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RESUMEN

Introduccién: Los estudios que se ha venido realizando sobre la microbiota intestinal, se ha
encontrado patobiontes asociados a muchas enfermedades, como la obesidad, la enfermedad
de intestino irritable; también se detecta que una composicion equilibrada de la microbiota
intestinal puede conferir beneficiosos al huésped, ademas se encuentra que el ecosistema
microbiano puede ser modificado por muchos factores ambientales, como la dieta. Objetivo
general: Determinar los efectos de los patrones dietéticos y nutricionales entre los
vegetarianos y omnivoros sobre la microbiota intestinal. Metodologia: Se llevo a cabo una
revision sistematica. La investigacion es de caracter cualitativo, tipo correlacional, la unidad
de estudio son los articulos incluidos para el analisis de resultados. La poblacion son los
resultados obtenidos tras la busqueda bibliografica que es un total de 3408 articulos
buscados en 7 bases de datos que, mediante los criterios de inclusion, se obtiene 11 estudios
incluidos para el analisis. Resultados y discusion: Los estudios incluidos presentan
resultados consistentes, en el que la mayoria de los participantes son adultos sanos, que
consumen dieta omnivora, caracterizada por mayor ingesta energética y proteina animal, y
dieta vegetariana a corto y largo plazo, caracterizada por una ingesta alta en fibra y proteina
vegetal. Se identifica en la composicion microbiana de la mayoria de los participantes, la
presencia de los filos Firmicutes y Bacteroidetes, de las cuales se derivan los géneros
Bacteroides con mayor abundancia en los omnivoros y Prevotella, que predomina en la dieta
vegetariana. Conclusiones: Se concluye que los patrones dietéticos y nutricionales
vegetarianas y omnivoras influyen sobre la composicion de la microbiota intestinal, dado
que aportan los nutrientes que favorecen el crecimiento de ciertas bacterias intestinales.

Palabras Claves: microbiota intestinal, flora intestinal, bacteria intestinal, vegetariana,

vegana, lacto-ovo vegetariana, omnivora



ABSTRACT

Introduction: The studies that have been carried out on the intestinal microbiota have found
pathobionts associated with many diseases, such as obesity, irritable bowel disease; It is also
found that a balanced composition of the intestinal microbiota can confer benefits on the
host, in addition it is found that the microbial ecosystem can be modified by many factors,
such as diet. General Objective: To determine the effects of dietary and nutritional patterns
among vegetarians and omnivores on the intestinal microbiota. Methodology: A systematic
review was carried out. The research is qualitative, correlational, the unit of study is the
articles included for the analysis of results. The population is the results obtained after the
bibliographic search, which is a total of 3408 articles searched in 7 databases that, through
the inclusion criteria, obtained 11 studies included for the analysis. Results and discussion:
The included studies present consistent results, in which most of the participants are healthy
adults, who consume an omnivorous diet, characterized by higher energy intake and animal
protein, and a vegetarian diet in the short and long term, characterized by a high in fiber and
vegetable protein. The presence of the Firmicutes and Bacteroidetes phyla is identified in
the microbial composition of most of the participants, from which the Bacteroides genera
are derived with greater abundance in omnivores and Prevotella, which predominates in the
vegetarian diet. Conclusions: It is concluded that vegetarian and omnivorous dietary and
nutritional patterns influence the composition of the intestinal microbiota, since they provide
the nutrients that favor the growth of certain intestinal bacteria.

Key Words: gut microbiota, gut flora, gut bacteria, vegetarian, vegan, lacto-ovo vegetarian,

omnivorous, omnivores



CAPITULO I:

PROBLEMA DE INVESTIGACION



1.1. PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA

En esta seccion se describe brevemente acerca de los antecedentes de los estudios sobre la

microbiota intestinal y su asociacion con los factores dietéticos vegetarianos y omnivoros a

nivel internacional y nacional, luego se presenta la delimitacion del problema y la

justificacion de la investigacion.

1.1.1. Antecedentes del problema

1.1.1.1. Estudios internacionales

Desde hace muchos afos se ha venido estudiando sobre el microbioma humano, con el fin

de esclarecer la diversidad, composicion y funcion de la microbiota en el organismo humano.

Asi, el proyecto europeo MetaHIT (Metagenomics of the Human Intestinal Tract) y el

Proyecto Microbiano Humano (HMP, del inglés Human Microbiome Project) americano han

contribuido a la disponibilidad del catdlogo de genes de referencia, lo que facilita el estudio

del microbioma intestinal humano mediante la metagenémica (W.-L. Wang et al., 2015).

Como parte del proyecto MetaHIT, se lleva a cabo una secuenciacion profunda del 4cido

desoxirribonucleico (ADN) fecal total de una cohorte de 124 individuos sanos, con

sobrepeso y obesidad de Europa, asi como pacientes con enfermedad inflamatoria intestinal

(EID) de Dinamarca y Espafa, para establecer un catdlogo de genes microbianos intestinales

humanos; donde se halla al menos 160 especies bacterianas en cada individuo de la muestra

y se identifica 75 especies comunes a >50% de los individuos y 54 especies comunes a >90%



(Qin et al., 2010). En otro estudio se realiza la caracterizacion de la ecologia de las

comunidades microbianas asociadas a los humanos, en el que se incluye tanto el gen

marcador como los datos metagendmicos de 242 adultos sanos (129 hombres y 113 mujeres),

del cual, se muestrea 18 habitats corporales de mujeres y 15 habitats de hombres, tales como

la cavidad bucal y orofaringe, piel, colon y hébitats vaginales; de estos sitios corporales se

encuentra mayor diversidad en las comunidades bucales y de heces, mientras que los sitios

vaginales albergan comunidades simples (Huttenhower et al., 2012).

Adicionalmente, en otro estudio se evalua la relacion entre el indice de masa corporal (IMC)

y la composicion taxonémica del microbioma intestinal en el conjunto de datos de HMP y

MetaHIT, resultando en una asociacion negativa entre el IMC y la composicion a nivel de

filo, asimismo no se halla relacion entre la riqueza bacteriana y la obesidad, lo que contradice

con otros estudios; por lo que los autores sugieren que no existe una firma taxondmica

simple de obesidad en el microbioma intestinal y la necesidad de realizar mas

investigaciones metagenomicas funcionales adicionales y trabajos epidemioldgicos para

estimar la proporcion de obesidad humana atribuible a factores microbianos (Finucane et al.,

2014).

Recientemente, el HMP desarrolla su segunda fase, el HMP Integrativo iIHMP o HMP2), la

cual explora la interaccion huésped-microbioma, incluida la inmunidad, el metabolismo y la

actividad molecular dindmica, para obtener una vision mas holistica de las interacciones
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huésped-microbio a lo largo del tiempo (The Integrative HMP Research Network

Consortium, 2019). Ademas, en un estudio actual que recopila, compila y analiza genomas

de un conjunto de datos del microbioma intestinal humano para generar catdlogos de

Genoma Gastrointestinal Humano Unificado (UHGG, del inglés, Unified Human

Gastrointestinal Genome) y Proteina Gastrointestinales Humanas Unificadas (UHGP, del

inglés Unified Human Gastrointestinal Protein), se obtuvo un total de 204.938 genomas no

redundantes de 31 paises en seis continentes y 170.602.708 genes (Almeida et al., 2021).

A raiz de los estudios realizados hasta ahora, se evidencia la presencia de billones de células

microbianas en el cuerpo humano, con mayor densidad en el compartimiento intestinal, que

en conjunto forman una comunidad microbiana compleja conocida como microbiota

intestinal (Gerritsen et al., 2011; Milani et al., 2017). Las interacciones reciprocas entre

bacterias y células intestinales han evolucionado conjuntamente logrando una relacion

simbidtica que cohabitan en nuestro cuerpo, donde las bacterias entéricas evolucionaron para

vivir en nichos ecoldgicos especializados del tracto gastrointestinal y los mamiferos

evolucionan para sobrevivir a la exposicion constante a bacterias dafiinas y utiles (Linares

et al., 2015; Sartor & Wu, 2017).

Los patobiontes son microorganismos potencialmente dafiinos que generalmente se

mantienen en niveles bajos dentro de un intestino sano y no causan problemas en huéspedes

inmunocompetentes; pero la expansion de estos patobiontes, incluyendo la pérdida de
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organismos beneficiosos o comensales y de diversidad microbiana general, llegan a causar

disbiosis, que tiene un impacto en cascada sobre el sistema inmunoldgico y permite la

aparicion y brote de patogenos (Berg et al., 2020; Petersen & Round, 2014).

Se halla que la composicion equilibrada de la microbiota intestinal confiere beneficios al

huésped, sin embargo, el microbioma puede ser perturbado por afecciones patologicas que

se relaciona con la disbiosis, como la obesidad, la enfermedad inflamatoria intestinal (EII),

la diabetes y las enfermedades cardiovasculares (Jang et al., 2017; The Integrative HMP

Research Network Consortium, 2019). La patogenia de la EII se asocia con la alteracion de

la microbiota intestinal debido a la reduccion de la diversidad bacteriana y cambios de

composicion de las especies microbianas, que incluye la expansion de los grupos

inflamatorios (como Proteobacteria, Escherichia coli) y la disminucion de los grupos

protectores (como Firmicutes, Lactobacillus) (Marchesi et al., 2016; Sartor & Wu, 2017;

Zheng et al., 2020). Mientras que se ha observado a nivel de filo el aumento de Firmicutes

y disminucioén de Bacteroidetes en pacientes con sindrome de intestino irritable (SII) en

comparacion con el grupo control sano (Labus et al., 2017). Asimismo, se halla que los

pacientes con mayor riesgo de obesidad presentan aumento en Prevotella y, disminucion de

Bacteroides y Ruminococcaceae (Jang et al., 2017).

A pesar de que algunas bacterias pueden causar enfermedades, otras juegan un papel

beneficioso en la salud humana a través de una variedad de funciones fisioldgicas, que
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influyen en el desarrollo de componentes humorales del sistema inmunoldgico, actividad

metabolica, producciéon de factores antiinflamatorios, compuestos analgésicos,

antioxidantes y vitaminas para proteger y nutrir el cuerpo (Linares et al., 2015; Shetty et al.,

2013; Thursby & Juge, 2017).

Ademas de las patologias, la composicion de la microbiota intestinal es determinada e

influenciada por multiples factores, como el uso de antibidtico y la dieta; estos factores

externos llegan a alterar la estructura de la comunidad microbiana, conduciendo a la pérdida

de organismos beneficiosos para el huésped y el crecimiento excesivo de patobiontes

(Clemente etal., 2012; Petersen & Round, 2014; H. Wang etal.,, 2018). Multiples

componentes dietéticos pueden impactar en la flora residente, generando disbiosis,

disminuyendo o dafiando la capa mucosa, aumentando la permeabilidad intestinal o la

capacidad de la microbiota patoldgica para adherirse a las células epiteliales o translocarse

a través de la barrera epitelial (Forbes et al., 2017). Los estudios epidemiolédgicos indican

que la adopcion de una dieta occidental (baja en frutas y verduras, rica en grasas, acidos

grasos n-6, carnes rojas y alimentos procesados) contribuye al aumento de la incidencia de

la EII en los paises en desarrollo (Sood et al., 2019).

En una revision sistematica y metanalisis se analiza 2099 participantes de 64 publicaciones,

encontrando que la intervencidn con fibra dietética a corto plazo no cambia la diversidad de

la microbiota intestinal, pero induce mayor abundancia de Bifidobacterium y Lactobacillus
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spp., con efectos significativos para Bifidobacterium spp., esto probablemente se deba a las

preferencias de sustrato entre los 2 géneros; ademas, se halla que las intervenciones de fibra

dietética no afecta la abundancia de otros grupos bacterianos medidos (como

Faecalibacterium prausnitzii), por ello, los autores sugieren que estas especies pueden ser

estimuladas por componentes dietéticos distintos de la fibra y concluyen que se requieren

mas estudios para investigar el efecto de la fibra y otros componentes dietéticos (So et al.,

2018).

De los diferentes tipos de dietas, la dieta vegetariana se ha popularizado en muchos paises y

la proporcion de vegetarianos varia de un pais a otro. India es el pais que tiene el mayor

porcentaje de vegetarianos, con estimaciones que oscilan entre 20 y 42% (Ruby et al., 2016).

Mientras que en los paises europeos se estima que la poblacidon vegetariana oscila entre el

1,2 y el 1,5% en Portugal y Espafa, y de 9-11% en Suiza, Italia, Austria, Reino Unido y

Alemania (Nebl, Schuchardt, Wasserfurth, et al., 2019; Redecilla Ferreiro et al., 2020). En

los Estados Unidos, de acuerdo a una encuesta del 2018, se estima que la poblacion

vegetariana es de 5% y 3% son veganos (Statista Research Department, 2020); en cambio,

en Canada se estima un 8% de vegetarianos (Paslakis et al., 2020).

Como se menciona anteriormente, el factor dietético influye en la composicion y diversidad

de la microbiota intestinal. En un estudio con un total de 29 voluntarios sanos divididos en

tres grupos, 15 vegetarianos a corto plazo (3 meses), 7 omnivoros y 7 vegetarianos a largo
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plazo, en el que se recolecta muestras de sangre y heces y se mide el peso de los dias 0 y 91

para todos los individuos; se encuentra que una dieta vegetariana a corto plazo no tuvo efecto

significativo en el sistema inmunoldgico y no hubo cambio en la diversidad alfa microbiana,

mientras que en la dieta vegetariana a largo plazo se asocia a menor diversidad del repertorio

de células T y una microbiota menos inflamatoria (C. Zhang et al., 2018).

En una revision sistematica se incluye individuos vegetarianos y omnivoros de 16 estudios

de disefio transversal, presenta resultados contradictorios para todos los taxones microbianos

detectados, dado que en algunos estudios incluidos hay proporciones mas altas de

Bacteroidetes, Prevotella y Roseburia en veganos y vegetarianos, mientras que otros

estudios revelan niveles mas altos de Bacteroides y Prevotella en omnivoros; sumado la alta

interindividualidad en los estudios incluidos fue dificil dar una conclusiéon uniforme, asi

como asociar la composicion de la microbiota con el consumo vegano o vegetariano y

omnivoro (Trefflich et al., 2020).

2.1.1.1. 1.1.1.2. Estudios nacionales

En Costa Rica, los estudios sobre la microbiota intestinal son escasos, la mayoria son

revisiones bibliogréaficas. En una de las revisiones describe que el tipo de parto (natural o

cesarea), la edad y la dieta influyen sobre la composicion de la microbiota intestinal; ademas,

explica que la microbiota estd asociada con el mantenimiento de la salud y, a la vez, con el

desarrollo de la EIIL, en el que presenta alta densidad microbiana con respuesta inflamatoria
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persistente e inapropiada, y la obesidad, del cual se cree que la microbiota aumenta la
extraccion de nutrientes y estimula la lipogénesis que atn estan siendo estudiados (Borge &
Escoto, 2013). En otro estudio de revision que asocia el cancer de colon con la microbiota,
describe que los factores genéticos o epigenéticos, estilo de vida, dietéticos, sedentarismo y
ambientales influyen en la microbiota intestinal, la cual se relaciona con la produccion de
metabolitos que alteran enzimas encargadas de la regulacion epigenética y que dan como
resultado procesos malignos (Garcia & Arias, 2020). Mientras que en otro estudio de
revision presenta la relacion de la microbiota intestinal y la enfermedad cardiovascular,
donde los autores concluyen que el mayor potencial aterogénico de las bacterias intestinales
proviene de la ingesta de proteina animal, grasa y bajo consumo de fibra; por lo que
proponen el beneficio de la dieta mediterranea, alta en fibra y vegetales para minimizar la
produccion de metabolitos toxicos y disminuir inflamacion sistematica (Alvarez Vega et al.,
2021).

Ademas de las revisiones anteriores, se halla un estudio realizado en Costa Rica, que
relaciona la microbiota fecal de hermanos con y sin trastornos afectivos y psicéticos, del
cual incluye un total de 13 pares de hermanos residentes en el Gran Area Metropolitana de
San José; los sujetos se dividieron en tres grupos: no afectados, afectados sin psicosis y
afectados con psicosis. Los resultados del estudio indican baja abundancia y diversidad de

los taxones de la microbiota intestinal de sujetos afectados, encontrando aumento de
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Pseudomonas (proinflamatorias) y disminucion de Ruminococcaceae productoras de

butirato; ademas, se identifica asociacion entre los trastornos mentales graves y los géneros

poco abundantes como Barnesiella y Odoribacter, en el que los sujetos sin psicosis

presentan niveles mas altos y los afectados con psicosis los niveles mas bajos de Barnesiella

(Ouabbou et al., 2021).

En Costa Rica no hay datos estadisticos que estime la poblacién vegetariana, sin embargo,

segun los resultados de un trabajo realizado por la Escuela de Estadisticas de la Universidad

de Costa Rica (UCR) en 2019, se estima Unicamente 0.4% de poblacion vegetariana y un

0.3% vegana (Ramirez Hernandez, 2019). Hasta donde se sabe, en Costa Rica no hay

estudios experimentales ni revisiones de articulos que asocie los efectos del factor dietético

sobre la microbiota intestinal.

1.1.2. Delimitacion del problema

La presente investigacion se desarrolla mediante una revision sistemdtica de articulos

publicados con 5 afios de antigiiedad, enfocado en los efectos entre la poblacion con patrones

dietéticos y nutricionales vegetarianos y omnivoros sobre la microbiota intestinal. La

busqueda de articulos se inicié desde el 29 de enero al 5 de marzo del 2021, del cual se

selecciona una muestra de 11 estudios recuperados en las bases de datos de PubMed,

PubMed Central, Wiley Online Library, Cochrane Library y Google Académico; que

cumplen con los criterios de inclusion para la presente revision.
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1.1.3. Justificacion

El presente trabajo pretende dar a conocer la relacion entre las dietas vegetariana y omnivora

sobre la composicion de la microbiota intestinal, dado que el conjunto de alimentos y

nutrientes de una dieta influyen en el desarrollo de microorganismos beneficiosos o

perjudiciales de la microbiota intestinal, la misma que se asocia con la salud humana.

Los resultados obtenidos del presente estudio contribuyen a comprender la composicion de

la microbiota intestinal y a generar conocimientos relacionados a los efectos entre las dietas

vegetariana y omnivora sobre este ecosistema microbiano, a los profesionales en Nutricion,

tomando en cuenta en las intervenciones dietéticas, las recomendaciones que favorezcan una

mayor diversidad de la microbiota intestinal, y por ello, la prevencion y tratamiento de

ciertas enfermedades.

En la presente investigacion se contempla los estudios actuales sobre la microbiota intestinal

humana y su relacion con las poblaciones con patrones dietéticos vegetariano y omnivoro,

del cual se busca aclarar las evidencias encontradas de dichos estudios para facilitar la

comprension y aportar informacion confiable y actualizada.
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1.2. REDACCION DEL PROBLEMA CENTRAL: PREGUNTA DE
INVESTIGACION

Actualmente hay muchos estudios que evidencian los beneficios de una dieta vegetariana
bien planificada en la salud, pero la influencia de esta dieta a base de plantas en comparacion
con las dietas a base de carne sobre la microbiota intestinal, segin los estudios realizados
hasta la fecha, presentan resultados variados y contradictorios.

Por ello, para lograr una mayor comprension sobre la influencia de las dietas vegetariana y
omnivora sobre la microbiota intestinal, en la presente revision se contesta la siguiente
pregunta: ;Qué efectos hay entre los patrones dietéticos y nutricionales de los vegetarianos

y omnivoros sobre la microbiota intestinal?
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1.3. OBJETIVOS DE LA INVESTIGACION
1.3.1. Objetivo general
Determinar los efectos de los patrones dietéticos y nutricionales entre los vegetarianos y
omnivoros sobre la microbiota intestinal, mediante una revision sistematica durante el I
cuatrimestre del 2021; para la comprension y eleccion de alimentos que beneficien la
comunidad microbiana.
1.3.2. Objetivos especificos
e Caracterizar los perfiles sociodemograficos de la poblacion vegetariana y omnivora
de los articulos de revision seleccionados, mediante una matriz de datos con
informacion general de los participantes de cada estudio.
e Describir los tipos de patrones dietéticos y nutricionales de los estudios
seleccionados para la revision sistemadtica, mediante una matriz de datos con

informacion de los alimentos y nutrientes de la dieta.

e Identificar la composicion de la microbiota intestinal de la poblacion de estudio,

mediante una matriz de datos cualitativos.

e Determinar los efectos de los patrones dietéticos y nutricionales entre los

vegetarianos y omnivoros sobre la microbiota intestinal.
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1.4. ALCANCES Y LIMITACIONES

1.4.1. Alcances de la investigacion

No se hallan alcances para la presente investigacion.

