El proyecto microbioma humano
Beatriz S. Méndez

Departamento de Quimica Biolégica. Facultad de Ciencias Exactas y Naturales. Universidad de Buenos

Aires Buenos Aires. Argentina
bea@qb.fcen.uba.ar

Version para imprimir =

El proyecto del Microbioma humano (HMP human Microbiome Project) es una iniciativa del Instituto
Nacional de Salud de Estados Unidos (NIH) cuyos objetivos son la identificacion y caracterizacion de los
microorganismos que se encuentran asociados a humanos, tanto en la salud como en la enfermedad.

Los microorganismos sabemos que son importantes porque fueron detectados como responsables de
enfermedades, productores de bio sustancias y nos dieron una mano para entender la biologia
molecular. Desde su descubrimiento en 1670 por Anton van Leeuwenhoek hasta la histérica
secuenciacion del genoma de Haemophilus influenzae en 1995 [1,2], permitieron el desarrollo de la
vacunacion, la pasteurizacion, sintesis de antibiéticos y de generosos biofilms [3-6].

Estas superpobladas comunidades microbianas tienen un amplio rango de actividades como asi también
son multiples los espacios que ocupan, por lo cual considerarlas como un conjunto de organismos
compartiendo habitat no reflejaba su verdadera naturaleza. Fue entonces que se generd el término
microbioma para nombrar una comunidad con propiedades fisico quimicas diferentes en un habitat
claramente definido como su “teatro de actividades” [7]. Se define como microbiota la comunidad de
microoganismos presentes en un determinado ambiente. Dado que a los fagos, virus, plasmidos, priones
, viroides y al DNA libre en el ambiente no se los considera como microorganismo de vida libre, no estan
incluidos en la microbiota [8]. El teatro de actividades si los incluye como asi también a sus elementos
estructurales es decir proteinas, lipidos, polisacaridos y los acidos nucléicos.

El proyecto Microbioma se ha estado desarrollando mediante el estudio de distintos aspectos de la
interaccién de los humanos y los microbios. Dentro de este marco han recibido especial atencion las
relacionadas con el embarazo y los nacimientos prematuros como asi también las enfermedades
intestinales.

Los nacimiento prematuros se dan fundamentalmente en paises con altos niveles de pobreza y afectan
principalmente a las mujeres africanas [9] Si bien en este caso la mortalidad infantil se ha reducido no
sucede lo mismo con los nacimientos prematuros. Estudios llevados a cabo para aclarar dichos casos
comprobaron que la microbiota vaginal diferia de la que esta presente en oftras poblaciones [10]
principalmente por bajos niveles de vitamina D [11]. Los resultados pusieron de manifiesto la necesidad
de encarar el estudio de la contribucion racial ydemografica del microbioma vaginal a las caracteristicas
especiales presentadas durante el embarazo en grupos de mujeres africanas [12].

Desde hace 50 afios las enfermedades inflamatorias del Intestino, en especial la enfermedad de Crohn y
la colitis ulcerosa han aumentado su propagacién mundial, asociadas a la urbanizacién, cambios en la
dieta e infecciones microbianas. El microbioma ha sido un factor de peso en estas enfermedades ya sea
como causante o como condicion de riesgo [13]. Sin embargo, a pesar de los multiples estudios
realizados durante el curso de las enfermedades intestinales, no se ha podido obtener un modelo
basado en las interacciones de caracter microbiano, molecular e inmunolégico, que explique el inicio y la
progresion de dichas enfemedades.



Es adecuado traer a consideracion otras actividades, por ejemplo las desarrolladas en industrias, que
ocasionan alteraciones de distinta indole en humanos y que conducen en algunos casos a
enfermedades autoinmunes y obesidad. Un enfoque para detectar las causas que las producen es
comparar los microbiomas ancestrales con los de origen actual. Un estudio reciente recurrié al
ensamblado de microbiomas a partir de muestras de heces humanas provenientes de Méjico y del sur
de Estados Unidos, cuyo origen se remonta a 1000 - 2000 afios atras. La comparacion con las actuales,
originarias de ocho paises, mostraron mayor similitud con las pertenecientes a ambientes no
industrializados. Fundamentalmente por la menor presencia de genes de resistencia a antibiéticos y a la
vez mayor cantidad de elementos genéticos mdviles en comparacion a las de origen industrial [14].

En conclusién los estudios de embarazo revelaron la inesperada noticia de la alta incidencia de parto
prematuro en las mujeres de origen africano. Esto hace evidente y digno de analizar la influencia del
caracter tanto racial como ambiental en estos eventos, como asi también el rol de los microorganismos
en las enfermedades intestinales y las que se presentan en ambientes industriales.

Si bien los resultados se han obtenido en Estados Unidos, también sucede que otros paises se ven
afectados por enfermedades, incluido el nuestro, por lo que seria importante difundir el conocimiento que
se ha alcanzado con estas investigaciones y encarar los estudios necesarios en nuestra poblacion.
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