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Resumen

El avance en el desarrollo de plataformas de secuenciacion ha hecho posible la generacion y analisis
de grandes cantidades de informacion en tiempos reducidos, lo que ha mejorado de manera sustancial
el poder de resolucion de dichas estrategias. El objetivo de la presente revision, fue recopilar
informacion de articulos cientificos relacionada con el desarrollo de las ciencias 6micas y su aplicacion
al estudio de microbiomas relacionados con la produccion de alimentos, asi como el papel de los
microbiomas en el desarrollo de la industria alimentaria. Para ello, se realizé un estudio bibliografico
descriptivo basado en la busqueda y revision de articulos en tres de las principales bases de datos
disponibles. Los resultados muestran que las diversas disciplinas que forman parte de las ciencias
omicas, aplicadas al estudio de microbiomas asociados a la produccion de alimentos, ha permitido
tener un mayor conocimiento sobre la composicion, estructura, sucesion y funcion de las comunidades
microbianas involucradas en la produccion de alimentos, sobre todo de aquellos que dependen de
procesos de fermentacion espontanea, la cual se caracteriza por involucrar comunidades microbianas
complejas. Ademas, ha servido para explorar el potencial probidtico de los integrantes del microbioma,
lo que facilita su seleccion para ser incluidos en el desarrollo de alimentos funcionales, al tiempo que
facilitan estudiar la eficacia y efectos de su inclusion en la produccion de alimentos tradicionales. En
conclusidn, la informacion revisada demuestra que la integracion de diversas disciplinas de las ciencias
-Omicas ha permitido una mejor comprension del microbioma y del potencial biotecnologico del
mismo, ademas de que ha sido un aprovechamiento 1til para evaluar los efectos y efectividad de la
inclusion de microorganismos con potencial probidtico, fundamental en el desarrollo de alimentos
funcionales.
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Abstract

The advanced development of sequencing platforms has made it possible to generate and analyze large
amounts of information in reduced times, substantially improving the resolution power of these
strategies. The objective of the present review was to compile information from scientific articles
related to the development of omics sciences and its application to the study of microbiomes related to
food production, as well as the role of microbiomes in the development of the food industry. To this
end, a descriptive bibliographic study was carried out based on searching and reviewing articles in
three of the main available databases. The results show that the various disciplines that are part of the
omics sciences, applied to the study of microbiomes associated with food production, have allowed us
to have greater knowledge about the composition, structure, succession and function of the microbial
communities involved in the production of foods, especially those that depend on spontaneous
fermentation processes, which are characterized by involving complex microbial communities. In
addition, it has explored the probiotic potential of the microbiome members, which facilitates their
selection to be included in the development of functional foods while facilitating the study of the
effectiveness and effects of their inclusion in the production of traditional foods. In conclusion, the
information reviewed demonstrates that the integration of various disciplines of the -omics sciences
has allowed a better understanding of the microbiome and its biotechnological potential, in addition to
being useful use to evaluate the effects and effectiveness of the inclusion of microorganisms with
probiotic potential, essential in the development of functional foods.

Keywords:
Proteins, genomics, food industry, DNA, RNA.

1. INTRODUCCION

El uso del material genético para el estudio de comunidades complejas de microorganismos en
alimentos ha sido determinante para la lograr una mayor comprension no solo de los organismos que
integran dichas comunidades, sino también de los procesos y reacciones involucradas durante la
produccion del alimento, lo que puede ser aprovechado, desde el punto de vista tecnolégico para
mejorar las caracteristicas de los productos, proteger su integridad, aumentar su valor agregado y
nutrimental, e incluso para el diseflo de alimentos funcionales mediante el uso de componentes
nutracéuticos. La base para el estudio de los alimentos a partir de su material genético ha sido el
desarrollo de las ciencias -Omicas, basadas en las diferentes tecnologias de secuenciacion disponibles,
lo cual ha permitido estudiar la composicion, estructura y funcidén de los microbiomas asociados a
diferentes nichos ecoldgicos, seres vivos, y procesos, incluida una gran diversidad de alimentos. Esto
ha permitido la revalorizacion de alimentos, desarrollo de productos alimenticios funcionales, elucidar
los efectos de la ingesta de microorganismos, entre otros. No obstante, debido a la gran cantidad de
informacion que el estudio de microbiomas ofrece, es importante conocer cuales son las principales
estrategias de estudio que pueden ser aplicadas a los alimentos para poder hacer un uso mas eficiente
de dicha informacion, con el objetivo de contribuir al avance en el desarrollo de la industria alimentaria.
El objetivo de la presente revision fue recopilar y sintetizar la informacion mas relevante sobre el
avance en las ciencias 6micas y su aprovechamiento en el estudio de microbiomas como elemento
fundamental para el estudio, mejora y desarrollo de alimentos.
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2. MATERIALES Y METODOS