1.4.2. Limitaciones de la investigacion

La principal limitacion de la investigacion es que, de los articulos incluidos sélo en un

estudio especifica la cantidad de alimentos consumidos por los participantes, lo que impide

el analisis de la correlacion del patron alimentario completo sobre la composicion de la

microbiota intestinal humana.

No todos los estudios presentan la totalidad o la coleccidon bacteriana representativa de la

composicién microbiana o no incluyen documentos complementarios, sino que se muestran

algunas bacterias con mayor abundancia relativa, por ello se halla limitada la abundancia

relativa de ciertas bacterias.

En todos los estudios incluidos se utiliza métodos para analizar las bacterias, por lo que se

limita la comprension del ecosistema completo de la diversidad microbiana, dado que se

sabe que la microbiota intestinal se compone de bacterias, arqueas, virus y eucariotas.



CAPITULO II:

MARCO TEORICO
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2.1. Patron dietético y nutricional

El patron dietético describe la totalidad de una dieta; la combinacién, la variedad, la

frecuencia y la cantidad de alimentos y bebidas consumidas habitualmente, asimismo las

interrelaciones de las elecciones de alimentos y no los nutrientes de los alimentos de manera

aislada (Cespedes & Hu, 2015; Schulze et al., 2018). Por ello, en muchas investigaciones,

los patrones dietéticos son utilizados como métodos de medicion de la ingesta habitual de

combinaciones de alimentos en individuos y grupos, a través de dos enfoques: a priori 'y a

posteriori; con el fin de examinar las relaciones entre la dieta y la salud (B. Alles et al., 2012;

Tucker, 2010).

El enfoque a priori basado en el conocimiento utiliza un sistema de puntuacion para evaluar

la adherencia de los sujetos a una dieta saludable predefinida, tales como el Indicador de

dieta saludable (IDH), el Indice de Alimentacion Saludable (HEI), el Puntaje de Dieta

Mediterranea (MeDi), entre otras; mientras que el enfoque a posteriori deriva de patrones

empiricamente basados en la ingesta dietética real observada en una poblacion determinada

utilizando el anélisis de componentes principales (PCA), el analisis factorial exploratorio
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(EFA), o analisis de conglomerados (B. All¢s et al., 2012; Fransen et al., 2014; van de Rest

et al., 2015).

Un patron dietético saludable es aquella que proporciona un enfoque mas integral, tomando

en cuenta los resultados de salud y ambiental relacionados con la dieta, la misma que aporta

los nutrientes en proporciones adecuadas para satisfacer las necesidades energéticas y

fisiologicas (Cena & Calder, 2020; Nelson et al., 2016). En general, los estudios actuales

evidencian que un patrén dietético que es alto en alimentos de origen vegetal, como frutas,

verduras, cereales integrales, legumbres y frutos secos; y bajo en el consumo de carnes

grasas y procesadas, dulces y alcohol tienen menos probabilidades de desarrollar obesidad,

presion arterial y otras enfermedades cronicas (Cena & Calder, 2020; McGuire, 2016;

Ndanuko et al., 2016).

2.1.1. Nutrientes

Los nutrientes son componentes de los alimentos y son esenciales para la nutricion 6ptima

y salud humana, ya que ayuda en la regulacion de la expresion génica (como actividades de

transcripcion) y la funcion celular (como fuentes de combustible) (Chen et al., 2018; Tapsell
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et al., 2016). Los nutrientes se clasifican segun demanda nutricional humana que son los

macronutrientes y los micronutrientes.

3.1.1.1. 2.1.1.1. Macronutrientes

Los macronutrientes son aquellos que se requieren en grandes cantidades, ya que sirven

como bloques de construccion de estructuras celulares y sustratos de energia en todos los

organismos; que incluyen carbohidratos, proteinas y grasas (Bellissimo & Akhavan, 2015;

Chen et al., 2018).

2.1.1.1.1. Carbohidratos

Los carbohidratos son una clase de compuestos organicos que esta formado por carbono,

hidrégeno y oxigeno; y representa la principal fuente de alimento en la dieta humana

(Bellissimo & Akhavan, 2015; Hounsome et al., 2018).

Los carbohidratos se clasifican segiin su caracteristica de digestibilidad que provoca

distintas respuestas fisioldgicas, a saber, digeribles y no digeribles (Bellissimo & Akhavan,

2015; Singh et al., 2017). Los carbohidratos digeribles se degradan enzimaticamente en el

intestino delgado e incluyen almidones y azlcares, como los monosacaridos (glucosa,

fructosa y galactosa) y disacaridos (sacarosa, maltosa y lactosa); mientras que los
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carbohidratos no digeribles, como la fibra (celulosa, pectina y hemicelulosa) y el almidon

resistente, no se degradan enzimaticamente en el intestino delgado, sino que llegan al

intestino grueso donde son fermentados por microorganismos residentes (Bellissimo &

Akhavan, 2015; Hounsome et al., 2018; Singh et al., 2017).

2.1.1.1.2. Proteinas

Las proteinas dietéticas estan formadas por un conjunto de aminoécidos que proporcionan

una fuente de energia, asi como material estructural para el cuerpo humano; y funcionan

como enzimas, hormonas y anticuerpos (Cena & Calder, 2020; Hounsome et al., 2018).

Ademas, las fuentes de proteinas dietéticas se derivan tanto de animales (carne, lacteos,

pescado y huevos) como de vegetales (legumbres, productos de soja, granos, nueces y

semillas) (Cena & Calder, 2020).

La calidad de la proteina se determina seglin su contenido de aminoacidos esenciales y su

digestibilidad (Minocha et al., 2017). Los aminoacidos estan constituidos por un grupo

amino basico (NH2), un grupo de 4cido carboxilo (COOH) y una cadena lateral unida a un

atomo de carbono alfa; de la cual se clasifica en aminodcidos esenciales (arginina, histidina,

isoleucina, leucina, lisina, metionina, fenilalanina, triptéfano y valina), que se obtienen de
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la dieta; y no esenciales (alanina, asparagina, acido aspartico, cisteina, cistina, acido

glutamico, glutamina, glicina, prolina, serina y tirosina), son aquellos que el cuerpo humano

puede sintetizar (Hounsome et al., 2018).

2.1.1.1.3. Grasas o lipidos

Los lipidos, también denominados grasas y aceites, contienen carbono, hidrégeno y oxigeno,

se caracterizan por ser insolubles al agua y su unidad funcional son los acidos grasos, que

se clasifican segun el grado de saturacion en 4cidos grasos insaturados, saturados y trans

(Bellissimo & Akhavan, 2015; Cena & Calder, 2020; Hounsome et al., 2018). De las grasas

insaturadas se derivan las grasas monoinsaturadas y poliinsaturadas, las cuales, promueven

la salud y son cruciales para aliviar el riesgo de enfermedades cronicas (Singh et al., 2017).

Los 4cidos grasos aportan energia al cuerpo humano y material estructural para las

membranas celulares, y participa en la absorcion de las vitaminas A y D, la coagulacion de

la sangre y la respuesta inmunitaria (Hounsome et al., 2018).

2.1.1.2. Micronutrientes

Los micronutrientes se requieren en pequeias cantidades pero son necesarios para el

mantenimiento de la homeostasis corporal, como el funcionamiento adecuado de las
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proteinas y enzimas importantes, la respuesta inmune, la produccion energética y la funcion

cognitiva; del cual se clasifica en vitaminas y minerales (Chen et al., 2018; Maggini et al.,

2018; Tardy et al., 2020).

2.1.1.2.1. Vitaminas

Las vitaminas son compuestos organicos que son esenciales en cantidades pequenas para

mantener la fisiologica normal, siendo una de las funciones importantes como cofactores de

las enzimas (Q. Yang et al., 2020). Segun la solubilidad de las vitaminas, se dividen en

vitaminas solubles en grasa (vitamina A, D, E y K) y vitaminas solubles en agua (vitaminas

del complejo B y C) (Y. Zhang et al., 2018).

2.1.1.2.2. Minerales

Los minerales dietéticos son compuestos inorganicos que incluyen elementos y

oligoelementos esenciales para el metabolismo humano, por ello, tanto la deficiencia como

el exceso son responsables de diversas enfermedades en el ser humano (Q. Yang et al., 2020;

Zand et al., 2015). Los elementos esenciales se encuentran en el cuerpo en cantidades de

miligramos por kilogramo, que incluyen calcio, magnesio, sodio, potasio, hierro, zinc, iones

de cloruro y fluoruro; mientras que los oligoelementos esenciales se requieren en cantidades
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de miligramos y submiligramos, que incluyen cobre, manganeso, cobalto, cromo, selenio,

molibdeno, niquel y yodo (Zand et al., 2015).

2.1.2. Dieta omnivora

La dieta omnivora se caracteriza por el consumo de todo tipo de alimentos tanto vegetales

como animales, incluyendo las carnes, aves, pescados/mariscos y los productos derivados

animales (Olfert & Wattick, 2018; Palacios & Maki, 2019). En el que se ha identificado

mayor ingesta de energia, proteina total, grasa total (principalmente 4cidos grasos saturados)

y azucar agregado, asi como una ingesta elevada de vitaminas B2, B12, D, zinc, hierro, yodo,

calcio y selenio; pero una baja en ingesta de fibra dietética en comparacion con los grupos

vegetarianos (Sobiecki et al., 2016; Weder et al., 2019).

2.1.3. Dieta vegetariana

La dieta vegetariana se caracteriza por la exclusion de carnes, aves y pescados/mariscos,

pero también se llega a excluir el consumo de los productos derivados de animales, como

ocurre en los veganos o vegetarianos estrictos, de la cual, la ingesta se basa principalmente

en alimentos vegetales (Clarys et al., 2013; Palacios & Maki, 2019). La ingesta nutricional

de los vegetarianos y veganos varia de un estudio a otro. Sin embargo, en general se
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identifica una ingesta equilibrada de macronutrientes, con mayor ingesta de acidos

poliinsaturados, fibra dietética, betacaroteno, tiamina, vitaminas C, B6 y E, 4cido folico,

magnesio, potasio, hierro y cobre; pero con menor ingesta de acidos grasos monoinsaturados,

saturados, trans y colesterol, asi como ingesta baja en vitaminas A, D, B2, B3 y B12, calcio,

fosforo, zinc, yodo y selenio en comparacion con los grupos omnivoros (Kristensen et al.,

2015; Sobiecki et al., 2016; Weder et al., 2019).

La dieta vegetariana es un término general que incluye cuatro patrones dietéticos principales:

lacto-ovo-vegetariana, lacto-vegetariana, ovo-vegetariana y vegana (Wirnitzer et al., 2018),

que a continuacion se detalla (D. T. Thomas et al., 2016):

e Ellacto-ovo vegetarianismo excluye la carne, pero incluye productos lacteos, huevos

y miel, junto con una amplia variedad de alimentos vegetales. De esta dieta se

subcategoriza el lacto-vegetarianismo que excluye los huevos, y el ovo-

vegetarianismo que excluye los productos lacteos.

e El veganismo excluye la carne, los productos lacteos, los huevos y la miel, pero

incluye una amplia variedad de alimentos vegetales.
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La eleccion de un patron dietético vegetariano se da por varios motivos, que abarca la mejora

de la salud, las preocupaciones ambientales, las consideraciones socioecondmicas, los

fundamentos éticos y las creencias espirituales o religiosas (Orlich et al., 2014; Sebastiani

etal., 2019).

2.1.3.1. Breve historia de la dieta vegetariana

Hace muchos afios atras, la dieta vegetariana se consideraba como una alimentacién

nutricionalmente inadecuada. En la década de 1960 se pensaba que una dieta vegetariana

tenia mayor riesgo de desarrollar una deficiencia de nutrientes que una dieta basada en

carnes; pero en las décadas de 1980 y 1990 se documentaron beneficios de las dietas

vegetarianas en la reduccion de las enfermedades cronicas y degenerativas (Leitzmann,

2014).

Actualmente, hay evidencias solidas sobre la calidad y los beneficios de la dieta vegetariana

en la salud. Mediante el andlisis de los patrones dietéticos entre sujetos vegetarianos y

omnivoros se halla que la dieta vegetariana se acerca mas a las recomendaciones

nutricionales en comparacion con la dieta omnivora (Clarys et al., 2013); ademads, basandose

en diferentes aspectos de modelos dietéticos saludables, se indico consistentemente que,



31

entre los tipos de dietas vegetarianas, la vegana es la mas saludable (Clarys et al., 2014).

Segun Dietary Guidelines for Americans 2015-2020 (U.S. Department of Health and Human

Services & U.S. Department of Agriculture, 2015), la dieta vegetariana se considera uno de

los tres patrones dietéticos saludables en la alimentacion de la poblacion general. De acuerdo

con la posicion de la Sociedad Italiana de Nutricion, las dietas vegetarianas bien planificadas

que incluyen una amplia variedad de alimentos vegetales y una fuente confiable de vitamina

B12 proporcionan una ingesta adecuada de nutrientes (Agnoli et al., 2017).

2.1.4. Impacto de las dietas vegetariana y omnivora en la salud

Una dieta vegetariana saludable conduce a un menor riesgo de las enfermedades crénicas no

transmisibles en comparacion con una ingesta omnivora. Dado que se ha encontrado

asociacion de la dieta vegetariana con una disminuciéon de multiples factores de riesgo

cardiovascular como el indice de masa corporal (IMC), la presion arterial y el perfil lipidico

lo cual conduce a efectos beneficiosos del grosor intima-media carotideo (S.-Y. Yang et al.,

2011), menor riesgo de cardiopatia coronaria, e inclusive riesgo reducido de algunos

canceres en comparacion con los omnivoros (Glenn et al., 2019; Le & Sabaté, 2014; K. W.

Lee etal.,, 2020). Adicionalmente, las dietas veganas, lacto-ovo vegetarianas y semi-
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vegetarianas se han asociado con reduccion del riesgo de diabetes en comparacion con las

dietas no vegetarianas (Tonstad et al., 2013). Una dieta vegetariana saludable (que incluye

cereales integrales, frutas, verduras, frutos secos, legumbres y grasas insaturadas) tiene

efecto protector contra el riesgo de la diabetes, asi como en la reduccion de los sintomas de

la enfermedad; ademas, se encuentra mayores beneficios en una dieta vegana en la reduccion

de los niveles de glucosa plasmatica en ayunas de las personas con diabetes y otras

complicaciones como el riesgo de enfermedad cardiovascular (ECV) (Y. Lee & Park, 2017;

Olfert & Wattick, 2018). Ademas, dicho patron dietético vegetariano saludable concuerda

con las recomendaciones nutricionales para las personas con diabetes mellitus tipo 2, la cual

enfatiza la eleccion de ingesta aumentada de cereales integrales, frutas, verduras, grasas

saturadas reducidas y productos lacteos bajos en grasa; y reduciendo las carnes rojas y

procesadas, bebidas azucaradas y huevos (Fox et al., 2015; Schwingshackl et al., 2017).

Asimismo, la dieta vegetariana tiene efectos protectores sobre los rifiones, debido a las

ventajas y beneficios adicionales para controlar y prevenir las complicaciones metabolicas

en pacientes con enfermedad renal crénica (ERC), ya que se ha encontrado bajos niveles de

colesterol, glucosa, BUN (nitrogeno ureico en sangre, del inglés Blood urea nitrogen), sodio



33

y gravedad especifica urinaria en el grupo vegetariano en comparacion con el grupo

omnivoro; también se halla que las dietas ricas en verduras y frutas reduce la carga acida de

la dieta (Carrero et al., 2020; Cases et al., 2019; Chauveau et al., 2019; C.-K. Lin et al.,

2010). De igual manera, la dieta vegetariana conduce a menor riesgo de incidencia de

calculos renales (Ferraro et al., 2020).

Inclusive al comparar los patrones dietéticos lacto-ovo vegetarianos, veganos y omnivoros

en los corredores recreativos y de resistencias, se halla que la dieta vegetariana, incluida la

vegana, bien planificada y suplementada (vitamina B12, vitamina D e hierro) en caso de

deficiencia, cubre las necesidades de macronutrientes y micronutrientes de los deportistas y

también puede ser una alternativa apropiada, al menos igual y saludable a una dieta

omnivora; ademds de las dietas evaluadas, no se encontrd efectos perjudiciales sobre el

rendimiento ni la capacidad de ejercicio entre los corredores (Nebl, Haufe, et al., 2019; Nebl,

Schuchardt, Strohle, et al., 2019; Nebl, Schuchardt, Wasserfurth, et al., 2019; Wirnitzer et al.,

2018).
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2.2. Microbiota intestinal

La microbiota abarca a todos los miembros vivos que forman parte del microbioma (Berg

et al., 2020). La microbiota intestinal se refiere a la coleccion de microbios (compuesto por

bacterias, arqueas y eucariotas, e incluso virus) que coloniza el tracto gastrointestinal

humano estableciendo una relacion tréfica compleja entre si y con su huésped humano

(Milani et al., 2017; Thursby & Juge, 2017). Se estima que las bacterias por si solas superan

en numero a las células humanas de un individuo (Methé et al., 2012), en cambio, la

proporcién de los hongos y los virus son un componente relativamente menor en la

microbiota intestinal (Sartor & Wu, 2017). Esto concuerda con los resultados de un estudio,

donde el 99% de los genes son de origen bacteriano y el resto en su mayoria son arqueas,

con solo el 0.1% de origen eucariota y viral (Qin et al., 2010).

En cuanto al concepto del término “microbioma” que varia de acuerdo con los campos de

estudios, ya sea ecologia, microbiologia y medicina. En general, el microbioma ha sido

definido como “el genoma colectivo de la microbiota humana” (Maccaferri et al., 2011) o,

también como la “coleccion de diferentes microbios y sus funciones o genes que se

encuentran en un hébitat ambiental” (Marchesi et al., 2016). Sin embargo, actualmente,
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llegando a un consenso entre expertos, el término microbioma se refiere a “toda la

comunidad de los microorganismos (microbiota) y todo el espectro de moléculas producidas

por los mismos, incluidos sus elementos estructurales (4cidos nucleicos, proteinas, lipidos,

polisacaridos), metabolitos (moléculas de senalizacion, toxinas, moléculas organicas e

inorganicas), elementos genéticos madviles (fagos, virus y ADN "reliquia" y extracelular) y

moléculas producidas por hospedadores coexistentes y estructurados por las condiciones

ambientales circundantes” (Berg et al., 2020).

2.2.1. Composicion de la microbiota intestinal

De acuerdo con Ley et al. (2006), se ha estimado una coleccion de hasta 100 billones de

microbios que compone el cuerpo humano, diez veces el nimero de células humanas, y

sugiere que codifican 100 veces mas genes Unicos que nuestro propio genoma (citado por

Qin et al., 2010). Pero dicha proporcion discrepa con una estimacion actualizada en la que

cuantifica una proporcion de 1:1 entre las células bacteriana y humana (Sender et al., 2016).

De acuerdo al rango taxondmico que se clasifica en reino, filo (o phylum), clase, orden,

familia, género y especie (Adl et al., 2019; Rinninella et al., 2019); se halla que las especies
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constituyentes de la microbiota intestinal pertenecen a varios reinos, que incluyen bacterias,

arqueas, eucariotas microbianos y virus (S. Thomas et al., 2017).

Bacterias, son aquellas que se encuentran en mayor proporcion en la microbiota

intestinal, del cual se evidencia que la microbiota de un adulto sano estd dominado por

los filos Bacteroidetes (gramnegativos) y Firmicutes (grampositivos), que representan

el 90% de la microbiota, y subdominado por los filos Actinobacteria, Proteobacteria,

Verrucomicrobia y Fusobacteria, pero esto varia entre individuos (Belizario &

Napolitano, 2015; Lawley & Walker, 2013; Lozupone et al., 2012; Marchesi et al.,

2016; Rinninella et al., 2019; Shetty et al., 2013). Ademas, se identifica que el filo

Firmicutes estd compuesto por mas de 200 géneros diferentes como Lactobacillus,

Bacillus, Clostridium, Enterococcus y Ruminococcus; y en el filo Bacteroidetes se

compone predominantemente de géneros como Bacteroides y Prevotella (Rinninella

etal., 2019). Curiosamente, las especies del género Bacteroides constituyen

aproximadamente el 30% de todas las bacterias en el intestino humano (Linares et al.,

2015).
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Arqueas (0 Archaea), aunque se comprenden en una proporcion muy pequena de la

microbiota, se halla representada por 5 filos, de las cuales, el género

Methanobrevibacter es la mas comun de este dominio en el tracto gastrointestinal

(Hillman et al., 2017; Lozupone et al., 2012; S. Thomas et al., 2017).

