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Introducción. Las bacterias del género Bifidobacterium 
son anaerobias, gram prositivas y uno de los principales 
grupos de microorganismos que dominan la microbiota 
intestinal de los infantes. Debido a sus efectos benéficos 
a la salud tanto para humanos como para animales este 
grupo bacteriano es considerado como probiótico

1
. La 

colonización del huésped por las bifidobacterias es a 
través de la interacción con la capa de mucosa intestinal. 
El mucus intestinal tiene una función doble, ya que 
protege a la mucosa de ciertos microorganismos y 
además ofrece un sitio de unión inicial, como matriz 
sobre la cual las bacterias pueden proliferar

2
 y como 

nutriente. Por otro lado, existen reportes donde se 
muestra que la leche materna de mujeres saludables 
puede ser fuente de bifidobacterias y otras bacterias 
comensales para la colonización del intestino de sus 
bebés

3
. En este estudio se pretende analizar la población 

de bacterias en general y bifidobacterias en particular 
que son capaces de degradar la mucina, utilizando una 
estrategia molecular a partir de cultivos enriquecidos en 
MRS. 
 
Metodología. Se colectaron asépticamente, muestras de 
heces de bebés de aproximadamente un mes de edad y 
de leche materna de la madre correspondiente. Éstas se 
suspendieron inmediatamente en MRS/glicerol 1:1 y se 
congelaron (-20°C). A partir de esta suspensión se 
tomaron 100 µl y se inocularon en caldo MRS/cisteína 
previamente esterilizado y burbujeado con CO2.  Los 
cultivos fueron incubados a 37°C por 48 horas, las 
células fueron cosechadas y conservadas en 
MRS/glicerol 1:1 a -80°C. Para las fermentaciones se 
utilizaron dos medios de cultivo principalmente, un medio 
complejo, (TPY

4
) y medio semisintético (Kabel

6
) 

utilizando mucina gástrica de puerco (Sigma), el inóculo 
utilizado fueron los consorcios de microorganismos 
cultivados en el medio enriquecido y conservados.  A 
partir de estos cultivos se obtuvieron muestras para 
extracción de ADN total, y se analizaron por DGGE, 
después de llevar a cabo amplificación de los genes 16S 
utilizando oligos específicos para bifidobacterias (Im26f y 
Im3r)

7
, así como oligos universales para eubacterias 

(1401r y 968-f-GC)
3,5

. 
 
Resultados. Los consorcios de las muestras de heces y 
de leche materna crecieron en los medios TPY con 
mucina como única fuente de carbono (fig. 1). Sin 
embargo, las muestras de heces crecidas en el medio 

semisintético crecieron en menor proporción y las 
muestras de leche materna no presentaron crecimiento.  
En el caso de las fermentaciones con los cultivos 
provenientes de heces, en el medio TPY se obtuvo 
disminución en el pH no así para los mismos consorcios 
crecidos en medio semisintético.    

 
 

Fig. 1. Crecimiento del consorcio de Heces, (H2, H3) en medio TPY y 
medio Kabel (H2K), en ambos medios se utilizó como fuente de 

carbono mucina gástrica de cerdo.BM2 y BM3, son las muestras de 
leche materna 2 y 3 crecidas en medio TPY. 

 

Conclusiones. En los cultivos enriquecidos provenientes 
de heces y leche materna, al crecerlos en medio TPY 
utilizando mucina como única fuente de carbono, se 
obtiene crecimiento y producción de ácidos. Los 
resultados obtenidos en medio semisintético nos 
muestran un cambio en la población degradadora de 
mucina aún viniendo de la misma muestra.  Actualmente 
se están realizando los análisis moleculares por la 
técnica de DGGE.  
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