El estudio correspondid a un estudio bibliografico de tipo descriptivo (Reyes, 2020) que tuvo como
objetivo recopilar, analizar y sintetizar informacion publicada en revistas cientificas para brindar una
sintesis de la aplicacion de diversas estrategias para el estudio de microbiomas en el contexto de la
industria alimentaria.

El documento se estructurd con base en las etapas sugeridas por Cué et al. (2008). Para ello, se realizd
una busqueda en tres de las principales bases de datos de documentos cientificos (ScienceDirect,
Scopus y Google académico), mediante el uso de palabras clave: ciencias dmicas, metagendmica,
transcriptomica, protedmica, metaboldmica, secuenciacion masiva, alimentos funcionales, alimentos
fermentados (busqueda en inglés y espafiol). A partir de los resultados, se seleccionaron los articulos
mas recientes (publicados durante los ultimos cinco afios) o aquellos que su aporte contribuya a la
conceptualizacion del tema. Los articulos se agruparon por similitud en cuanto al tema y abordaje de
estudio y de cada grupo se seleccionaron los mas representativos para ser incluidos en el estudio. La
informacion de cada articulo se sintetiz6 y utilizé para la redaccion de este documento.

3. RESULTADOS Y DISCUSION
3.1 Origen de las tecnologias de secuenciacion

En conjunto, las tecnologias de secuenciacion se basan en leer el codigo genético o secuencia de
nucleotidos que conforma a algin (o algunos) fragmento del material genético (DNA o RNA) bajo
algun principio bioquimico, para después descifrar dicho codigo y hacer inferencias mediante analisis
bioinformatico a través de la interpretacion de la informacion, en funcion del objetivo y alcance del
estudio. Las principales técnicas de secuenciacion incluyen la secuenciacion de genomas completos,
metagenodmica y transcriptomica (Rojas-Villalta et al., 2024).

La primera tecnologia de secuenciacion, utilizada de manera extensiva por la facilidad y precision que
brinda y que ademas se reconoce como secuenciacion de primera generacion, es la secuenciacion tipo
Sanger, que data del afio 1977 y se basa en el uso de dideoxinucledtidos trifosfato (ddNTPs),
nucleotidos que presentan la ausencia de dos grupos hidroxilo (-OH), de modo que al tener contacto
con la DNA polimerasa utilizada durante la reaccion, determinan el final de la secuencia, por no poder
enlazar otros nucléotidos (ANTP) al dANTP (Sanger et al., 1977). Mediante la secuenciacion Sanger,
o secuenciacion de didesoxinucleotidos, se lleva a cabo la sintesis de la cadena complementaria de
DNA de una cadena molde (secuencia de interés), mediante el uso de cebadores o iniciadores y la
incorporacion de los dNTPs, proceso por el cual se generan numerosas copias de la secuencia molde
en cuatro reacciones independientes, diferenciadas por el ddNTP que se incluye en la reaccion que, al
incorporarse durante el proceso de sintesis, resulta en la terminacion de la secuencia molde, de modo
que la secuenciacion inicia en la posicion 3" del iniciador y termina con la incorporacion del ddNTP.
Posteriormente, los productos se resuelven mediante electroforesis en gel de poliacrilamida que
considera cuatro carriles, uno para cada reaccion, con un nivel de resolucion de un nucléotido; es decir,
el patron de bandeo estara asociado al ddNTP que contiene la reaccion para cada fragmento terminado.
Finalmente, a partir del patron de bandeo, es posible interpretar la secuencia primaria del DNA
utilizado como templado (Shendure et al., 2011). La secuenciacion tipo Sanger sigue vigente, y se ha
mejorado mediante la incorporacion de ddNTPs marcados con colorantes fluorescentes diferenciados
por su espectro de emision, el uso de enzimas polimerasas mejoradas mediante ingenieria genética para
aumentar su termotolerancia o la eficiencia para la incorporacién de ddNTPs. El uso de diversos
instrumentos automatizados para llevar a cabo la electroforesis mediante el uso de capilares y
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herramientas informaticas basadas en el uso de algoritmos, hacen posible analizar hasta 384 secuencias
de manera simultanea (Shendure et al., 2011; Tabor and Richardson, 1995; Ewing and Green, 1998).