Eucariotas microbianos, son extremadamente diversos e incluyen hongos, protistas,

parasitos, protozoos y amebas (S. Thomas et al., 2017). La principal y mas estudiada

son los hongos, la misma que varia entre los individuos, se halla diversos filos y

especies de hongos, que incluyen Ascomycota (Candida albicans), Basidiomycota

(Cryptococcus  neoformans),  Microsporida  (Encephalitozoon  intestinalis),

Zygomycota (Rhizopus microsporus); de las cuales, el mas comin es el género

Candida (Hillman et al., 2017; S. Thomas et al., 2017).

Virus, se componen principalmente de los fagos que infectan bacterias o bacteridfagos

(90%) y en menor proporcion los virus eucariotas (10%) (Hillman et al., 2017;

Lozupone et al., 2012). Los bacteriéfagos pueden desencadenar respuestas directas en

las células eucariotas (incluidas las células epiteliales e inmunes) y en los virus

eucariotas se identifican géneros considerados patdégenos que residen con frecuencia
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en el intestino humano sin causar enfermedad en pacientes inmunocompetentes, lo que

indica el potencial patdogeno del viroma entérico si no esta estrictamente controlado

por el sistema inmunologico (Metzger et al., 2018).

2.2.2. Factores que modifica la composicion de la microbiota intestinal

Se han encontrado una gran abundancia de microbios en los diferentes nichos corporales

humanos, como la boca, piel, vagina y tracto gastrointestinal (Huttenhower et al., 2012); de

las cuales, cada nicho se ha caracterizado por uno o unos pocos filos, como Firmicutes en la

vagina, Actinobacteria en la piel del pliegue retroauricular y las fosas nasales anteriores,

Proteobacteria 'y Firmicutes en todos los sitios orales y Bacteroidetes en las heces (Aagaard

et al., 2014). Siendo la comunidad microbiana intestinal el mas abundante y principalmente

estudiado, su densidad bacteriana es variable, donde se estima de 10!! - 10'2 células/g

(Linares et al., 2015) o alrededor de 10'* bacterias (Sender et al., 2016).

Las alteraciones en la composicion de la microbiota intestinal conduce a varias afecciones

cronicas, incluidas enfermedades fisiologicas y psicologicas (H. Wang etal., 2018).

Encontrando que la composicion y la diversidad microbiana son afectados por multiples

factores individuales, poblacionales y ambientales; que incluyen la edad, la genética del
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huésped, la dieta, el medio ambiente o ubicacion geografica y los medicamentos (Browne

et al., 2017; Santoro et al., 2018; Thompson et al., 2017; Q. Yang et al., 2020).

2.2.2.1. Edad

Desde hace mucho tiempo se creia que los neonatos nacen estériles, es decir que el feto se

encuentra en un ambiente estéril (Doré, 2019), y que la colonizacion de la microbiota

intestinal humana inicia inmediatamente después del parto con comunidades simples de las

bacterias de la madre y del medio ambiente (Bickhed, 2012; Lawley & Walker, 2013). Sin

embargo, la colonizacioén sucede mucho antes, ya que se halla la presencia de microbios en

la placenta, liquido amnidtico y meconio, puesto que se han encontrado presencia de

Escherichia o Shigella, Lactobacillus, Propionibacterium, Bifidobacterium, Nitrobacter y

Clostridium; adicionalmente, de manera especifica, se ha detectado en la placenta mayor

abundancia de Proteobacteria y Tenericutes, asimismo Firmicutes como principal filo en el

meconio de los recién nacidos (Aagaard et al., 2014; Collado et al., 2016; Rodriguez et al.,

2015). La evidencia de la presencia de bacterias en las membranas fetales y en el meconio

no necesariamente es un signo de infeccion (Doré, 2019).
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La composicion de la microbiota intestinal en la vida temprana es muy dindmica y variable,

dado que es determinado y afectado de manera significativa por factores como la microbiota

intestinal materna, el modo de parto (vaginal o cesarea), la edad gestacional al nacer, la dieta

(leche materna o formula), la higiene y el tratamiento con antibioticos (Fouhy et al., 2019;

Rodriguez et al., 2015; Stanislawski et al., 2018; Wampach et al., 2018). Generalmente, el

tracto gastrointestinal del lactante en un inicio estd colonizado por bacterias anaerobias

facultativas (enterobacterias, estafilococos y estreptococos), pero a medida que avanza el

tiempo, la cantidad de oxigeno disponible en el intestino disminuye, lo que permite el

establecimiento de las bacterias estrictamente anaerdbicas (como Bifidobacterium y

Bacteroides) y superan en nimero a los anaerobios facultativos (Linares et al., 2015).

A medida que el individuo crece, la diversidad de la microbiota aumenta, con mas de 1000

especies que coloniza el colon humano (Lawley & Walker, 2013), y se convierte en una

composicion estable similar al de un adulto dentro de los primeros tres afios después del

nacimiento; mientras que en el adulto mayor la composicion de la microbiota intestinal es

afectada por cambios en la digestion y absorcion de nutrientes y debilidad inmunologica

(Rinninella et al., 2019; H. Wang et al., 2018; Yatsunenko et al., 2012).
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2.2.2.2. Genética del huésped.

La genética del hospedador determina la composicion comunitaria de la microbiota 6ptima

para promover la salud (Browne et al., 2017). Dado que se han informado interacciones

complejas entre los antecedentes genéticos del hospedador, la microbiota intestinal y la dieta

con el riesgo de desarrollar obesidad y sindrome metabdlico (Cuevas-Sierra et al., 2019).

Por otro lado, se halla similitud significativa entre las redes de transferencia horizontal de

genes materna e infantil especificas de la familia, lo que caracteriza los patrones de

transmision bacteriana de madre a hijo (C. Li et al., 2020). Asimismo, se encontrd relacion

entre los genes y la microbiota intestinal en pacientes con cancer colorrectal, debido a que

la expresion de genes podria provocar la alteracion de bilis y la biosintesis de hormonas

esteroides en los tejidos del cancer colorrectal, cambiando la abundancia y composicion de

la microbiota intestinal y eventualmente podria desencadenar la aparicion de cancer (Q.

Zhang et al., 2020).

2.2.2.3. Dieta.

La dieta consta de miles de moléculas quimicas diferentes que varia en composicion y

regularidad del consumo entre los individuos, de la cual, los nutrientes contenidos llegan a
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influir en el crecimiento o eliminacion de ciertas especies bacterianas en particular

(Kolodziejczyk et al., 2019). Por lo que las elecciones dietéticas también determinan la

composicion de la microbiota intestinal (Browne et al., 2017).

Una dieta occidental (alta en proteinas y grasas animales, baja en fibra) se asocia con

cambios negativos en la composicion de la microbiota intestinal, caracterizada por la

disminucion de bacterias totales y de especies con afecciones antiinflamatorias y capacidad

de producir metabolitos beneficioso, como Bifidobacterium, Akkermansia muciniphila,

Faecalibacterium prausnitzii, Roseburia spp., Eubacterium hallii, Clostridium clusters XIVa

y Ruminococcus, entre otros (Moles & Otaegui, 2020; Singh et al., 2017). Ademas, se halla

que una dieta rica en grasas saturadas aumenta recuentos de microflora anaerdbica total y

abundancia de Bacteroides y Bilophila (Singh et al., 2017); mientras que el consumo de

acidos grasos poliinsaturados omega-3 (PUFA) conduce a la abundancia de varias bacterias

productoras de butirato (Kolodziejczyk et al., 2019).

Por otro lado, se informa que la diversidad de la microbioma intestinal aumenta de carnivoro

a omnivoro y herbivoro (Shetty et al., 2013). El consumo alto en fibra, a través de frutas,

verduras y legumbres en sujetos con mayor adherencia a la dieta mediterranea se asocio con
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un aumento en los niveles de 4acido graso de cadena corta (AGCC) fecales que es producido

por ciertas bacterias de los filos Firmicutes y Bacteroidetes capaces de degradar

carbohidratos indigeribles, asi como las especies Faecalibacterium prausnitzii y

Clostridium cluster XIVa (bacterias productoras de butirado); con reduccion de los

metabolitos de colina circundante, como el 6xido de trimetilamina (TMAO, del inglés

Trimethylamine N-oxide), que se asocia con riesgo de enfermedades cardiovasculares (De

Filippis et al., 2016; Tindall et al., 2018).

2.2.2.4. Medio ambiente o ubicacion geografica

La ubicacion geografica es un factor que afecta el estilo de vida y los habitos alimentarios

de las personas, dado que ciertos cultivos y hortalizas son facilmente cultivables en

determinadas condiciones climaticas y la variedad de los patrones dietéticos de cada

poblacién (Jang et al., 2017; Shetty et al., 2013). Debido a estas diferencias geograficas y

culturales, la composicion microbiana predominante es distinta en cada pais.

Se ha encontrado diferencias significativas en la composicion filogenética de la microbiota

fecal entre tres poblaciones (entre 0 a 70 afios), que incluyen amerindios (Venezuela),

Malawi y EE. UU.; con principal diferencia entre las comunidades intestinales de EE. UU.,
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observando predominio del género Prevotella en la microbiota infantil estadounidense,

mientras que la familia Enterococcaceae predominé en los bebés de Malawi y Amerindio

(Yatsunenko etal.,, 2012). Ademas, se halla disminucion de las especies

de Lactobacillus y Bifidobacterium en adultos de una aldea del sur de la India, y un aumento

en Bacteoides, Eubacterium rectale y Faecalibacterium prausnitzii durante la nifiez tardia

en esta poblacion (Shetty et al., 2013). Asimismo, se encontré predominio de las familias

Bifidobacteriaceae y Ruminococcaceae, y los géneros Bacteroides, Prevotella, Clostridium

XIVa y Roseburia en adolescentes coreanos (Jang et al., 2017).

2.2.2.5. Medicamentos.

La ingesta de medicamentos como los inhibidores de la bomba de protones y los antibidticos

promueven cambios microbianas hacia los confines superiores del tracto gastrointestinal

(Appanna, 2018). Siendo el uso de antibidticos, uno de los principales factores ambientales

mas conocidos, que puede alterar la composicion de la microbiota lo que compromete la

defensa del genoma; ademas, su uso excesivo, conlleva al aumento de patdégenos resistentes

a los antibidticos (Belizario & Napolitano, 2015; Clemente et al., 2012).
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Los antibioticos utilizados comunmente tienen un impacto general en la comunidad

microbiana intestinal, ya que matan tanto a los patdgenos como a las bacterias comensales

y benéficas; sumado a que muchos antibioticos tienen efectos duraderos en la microbiota,

algunos organismos no se recuperan incluso meses después y otros se pierden

permanentemente, mientras que otros superan y persisten (Clemente et al., 2012; Petersen

& Round, 2014; Shetty et al., 2013). A medida que la comunidad bacteriana intestinal se

reconfigura después del tratamiento con antibidticos, hay una resistencia reducida a la

colonizacion, permitiendo que los microbios extraiios superen a las bacterias comensales y

causen cambios permanentes en la estructura de la microbiota y diversos estados de

enfermedad (Clemente et al., 2012).

2.2.3. Funcion de la microbiota intestinal

La interaccion funcional de la microbiota intestinal y su huésped se ha visto relacionada con

varias vias que incluyen el ribosoma, la carga de nucleétidos, la sintesis de ATP, glucolisis,

gluconeogénesis, biosintesis del monofosfato de inosina y la via del shikimato (Almeida

et al., 2021; Huttenhower et al., 2012). Por lo que, la participacion de la microbiota intestinal

en los procesos metabodlicos, nutricionales e inmunologicos del cuerpo humano, afectan
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directa o indirectamente a la mayoria de nuestras funciones fisioldgicas (Gerritsen et al.,

2011; Shreiner et al., 2015) y por consiguiente a la salud.

2.2.3.1. Funcion metabolica

La actividad metabolica de la microbiota intestinal hace una contribucion importante al

estado nutricional del huésped a través de su capacidad para sintetizar ciertas vitaminas y

varios metabolitos activos, como los acidos grasos de cadena corta (AGCC) (Linares et al.,

2015). Por otro lado, las bacterias contribuyen a la sintesis de micronutrientes, como las

vitaminas K y B; sin embargo, las vitaminas derivadas de la microbiota no son suficientes

para sustentar la fisiologia humana y su capacidad para producir vitaminas no es estable

(Kho & Lal, 2018; Kolodziejczyk et al., 2019).

2.2.3.2. Funcion inmunologica

Las interacciones entre la microbiota y el sistema inmunolégico del huésped son numerosas,

complejas y bidireccionales (Shreiner et al., 2015). El sistema inmunoldgico abarca una red

compleja de componentes innatos y adaptativos en todos los tejidos, y es importante en la

defensa del huésped contra agentes externos potencialmente dafiinos y perturbaciones

endogenas de la homeostasis (Zheng et al., 2020). Para defender y mantener la homeostasis,
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la respuesta inmune distingue entre organismos comensales y patogenos mediante diferentes

respuestas de sefializacion, las cuales son una familia de receptores conocidos como los

receptores de reconocimiento de patrones (PRRs, del inglés Pattern recognition receptors),

que incluyen receptores tipo Toll (TLRs, del inglés 7oll-like receptors) y receptores similares

a dominios de oligomerizacion de unidn a nucleétidos (NOD, del inglés Nucleotide-binding

oligomerization domain-like) (Browne et al., 2017; L. Lin & Zhang, 2017). A la vez, la

microbiota intestinal educa al sistema inmunologico para que funcione correctamente, ya

que los comensales beneficiosos o los productos derivados afectan el fenotipo de la memoria

innata en los sitios distantes de la mucosa o los tejidos periféricos (Negi et al., 2019; Shreiner

et al., 2015).

Los microbios pueden ejercer efectos tanto patogenos como protectores dependiendo de la

sefializacion microbiana especifica a través de PRR y los patrones moleculares asociados a

microbios (MAMP, del inglés Micobial-associated molecular patterns) y la posterior

respuesta inmune (Barko et al., 2018). Los PRR son expresados por células inmunes innatas

como células dendriticas, monocitos/macrofagos y células asesinas naturales (NK, del inglés

Natural Killer) (Negi et al., 2019). Los MAMP se derivan de microbios intestinales e
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inducen respuestas adaptativas por parte del sistema inmunologico, resultando en el efecto

de memoria de las células inmunitarias innatas (J. Yang et al., 2020).

Los TLRs son receptores inmunitarios innatos clave para percibir los patrones moleculares

asociados a patogenos (PAMP, del inglés, Pathogen-associated molecular patterns) que

estan presentes en diversos linajes de bacterias, como los componentes de la pared celular

bacteriana (lipopolisacéarido y peptidoglicano) y flagelina (Clemente et al., 2012; L. Lin &

Zhang, 2017). Después de detectar los PAMP microbianos, los TLR permiten el inicio de

respuestas inflamatorias y eliminan a los invasores patdégenos (L. Lin & Zhang, 2017). Los

receptores tipo NOD también reconocen moléculas microbianas y pueden formar

oligobmeros (inflamasomas) que sirven como sensores de patrones asociados al dafio

(Clemente etal., 2012). Los inflamasomas son complejos multiproteicos que estan

implicados en una amplia gama de procesos inflamatorios, incluida la muerte celular

programada (Marchesi et al., 2016).

La respuesta inmunitaria ejerce su accion cuando las bacterias colonizan un héabitat humano

determinado, el huésped restringe la colonizacién a través de la secrecion de péptidos

antimicrobianos (AMP, del inglés, Antimicrobial peptides), como la lipocalina asociada a la
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gelatinasa de neutrofilo (NGAL, del inglés Neutrophil gelatinase associated lipocalin), las

defensinas o y B y las catelicidinas, que regulan al alza para limitar la propagacion de

bacterias (Belizario & Napolitano, 2015; Browne et al., 2017). Una diferencia entre la

colonizacidn por patdgenos y comensales, es que las bacterias patdogenas utilizan un estado

de inflamacion derivado del huésped para propagarse, mientras que los comensales no lo

hacen y por ende disminuyen en numero o se pierden durante la disbiosis (Browne et al.,

2017). La disbiosis se define como el desequilibrio microbiano, que indica pérdida de la

diversidad de la microbiota intestinal, la cual se relaciona con enfermedades autoinmunes,

obesidad y afecciones cardiometabolicas (Valdes et al., 2018).

Los péptidos antimicrobianos son uno de los sistemas filogenéticamente mas antiguos de la

inmunidad innata, que intervienen en el mantenimiento de la funcion de barrera de la mucosa

(Zheng et al., 2020). De igual manera, las células dendriticas juegan un papel critico en la

compartimentacion de la microbiota entérica e intervienen en la presentacion del antigeno a

las células T virgenes, que se diferencian en células Treg (T reguladoras) (Barko et al., 2018;

Zheng etal., 2020). Se ha demostrado que la microbiota comensal intestinal modula

respuestas de células Ty Treg, que son necesarias para una defensa eficaz del huésped contra
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patogenos y la supresion de respuestas inflamatoria y autoinmunitaria, por lo que es

importante en la induccidn de tolerancia del huésped (Kho & Lal, 2018; L. Lin & Zhang,

2017; Petersen & Round, 2014).

La barrera intestinal es la primera linea de defensa contra patogenos, esta influenciada por

las interacciones con las células inmunes de la mucosa y la microbiota intestinal, la cual se

compone de una capa mucosa y una capa epitelial que sirve como interfaz entre el mundo

exterior y el entorno interno del huésped, produce moco y secreta factores inmunes; sin

embargo, esta barrera es vulnerable a agresiones microbianas persistentes y componentes

antigénicos de la dieta (Hayes et al., 2018; Kho & Lal, 2018; L. Lin & Zhang, 2017). Por lo

que la pérdida de la integridad del epitelio intestinal aumenta la permeabilidad intestinal

permitiendo que las bacterias intestinales, las toxinas bacterianas, las grasas y proteinas

digeridas de forma incompleta y los desechos pasen del epitelio al torrente sanguineo,

desencadenando respuestas inflamatorias (Kho & Lal, 2018; H. Wang et al., 2018).



CAPITULO III:

MARCO METODOLOGICO
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3.1. ENFOQUE DE INVESTIGACION

El presente estudio se desarrolla con un enfoque cualitativo, ya que se pretende recolectar y
presentar los datos obtenidos de los estudios incluidos en la revision sistematica. Durante la
revision se compara y se analiza la informacion recolectada de los diferentes articulos
relacionados con el tema de investigacion, para determinar los efectos de los patrones
dietéticos y nutricionales vegetariana y omnivora sobre la microbiota intestinal.

3.2. TIPO DE INVESTIGACION

La presente investigacion es de tipo correlacional y descriptivo que, mediante la busqueda
y el andlisis de los resultados obtenidos de los estudios incluidos para la revision sistematica,
se busca relacionar entre las variables de la investigacion y describir la influencia de las
dietas vegetariana y omnivora sobre la composicion de la microbiota intestinal.

3.3. UNIDADES DE ANALISIS U OBJETOS DE ESTUDIO

En este apartado se informa sobre el objeto y el area de estudio, asi como los tipos de fuentes
de informacién consultadas para el sustento de la presente revision sistematica, la poblacion,
la muestra elegida y, los criterios de inclusién y exclusion para la elegibilidad de los articulos
cientificos o publicaciones consultadas.

La unidad de estudio son los articulos cientificos y publicaciones que, mediante una revision
sistematica de diversas bases de datos, cumplen con los criterios de inclusion para su

posterior andlisis y presentacion de resultados.
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3.3.1. Area de estudio

El 4rea de estudio son los paises en que se desarrollaron los articulos cientificos

seleccionados para la presente revision, que incluyen Italia, India, Brasil, Suecia, China,

Australia y Estados Unidos.

3.3.2. Fuentes de informacion primaria y secundaria

Las fuentes consultadas para el desarrollo de la presente investigacion se obtienen de fuentes

primarias y secundarias. Se realiza la busqueda de informacion de fuente primaria para la

redaccion de los antecedentes, marco tedrico, resultados y discusion. Mientras que las

fuentes secundarias se consultan para complementar la informacion de los antecedentes y

marco tedrico y discusion.

3.3.3. Poblacion

La poblacion se refiere a los articulos que resulta mediante la busqueda bibliografica

asociada con la problematica del estudio sobre los efectos de los patrones dietéticos y

nutricionales vegetariano y omnivoro sobre la microbiota intestinal, que se obtiene un total

de 3408 articulos.

3.3.4. Muestra

La muestra de estudio son todos los articulos cientificos que cumplen con los criterios de

inclusion para la revision sistematica, del cual se extrae y se compara la informacion que
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presenta los diferentes estudios para el andlisis y discusion. Se obtiene un total de 11

articulos.

A continuacidn, en la Figura 1, se presenta el proceso de seleccion de articulos, que incluye

el nimero de registros totales obtenidos que cumplen con los criterios de inclusion.

