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Introducción. La microbiota intestinal (MBI) se considera 
un órgano que participa en la regulación de numerosas 
vías fisiológicas y afecta a diferentes funciones del 
huésped (1). La MBI se ha caracterizado en personas 
obesas y delgadas (2), sin embargo, la población juvenil 
mexicana ha sido poco explorada. El objetivo del presente 
trabajo fue conocer la diversidad microbiana de una 
muestra de jóvenes de diferente condición nutricional con 
una dieta habitual. 
 
Metodología. Una muestra de jóvenes (n = 378) de 18-22 
años de la Universidad Autónoma Metropolitana 
Xochimilco fueron invitados a participar en un estudio 
transversal; 344 no quisieron participar o no cumplieron 
con los criterios de inclusión. Por lo que 34 jóvenes fueron 
estratificados por sexo e índice de masa corporal (IMC), 
para estudiar su MBI por secuenciación masiva del 16S 
ADNr. La frecuencia de consumo de alimentos se 
determinó por un cuestionario validado a la población 
mexicana por INSP y por el Software SNUT (3). Muestras 
fecales de cada grupo fueron mezcladas para formar seis 
grupos de estudio: mujeres y hombres delgados, con 
sobrepeso y obesos. De cada grupo se extrajo el ADN 
genómico mediante QIAamp DNA Stool Mini Kit (Qiagen). 
La secuenciación de este fue realizada por CGEB - 
Integrated Microbiome Resource de la Universidad 
Dalhousie, USA. Las secuencias fueron analizadas 
utilizado Mothur versión 1.35.1. 

Resultados.  
El consumo energético y la proporción de carbohidratos, 
lípidos y proteínas no mostraron diferencias significativas 
(Tabla 1); sin embargo, se encontró un consumo mayor a 
lo recomendado de grasas como ya ha sido reportado (4). 
El análisis de la MBI mostró un total de 206,398 
secuencias. Teniendo una proporción en general del 
45.64% de Firmicutes, 25.75% de Bacteroidetes, 1.15 % 
de Actinobacterias, 21.59 % de Proteobacteria, 0.15% de 
Verrucomicrobia, 5.64 % de secuencias sin clasificar. A 
nivel de filo se encontraron diferencias dependiendo del 
IMC y el sexo (Figura 1 A y B), sin embargo, existen 
diferentes géneros que se comparten entre los diferentes 
grupos (Figura 1 C). 

Tabla 1. Parámetros antropométricos y frecuencia de consumo de la 
población de estudio. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Fig. 1. Proporción de la MBI a nivel de filo por IMC y comunidades 
bacterianas que se comparten entre los diferentes grupos de estudio. 
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 A) corresponde a los filos presentes en mujeres, B) filos presentes en 
hombres, C) Diagrama de Ven mostrando la cantidad de géneros que 
se comparten en los diferentes grupos de estudio 

 

Conclusiones. La población estudiada presenta un 
consumo similar de energía y macro nutrimentos e 
independiente de su IMC, a pesar de esto, se encontraron 
diferencias en la riqueza y diversidad de los diferentes filos 
y géneros de su MBI.  
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