se ha visto que el tránsito colónico lento provoca un agotamiento de los carbohidratos 

indigeribles , en vista de que son el sustrato preferido para la fermenación bacteriana;  

lo cual puede generar que las bacterias pasen a la fermentación de proteínas (Roager 

et al., 2016). En otras palabras, el tránsito lento puede ir acompañado de un cambio 

en el metabolismo energético microbiano propiciando la fermentación de proteínas. 

Esto puede dar lugar a un aumento de los metabolitos potencialmente perjudiciales 

para la salud metabólica como los ácidos grasos de cadena ramificada, amoniaco y 

los derivados aromáticos de los aminoácidos (Roager et al., 2016). Especialmente, se 

ha reportado que la producción de propionato de imidazol, un metabolito del 

aminoácido esencial histidina está asociada con la resistencia a la insulina y la 

presencia de diabetes tipo 2. Llama la atención que la producción de dicho metabolito, 

no está asociado con la ingesta de histidina, sino con las dietas reducidas en FD y 

altas en grasas saturadas, así como con la presencia de un microbioma alterado 

(Molinaro et al., 2020). Aunado a esto, reportes previos sugieren que el enterotipo 

Prevotella parece no tener aumentados los niveles séricos de propionato de imidazol 

en comparacion con otros enterotipos como Bacteroides; el cual se  ha visto asociado 

con mayores niveles de este metabolito y vinculado con pacientes con diabetes tipo 2 

(Hjorth et al., 2019; Molinaro et al., 2020). Lo anterior,  podría sugerir una menor 

producción de metabolitos potencialmente perjudiciales por parte de los individuos 

Prevotella, como el propionato de imidazol, otorgándoles un mejor perfil metabólico. 

• Microbiota intestinal y utilización de estructuras relacionadas con la FD 
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No  hay que perder de vista que las asociaciones negativas observadas con los 

marcadores de resistencia a la insulina, en el enterotipo Prevotella, fueron 

principalmente con los tipos de fibra insoluble y hemicelulosa Figura 10. Lo anterior, 

llama la atención debido a que éstas se describen como menos fermentables, viscosas 

y con menor capacidad de formación de gel que las fibras solubles (Hernández, 2010; 

Mudgil, 2017; Christensen et al., 2018); lo que lleva a suponer que mecanismos poco 

investigados donde influye la MI y su microambiente tienen un papel importante en las 

asociaciones observadas. En este sentido, diferentes estudios han reportado que el 

consumo de alimentos ricos en fibras insolubles como los granos integrales y los 

cereales pueden mejorar la resistencia a la insulina y reducir el riesgo de desarrollar 

diabetes tipo 2 (Weickert & Pfeiffer, 2018). Llama la atención que estos estudios, 

también han observado  beneficios metabólicos en el enterotipo Prevotella ante una 

dieta rica en fibra y granos enteros (Christensen et al., 2019). Lo anterior podría 

deberse a que los sujetos con predominio de Prevotella tienen un mayor potencial de 

degradación de fibra en comparación con los otros enterotipos (Chen et al., 2017).  

Particularmente, el enterotipo Prevotella se ha vinculado con  enzimas de escisión, 

como hidrolasas, las cuales son aptas para degradar una amplia variedad de 

polisacáridos vegetales complejos (Payling et al., 2020); mismas que podrían estar 

liberando o facilitando la utilización de diferentes estructuras que se encuentran 

interactuando con la FD, como los polifenoles (Gutiérrez et al., 2021). Los polifenoles 

son compuestos naturales que se encuentran en las plantas y alimentos como las 

frutas, las verduras, los cereales, el té, el café y el vino. Principalmente, se han visto 

relacionados con tipos de fibra insolubles y esterificados con los arabinoxilanos 

presentes en la pared celular de los granos (Çelik y Gökmen, 2014).Se ha estimado 

que solamente entre el 5-10% de los polifenoles consumidos son absorbidos en el 
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intestino delgado, y el resto puede llegar al intestino grueso junto con la FD y 

eventualmente ser utilizados por la MI (Çelik y Gökmen, 2014; Cardona et al., 2013). 

Aunado a lo anterior, los polifenoles se han vinculado con efectos saludables como 

protección contra los trastornos gastrointestinales, reducción del colesterol sérico,  

propiedades antidiabéticas, entre otros (Cardona et al., 2013).  De manera específica, 

polifenoles como el ácido ferúlico,  principal polifenol presente en los cereales y 

algunas frutas, se han asociado con un efecto protector del intestino y con la 

capacidad de mejorar la resistencia a la insulina por medio de interacciones con la MI 

o aumentando la señalización de la insulina y el transporte de glucosa en las células 

del músculo esquelético (Paquette et al., 2017). A pesar de que más estudios son 

necesarios, lo anterior nos lleva a sugerir que, los individuos con enterotipo Prevotella 

están siendo favorecidos ante el consumo de los diferentes tipos de fibra insoluble 

gracias al potencial de degradación de su MI; el cual permite la utilización de 

estructuras asociadas con la FD, como los polifenoles, los cuales  brindan un mejor 

perfil metabólico a los individuos con este enterotipo. 

Finalmente, en otro orden de ideas e independiente de la hipótesis planteada, 

observamos que los individuos del enterotipo Bacteroides presentaron una asociación 

negativa, entre el consumo de los diferentes tipos de FD y los niveles de colesterol 

total y LDL, que en los otros dos enterotipos fueron en su mayoría en sentido opuesto 

Figura 10. A este respecto y a pesar de que la interacción entre la fibra, los enterotipos 

y el colesterol en sangre ha sido poco estudiada, podemos sugerir que esta correlación 

está relacionada con el metabolismo de los ácidos biliares. Los ácidos biliares son 

moléculas anfipáticas que desempeñan un papel importante para la digestión y la 

absorción de lípidos, así como para la captación de colesterol y vitaminas liposolubles. 