Registros excluidos debido al titulo
y palabras claves (n =2412)

Tras leer el resumen se excluyen los registros (n = 29),
debido a:

Articulo de revision literaria, capitulo de un libro.

No relaciona las dietas vegetarianas y omnivoras con la
microbiota intestinal.

Relaciona unicamente un alimento (como la inulina)
con la microbiota intestinal.

Se asocia con el uso de suplementos.

Numero de textos completos excluidos (n= 11) por
razones como:

Se centra en la relacion de dos bacterias con la citocina
y de las dietas con las citocinas.

La informacion de participantes es la misma que otro
estudio incluido.

Cantidad de participantes es confuso e indica uso de
antibiodticos.

Relaciona la composicion de la microbiota intestinal
con otros factores como edad, género, actividad fisica
y dieta general.

Participantes estan en el primer trimestre de embarazo
Indica exclusion de dieta vegetariana.

Estudio no completo, es un protocolo de estudio.

Se centra en la enfermedad de Parkinson y la
microbiota.

Numero de registros identificados en las
busquedas (n = 3408)
= PubMed (n = 347)
) PubMed Central (n =2536)
g BioMed Central (n = 122)
é Cochrane Library (n = 56)
= Wiley Online Library (n = 58)
5 Google académico (n=282)
= EBSCO (n =7)
Numero de registros después de eliminar los
duplicados (n =2463)
=]
= . "
_S Numero de registros cribados (n=51)
=
Q
=
=
=
= Nuamero de registros elegidos (n = 22)
i)
2
=
=
= — —
2 Numero total de estudios incluidos en la revision
) sistematica (n=11)
5

Figura 1. Diagrama de flujo de los procesos de recoleccion de datos, segun la declaracion

PRISMA.
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3.3.5. Criterios de inclusion y exclusion

A continuacion, en la Tabla 1 se presenta los criterios de inclusion y exclusion empleados

para la presente revision.

Tabla N°I. Criterios de inclusion y exclusion

Criterios de inclusion Criterios de exclusion

Poblacion mayor de 18 afios, de hombres y Poblacion de mujeres embarazadas o en
mujeres periodos de lactancia
Ingesta de la dieta vegetariana (vegano, ovo- Dietas semi-vegetariana, pesco-
lacto-vegetariana, ovo-vegetariana o lacto- vegetariana y crudi-vegetariana
vegetariana) y la dieta omnivora (tipo
occidentalizado, con principal consumo de
carne animal)
Ensayos controlados aleatorizados, ensayos Estudios en animales o plantas
clinicos, estudios de casos y controles, y
estudio transversal, con 5 afios de antigiiedad
Uso de probidticos, antibidticos o

laxantes

Fuente: Elaboracion propia, 2021.

3.4. INSTRUMENTO PARA LA RECOLECCION DE DATOS
En este apartado se describe el instrumento disefiado para la recoleccion de datos necesarios

para la revision sistematica, la cual se describe a continuacion:
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Para la recoleccion de datos se construye una matriz de base de datos en la hoja de Microsoft

Excel (ver Anexo 1) donde se enlista todos los resultados obtenidos de la busqueda

sistematica de los articulos cientificos y su posterior revision de texto completo, del cual se

realizan multiples pruebas y ajustes a la estructura de la base de datos; con el fin de guardar

la informaciéon necesaria y detallada durante los procesos de busqueda y revision. El

instrumento se disefla en base a las fases de la revision sistematica de la declaracion

PRISMA, que son: identificacion, cribado, elegibilidad e inclusion.

En cada una de las fases mencionadas, se recolecta la informacion necesaria para la seleccion

de los articulos que cumplen con los criterios de inclusion (ver Anexo 1):

En la parte de identificacion, se incluye informacion del nombre de la base de datos,

la ecuacion de busqueda realizada y los filtros afiadidos.

e En la parte de cribado, se recolecta la informacion como el nimero del articulo, el

titulo, el enlace de la pagina del articulo, el disefio del estudio y el afio de publicacion.

e En la parte de elegibilidad, se ingresa la informacion del resumen de articulo.

e Por ultimo, en la parte de inclusion se recolecta informacion como el idioma, el

objetivo, si indica 0 no comité de ética, nimero de poblacion y muestra, lugar o pais,

criterios de inclusion/exclusion, métodos utilizados, resultados obtenidos, discusion

y conclusion.
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3.5. DISENO DE LA INVESTIGACION

El disefio de la presente investigacion es de tipo no experimental y transversal, ya que no
hay manipulacion de las variables de investigacion, sino que se observa como tal en su
contexto natural en un periodo determinado para su posterior analisis de resultados.

La presente revision sistematica es una investigacion no experimental transversal, ya que la
busqueda de articulos y recoleccion de datos se lleva a cabo desde octubre del 2020 hasta
abril del 2021. Para efectuar la presente investigacion, se realiza una busqueda intensa sobre
la microbiota intestinal y su relacion con las dietas vegetariana y omnivora, que consta de
informacion recuperada de articulos cientificos y publicaciones con 5 afios de antigiiedad,
desde 2016 al 2020; provenientes de diversas bases de datos, tales como PubMed, PubMed
Central, BioMed Central, Cochrane Library, Wiley Online Library, Google Académico y
EBSCO de la Universidad Hispanoamericana.

3.5.1. Términos, descriptores y palabras claves

La Tabla 2 presenta la ecuacion de biisqueda tanto en inglés como en espaiol realizada a

través de la combinacién de los siguientes términos.
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Tabla N°2. Términos, descriptores y palabras claves utilizadas en la busqueda

sistemadtica

TERMINOLOGIA EN ESPANOL

TERMINOLOGIA EN INGLES

Microbiota intestinal y dietas vegetariana,
omnivora
Microbiota intestinal y patrones dietéticos
vegetarianos, omnivora
Microbiotaintestinal y patrén nutricional
Microbiota intestinal y dietas veganas,
omnivoras
Microbiota gastrointestinal y dietas
vegetarianas, omnivoras
Microbioma géstrica y dietas vegetarianas,
omnivoras
Bacteria entérica y dietas vegetarianas,
omnivoras
Flora intestinal y dietas vegetarianas,
omnivoras
Microbiota intestinal y a base de plantas
Microflora intestinal y veganos,
vegetarianos
Virus, bacteria archeae intestinal y y dietas

vegetarianas, omnivoras

Gut microbiota and vegetarian,
omnivorous diet
Intestinal microbiota and vegetarian,
omnivorous dietary pattern
Gut microbiota and nutritional pattern
Gut microbiota and vegan, omnivorous
diet
Gastrointestinal microbiota and vegetarian,
omnivorous diets
Gastric microbiome and vegetarian,
omnivorous diets
Enteric bacteria and vegetarian,
omnivorous diets
Intestinal flora and vegetarian, omnivorous
diets

Gut microbiota and plant-based

Gut microflora and vegan, vegetarian

Gut virus, bacteria, archaea and vegetarian,

omnivorous diets

Fuente: Elaboracion propia, 2021.



3.6.

OPERACIONALIZACION DE VARIABLES

A continuacion, en la Tabla 3 se presenta la operacionalizacion de variables.

Tabla N°3. Operacionalizacion de variables

59

Objetivo  Variable Definicion Definicion Dimensio Indicadore Instru
especifico conceptual operacional n S mento
Caracteriz  Perfiles  Se refiere al Se identifica Aspectos  Sexo Matriz
ar los sociode  conjunto de los aspectos demografi Edad de
perfiles mografic caracteristic demografic cos Pais datos
sociodemo o0s a 0s y sociales Educacion en la
graficos de demografica de la hoja de
la , biologicay muestra de Aspectos  Tipo de Excel
poblacién social de la estudio. sociales alimentacio
vegetarian muestra de n

a y estudio. Duracién de
omnivora la dieta

de los vegetariana

articulos

de revision

selecciona

dos.

Describir ~ Patrén Se refiere a Seidentifica Grupos de Cereales Matriz
los tipos dietético la la variedad alimentos Leguminosa de

de y combinaci6 de los s datos
patrones nutricion n, grupos de Frutas en la
dietéticos  al frecuencia y alimentos y Verduras hoja de
y cantidad de nutrientes Frutos secos Excel
nutricional alimentos y consumidos y semillas

es de los nutrientes por la Carnes de

estudios que muestra de res, ave,
selecciona compone las los estudios pescado,

dos para la dietas seleccionad cerdo.

revision vegetarianas  0s. Lacteos

sistematic y Huevos

a. omnivoras.

Nutrientes
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Carbohidrat
0s
Proteinas
Grasas

Vitaminas y

minerales

Identificar Composi Se refiere al Seidentifica Nivel o Reino Matriz
la ciondela conjunto de el grado Filos de
composici  microbio microbios ecosistema  taxonomic Familia datos
on de la ta que microbiano o Género cualitati
microbiota intestinal coexisten en que Especies vos en
intestinal la conforman la hoja
de la microbiota  la de
poblacién intestinal. microbiota Excel

de estudio. intestinal.

Fuente: Elaboracion propia, 2021.

3.7. PLAN PILOTO

El plan piloto se basa en la estrategia de busqueda realizada mediante la combinacion de

diferentes términos para formular la ecuacion de busqueda en las bases de datos PubMed,

PubMed Central, BioMed Central, Cochrane Library, Wiley Online Library, Google

Académico y EBSCO de la Universidad Hispanoamericana. De estas bases de datos,

principalmente en PubMed, PubMed Central, Cochrane Library, Wiley Online Library y

Google Académico, se logran encontrar los articulos que cumplen con los criterios de

inclusion para la revision sistematica.

La estrategia de busqueda se realiza mediante las siguientes palabras, en combinacion con

los términos que se presenta en los Encabezados de Temas Médicos (MeSH, del inglés

Medical Subject Headings) (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/mesh/?term=gut+microbiota):
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(gut microbiota OR human gut microbiota OR gastrointestinal microbiota OR gut flora OR
gut microbiomes OR gut microflora) AND (vegetarian diet OR vegan) AND/OR
(omnivorous diet OR omnivore).

3.8. REVISION SISTEMATICA

La presente investigacion se lleva a cabo mediante la metodologia de la declaracion
PRISMA, donde se realiza una blisqueda intensa y detallada de las variables del estudio a
través de diferentes combinaciones de las ecuaciones de busqueda en las diferentes bases de
datos, donde se define las palabras claves o terminologias que arrojan mas resultados de la
literatura requerida para la investigacion; con el fin de abarcar la mayoria de los estudios
recientes enfocados en las dietas vegetarianas y omnivoras sobre la composicion de la
microbiota intestinal, en otras bases de datos.

Las revisiones sistematicas son estudios cuya poblacion procede de un “estudio de estudios”,
y como tal, en una revision sistematica se recopila informacion generada por investigaciones
clinicas de un tema determinado, mediante el uso de estrategias para limitar los sesgos y
errores aleatorios (Manterola et al., 2013). La Declaracion PRISMA consiste en una lista de
comprobacion de 27 items y un diagrama de flujo de cuatro fases, la cual tiene como objetivo
mejorar la presentacion de las revisiones sistematicas y metaanalisis; ademas, puede ser 1til

para valoracion critica de revisiones sistematicas publicadas, pero la lista de comprobacion
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PRISMA no es un instrumento para valorar la calidad de una revision sistematica (Moher

et al., 2009).

En la busqueda de articulos para revision sistematica, se identifican las bases de datos

electronicos centrados en revistas y publicaciones médicas y nutricionales, se limita la

duracion de las publicaciones de los articulos para incluir aquellos con 5 afios de antigiiedad

y se revisan los estudios publicados en inglés y en espaiol. También se identifican y se

analizan estudios adicionales encontradas en las referencias bibliograficas de los articulos

seleccionados, para obtener mas informacion que pueda aportar en el analisis de la

investigacion.

En la revision sistematica, se encuentran articulos con enfoques similares o que aborda

contenido distinto a los propuestos, a pesar de ello, se da importancia a los estudios que

contengan las variables de microbiota intestinal humana y, patrones dietéticos y

nutricionales vegetariano y omnivoro como parte de sus resultados y analisis de datos.

Posterior a los resultados de la busqueda de articulos, se realizan los siguientes patrones de

revision para seleccionar los estudios requeridos: se empieza por elegir los articulos

mediante el titulo, el tipo de publicacion, las palabras claves y el resumen, para conocer si

cumplen con los criterios de inclusion establecidos; y luego se realiza la lectura completa

del contenido.
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La revision sistematica se realiza en diferentes bases de datos y el proceso de busqueda y
revision se realiza mediante las etapas de la declaracion PRISMA, la cual se obtiene un total
de 11 articulos, que se presenta en la Figura 1. Los términos o descriptores utilizados en las
busquedas de literatura se detallan en la Tabla 2, los resultados de la busqueda de acuerdo
con los términos usados en cada base de datos electronicos se detallan en la Tabla 4 y, los
resultados incluidos para la revision segun las bases de datos y las palabras claves, se
detallan en la Tabla 5.

En la Tabla 4, se presenta los resultados obtenidos en la busqueda bibliografica por palabra

clave en cada base de datos.

Tabla N°4. Resultados de la busqueda bibliogrdfica segun palabras claves en cada base

de datos

Palabras PubMed BioMed Cochrane Wiley Only Google EBSCO
PubMed

claves Central Central Library Library Académico (UH)

Gut microbiota
and vegetarian, 176 659 112 56 55 203 7
omnivorous diet
Intestinal
microbiota and
vegetarian, 24 76 - - - 11 -
omnivorous
dietary pattern
Gut microbiota
and nutritional 4 0 - - - - -
pattern
Gut microbiota
and vegan, 1 0 - - - 30 -

omnivorous diet
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Gastrointestinal
microbiota and
vegetarian,
omnivorous diets
Gastric
microbiome and
vegetarian,
omnivorous diets
Enteric bacteria
and vegetarian,
omnivorous diets
Intestinal flora
and vegetarian,
omnivorous diets
Gut microbiota
and plant-based
Gut microflora
and vegan,
vegetarian
Gut virus,
bacteria, archaea
and vegetarian,
omnivorous diets
Total de
resultados por

base de datos

42

38

10

15

29

347

26 -

30 10
1745 -
2536 122

38

282

Fuente: Elaboracion propia, 2021.

A continuacion, en la Tabla 5 presenta los resultados incluidos en la revision sistematica por

palabra clave y base de datos.
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Tabla N°5. Resultados incluidos en la revision sistemdtica por base de datos y palabra

clave

Base de datos Total de estudios
Palabras claves
electronicos obtenidos

Microbiota intestinal y patrones
dietéticos, microbiota gastrointestinal y
PubMed dietas vegetarianas, microbiota 4
intestinal y dietas vegetarianas,
omnivoras
Microbiota  intestinal y  dietas
PubMed Central ) ) 4
vegetarianas, omnivoras
] ) Microbiota intestinal y dietas
Wiley Only Library . ) 1
vegetarianas, omnivoras
. Microbiota intestinal y dietas
Cochrane Library ) . 1
vegetarianas, omnivoras
Microflora intestinal y vegetarianas,

Google académico ) 1
omnivoras

Total de estudios 11

Fuente: Elaboracion propia, 2021.

3.9. PROCEDIMIENTOS DE RECOLECCION DE DATOS

3.9.1. Revision bibliografica

Para iniciar con la investigacion se realiza el sustento tedrico mediante la blisqueda
bibliografica de articulos cientificos, libros y publicaciones sobre los conceptos basicos y
los conocimientos actuales del tema de interés, este proceso es importante y requerido para
sentar las bases a fin de contribuir al desarrollo de la investigacion; asi como permite afinar
la capacidad de busqueda de informacion requerida. Por ello, se realizan investigaciones en
revistas, articulos y documentos cientificos tedricos, para el desarrollo del marco tedrico y

antecedentes del trabajo.
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3.9.2. Datos de la revision sistematica

Posterior a la revision del sustento tedrico de la investigacion, se procede a recolectar los
datos de la revision sistematica, para lo cual identifica las bases de datos cientificos
relacionados con el area del tema de interés con el fin de realizar la busqueda de la
informacion, donde se toma en cuenta los términos de bisqueda y los criterios de inclusion
y exclusion. Luego se realiza la busqueda de los articulos y se introduce los resultados de la
busqueda en la matriz de base de datos (Anexo 1) disefiado.

3.10. ORGANIZACION DE LOS DATOS

Posterior a la busqueda de la informacion, se eligen los articulos que cumplen con los
criterios de inclusién mediante la revision de titulos, palabras claves y resumen; de los cuales,
aquellos que cumplen con dichos criterios son seleccionados para la siguiente fase de
revision de lectura completa, que resulta en un total de 11 articulos para la revision
sistematica.

Para organizar la informacion de los articulos incluidos, se construye cuatro matrices de
datos en el Microsoft Excel para la extraccion y andlisis de la informacion, que se divide en:
caracteristicas sociodemograficas de los participantes de los estudios incluidos, cantidad de
ingesta dietética vegetariana y omnivora, composicion de la microbiota intestinal y

comparacion de la microbiota intestinal con las dietas vegetariana y omnivora.
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Las tablas de resultados se construyen en Excel y luego se da formato a las tablas en el

documento Word en el capitulo de Resultados, que de manera general se presentan con:

nimero de tabla, el titulo segin los objetivos propuestos, en la parte inferior de la tabla se

indica la fuente de la informacion obtenida y los detalles de cada tabla.

La tabla de las caracteristicas sociodemograficas y clinicas de los participantes, se presenta

la informacién principal: numero de participantes, sexo, edad, pais, educacion, fumador

(estilo de vida), duracion de la dieta vegetariana, indice de masa corporal y estado de salud,

en la parte inferior de la tabla se detalla la unidad de los datos, la cual se presenta en

promedio o cantidad de minimo a maximo y en porcentaje.

La tabla de los patrones dietéticos y nutricionales vegetariano y omnivoro, se presenta en

dos tablas diferentes donde: en una, se presenta la ingesta diaria de nutrientes de los grupos

vegetarianos y omnivoros con sus respectivas unidades, en kilocalorias o en gramos; en la

parte inferior de la tabla se detalla que los datos se presentan como cantidad de minimos a

maximos. La otra tabla se describe los tipos de alimentos mas consumido por los grupos

vegetarianos y omnivoros.

La tabla de la composicién de la microbiota intestinal se presenta segin los grados

taxonomicos, que son: filo, clase, familia, género y especie; de acuerdo con las abundancias

relativas presentadas en cada estudio incluido segun los grupos vegetarianos y omnivoros.

Para homogeneizar la variedad de abundancias microbianas de todos los articulos, se
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establece rangos de cantidades y se presenta mediante flechas que significan mayor

abundancia (1), abundancia media (—) y baja abundancia (]). En la parte inferior de la tabla

se indica como mayor abundancia cuando la abundancia relativa presentada en los estudios

son >10% o nimeros medios >1000 o >200000000 UFC/g, se considera abundancia media

cuando presenta >1% o numeros medios >100 o >50000000 UFC/g, y se considera

abundancia baja cuando presenta <1% o ntimeros de medios <100 o <50000000 UFC/g.

Para la composicion de la microbiota intestinal se clasifica segin el grado o nivel

taxonomico, de la cual se toma la informacion mostrada en los articulos incluidos, pero

aquellos que no especifica el grado taxondémico se utiliza la pagina de navegador de

taxonomia de PubMed Central

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi) como referencia.

La tabla de los efectos de las dietas vegetarianas y omnivoras sobre la composicion

microbiana también se presenta segin el grado taxonomico. Pero, a diferencia de la

composicion microbiana, s6lo se incluyen los datos con cambios estadisticamente

significativas (valor p<0.05) segin mostrado en los estudios incluidos; también se presentan

las abundancias mediante flechas que significan mayor, media y baja abundancia, pero se

establecen como tal, de acuerdo con la comparacion de abundancias entre los grupos

vegetarianos y omnivoros; esta informacion se detalla en la parte inferior de la tabla.



CAPITULO IV:

PRESENTACION DE RESULTADOS
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4.1. RESULTADOS DE LA INVESTIGACION

En este capitulo se expone los resultados obtenidos tras la comparacion y el analisis de los
estudios incluidos para la revision sistematica, del cual se divide en: caracteristicas
sociodemograficas de los participantes, descripcion de la dieta de los participantes,
diversidad de la microbiota intestinal de la poblacién de estudio y el efecto de las dietas
vegetariana y omnivora sobre la microbiota intestinal.

4.1.1. Caracteristicas sociodemograficas de los participantes de los estudios incluidos.
El resultado de la busqueda bibliografica es de un total de 3408 articulos provenientes de
siete bases de datos electronicos y, posterior a la exclusion de los articulos que no cumplen
con los criterios de inclusion y los duplicados, se obtienen 11 articulos para la revision de
lectura completa, la extraccion y el analisis de la informacion.

De los articulos incluidos, ocho son estudios transversales (Das et al., 2018; De Filippis et al.,
2016; Federici et al., 2017; Franco-de-Moraes et al., 2017; Losasso et al., 2018; Veca et al.,
2020; F. Wang et al., 2019; C. Zhang et al., 2018), la cual se caracterizan por los participantes
que consumen una dieta vegetariana a corto (menos de un afo) y a largo plazo (més de un
afio); en tanto que tres articulos son ensayos clinicos aleatorizados (Djekic et al., 2020;
Kahleova et al., 2020; Pagliai et al., 2020), que incluyen participantes con una ingesta

dietética a corto plazo.



71

Las principales caracteristicas sociodemograficas, dietéticas y clinicas de los participantes

de los estudios se presentan en la Tabla 6. El total de participantes es de 983 adultos, donde

el 40.2% son hombres y el 59.8% son mujeres, con edad promedio de entre 24 y 68 afios.

Los participantes proceden de siete paises diferentes: Italia, 31.1% (De Filippis et al., 2016;

Federici et al., 2017; Losasso et al., 2018; Pagliai et al., 2020); Brasil, 27.3% (Franco-de-

Moraes et al., 2017); Estados Unidos, 17.1% (Kahleova et al., 2020); India, 8.5% (Das et al.,

2018); Australia, 6.2% (Veca et al., 2020); Suecia, 6.1% (Djekic et al., 2020; C. Zhang et al.,

2018); China, 3.7% (F. Wang et al., 2019). Sélo un estudio (Kahleova et al., 2020) presenta

el nivel educativo de los participantes (que representa el 17% del total), donde hay mayor

porcentaje de vegano con educacion superior que los omnivoros; mientras que el resto de

los estudios incluidos no reportan dicha informacion (que representa el 81% del total).

De todos los participantes, el 39.2% informan consumir una dieta omnivora (OMN), el

28.8% una dieta vegana (VEG) y el 30.1% una dieta lacto-ovo vegetariana (LOV); sin

embargo, 19 participantes del estudio en India (Das et al., 2018) no reportan el tipo de dieta,

a pesar de que estan incluidos en el total de la muestra del estudio. De igual manera, 142

participantes masculinos (14.4%) y 168 participantes femeninos (17.1%) provenientes de

tres estudios incluidos (Das et al., 2018; Franco-de-Moraes et al., 2017; Pagliai et al., 2020),

no indican el tipo de dieta consumida segun sexo, sino que presenta el total de participantes

masculinos y femeninos.
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En cuanto a la duracion de la dieta vegetariana, el 40% del total de participantes indican
consumir una dieta vegetariana a largo plazo o mas de un afo de ingesta y el 15% una dieta
vegetariana a corto plazo o menos de un afio.

Con respecto al estilo de vida, siete participantes de un estudio reportan ser fumadores (Veca
et al., 2020). Del total de estudios, dos no indican la media del indice de masa corporal (IMC)
(Das et al., 2018; Veca et al., 2020); en cambio en nueve estudios muestran que la poblacion
omnivora presenta un IMC levemente mayor en comparacion con la poblacion vegetariana
(OMN: 20.8-33.6 kg/m?; LOV: 20.2-31.1 kg/m?; VEG: 19.8-32.6 kg/m?).

Con respecto a los datos clinicos, el 53.3% del total de participantes indican un estado de
salud sano; mientras que en tres estudios (Djekic et al., 2020; Franco-de-Moraes et al., 2017,
Kahleova et al., 2020) reportan presencia de exceso de peso (11.2%), prediabetes (8%),
hipertension (9%), diabetes tipo 2 (0.2%), sujetos que habian experimentado un infarto de
miocardio por elevacion del segmento ST (IAMCEST) (1.2%) e infarto de miocardio sin
elevacion del segmento ST (NSTEMI) (1.2%) antes del estudio, angina inestable (0.3%),

angina (0.5%) y sobrepeso (17.1%) en los participantes.
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Tabla N°6.
Principales caracteristicas sociodemogrdficas, dietéticas y clinicas de la poblacion

vegetariana y omnivora de los estudios incluidos para la revision sistemdtica

Caracteristicas TODOS OMN VEG LOV S. Inf.

Datos sociodemogrdficos
o 983 385 283 296 19
Participantes, n (%)
(100%) (39.2%) (28.8%) (30.1%)  (1.9%)

Sexo, n (%)

395 105 71 77 142
Masculino
(40.2%) (10.7%) (7.2%) (7.8%) (14.4%)
) 588 169 146 105 168
Femenino

(59.8%)  (17.2%) (14.9%) (10.7%)  (17.1%)
Edad (min. - max.), afios  28.1a67 24.8a67 29a49.6 26.9 a 68

Pais de recoleccion de datos, n (%)

) 306 112 87 107
Italia
(31.1%) (11.4%) (8.9%) (10.9%)
) 268 100 66 102
Brasil
(27.3%) (10.2%) (6.7%) (10.4%)
84 28 0 37 19
India
(8.5%) (2.8%) (3.8%) (1.9%)
) 60 22 0 38
Suecia
(6.1%) (2.2%) (3.9%)
36 12 12 12
China
(3.7%) (1.2%) (1.2%) (1.2%)
61 27 34 0
Australia
(6.2%) (2.7%) (3.5%)
168 84 84 0
EE. UU.
(17.1%) (8.5%) (8.5%)
Nivel educativo, n (%)
19 11 8
Escuela secundaria
(1.9%) (1.1%) (0.8%)
1 1 0

Asociados
(0.1%) (0.1%)
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Universidad

Diploma de graduacion

No reporta

Fumador, n (%)

Datos dietéticos

52
(5.3%)
96
(9.8%)
796
(81.0%)

(0.7%)

29
(3.0%)
43
(4.4%)
301
(30.6%)
6
(0.67%)

Duracion de la ingesta vegetariana, n (%)

1 a 3 meses

4 a 6 meses

7 a 9 meses

10 a 12 meses

>]1 afio

No reporta

Datos clinicos
IMC (min. - méx.), kg/m?
Estado de salud, n (%)

Sano

Exceso de peso

Prediabetes

Hipertension

Diabetes mellitus tipo 2

44
(4.5%)
87
(8.9%)
7
(0.7%)
10
(1.0%)
393
(40.0%)
38
(3.9%)

524
(53.3%)
110
(11.2%)
79
(8.0%)
88
(9.0%)
2

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

20.8-33.6

186
(18.9%)
55
(5.6%)
36
(3.7%)
40
(4.1%)
0

23
(2.3%)
53
(5.4%)
199
(20.2%)
1
(0.1%)

1
(0.1%)
87
(8.9%)
7
(0.7%)
4
(0.4%)
183
(18.6%)
1
(0.1%)

19.8 - 32.6

133
(13.5%)
17
(1.7%)
14
(1.4%)
12
(1.2%)

296
(30.1%)
0

43
(4.4%)
0

6
(0.6%)
210
(21.4%)
37
(3.8%)

20.2-31.1

178 27
(18.1%)  (2.7%)
38
(3.9%)
29
(3.0%)
36
(3.7%)
2
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(0.2%) (0.2%)
IAMCEST (infarto de 12 6 6
miocardio por elevacion
(1.2%) (0.6%) (0.6%)

del segmento ST)
NSTEMI (infarto de 12 8 4

miocardio sin elevacion

del segmento ST)  (1:2%) (0.8%) (0.4%)
3 0 3
Angina inestable
(0.3%) (0.3%)
5 1 4
Angina
(0.5%) (0.1%) (0.4%)
168 84 84
Sobrepeso
(17.1%) (8.5%) (8.5%)

Fuente: Elaboracion propia, 2021 (informacion obtenida de Das et al., 2018; De Filippis et al., 2016;
Djekic et al., 2020; Federici et al., 2017; Franco-de-Moraes et al., 2017; Kahleova et al., 2020;
Losasso et al., 2018; Pagliai et al., 2020; Veca et al., 2020; F. Wang et al., 2019; C. Zhang et al.,
2018). Todos los datos mostrados son niimeros de participantes (n), porcentaje (%) y la media o
promedio de rangos minimo a maximo (min. a max.). OMN: Omnivoro. VEG: Vegano. LOV: Lacto-
ovo vegetariano. S. Inf: Sin informacion del tipo de dieta. N/A: No Aplica. indice de Masa Corporal
(IMC). TAMCEST (infarto de miocardio por elevacidon del segmento ST), NSTEMI (infarto de

miocardio sin elevacion del segmento ST).

4.1.2. Patrones dietéticos y nutricionales vegetariano y omnivoro

En cuanto a los patrones dietéticos y nutricionales de los participantes, en siete estudios (De
Filippis et al., 2016; Djekic et al., 2020; Federici et al., 2017; Kahleova et al., 2020; Losasso
et al., 2018; Pagliai et al., 2020; F. Wang et al., 2019) presentan la cantidad promedio de la
ingesta diaria de energia y nutrientes consumidos por los participantes vegetarianos
(refiriéndose tanto a los veganos como a los lacto-ovo vegetarianos) y omnivoros, la cual se

muestra en la Tabla 7 mediante un rango de cantidad de minimo a méaximo.
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Al comparar la ingesta diaria entre los dos grupos dietéticos, se observa mayor consumo de

energia, proteina total y animal, grasa total, colesterol, grasa saturada y monoinsaturada en

el grupo OMN en comparacion con los vegetarianos. En cambio, en el grupo vegetariano,

principalmente en los veganos, se muestra mayor consumo de carbohidratos, fibra, proteina

vegetal y grasa poliinsaturada, en comparacioén con los omnivoros.

Tabla N°7.
Ingesta diaria de energia y nutrientes de los grupos vegetarianos y omnivoros de los

estudios incluidos.

VEG LOV OMN
Energia (kcal) 1294 - 2417 1649 - 2393 1663 - 2594
Carbohidratos (g) 145.54-365  134.71-293.52 116.44 - 295
Fibra (g) 14.5-49 10.9 - 345 5.7-41.76
Proteina total (g) 29.04 - 66 29.06 - 89.6 36.72 - 95
Proteina animal (g) 0-1.2 6.32-19 22.62 - 60
Proteina vegetal (g) 28.96 - 66 22.24 - 50 13.62 - 35
Lipidos/grasas (g) 243 -82 30.41 - 96.7 43.62 - 110
Colesterol (mg) 0-5.1 53.59-183.2 132.75-513.2
Grasa saturada (g) 48-15 11.28 - 37.5 16.13 -42
Grasa monoinsaturada (g) 7.9 - 46 21.66 - 49 21.73 - 50
Grasa poliinsaturada (g) 7.98 - 21 6.29 - 17 5.94-18

Fuente: Elaboracion propia, 2021 (con informacion obtenida de De Filippis et al., 2016; Djekic et al.,
2020; Federici et al., 2017; Kahleova et al., 2020; Losasso et al., 2018; Pagliai et al., 2020; F. Wang
et al., 2019). Los datos mostrados son valores medios de rango minimo a maximo. OMN: Omnivoro.

VEG: Vegano. LOV: Lacto-ovo vegetariano.

De todos los articulos de la revision, s6lo un estudio presenta la ingesta alimentaria

registrado durante siete dias de los participantes vegetarianos y omnivoros, la cual se resume
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en la Tabla 8; donde se muestra los grupos de alimentos de mayor consumo entre los grupos

VEG, LOV y OMN.

Tabla N°S.
Los grupos de alimentos mads consumidos durante siete dias entre los grupos vegetarianos

y omnivoros.

DIETAS PRINCIPALES GRUPOS DE ALIMENTOS
VEG Cereales, harinas, patata, leguminosas, frutas, jugos de frutas, vegetales,
leche vegetal y derivado, aceites y grasas
LOV Cereales, pan, patata, leguminosas, frutas, queso, huevos, vegetales, dulces
OMN Pan, patata, jugos de frutas, carne, pescado, carne en conserva, leche

animal y derivado, queso, huevos, dulces
Fuente: Elaboracion propia, 2021 (Modificado de De Filippis et al., 2016). OMN: Omnivoro. VEG:

Vegano. LOV: Lacto-ovo vegetariano.

4.1.3. Composicion de la microbiota intestinal

En cuatro estudios muestran el porcentaje de los principales filos en la composicion de la

microbiota intestinal de los participantes, la cual se detalla en la Tabla 9.

Al comparar la abundancia de los principales filos, uno de los cuatro estudios muestra mayor

porcentaje de Bacteroidetes (49.1%) (Losasso et al., 2018), lo que contradice con los

resultados de los otros estudios que presentan mayor abundancia de Firmicutes (40.70% -

64.9%). A pesar de los diferentes porcentajes, se evidencia en todos los estudios incluidos la

dominancia de dos filos, que son los Firmicutes y Bacteroidetes, seguido de los filos

Actinobacteria, Proteobacteria y Verrucomicrobia. El dominio de los filos Firmicutes y
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Bacteroidetes en la microbiota también se evidencia en las Tablas 10 y 11, donde los géneros

y especies mas abundantes se derivan de dichos filos.

Tabla N°9.

Los principales filos (o phylum) en los participantes de los estudios incluidos.

Bacteroidetes Firmicutes Actinobacteria Proteobacteria Verrucomicrobia Autores, pais

(Losasso et
49.10% 40.61% 3.02% 0.11% al., 2018),
Italia
(Franco-de-
39.50% 40.70% Moraes et al.,
2017), Brasil
(Pagliai et al.,
2019), Italia
(Das et al.,
2018), India

13.60% 64.90% 14.80% 4.70%

24% 62% 5.20% 4.20% 0.0320.05%

Fuente: Elaboracion propia, 2021 (informacion obtenida de Das et al., 2018; Franco-de-Moraes et al.,

2017; Losasso et al., 2018; Pagliai et al., 2020).

Las Tablas 10y 11 presentan los resultados obtenidos sobre la composicidon de la microbiota
intestinal de los participantes; de las cuales, en la Tabla 10 se muestra las bacterias que
ocupan mayor abundancia, mientras que la Tabla 11 se encuentran aquellas con una
abundancia media y baja en la composiciéon microbiana, de acuerdo con los resultados
mostrados en los estudios incluidos.

Como se muestra en ambas tablas, la microbiota intestinal estd dominada por el reino
bacteria y en menor abundancia por las arqueas (o archaea). En la Tabla 10, se identifica en

mas de cinco estudios los géneros Anaerostipes, Roseburia, Subdoligranulum,
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Faecalibacterium, Blautia, Streptococcus (Firmicutes) y Bifidobacterium (Actinobacteria),

pero solo uno o dos de los estudios hallan mayor abundancia de dichos géneros en la

composicién microbiana; en cambio, mas de cuatro de los estudios identifican mayor

abundancia de los géneros Bacteroides y Prevotella (Bacteroidetes). De igual manera, en la

Tabla 11 se observa en mdas de cinco estudios la identificacion de los géneros Dorea,

Veillonella, Dialister (Firmicutes), Alistipes, Paraprevotella, Parabacteroides, Odoribacter,

Barnesiella (Bacteroidetes) y Collinsella (Actinobacteria) con una abundancia media a baja

en la composicion microbiana de los participantes.

Las especies identificadas con mayor abundancia, presentadas en la Tabla 10, son

Faecalibacterium prausnitzii, Bacteroides stercoris y Prevotella copri.

Del reino arquea se identifica el filo Euryarchaeota, del cual, en dos estudios hallan menor

abundancia del género Methanobrevibacter y, en otro estudio halla menor abundancia del

género Methanosphaera 'y su especie Methanosphaera stadtmanae.
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Tabla N°10.

Composicion de la microbiota intestinal que presenta mayor abundancia bacteriana en los participantes de los estudios incluidos.

Filo Clase Familia Género Especie VEG LOV OMN Referencias
Firmicutes i T T [5][6] [8]
Clostridia i T i (2] 18]
Lachnospiraceae 1 ) T (2] [6] [8] [10]
— - - [7]
Blautia — — — [11[9][10]
- T [8]
} ! I (71 [11]
T T (3]
Agathobacter ) ) (3]
— - [9]
Lachnospira — } [9]
- — (3]
T T I (2]
Anaerostipes — - - [31[8]119]
T T [6]
I ! I [1][10] [11]
Roseburia — — - [31[11][9]
l l l [71(81[5]
i T I (2]



Ruminococcaceae/Oscillospiraceae

Clostridiaceae

Ruminococcus 2

Subdoligranulum

Faecalibacterium

Faecalibact
erium
prausnitzii

Oscillospira

L-Ruminococcus

— — —

— = — —

- = — —

81

[10]
(6]

(6] [8][10]
[3117]
(3]

(8]

(1]

(31 8]
[11]

[9]

(7]
[10]
[S107108][01[11]
[10]
(1103]

(2]
[31[7]
(2]
(2]



Erysipelotrichia

Bacilli

Negativicutes

Bacteroidetes

Bacteroidia

Erysipelotrichaceae

Streptococcaceae

Veillonellaceae

Selenomonadaceae

Bacteroidaceae

Streptococcus

Megamonas

Streptococcus-Lactococcus 1

Bacteroides 1

82

[3110]

(2]

(8]
[10]
(8]

(2]
[11[3]
(8]
[91[10][11]
(2]
[10]
(8]

(2]

(1]
[10]
[41*
[51[6](8]
(3]

(2] [8]
(2] [7][10]
(8]
[31L517190010](11]
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— - - [1][6][8]
Bacteroide } ! [11]
s stercoris — — ) [10]
Porphyromonadaceae } - - [10]
! I [8]
t i t 2]
Rikenellaceae } l - [10]
! I [8]
7 T 7 2]
Prevotellaceae 1 ) — [10]
! I [8]
— - — (7]
T T T [2]
Prevotella — — - [6][7][11]
T T — [10]
i — T [5]
T T [1]
7 T l 2]
Prevotella 9 — 7 ) [3119]
Prevotella
- - - [10][11]
copri

Actinobacteria ) T ) [6] [8]



Actinomycetia

Bifidobacteriaceae

Bifidobacterium

Coriobacteriia
Coriobacteriaceae
Proteobacteria Gammaproteob Enterobacteriaceae
acteria
Succinivibrionaceae Succinivibrio
Halomonadaceae Halomonas

Verrucomicrobia Akkermansiaceae Akkermansia

—_ > — —

—><——><—l<——><—

l(—(—(—(—l(—(—

84

(81 [3]
[10]
[11]
(3]
(8]
[10]
(2]
[6]
[81[9]
[10]
[41*
(1]
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Verrucomicrobi — ! — [7]
ac - ) ! [1]1[9]
1 1 [6]

Fuente: Elaboracion propia, 2021 (informacion obtenida de [1] Das et al., 2018; [2] De Filippis et al., 2016; [3] Djekic et al., 2020; [4] Federici et al., 2017;
[5] Franco-de-Moraes et al., 2017; [6] Kahleova et al., 2020; [7] Losasso et al., 2018; [8] Pagliai et al., 2020; [9] Veca et al., 2020; [10] F. Wang et al., 2019;

[11] C. Zhang et al., 2018). Abundancia: Mayor (1): >10% o numeros medios >1000 o *>200000000 UFC/g. Medio (—): >1% o nimeros medios >100 o
*>50000000 UFC/g. Menor (|): <1% o numeros de medios <100 o *<50000000 UFC/g.
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Tabla N°11.

Composicion de la microbiota intestinal con abundancia bacteriana media y baja en los participantes de los estudios incluidos.