Además, actúan como moléculas de señalización en varios procesos metabólicos 
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y  tienen la capacidad de unirse a la FD para ser eliminados del organismo y con ello 

reducir los niveles de colesterol en sangre. (Long et al., 2017; Sing et al., 2019). Llama 

la atención, que el metabolismo y con ello la señalización de los ácidos biliares puede 

estar influida por la MI. Concretamente, se ha relacionado al enterotipo Bacteroides 

con una mayor abundancia de genes implicados en el metabolismo de los ácidos 

biliares (Gu et al., 2017); por lo que se podría sugerir que los individuos del enterotipo 

Bacteroides presentan menores niveles de colesterol total y LDL gracias a los genes 

implicados en el metabolismo de los ácidos biliares, sin embargo, más estudios son 

necesarios para establecer el mecanismo de la asociación observada entre el 

consumo de FD y  los niveles de colesterol total y LDL. 

 

Conclusiones 

Los resultados del presente estudio mostraron que en toda la población la ingesta de 

FD está relacionada con un menor índice de cintura cadera, sin embargo, también con 

un mayor porcentaje de grasa corporal aparentemente impulsado por la producción 

de AGCC. A nivel de enterotipos, a pesar de los niveles de adiposidad e incluso con 

baja ingesta de FD, solo los individuos del enterotipo Prevotella presentaron menor 

resistencia a la insulina y en general un mejor perfil metabólico al consumir más fibra 

insoluble lo cual parece no estar asociado con una producción diferencial de AGCC. 

Finalmente, nuestro estudio aporta pruebas de que la estratificación por enterotipos 

podría ser una estrategia para la nutrición personalizada en adultos de población 

mexicana. 
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Perspectivas 

De acuerdo con lo reportado en el presente trabajo, se propone como perspectiva la 

medición de los AGCC en suero con la finalidad de  evaluar la relación entre estos 

metabolitos y los marcadores de la resistencia a la insulina; y eventualmente sugerir 

si el efecto observado en los individuos Prevotella está mediado por los AGCC, 

particularmente por el propionato. Adicionalmente, se considera relevante la medición 

de los ácidos biliares para poder determinar si los niveles reducidos de colesterol total 

y LDL observados en el enterotipo Bacteroides, están vinculados con el mecanismo 

de estos metabolitos.  
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Apéndice 

Apéndice 1. Metodología extracción DNA Power Fecal DNA kit 

Por medio del Power Fecal DNA kit se realizó la purificación rápida del DNA genómico 

de las heces de los participantes, con la finalidad de eliminar las sustancias inhibidoras 

que se encuentran habitualmente en las heces, como los polisacáridos, los 

compuestos hemo y las sales biliares (QIAGEN, Agosto 2017). El procedimiento 

experimental se realizó conforme a las instrucciones del fabricante Figura 1. Primero, 

se pesaron 250 mg de materia fecal, muestra que se colocó en un tubo con perlas 

para la posterior adición de  750 µL de solución buffer Powerbead. El tubo fue 

sometido a un ligero vortex y se continuó con la adición de 60 ml de solución C1, 

detergente aniónico el cual rompe los ácidos grasos y los lípidos de la membrana 

celular. El tubo se mezcló en en el FastPrep-24 y fue incubado a 65ºC por 10 minutos 

para favorecer la lisis celular por efecto mecánico y por el aumento de reacciones 

químicas. Una vez que se realizó la lisis celular, se transfirió el sobrenadante a un 

nuevo tubo al cual se le adiciona 250 µL de la solución C2 y se centrifugó. Después, 

600 µL del sobrenadante fueron transferidos a un nuevo tubo y se le añadió 200 µL 

de la solución C3. Cabe señalar que con ayuda de las soluciones C2 y C3 se logró la 

precipitación de la materia orgánica e inorgánica, para poder separar al DNA. Aunado 

a lo anterior y con la finalidad de aumentar la pureza de la extracción, se transfirieron 

750 µL del sobrenadante a un nuevo tubo y  se le  adiciona 1200 ml de solución salina 

C4, la cual buscaba aumentar la unión del DNA al sílice de la columna separando 

materia orgánica e inorgánica que pudiera seguir presente.  Después de los lavados, 

se adicionaron 500 µL de solución C5 de etanol, misma que permitió limpiar el DNA  ya 

que elimina los restos de sal y otros contaminantes que son solubles en esta solución. 
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Finalmente, el tubo se centrifugó para eliminar los residuos de la solución C5 y se 

adicionaron 50 µL de solución C6, que funciona como buffer, para separar el DNA de 

la columna de sílica. 

Figura 1. Metodología para la extracción del DNA de muestras fecales 

 

PowerFecal® DNA Isolation Kit Instruction Manual 
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Apéndice 2. Tablas y figuras complementarias  

 

Tabla 1. Datos descriptivos para la caracterización de la muestra de estudio, 

comparación entre hombres y mujeres.

 

 



 79 

Tabla 2. Ingesta habitual de nutrientes en la muestra de estudio, comparación entre 

hombres y mujeres.

 

 

Tabla 3. Concentración de los AGCC en muestras fecales por sexo 

 

 

Tabla 4. Concentración de los AGCC en muestras fecales por estados nutricios 
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Figura 1.  Indice Calinski-Harabasz para la identificacion optima del número de 

clusters o enterotipos. 

 

 

Figura 2. Porcentaje de abundancia relativa de los generos que determinan a los 

enterotipos 
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