Reino Filo Clase Familia Género Especie VEG LOV OMN Referencias
g 3 Clostridia Lachnospiraceae ~ Blautia Blautia hydrogenotrophica ! ! [11]
g g Blautia hansenii ! l [11]
M E Anaerostipes Anaerostipes caccae ! l [11]
Dorea — l (1]
- — (3]
l 1 I (71[8][91(10][11]
Dorea longicatena ! ! [11]
Coprococcus ! ! I [71[11]
- 1 l [10]
- I (1]
Coprococcus_1 - - (3]
l 1 l (81191
Coprococcus_2 — — [3]
- ! I [8][9]
Coprococcus_3 — — (3]
I I [9]
Lachnoclostridium ! — — [3]1[8][10]
l l [9]
Clostridium symbiosum ! ! [11]



Mediterraneibacter Ruminococcus lactaris

Ruminococcus torques

Lachnospiraceae incertae sedis
Lachnospiraceae FCS020
Lachnospiraceae UCG.005
Lachnospiraceae UCG.004
Lachnospiraceae UCG.001
Lachnospiraceae UCG.008
Lachnospiraceae UCG.010
Lachnospiraceae NK4A136

Lachnospiraceae NC2004
Lachnospiraceae ND3007

Pseudobutyrivibrio

(Sin  rango)  Lachnospiraceae  bacterium
1 4 56FAA

(Sin  rango)  Lachnospiraceae  bacterium

3 1 57TFAACTI1
Oribacterium Oribacterium sp. oral taxon
108

Fusicatenibacter

87

[11]
(91 [11]
(8]
(1]
(31 (8] [91[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
(3] [10]
[319]
(8] [10]
(8] [10]
[9]1[10]
[71[10]
[11]

[11]

[11]

(31 8]



Oscillospiraceae

Howardella

Butyrivibrio

Shuttleworthia

Marvinbryantia

UC5-1-2E3
GCA-900066755
Roseburia Roseburia inulinivorans
Tyzzerella

Tyzzerella 3

Anaerosporobacter

Ruminococcaceaec UCG-002

Ruminococcaceae UCG-003
Ruminococcaceae UCG-004

Ruminococcaceae UCG-005

Ruminococcaceae UCG-007
Ruminococcaceae UCG-009

Ruminococcaceae UCG-010

H

<—<—l<—

88

[9]1[10]
(11 [3] [7118]
[3117]
(71 [11]
(31 [11]
(3]

(91 [8]
(3]

(3]
[11]
(31 [9][10]
[3119]
[9]
[81[9]
[10]
[9]1[10]
[9]

(81 [91[10]
(3]

(3]

(3]

[9]



(Sin rango)

Ruminococcaceae UCG-013

Ruminococcaceae UCG-014

Ruminococcaceae NK4A214

Ruminococcus 1

Ruminiclostridium

Ruminiclostridium_5

Ruminiclostridium_6

Ruminiclostridium 9

Flavonifractor

Oscillospiraceae Oscillospiraceae bacterium
VE202-24

Oscillibacter

Hydrogenoanaerobacterium
Angelakisella

Anaerofilum

— — —

!

<—<—<—l<—

— — «— | <

&9

(3]

(8] [9][10]
[10]
[9]

(8]
[10][9]
(3]

(3]

(81 [9]
[9]1[10]
[81[9]
(3]

[9]

[9]

(31 (11 [9][10]

[10]

(31 [11][9]
(1]
[317]
(3]

(3]
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Anaerotruncus ! ! I [10][11]
Pseudoflavonifractor ! l [11]
Sporobacter ! l [1]
Ruminococcus l — — [10]

- - - (1] [7][11]

Ruminococcus sp. SR1/5 ! l [11]
Ruminococcus gauvreauii ! l [9]
Fournierella ) [9]
Ruminococcaceae DTU089 ! l [3]
Peptostreptococcaceae I ! 1 [10]
- - [8]
Peptostreptococcus l l [11]
Peptostreptococcus anaerobius ! ! [11]
Filifactor ) ! [11]

Intestinibacter - - [8113]
! I (10]

Romboutsia ! l [9][10]
- — [3]

Terrisporobacter l ! l [9][3]
Clostridiaceae Clostridium — — [6]

l 1 l (71 [11]
Clostridium kluyveri ! ! [11]



Clostridiaceae 1

Clostridiales XIII

Incertae_Sedis

Family XIII

Natranaerobiaceae

Thermoanaerobact

€raccac

Eubacteriaceae

Clostridium IV

Butyricicoccus

Clostridium XVIII

Clostridium sensu stricto 1

Anaerovorax

Family XIII UCG-001

Family XIII AD3011

Natranaerobius

Moorella

Acetobacterium

Eubacterium

Eubacterium
coprostanoligenes
Eubacterium ruminantium
Eubacterium ventriosum

Eubacterium xylanophilum

l(—(—(—l(—(—

— = — — —

<—<—<—l<—o

— = — | o

91

(1]
(1]

(3]
[11[8] 9]
(8] [10]
(1191 [8][10]
(3]

(1]

(31 [8] [10]
(3]
(3181 [9]
[11]
[11]

[11]
(1] 6] [11]
(81 9]
[10]
(8] [9][10]
(81 [9] [10][11]
[9]



92

Eubacterium nodatum 0 l [9]
Eubacterium hallii ! ! ! [9] [11]
Eubacterium eligens l l [9]
Christensenellaceae ! — — [7]
! - [8]
l ! l [10]
Christensenellaceae l ! l [8][10]
R7 — ! [9]
Peptococcaceae l ! l [3117]
Peptococcus | ! ! [1719]
Desulfitobacterium ! l [11]
Thermoanaerobacteraceae ! l [11]
Caldanacrobacter 0 l [11]
Thermoanaerobacter Thermoanaerobacter ! l [11]
pseudethanolicus
(Sin rango)  Eubacteriales )
incertae sedis Cemmiger - ~ ]
(Sinrango)  Eubacteriales incertae sedis Bacteroides pectinophilus l ! l [9][11]
(Sin rango) Firmicutes sensu stricto Negativibacillus | | 3
incertae sedis
(Sin rango) Firmicutes bacterium l 0 [9]

(Sin rango) Bacterium adhufec202 l l [9]



Erysipelotrichia

Erysipelotrichacea Erysipelotrichaceae UCG-003

€

Erysipelotrichaceae UCG-004
Holdemanella
Erysipelotrichaceae incertae sedis
Erysipelatoclostridium
Clostridium ramosum
Clostridium spiroforme
Bulleidia
Bulleidia extructa
Catenibacterium

Turicibacter

(Sin rango) Erysipelotrichaceae Erysipelotrichaceae

Bacilli

Lactobacillaceae

bacterium 5 2 54FAA
Holdemania
Candidatus-stoquefichus

Lactobacillus

Lactobacillus salivarius

Lactobacillus amylovorus

!

—

“«—

— « | « « o «

93

(8]
[9]1[10]

[11]
[11]
[11]
[11]
(11 3]
(3]
(1] [8] [91 [11]

[11]

(31 (9] [11]
[9]

(8]

(31 (9] [11]
(1]
[11]
[11]



Negativicutes

Enterococcaceae  Enterococcus
Streptococcaceae  Streptococcus
Lactococcus

Staphylococcaceae Staphylococcus

Macrococcus

Acidaminococcaceae

Phascolarctobacterium

Lactobacillus plantarum

Enterococcus gallinarum
Enterococcus casseliflavus
Enterococcus faecium
Streptococcus peroris
Streptococcus thermophilus
Streptococcus mitis
Streptococcus pyogenes

Streptococcus sp. oral taxon 056

l

!

l

Phascolarctobacterium

succinatutens

94

[11]
(11 [7] (91 [11]
[41*
[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
(91 31 [11] [7]
[11]
[41*
[11]
(8]
[10]
[31[10]
(8] [1][11]
[7119]
[11]



Bacteroi

95

Acidaminococcus ! ! I [1[3107109111]
Acidaminococcus
fermentans \ \ 1]
Veillonellaceae Veillonella ! ! l [1][8][9][10][11]
- I (3]
Veillonella dispar ! l [11]
Veillonella parvula ! ! [11]
Veillonella atypica ! ! [11]
Veillonella sp. oral taxon 780 l l [11]
Veillonellaceae Megasphaera — ! — [6][1]
I ! I [10] [11]
Veillonellaceae Dialister ! ! ! [9][11]
- ! - [7]
— - — (1] [3][10]
Dialister invisus ! ! [11]
Selenomonadaceae Mitsuokella ! ! [1][11]
Tissierellia ~ Peptoniphilaceae ~ Parvimonas Parvimonas micra ! l [11]
Finegoldia Finegoldia magna ! ! [11]
Peptoniphilus Peptoniphilus duerdenii ! l [11]
E Bacteroidia  Bacteroidaceae Bacteroides Bacteroides fragilis — — — [4]* [6]
? I - — (10]
Bacteroides finegoldii ! l [11]
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Bacteroides stercoris CAG l ! — [10]
Bacteroides clarus l ! ! [10][11]
Bacteroides l ! l [10]
faecichinchillae

Bacteroides gallinarum l l l [10]
Bacteroides sartorii l l l [10]
Bacteroides sp. 1 1 14 ! ! ! [10]
Bacteroides sp. 1 1 30 ! ! ! [10]
Bacteroides sp. 1 1 6 l ! l [10]
Bacteroides sp. 2 1 22 ! ! ! [10]
Bacteroides sp. 2 1 33B ! ! ! [10]
Bacteroides sp. 2 2 4 l ! l [10]
Bacteroides sp. 3 1 19 ! ! ! [10]
Bacteroides sp. 3 1 23 ! ! ! [10]
Bacteroides sp. 3 1 40A l ! l [10]
Bacteroides sp.4 3 47FAA ! ! ! [10]
Bacteroides sp. D22 l ! l [10]
Bacteroides sp. 148 l ! l [10]
Bacteroides vulgatus — — — [10]
Bacteroides vulgatus CAG ! ! ! [10]
Bacteroides xylanisolvens l ! l [10][11]
Bacteroides acidifaciens l ! ! [10]



Bacteroides cellulosilyticus ! ! ! [10]
CAG
Bacteroides uniformis — — [11]
Bacteroides ovatus ! l [11]
Bacteroides ovatus CAG l ! l [10]
Bacteroidales bacterium l l [9]
559
Porphyromonadac Porphyromonas ! ! [11]
eae Porphyromonas endodontalis ! l [11]
Porphyromonas gingivalis ! ! [11]
Porphyromonas sp. 31 2 ! ! ! [10]
Rikenellaceae Alistipes — — — [31[71[9]1[11]
1 I - (10]
! I [1][8]
Alistipes sp. HGBS5 ! ! [11]
Alistipes shahii ! l [11]
Alistipes putredinis CAG ! l [10]
Alistipes putredinis ! — [10]
N — [11]
Prevotellaceae Prevotella 7 ! l [3]
N [9]
Prevotella 2 - [9]



Tannerellaceae

Paraprevotella

Hallella
Alloprevotella

Parabacteroides

Prevotella sp. oral taxon 472
Prevotella disiens

Prevotella buccalis
Prevotella oris

Prevotella tannerae
Prevotella sp. oral taxon 299
Prevotella amnii

Prevotella bivia

Prevotella bryantii
Prevotella buccae

Prevotella copri CAG
Prevotella sp. AGR2160
Prevotella sp. CAG
Prevotella sp. KHD1
Prevotella sp. P5-60

Prevotella stercorea CAG

«—

—

!

!

s e e e e R el e S e e i

| | <« «
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[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
(11 3] [71 8] [9]
[10][11]
(1]
[9]
[1]
[3117] 9]



Actinoba

¢

)
<
-
<

Odoribacteraceae

Barnesiellaceae

Flavobacteriia Weeksellaceae

Flavobacteriaceae

Actinomycetia Bifidobacteriaceae

Butyricimonas

Odoribacter

Barnesiella

Coprobacter
Riemerella

Capnocytophaga

Leeuwenhoekiella
Zunongwangia
Bifidobacterium

Scardovia

Parascardovia

Parabacteroides distasonis
Parabacteroides merdae
Parabacteroides sp. 20 3
Parabacteroides sp. D26

Capnocytophaga sp. oral
taxon 329

Zunongwangia profunda

Bifidobacterium longum

Parascardovia denticolens

!
l
!
l
l
!

!

— = e — — — l

— = — — l

e e i

] « « « | « « «

— e e ]

— — =
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(1]

(8] [10] [11]
[10]
[10]
[10]
[10]

[31011[9](10]
[9]

(1131 (7] [8]

[10] [11]
[317]
(1181 [9][10]
[319]
[11]

[11]

[11]

[11]
[11]
[10]
[11]
[11]



Coriobacteriia

Corynebacteriaceae

Actinomycetaceae

Micromonosporac

cac

Micrococcaceae

Nocardiaceae

Coriobacteriaceae

Atopobiaceae

Eggerthellaceae

Mobiluncus
Actinomyces

Actinoplanes

Micrococcus

Rhodococcus

Collinsella

Atopobium
Lancefieldella
Olsenella
Cryptobacterium
Eggerthella
Enterorhabdus

Adlercreutzia
DNF00809
Senegalimassilia
Slackia

Micrococcus luteus

Collinsella aerofaciens

Atopobium parvulum

— = —

— — —

100

[41*
[11]

(11 (31 [9] [11]
[11]

(91 [10] [11]
[10]
[11]
[11]
(11 (31 [9] [11]
[11]
(11 [3] (8] [11]

(11 [9]
(31 [9][10]
(3]
(3]
(1] [3] 91 [11]
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Proteobacteria l ! (8]
— — [6]
Alphaproteobac Caulobacteraceae  Brevundimonas ! l [1]
teria Bradyrhizobiaceae Rhodopseudomonas ! l [11]
Rhodobacteraceae Ruegeria ! ! [11]
Thalassospira — ! — [7]
Rhodospirillaceae  Azospirillum Azospirillum sp. 47 25 ! 0 [9]
Betaproteobacteria 0 l (8]
Oxalobacteraceae  Oxalobacter ! l [3119][11]
Alcaligenaceae - I [8] [10]
Taylorella ! ! [11]
Sutterellaceae Parasutterella l ! l [17[3][10][11]
I — [9]
Sutterella — - - (71191
! l [1]
Comamonadaceae Pelomonas ! ! l [1][7]
Comamonadaceae Delftia ! [9]
Neisseriaceae Neisseria ! l [11]
l 0 0 [7]
Neisseria mucosa ! l [11]
Gammaproteobacteria ! l [8]
Pasteurellaceae ! ! I [10]



Histophilus
Haemophilus
Haemophilus influenzae
Haemophilus haemolyticus
Haemophilus
parainfluenzae
Aggregatibacter
Aggregatibacter segnis
Aggregatibacter
actinomycetemcomitans
Actinobacillus
Actinobacillus
pleuropneumoniae
Escherichia
Escherichia/Shigella
Enterobacter
Klebsiella

Klebsiella aecrogenes

Klebsiella oxytoca

— = — — —

—
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[11]
[11(3][9][10][11]
[11]

[11]

[11]

[11]
[11]
[11]

[11]

[11]

(71 [11]
(3]
(1]
(8] [9][10]
[1]

(8] [9][11]
[1I[3][91[10] [11]
[11]

[11]



Deltaproteobact Desulfovibrionaceae

eria

Burkholderiaceae

Aeromonadaceae

Pseucomonad

acecac

Morganellaceae

Xanthomonad

acecac

Vibrionaceae

Hafhiaceae

Moraxellaceae

Sutterella

Ralstonia

Aeromonas-Pseudomonas

Pseudomonas

Proteus

Stenotrophomonas

Vibrio

Edwardsiella

Acinetobacter

Lawsonia

Desulfovibrio

Bilophila

Proteus mirabilis

Edwardsiella ictaluri/tarda

Acinetobacter baumannii

Lawsonia intracellularis

Desulfovibrio aespoeensis

Desulfovibrio alaskensis

Desulfovibrio piger

— — —

<—<—<—<—<—<—<—<—<—<—l

— — —
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[3117]
[10] [11]

[11]

[11]

[11]

[11]
[1I[3][91[10] [11]



Geobacteraceae Geobacter

Syntrophobacterac
Syntrophobacter
eae
Epsilonproteob Campylobacterace
) Campylobacter
acteria ac
Verrucomicrobia
Verrucomicrobiae
Verrucomicrobiaceae
2]
s
~— .
2 Leptospira
=
Fusobacteriia Leptotrichiaceae  Streptobacillus

Fusobacteria Espiro

Cyanob

Melainabacteria

antawvia

Fusobacteriaceae  Fusobacterium

Bilophila wadsworthia !
Bilophilasp.4 1 30 !
Geobacter sp. M18

Syntrophobacter fumaroxidans

Campylobacter concisus

Fusobacterium ulcerans

«—

L= 1 | «
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[10] [11]
[10]
[11]

[11]

[11]

[11]

[11]
(8]
(8]
[7]
(8]

[11]

[11]
[9]
[11]
[11]



§ Mollicutes ! ! [3]
E ¢ Anaeroplasmatace Asteroleplasma l ! l [11[9]
(5]
= ae ! - I [7]
=
g
'E E Lentisphaeria  Victivallaceae Victivallis ! ! l 31171191 [11]
3
5 Dehalococcoidi Dehalococcol  Dehalococcoides ! l [11]
=
e a daceae
S
@ (Sin rango) Dehalogenimonas 0 l [11]
Dehalogenimonas
! I [11]
lykanthroporepellens
x x .
_qé § Methanobacteria ! l [8]
Q S Methanobacteriace Methanobrevibacter — — — [3116]
(5]
L
% ac ! I [8][11]
32 l 0 [9]
Methanosphaera ! ! [11]
Methanosphaera stadtmanae ! ! [11]

Fuente: Elaboracion propia, 2021 (informacion obtenida de [1] Das et al., 2018; [2] De Filippis et al., 2016; [3] Djekic et al., 2020; [4] Federici et al., 2017;
[5] Franco-de-Moraes et al., 2017; [6] Kahleova et al., 2020; [7] Losasso et al., 2018; [8] Pagliai et al., 2020; [9] Veca et al., 2020; [10] F. Wang et al., 2019;
[11] C. Zhang et al., 2018).] Abundancia: Medio (—): >1% o niimeros medios >100 o *>50000000 UFC/g. Menor (|): <1% o nimeros de medios <100 o
*<50000000 UFC/g.
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4.1.4. Efectos de las dietas vegetariana y omnivora sobre la microbiota intestinal

En la Tabla 12, se presenta la comparacion de la diferencia que resulta estadisticamente

significativa entre las dietas vegetarianas y omnivoras sobre la composicion de la microbiota

intestinal de los estudios incluidos. En todos los estudios se indican como diferencia

estadisticamente significativa cuando los resultados muestran un valor-p <0.05. Los 11

estudios presentan taxones de diferente grado inferior, donde ocho estudios muestran

taxones a nivel de género y tres a nivel de especie.

Los cambios significativos a nivel de filo Bacteroidetes se hallan en tres de cuatro estudios

que muestran mayor abundancia en los LOV y todos los cuatro estudios indican mayor

abundancia en VEG; y en dos estudios muestran mayor abundancia de Firmicutes en los

vegetarianos.

En dos estudios muestran cambios significativos en la familia Bacteroidaceae con mayor

abundancia en LOV, mayor abundancia del género Lachnospira en los vegetarianos;

mientras que los géneros Clostridium sensu stricto, Oscillospira, Phascolarctobacterium y

Bilophila son mas abundantes en los OMN. En tres estudios concuerdan que los géneros

Anaerostipes, Roseburia y Faecalibacterium son mas abundantes en los vegetarianos;

mientras que los géneros Parabacteroides y Alistipes son mas abundantes en los OMN. En

cuatro estudios muestran mayor abundancia del género Bacteroides en los vegetarianos, pero

dos de los cuatro estudios muestran mayor abundancia en OMN. De igual manera, en cuatro
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estudios muestran cambios significativos del género Prevotella, en el que tres de cuatro

estudios indican mayor abundancia en los VEG, mientras que en un estudio resulta mayor

abundancia en OMN.

Soélo en tres estudios se presentan las bacterias a nivel de especie. De las cuales, en dos

estudios muestran cambios significativos a nivel de especie Bacteroides fragilis con mayor

abundancia en los OMN y LOV, Bacteroides ovatus con mayor abundancia en LOV;

mientras que los Bacteroides stercoris y Alistipes putredinis son mas abundantes en los

OMN.
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Tabla N°12.

Comparacion de los efectos de las dietas vegana, lacto-ovo vegetariana y omnivora sobre la microbiota intestinal de los estudios incluidos.

Filo Clase Familia Género Especies VEG LOV OMN Referencias
Bacteroidetes T T ! [216](7]
T I [5]
Bacteroidia Bacteroidaceae ! 1 ! [7]
! T T (10]
Bacteroides ! ) 1 [9][10]
- T ! [7]
T - 7 [5]
Bacteroides uniformis ) ! [11]
Bacteroides finegoldii l ) [11]
Bacteroides clarus l ! 1 [10]
Bacteroides
faecichinchillae \ ! \ 1ol
Bacteroides fragilis ! 1 ) [6][10]
Bacteroides gallinarum l l i [10]
Bacteroides ovatus ! 1 ! [10][11]
Bacteroides ovatus CAG ! 1 — [10]
Bacteroides sartorii l 1 1 [10]
Bacteroides sp. 1 1 14 ! 1 — [10]
Bacteroides sp. 1 1 30 ! 1 — [10]



Porphyromonadaceae Porphyromonas

Prevotellaceae

Bacteroides sp. 1 1 6
Bacteroides sp. 2 1 22
Bacteroides sp. 2 1 33B
Bacteroides sp. 2 2 4
Bacteroides sp. 3 1 19
Bacteroides sp. 3 1 23
Bacteroides sp. 3 1 40A
Bacteroides sp.4 3 47FAA
Bacteroides sp. D22
Bacteroides sp. 148
Bacteroides stercoris
Bacteroides stercoris CAG
Bacteroides vulgatus
Bacteroides vulgatus CAG
Bacteroides xylanisolvens
Bacteroides acidifaciens
Bacteroides cellulosilyticus
CAG

Porphyromonas gingivalis

Porphyromonas sp. 31 2

“«— l e e e e e e e e e e e — —

e e e A e e e A e T T

] « « —
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[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10] [11]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]
[10]

[11]
[11]
[10]
[10]



Prevotella 9
Prevotella 2

Prevotella

Prevotella buccalis
Prevotella oris

Prevotella sp.oral taxon 472
Prevotella sp.oral taxon 299
Prevotella tannerae
Prevotella amnii

Prevotella bivia

Prevotella bryantii
Prevotella buccae
Prevotella copri

Prevotella copri CAG
Prevotella sp. AGR2160
Prevotella sp. CAG
Prevotella sp. KHDI1
Prevotella sp. P5-60

— o o —

e e e T T S S S S
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(7]
[9]

(3]
(2]
[10]
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Prevotella stercorea CAG ! 1 ! [10]
Odoribacteraceae Odoribacter ! [9]
Tannerellaceae Parabacteroides l ) [3]
! T T [91[10]
Parabacteroides distasonis ! ) ) [10]
Parabacteroides merdae ! — ) [10]
Parabacteroides sp. 20 3 ! 1 — [10]
Parabacteroides sp. D26 ! ) — [10]
Rikenellaceae ! l ) [10]
Alistipes 7 ! [9]
! I 7 (11][10]
Alistipes sp. HGB5 l ) [11]
Alistipes shahii ! ) [11]
Alistipes putredinis ! l ) [117[10]
Alistipes putredinis CAG ! l 1 [10]
Flavobacteriia Flavobacteriaceae Leeuwenhockiella ! ) [11]
Capnocytophaga ) ! [11]
Capnocytophaga sp. oral
taxon 329 ! ' H
Zunongwangia  Zunongwangia profunda ! ) [11]
Firmicutes ! 1 — (5]



Clostridia

Lachnospiraceae

Lachnospiraceae NK4A136 group

Blautia

Shuttleworthia
Agathobacter

Roseburia

Coprococcus
Coprococcus_2
Lachnospira

Anaerostipes
Howardella
Mediterraneibact

€r

Dorea

Blautia hansenii

Blautia hydrogenotrophica

Roseburia inulinivorans

Anaerostipes caccae

Ruminococcus lactaris

Ruminococcus torques

Dorea longicatena

— = — —

- - | -
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(91 2]
(91 [6] [8]
[11]
(1]
[11]

[11]
[11]
[11]



Clostridiaceae

Clostridiaceae 1

Peptococcaceae

Oscillospiraceae

Oribacterium Oribacterium sp. oral taxon
108
Lachnospiraceae NC2004 group

Lachnoclostridiu  Clostridium symbiosum

m

(Sin rango) Lachnospiraceae bacterium
1 4 56FAA

(Sin rango) Lachnospiraceae bacterium
3 1 57FAACTI1

Lachnoclostridium

Fusicatenibacter

Clostridium Clostridium kluyveri

Clostridium IV

Clostridium sensu stricto 1
Desulfitobacterium
Peptococcus

Faecalibacterium

Faecalibacterium

prausnitzii

—>—><—l

e e e S T e
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[11]

[10]
[11]



Ruminococcaceae

Natranaerobiaceae

Eubacteriaceae

Thermoanaerobactera

ceac

Flavonifractor

L-Ruminococcus

Oscillospira

Ruminococcus 2

Oscillospiraceae bacterium

VE202-24

Ruminococcaceae UCG002

DTUO089

Ruminiclostridium_5

Ruminococcaceae UCG.014

Negativibacillus
Anaerofilum
Natranaerobius

Eubacterium

Acetobacterium

Moorella

Thermoanaeroba

cter

Eubacterium

coprostanoligenes

Thermoanaerobacter

pseudethanolicus

— = >~ >

— — — | « «

—_ o > > —

—>—>—>—><——>—><—l<—

[10]
(2]

(3]
[10]

(1]
(7]

(3]
(3]
[10]
(3]
(3]
[11]
[9]

[11]
[11]
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Bacilli

Negativicutes

Staphylococcaceae

Lactobacillaceae

Streptococcaceae

Enterococcaceae

Acidaminococcaceae

Veillonellaceae

Caldanaerobacter

Staphylococcus

Lactiplantibacillu Lactobacillus plantarum

S
Lactobacillus

Streptococcus

Enterococcus

Lactobacillus amylovorus
Streptococcus thermophilus
Streptococcus sp. oral taxon
056

Streptococcus peroris
Enterococcus faecium

Enterococcus gallinarum

Phascolarctobacterium

Veillonella

Dialister

Phascolarctobacterium

succinatutens

Veillonella dispar
Veillonella atypica

Veillonella parvula

— > —

— > — >

“«—
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[11]
[11]
[11]

[11]

[11]

[11]
(91 [11]

[11]

(2]
(8]
[11]
[11]
[11]
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Dialister invisus ! ) [11]
Erysipelotrich  Erysipelotrichaceae  Bulleidia ! ) [11]
1a Erysipelatoclostri Clostridium ramosum 1 ! [11]
dium Peptoniphilus duerdenii ) ! [11]
(Sin rango) Erysipelotrichace Erysipelotrichaceae ! ) [11]

ae bacterium 5 2 54FAA
Holdemania } ) [11]
Erysipelotrichaceae incertae sedis ) ! [1]
Tissierellia Peptoniphilaceae Finegoldia Finegoldia magna l ) [11]
Actinobacteria 7 ! [5]
Actinomycetia Corynebacteriaceae ! ! ) [4]
Actinomycetaceae Mobiluncus l ) [11]
Mobiluncus curtisii l 1 [11]
Micromonosporaceae Actinoplanes ) ! [11]
Micrococcaceae Micrococcus 1 0 [11]
Micrococcus luteus 1 0 [11]
Bifidobacteriaceae Bifidobacterium 1 0 [6]
Bifidobacterium longum ! l ) [10]
Parascardovia Parascardovia denticolens 0 ) [11]
Coriobacteriia Coriobacteriaceae ! ! 1 [10]
Collinsella ! l ) [10]
Eggerthellaceae Cryptobacterium ) ! [11]



Proteobacteria

Alphaproteob
acteria
Betaproteobac

teria

Gammaproteo

bacteria

Atopobiaceae

Rhodobacteraceae

Oxalobacteraceae

Neisseriaceae
Sutterellaceae
Alcaligenaceae
Neisseriaceae

Succinivibrionaceae
Halomonadaceae
Enterobacteriaceae

Morganellaceae

Pasteurellaceae

Eggerthella
Enterorhabdus
Atopobium

Ruegeria

Oxalobacter

Neisseria

Sutterella

Taylorella

Neisseria Neisseria mucosa

Succinivibrio

Halomonas

Proteus

Proteus mirabilis
Haemophilus

Haemophilus haemolyticus

Haemophilus influenzae

— = > —

— = > > —_ o - > —

— = = > > — —
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Epsilonproteo
bacteria
Deltaproteoba

cteria

Deltaproteoba

cteria

Burkholderiaceae
Hafniaceae
Moraxellaceae
Burkholderiaceae

Campylobacteraceae

Desulfovibrionaceae

Desulfovibrionaceae

Desulfovibrionaceae

Aggregatibacter

Actinobacillus
Histophilus
Ralstonia
Edwardsiella
Acinetobacter
Parasutterella

Campylobacter

Bilophila

Desulfovibrio

Haemophilus

parainfluenzae

Aggregatibacter
actinomycetemcomitans

Aggregatibacter segnis

Edwardsiella ictaluri/tarda

Acinetobacter baumannii

Campylobacter concisus

Bilophila wadsworthia
Bilophilasp.4 1 30

Bilophila wadsworthia

R R e e B e i 2
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[11]

[11]

[11]

[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
[11]
(3]
[11]
[11]
[10]

[10] [11]
[11]
[10]
[10]
[11]



Syntrophobacteraceae

Geobacteraceae

Verrucomicrob Verrucomicro Verrucomicrobiaceae

ia

Espiroquetas

Fusobacteria

Cloroflexi

Cyanobacteria

Euryarchaeota

biae
Akkermansiaceae
Spirochaetia  Leptospiraceae
Fusobacteriia Leptotrichiaceae
Fusobacteriaceae
Dehalococcoidia
Melainabacteria
Methanobacteriaceae

Syntrophobacter

Geobacter

Desulfovibrio piger
Desulfovibrio alaskensis

Desulfovibrio aespoeensis

Syntrophobacter
fumaroxidans

Geobacter sp. M18

Akkermansia
Leptospira
Streptobacillus
Fusobacterium  Fusobacterium ulcerans
Dehalogenimonas
Dehalogenimonas
lykanthroporepellens
Methanosphaera
Methanosphaera
stadtmanae
Methanobrevibacter

(e) S O O O
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Fuente: Elaboracion propia, 2021 (informacion obtenida de [1] Das et al., 2018; [2] De Filippis et al., 2016; [3] Djekic et al., 2020; [4] Federici et al., 2017;
[5] Franco-de-Moraes et al., 2017; [6] Kahleova et al., 2020; [7] Losasso et al., 2018; [8] Pagliai et al., 2020; [9] Veca et al., 2020; [10] F. Wang et al., 2019;
[11] C. Zhang et al., 2018). La informacién mostrada son los resultados que presentaron diferencias estadisticamente significativas (valor p<0.05) de los
estudios incluidos para la revision sistematica. El nivel de abundancia de la composicion microbiana fue determinado mediante la comparacion de los
resultados mostrados de los estudios entre las dietas veganas (VEG), lacto-ovo vegetariana (LOV) y omnivora (OMN), la cual se presenta con flechas que

representan: mayor abundancia (1), abundancia media y menor abundancia ()
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5.1. DISCUSION E INTERPRETACION DE LOS RESULTADOS
La presente revision sistemdtica determina los efectos de los patrones dietéticos y
nutricionales vegetarianos y omnivoros sobre la composicion de la microbiota intestinal de
los participantes reclutados en los 11 estudios revisados.
Para la interpretacion de los principales resultados, se agrupan los estudios revisados segin
la coincidencia de los datos proporcionados, con el fin de analizar las caracteristicas
sociodemograficas, los patrones dietéticos y nutricionales vegetarianos y omnivoros, la
composicion de la microbiota intestinal y los efectos de las dietas sobre la microbiota.
5.1.1. Caracteristicas sociodemograficas
Las principales caracteristicas sociodemograficas de los 983 participantes, que muestra en
la Tabla 6, compara el nivel educativo y estilo de vida entre los grupos dietéticos, donde los
veganos muestran mayor porcentaje de individuos graduados con nivel educativo superior
en comparacion con los omnivoros, lo que coincide con otros estudios (Sebastiani et al.,
2019; Tong et al., 2018), del cual muestran que en los vegetarianos se predominan las
mujeres e individuos con nivel educativo mas alto que los omnivoros. Esto podria explicarse
debido a que la educacion influye en las habilidades y los conocimientos, lo que motiva al
individuo a comprender y utilizar todo tipo de informaciéon nutricional, como pautas,

habilidades culinarias, mensajes de promocion de la salud (Benjamin Alles et al., 2017),
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informacion sobre proteccion del medio ambiente (Wozniak et al., 2020); lo que contribuye

en la eleccion alimentaria vegetariana.

Ademas, el estilo de vida entre los vegetarianos y omnivoros se destaca mayor porcentaje

de fumadores en el grupo OMN, lo que concuerda con otros estudios que muestran un estilo

de vida saludable en los vegetarianos en comparaciéon con los consumidores de carne

(Benjamin Alles et al., 2017; Rizzo et al., 2013). Esto puede deberse a que los individuos

con una dieta vegetariana buscan mejorar su salud y disminuir o prevenir riesgo de

enfermedades no transmisibles, lo que influye positivamente en la calidad de vida

(Hargreaves et al., 2021).

Por otro lado, la salud de la mayoria de los participantes de los estudios se halla en un estado

sano, excepto algunos de los participantes de tres estudios incluidos; donde muestran niveles

bajos de IMC y menor prevalencia de exceso de peso, prediabetes e hipertension en los

vegetarianos, tanto a corto como a largo plazo, en comparacion con los omnivoros; de los

cuales son consistentes con los resultados de varios estudios. En un ensayo clinico

aleatorizado de cinco semanas muestra mejora del estado metabdlico de los lipidos y la

insulina en veganos, debido a la ingesta elevada de fibra, densidad de micronutrientes, grasas

poliinsaturadas y alimentos con indice glucémico mas bajo contenida en un patrén dietético

vegano equilibrado; en cambio, la dieta omnivora reporta ligera elevacion del contenido total
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de grasa y aumento significativo de grasas saturadas y aminodcidos ramificados, lo que

puede potenciar un aumento en la resistencia a la insulina (Draper et al., 2018).

En un estudio transversal evala la prevalencia de factores cardiometabdlicos en

sudasiaticos vegetarianos y no vegetarianos que viven en Estados Unidos, muestra que los

vegetarianos presentan niveles bajos de IMC, circunferencia de cintura, colesterol LDL,

resistencia a la insulina, presion arterial y aterosclerosis subclinica en comparacion con los

no vegetarianos; dado que los vegetarianos consumen mayor frecuencia legumbres y

cereales integrales, menor proporcion de grasas saturadas y trans, mientras que los no

vegetarianos muestran consumo frecuente de dulces y postres, y mayor consumo de carne

roja'y procesada (Jin et al., 2018).

Asimismo, en otro estudio con dietas a largo plazo, que incluyen 70 mujeres

posmenopdausicas sanas, donde 35 son vegetarianas durante 2 a 35 afios y 35 son omnivoras;

los resultados muestran una presion arterial mas Optima y concentraciones de lipidos

favorables en comparacion con las omnivoras (Fu et al., 2006). Los perfiles nutricionales de

la dieta vegetariana reduce los riesgos cardiovasculares, como la hipertension, debido al

contenido de fibras dietéticas, acido folico, antioxidantes, fitoquimicos y minerales (como

potasio y magnesio) ricos en frutas, verduras, cereales integrales, legumbres y frutos secos;

y niveles bajos de azlicar refinada, colesterol, grasas saturadas y trans (Carey et al., 2018;

Kowalska et al., 2020; Le & Sabaté, 2014).
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A diferencia de los estudios anteriores, en un estudio de cohorte prospectivo en adultos

surcoreanos, se observan que las dietas vegetales menos saludables (alta en carbohidratos

refinados, azucares, vegetales salados) se asocian con un mayor riesgo de sindrome

metabolico incidente, en particular obesidad abdominal y presion arterial elevada; lo cual

concluyen que es importante considerar la calidad de los alimentos saludables en las dietas

vegetales para la prevencion del sindrome metabolico (H. Kim et al., 2020).

5.1.2. Patrones dietéticos y nutricionales vegetariano y omnivoro

De los siete estudios incluidos que muestran la ingesta nutricional entre los grupos

vegetarianos y omnivoros presentan resultados similares con otros estudios. En dos estudios,

comparan entre dietas vegetarianas y omnivoras, hallan que los vegetarianos tienen alto

consumo de proteinas vegetales, acidos grasos poliinsaturados, carbohidratos totales y

carbohidratos simples, asi como ingesta elevada de fibra dietética; mientras que los

omnivoros tienen mayor ingesta de proteinas animales, grasas totales, 4cidos grasos

saturados y monoinsaturados, y colesterol (Benjamin Alles et al., 2017; Clarys et al., 2014).

Los carbohidratos proporcionan gran parte de la energia en la dieta de los adultos

(Lovegrove et al., 2017), y se clasifican como simples y complejos, segiin el nimero de

azucar encadenado (Y. Li etal., 2015). Los carbohidratos simples se metabolizan

rapidamente y es mds probable que provoquen picos de glucosa e insulina, y pueden
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aumentar el riesgo de resistencia a la insulina; se halla en azucares, dulces, chocolate,

pasteles y galletas (Clarys et al., 2014; Richter et al., 2015). Mientras que los carbohidratos

complejos se metabolizan lentamente y proporcionan nutrientes asociados con presion

arterial mas baja, estos se hallan en cereales integrales, legumbres, tubérculos, frutas y

hortalizas, algas, levaduras y otros hongos (Lovegrove et al., 2017; Richter et al., 2015).

La fibra dietética se encuentra en las frutas, vegetales, cereales integrales, semillas,

leguminosas (Camerotto et al., 2019); que mejora la salud intestinal, reduce el colesterol

LDL elevado, reduce el exceso de peso y obesidad, disminuye la diabetes, enfermedades

cardiovasculares y mortalidad (Dreher, 2018).

La proteina animal, dependiendo de la fuente, puede asociarse con determinadas

enfermedades, como el consumo de pescado que contribuye a la reduccion del accidente

cerebrovascular, mientras que las carnes rojas y procesadas se asocia con riesgo de

cardiopatia coronaria (Richter et al., 2015); esta proteina se obtiene de carne, pescado,

mariscos, lacteos y huevos (Mariotti & Gardner, 2019). En cuanto a la proteina vegetal,

ahora se considera una opcion saludable para satisfacer las necesidades y/o recomendaciones

de proteinas, siempre que se consuma una variedad razonable de alimentos y se satisfagan

las necesidades de ingesta energética; la cual se puede obtener de leguminosas, cereales

integrales, nueces y semillas, asi como alimentos bajos en proteinas, como verduras y frutas

(Mariotti & Gardner, 2019; Richter et al., 2015).
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Las grasas se diferencian en acidos grasos saturados (AGS), acidos grasos trans, acido graso

monoinsaturado (MUFA) y écido graso poliinsaturado (PUFA) (Richter et al., 2015). La

mayoria de los AGS (mantequilla y grasas solidas) en la dieta aumenta los niveles en sangre

de colesterol de lipoproteinas de baja densidad (LDL), y la ingesta de grasas trans se asocia

con mayor riesgo de cardiopatia coronaria; dado esto se encuentra que, reemplazando la

ingesta de AGS con MUFA (como aceite de oliva y aceite de canola, nueces y semillas),

PUFA (como aceites vegetales, nueces y semillas) o carbohidratos de cereales integrales se

asocia con menor riesgo de cardiopatia coronaria (Y. Li et al., 2015; Orlich et al., 2014).

Dado esto, en otros estudios hallan que una dieta con mayor densidad calorica, grasas totales,

saturadas y trans y colesterol se asocia con tasas altas de enfermedad vascular, las mismas

que se encuentran mas altas en las dietas omnivoras y mas baja en las dietas vegetarianas,

esta ultima, ademas, contiene cantidades elevadas de fibras dietéticas y antioxidantes que

impactan positivamente a la salud (Rizzo etal., 2013; Wozniak etal., 2020). Los

antioxidantes pueden proteger las células mediante la conversion de las especies reactivas

de oxigeno en especies no radicales (dependen del antioxidante involucrado), que se

encuentra en frutas, verduras, bebidas, cereales y otros productos alimenticios de consumo

comun (Lourengo et al., 2019).
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5.1.3. Composicion de la microbiota intestinal humana

A pesar de la alta variabilidad y diversidad microbiana, se reportan los hallazgos similares

y consistentes de los estudios incluidos, de las cuales, destacan el dominio de las bacterias

intestinales pertenecientes a los filos Firmicutes y Bacteroidetes; de las que se derivan los

géneros Bacteroides, Prevotella, Faecalibaterium, Roseburia 'y Anaerostipes.

La microbiota intestinal humana se compone de todos los reinos principales, que incluye

arqueas, virus, bacterias y eucariotas microbianos (Lloyd-Price et al., 2016; S. Thomas et al.,

2017). Sin embargo, en la presente revision se identifica unicamente dos reinos, con mayor

abundancia del reino bacteriano y menor abundancia del reino arqueas, esto puede deberse

al método utilizado en el andlisis de las muestras fecales de los participantes mediante la

secuenciacion de acido ribonucleico ribosémico (ARNr) 16S (Das et al., 2018; De Filippis

etal., 2016; Djekic etal., 2020; Franco-de-Moraes et al., 2017; Kahleova et al., 2020;

Losasso etal.,, 2018; Pagliai etal., 2020; Veca etal., 2020; F. Wang etal., 2019), la

incubacion de bacterias comunes en medios de cultivo (Federici etal.,, 2017) y la

secuenciacion de escopeta metagenémica (C. Zhang et al., 2018). La secuenciacion del gen

ARNTr 168 es el método mas comun para analizar la composicion de las bacterias y arqueas

intestinales, debido a la ventaja de ser simple y econdmico; pero generalmente los cebadores

de la secuenciacion se optimizan para detectar comunidades bacterianas y no amplifican las

secuencias del gen ARNr 16S de arqueas, lo que puede dar lugar a una representacion menos
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completa de las arqueas (Rowan-Nash et al., 2019). Mientras que en el estudio de las

comunidades eucariotas microbianas se logra a través de la pirosecuenciacion de ARNr 18S

(Y. Wang et al., 2014) y los hongos se detectan mediante la amplificacion y secuenciacion

del espaciador transcrito interno ribosémico (ITS, del inglés internal transcribed spacer)

(Auchtung etal.,, 2018). La secuenciacion de escopeta metagendomica consiste en la

secuenciacion del ADN bacteriano aislado de toda la comunidad microbiana ya que permite

definir con més precision a nivel de especie (Laudadio et al., 2018). Adicionalmente, las

técnicas de elaboracion de perfiles moleculares para arqueas, virus y eucariotas estdn menos

desarrolladas que las de las bacterias (Lloyd-Price et al., 2016); sumado a que las bacterias

son los mas abundantes de la microbiota y los més estudiados en las tltimas décadas por sus

efectos sobre la salud y las enfermedades humanas (Matijasi¢ et al., 2020). Por ello, de los

estudios incluidos se muestran principalmente miembros del reino bacteriano.

De las bacterias que componen la microbiota intestinal de los participantes de los estudios

revisados, se halla que las especies bacterianas de mayor abundancia pertenecen a dos filos

dominantes, que son los filos Firmicutes y Bacteroidetes.

En el ecosistema colonico, los filos Firmicutes (Gram-positivos) y Bacteroidetes (Gram-

negativos) son bacterias anaerdbicas obligadas que constituyen la mayoria de las bacterias

y codifican una variedad de enzimas para hidrolizar carbohidratos complejos no digeribles

por el huésped, como el almidon y la fibra (Hills et al., 2019; Rowan-Nash et al., 2019).
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Todos los estudios incluidos muestran resultados consistentes sobre el dominio de los filos

Firmicutes y Bacteroidetes, a pesar de las diferencias interindividuales como el tipo de dietas;

la cual coincide con los resultados de un ensayo clinico que incluye 38 individuos obesos y

11 sobrepeso con una intervencion dietética alta en proteinas y con restriccion caldrica

durante 6 semanas, del cual los resultados muestran predominio de los Firmicutes y

Bacteroidetes (Cotillard et al., 2013). Sin embargo, los hallazgos de la presente revision son

contradictorios con un estudio que muestra asociacion positiva de Firmicutes y asociacion

negativa de Bacteroidetes al aumentar el IMC en adultos con sobrepeso y obesidad de la

poblacion de Ucrania (Koliada et al., 2017). Esto puede explicarse debido a la capacidad de

ciertas bacterias, especialmente del filo Firmicutes, para producir més enzimas responsables

de la degradacion y fermentacion de los carbohidratos, como Ruminococcus bromii que

muestra asociacion con la obesidad (Stojanov et al., 2020).

En un estudio con seis sujetos obesos sometidos a intervencion dietética vegana que

muestran pérdida de peso, se halla disminucion de la abundancia de Firmicutes y aumento

significativo de Bacteroidetes (M.-S. Kim et al., 2013). De acuerdo, con una hipotesis

planteada en un estudio, que indica que una dieta mas baja en productos animales se asocia

con mayor recuento de Bacteroidetes (Tomova et al., 2019). Estos hallazgos coinciden con

cuatro estudios de la revision que muestran aumento de Bacteroidetes en los grupos VEG

que se caracteriza por el consumo nulo de carne (De Filippis et al., 2016; Franco-de-Moraes
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et al., 2017; Kahleova et al., 2020; Losasso et al., 2018). Pero no coincide con la abundancia

relativa aumentada de Firmicutes en los VEG, en uno de los estudios incluidos (Kahleova

et al., 2020), esto puede estar asociado a otros factores moduladores de la composicion

microbiana como el 4rea geografico, la etnia, entre otras.

5.1.4. Efectos de los patrones dietéticos y nutricionales vegetarianos y omnivoros

sobre la microbiota intestinal

La abundancia de la microbiota intestinal puede modificarse por los factores externos como

la dieta, por lo que, a continuacion, se presenta los efectos de las dietas vegetarianas y

omnivoras sobre las principales bacterias intestinales de los participantes.

5.1.4.1. Bacteroides y Prevotella

Los géneros bacterianos principalmente identificados en la mayoria de los estudios son los

Bacteroides 'y Prevotella. Estos géneros se encargan de degradar los polisacaridos

indigeribles para extraer y proveer energia de la dieta al huésped (Johnson et al., 2017; M.-

S. Kim et al., 2013). De manera especifica, los Bacteroides contribuyen a la formacion de

propionato en el colon (Duncan et al., 2007). El butirato y el propionato participan en la

homeostasis energética de la mucosa intestinal (Cuevas-Sierra et al., 2019).

Uno de los estudios revisados que incluye participantes con sobrepeso, muestra que la

abundancia de los Bacteroides fragilis se correlaciona positivamente con los cambios de la
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sensibilidad a la insulina (Kahleova et al., 2020), la cual es similar a otro estudio que indica

el papel beneficioso de los Bacteroides en el metabolismo de la glucosa, donde los

Bacteroides acidifaciens y Bacteroides uniformis mejoran la intolerancia a la glucosa y la

resistencia a la insulina en ratones diabéticos (Gurung et al., 2020). Las Bacteroides fragilis

presentan varias especies que pueden tener enfermedad humana (Duncan et al., 2007), ya

que fuera de su nicho colonico, las B. fragilis es un patégeno oportunista y solo representa

el 2% del total de Bacteroides intestinales, pero es el agente de mas del 70%

de las infecciones por Bacteroides (Tajkarimi & Wexler, 2017).

Otro estudio de la presente revision muestra mayor abundancia de Prevotella en el grupo

vegetariano, quienes presentan datos antropométricos y mejor perfil lipidico en comparacion

con los omnivoros (Franco-de-Moraes et al., 2017); sin embargo, en un estudio que recluta

sujetos con sobrepeso y obesidad, muestra asociacion significativa y positiva

de Prevotella con el area de grasa visceral (que se asocia fuertemente con las enfermedades

cardiovasculares), a pesar de ajustar los factores de andlisis con la ingesta de fibra dietética

total (Ozato et al., 2019). Dado esto, los autores sugieren que se requiere mas estudios.

Por otro lado, en un estudio se halla mayor abundancia de Prevotella asociada con una dieta

alta en vegetales y baja en carne, mientras que las proporciones de Alistipes, Bacteroides,

Parabacteroides, Odoribacter y Barnesiella muestran significativamente mayor en una

dieta occidentalizada (Martinez et al., 2015). Esto es similar a los resultados de un estudio



133

tailandés que incluye 36 vegetarianos sanos a largo plazo (mas de tres afios) y 36 no

vegetarianos sanos adultos, del cual resulta mayor abundancia de Prevotella en los

vegetarianos y Bacteroides en los no vegetarianos (Ruengsomwong et al., 2016). Estos

hallazgos son consistentes con la mayoria de los estudios incluidos, lo que indica que

Prevotella esta adaptado a un metabolismo dominado por carbohidratos y una dieta

vegetariana, y los Bacteroides se relaciona con dietas ricas en proteinas y productos

derivados de animales (Losasso et al., 2018).

El enriquecimiento de géneros tales como Prevotella puede favorecer una microbiota

intestinal capaz de producir altos niveles de acido graso de cadena corta (AGCC) en una

dieta basada en plantas (Wu et al., 2016). Lo que explica el aumento de Prevotella en los

vegetarianos, principalmente en el grupo VEG.

Los AGCC son productos de fermentacion microbiana de fibra dietética no digerible, que

incluyen propionato, acetato, butirato y formiato; ademds, son una fuente de energia

importante que afectan las respuestas de la mucosa intestinal y, también sirve a las

comunidades microbianas y al huésped de alimentacion, estimulan proteccion a las mucosas

y las funciones de regulacion inmunitaria, acidos biliares y sulfuro de hidrégeno nocivo, y

modula la tumorigénesis en el intestino (Marchesi et al., 2016; Petersen & Round, 2014;

Sartor & Wu, 2017; Shreiner et al., 2015). Adicionalmente, el butirato tiene actividades

antiinflamatorias y, mediante la induccion de un estado de hipoxia en el colon que resulta en
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la estabilizacion del factor de transcripcion HIF-1 (del inglés, Hypoxia-inducible factor I-

alpha) y el aumento de la integridad epitelial, atenta la traslocacion bacteriana (L. Lin &

Zhang, 2017; H. Wang et al., 2018). Ademas de la fermentacion de carbohidratos, se halla

que durante la fermentacion de aminoacidos se libera AGCC beneficiosos, pero también se

produce una variedad de compuestos potencialmente dafiinos, que ocasionan enfermedades

intestinales (Marchesi et al., 2016).

5.1.4.2. Faecalibacterium, Roseburia y Anaerostipes

Posterior a los Bacteroides y Prevotella, los géneros que se identifican en la mayoria de los

estudios son los géneros Faecalibacterium, Roseburia y Anaerostipes. La mayoria de las

bacterias productoras de butirato pertenecen a los filo Firmicutes, como Eubacterium spp.,

Roseburia  spp., Anaerostipes  spp., Clostridium  leptum, Grupo de clostridios

I, Ruminococcus spp., Grupo de clostridios XIVa, Butyricicoccus pullicaecorum 'y

Faecalibacterium prausnitzii (Gui et al., 2020; Louis & Flint, 2009; Riviere et al., 2016).

Estas bacterias productoras de butirato pueden utilizar una amplia gama de polisacéridos lo

que contribuye de manera importante a la fermentacion colonica de los componentes de la

dieta (Louis & Flint, 2009); ademas, estas bacterias actlan como un tipo de probidtico

intestinal, inhiben el crecimiento de bacterias gastrointestinales dafiinas, promueve la

absorcion de nutrientes, mejora la funcion intestinal y son beneficiosas para la salud humana

en general (Gui et al., 2020).
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En un estudio se recluta 60 pacientes hipertensos y 60 controles sanos, donde se halla

que Faecalibacterium (F. prausnitzii), Roseburia (R. intestinalis y R.  hominis),

Bacteroides spp. (B. uniformis, B. nordii y B. dorei), Megasphaera spp. (M.

micronuciformis) y Aeromicrobium masiliense se encuentran elevados en individuos sanos

(Yan etal., 2017). En otro estudio se reporta que los géneros de Bifidobacterium,

Bacteroides, Faecalibacterium, Akkermansia y Roseburia (R. inulinivorans y R. 272) se

asocian negativamente con la diabetes mellitus tipo 2 (DM2), mientras que los géneros de

Ruminococcus, Fusobacterium 'y Blautia se asocian positivamente con la DM2 (Gurung

et al., 2020). Estos hallazgos sobre el aumento del género Faecalibacterium y Roseburia en

los sujetos sanos son consistentes con la mayoria de los estudios incluidos.

En un estudio muestra que una dieta occidental alta en nueces consumido durante 8 semanas

aumenta la abundancia de las bacterias productoras de probidticos y acido butirico en

individuos sanos, pero disminuye la abundancia relativa de Anaerostipesy Blautia

(Bamberger et al., 2018). Mientras que, en un ensayo cruzado, concluyen que el consumo

de inulina derivada de la achicoria durante 4 semanas, aumenta la abundancia de

Bifidobacterium y Anaerostipes (Vandeputte et al., 2017). Lo que coincide con tres de los

estudios incluidos (Kahleova etal., 2020; Pagliai etal., 2020; Veca et al., 2020), que

muestran aumento de Anaerostipes en los vegetarianos, dado que la inulina esta presente en

muchos vegetales, frutas y cereales.
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Se halla una abundancia significativamente menor de Faecalibacterium en una dieta semi-

vegetariana (Martinez et al., 2015). Lo cual sugiere que la abundancia disminuida de

Faecalibacterium se relaciona con dietas de origen animal, dado que coincide con estudios

incluidos, que muestra menor abundancia de éste género en los grupos OMN (Franco-de-

Moraes et al., 2017; Losasso et al., 2018). De igual manera, en un estudio indica que la dieta

de origen animal disminuye la abundancia del género Roseburia (David et al., 2014). Lo

cual es consistente con los estudios incluidos (De Filippis et al., 2016; Franco-de-Moraes

etal., 2017; Veca et al., 2020).



CAPITULO VI:

CONCLUSIONESY RECOMENDACIONES
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6.1. CONCLUSIONES

Los datos sociodemograficos de la poblacion estudiada muestran que la mayoria son

vegetarianos, del cual predominan los lacto-ovo vegetarianos en comparacion con los

veganos. Los participantes vegetarianos y omnivoros son adultos de 24 a 68 afios, siendo el

sexo femenino el mds representativo de ambos grupos dietéticos. Se presenta mayor

porcentaje de vegetarianos con un nivel educativo mas alto que los omnivoros, dado que la

educacion permite la formacion de conocimientos y habilidades, lo que motiva al individuo

a utilizar todo tipo de informacidn nutricional, como los mensajes promotores de la salud,

de proteccion al medio ambiente, e incluso habilidades culinarias; lo que llega a influir en

algunos individuos a elegir una dieta vegetariana.

En cuanto a la descripcion de los tipos de patrones dietéticos y nutricionales de la poblacion

estudiada, se halla las dietas omnivoras, lacto-ovo vegetarianas y veganas. El patron

dietético de los participantes omnivoros presenta mayor consumo de carnes, pescados,

productos lacteos, huevos, dulces y jugos de frutas; lo que relaciona con la ingesta elevada

de calorias, asi como mayor ingesta de nutrientes como proteina animal, grasa total,

colesterol, grasas saturada y monoinsaturada. En cambio, los veganos tienden a mayor

consumo de alimentos integrales, como leguminosas, vegetales, frutas enteras, asi como

jugos de frutas, leche vegetal, aceites y grasas; lo que se relaciona con mayor ingesta de

nutrientes como carbohidratos totales, fibra dietética, proteina vegetal y grasa poliinsaturada.
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Mientras que el patron dietético de los lacto-ovo vegetarianos es una ingesta intermedia de

las dietas anteriores, dado que tienden a consumir mas alimentos integrales que los

omnivoros, asi como mayor ingesta de huevos, productos lacteos y dulces que los veganos;

lo cual, se relaciona con mayor ingesta de proteina vegetal que los omnivoros y, mayor

ingesta de proteina animal, colesterol, grasa saturada y monoinsaturada que los veganos. Sin

embargo, debido a que solo un articulo presenta los grupos de alimentos, no es posible

generalizar y ser representativa de los patrones dietéticos de los participantes de la presente

revision; por ello, se requieren estudios adicionales que especifiquen los patrones dietéticos

omnivoros y vegetarianos.

En cuanto a la composicion de la microbiota intestinal de la poblacion estudiada, que a pesar

de la alta variabilidad interindividual, los resultados son consistentes en la mayoria de los

articulos. Del cual, se identifican mayor abundancia del reino bacteriano y menor

abundancia de las arqueas, debido al instrumento de andlisis de las muestras fecales

utilizadas en los estudios revisados. A nivel de filo, se identifica el dominio de los Firmicutes

y Bacteroidetes, seguido de Actinobacteria, Proteobacteria y Verrucomicrobia en todos los

participantes. A nivel de género, la mayoria de los estudios identifican mayor abundancia de

Bacteroides y Prevotella en la microbiota intestinal de los participantes. Sin embargo, s6lo

dos estudios revisados presentan las bacterias a nivel de especie, de las cuales, identifican

mayor abundancia de Prevotella copri en la composiciéon microbiana; por lo que no es
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posible generalizar la presencia de esta bacteria en todos los participantes. Por ello, se

requieren estudios adicionales para corroborar con los resultados obtenidos sobre las

especies bacterianas de la presente investigacion.

En cuanto a los efectos de los patrones dietéticos y nutricionales entre los vegetarianos y

omnivoros sobre la microbiota intestinal, se muestra en la presente revision que la dieta

vegetariana induce mayor crecimiento de bacterias productoras de AGCC, que son

metabolitos importantes y beneficiosos para la comunidad microbiana y su huésped, en

comparacion con la dieta omnivora. Dado que en los vegetarianos se halla mayor abundancia

del filo Bacteroidetes, principalmente en los veganos, que se asocia con la ingesta alta de

fibra dietética; asi mismo mayor abundancia de los géneros Bacteroides, Prevotella,

Faecalibacterium, Anaerostipes y Roseburia, asociado al consumo elevado de carbohidratos

no digeribles que se encuentran en las frutas, vegetales, cereales y leguminosas. Sin embargo,

algunos articulos de la revision muestran mayor abundancia de Bacteroides en los grupos

omnivoros, asociado a mayor consumo de carne animal, asi como mayor abundancia de

Prevotella, que puede estar relacionado a otros factores no identificados en la presente

revision. Se concluye que las dietas vegetarianas y omnivoras influyen en la composicion

de la microbiota intestinal, dado que aportan los nutrientes que favorecen el crecimiento de

ciertas bacterias intestinales. Sin embargo, se requieren estudios adicionales para confirmar
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la relacion de las bacterias identificadas en la presente revision con los patrones dietéticos y

nutricionales vegetarianas y omnivoras.

6.2. RECOMENDACIONES

En este apartado se incluyen las recomendaciones para futuros estudios con base en las

deficiencias y vacios durante la investigacion.

e Realizar un estudio més grande con dietas vegetariana y omnivora, pero que incluya

estudios con diferentes métodos de andlisis microbiana, donde abarque los reinos

arqueas, eucariota y los virus; para conocer la abundancia de estos reinos en la

composicion de la microbiota intestinal humana.

e Incluir estudios que especifique la cantidad, la frecuencia y los tipos de alimentos,

asi como los nutrientes consumidos por los participantes, con el fin de realizar un

analisis mas detallado sobre la relacion de la dieta en la microbiota intestinal.

e Incluir el anélisis de la riqueza y uniformidad de los microbios para determinar la

diversidad de la microbiota intestinal con la salud humana.
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GLOSARIO Y ABREVIATURA
MetaHIT (Metagenomics of the Human Intestinal Tract): Metagenomica del tracto intestinal
humano
HMP (Human Microbiome Project): Proyecto Microbiano Humano
UHGG (Unified Human Gastrointestinal Genome): Genoma Gastrointestinal Humano
Unificado
UHGP (Unified Human Gastrointestinal Protein): Proteina Gastrointestinales Humanas
Unificadas
IDH: Indicador de dieta saludable
HEI (Healthy Eating Index): Indice de Alimentacion Saludable
MeDi score (Mediterranean diet): Puntaje de Dieta Mediterranea
PCA (Principal component analysis): Analisis de componentes principales
EFA (Exploratory Factor Analysis): Analisis factorial exploratorio
EIl: Enfermedad inflamatoria intestinal
SII: Sindrome de intestino irritable
ECV: Enfermedad cardiovascular
ERC: Enfermedad renal cronica
IAMCEST: Infarto de miocardio por elevacion del segmento ST

NSTEMI: Infarto de miocardio sin elevacion del segmento ST
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ADN: Acido desoxirribonucleico
NH2: Grupo amino bésico
COOH: grupo de acido carboxilo
IMC: Indice de Masa Corporal
BUN (Blood urea nitrogen): Nitrogeno ureico en sangre
PUFA (Poly-Unsaturated Fatty Acids): Acidos grasos poliinsaturados
AGCC: Acido graso de cadena corta
TMAO (Trimethylamine oxide): Oxido de trimetilamina
OMN: Omnivoro
VEG: Vegano
LOV: Lacto-ovo vegetariano
PRRs (Pattern recognition receptors): Receptores de reconocimiento de patrones
TLRs (Toll-like receptors): Receptores tipo Toll
NOD (Nucleotide-binding oligomerization domain-like): Receptores similares a dominios
de oligomerizacion de unién a nucledtidos
MAMP (Micobial-associated molecular patterns): Patrones moleculares asociados a
microbios

NK (Natural Killer): Células asesinas naturales
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PAMP (Pathogen-associated molecular patterns): Patrones moleculares asociados a

patogenos

AMP (Antimicrobial peptides): Péptidos antimicrobianos

NGAL (Neutrophil gelatinase associated lipocalin): Lipocalina asociada a la gelatinasa de

neutroéfilo

Treg: T reguladoras

ARNTr 16S: Acido ribonucleico ribosdomico 16S

ITS (Internal transcribed spacer): Espaciador transcrito interno ribosomico

HIF-1 (Hypoxia-inducible factor 1-alpha): Factor 1-alfa inducible por hipoxia
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ANEXOS

Anexo 1. Ejemplo de la matriz de la base de datos para la recoleccion y extraccion de datos.
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en el Repositorio Institucional, que se ajusta a las siguientes caracteristicas:
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e) Autorizo al Centro de Informacion Tecnolagica (CENIT) para incluir la obra en los
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f) Acepto que el Centro de Informacion Tecnolégico (CENIT) pueda convertir el
documento a cualquier medio o formato para propositos de preservacion digital.
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publicados en Repositorio Institucional.
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