3.2 Tecnologias de secuenciacion masiva

Posterior a la secuenciacion Sanger, fue necesario desarrollar estrategias y plataformas de
secuenciacion que permitan generar mayor cantidad de informacion en tiempos mas reducidos y de
manera costeable. Esto dio paso al desarrollo y optimizacion de plataformas de secuenciacion de
segunda y tercera generacion que, en los ultimos afios, han revolucionado el campo de la genomica y
brinda diversas alternativas que ofrecen mayor rapidez, fidelidad y aplicabilidad durante la
secuenciacion. Dichas plataformas permiten ejecutar una multitud de reacciones independientes de
manera simultanea (secuenciacion en paralelo), que permite aumentar el rendimiento en cuanto a la
generacion de informacion en el menor tiempo posible (Lavezzo ef al., 2016).

La secuenciacién masiva, o en paralelo, tuvo sus inicios con la plataforma basada en pirosecuenciacion,
o método de secuenciacion por sintesis, utilizado por la plataforma 454 FLX (Droege y Hill 2008), que
posteriormente fue sustituida por las plataformas “Genome analyzer” de Illumina, la cual utiliza el
mismo principio de secuenciacidon por sintesis, pero con el uso de nucléotidos marcados por
fluorescencia y terminadores reversibles que permiten realizar extensiones de base unica, y la
plataforma SOLiD, de Applied BioSystems, que lleva a cabo la secuenciacion mediante ligacion
(Dohm et al., 2008, Guo et al., 2008, Reuter ef al., 2015).

Posteriormente, con un principio similar a la plataforma 464 FLX, se desarrollo la plataforma de
secuenciacion de lon Torrent, que utiliza la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) de emulsion y
la deteccion de los nucléotidos incorporados se logra mediante el registro de los cambios de pH, en
lugar de la emision de luz, lo que evita la compleja cascada de enzimas y no requiere de un detector
optico, como ocurre durante la pirosecuenciacion (Lavezzo ef al., 2016). Esta tecnologia sirvi6 para el
desarrollo de los equipos de secuenciacion “Ion Proton” y el Personal Genome Machine (PGM), las
cuales ofrecian 10 Gb y 1 Gb de informacién, asi como secuencias de 200 y 400 pb de longitud,
respectivamente. Una de las ventajas de este sistema de secuenciacion es el consumo de tiempos cortos
(de 2 a 8 h), que pueden variar en funcion del equipo y chip de secuenciacion utilizado (Mellmann ef
al., 2011, Reuter et al., 2015). Este sistema particularmente presenta, como errores mas comunes, la
insercion (adicion de nucleétidos) y la delecion (eliminacion de nucledtidos), que deberan ser
considerados en funcion del objetivo que se busca lograr con la secuenciacion (Liu et al., 2012, Reuter
et al., 2015). Mas recientemente, esta tecnologia se utilizé para el desarrollo el sistema Ion GeneStudio
S5 Studio®, con tiempos de secuenciacion de entre 6.5 y 19 horas, que mejord significativamente la
cantidad de informacion que se puede generar, la cual puede llegar a ser de hasta 50 GB, lo que se
traduce entre 100 y 130 millones de lecturas con longitud promedio de 200 pb. Este ltimo sistema,
ofrece diferentes opciones en cuanto a capacidad en sus chips para secuenciacion, lo que permite
optimizar los recursos que se invierten durante la secuenciacion y ofrece ventajas sobre sus
antecesores, como el lon PGM (Marine et al., 2020).

Independientemente del principio que utilizan para llevar a cabo la secuenciacion, las plataformas de
segunda y tercera generacion han sido base para el estudio de comunidades microbianas complejas,
mediante la secuenciacion de marcadores moleculares universales como son el 16S, el 18S y
espaciadores transcritos internos (ITS) (Fricker et al., 2019). Una de las caracteristicas que deben
cumplir, 0 que son necesarias para la eleccion de marcadores moleculares para el estudio de
microbiomas, es que deberan incluir regiones altamente conservadas dentro de la constitucion genética
de los organismos a estudiar, para lograr una adecuada asignacion taxonémica. Uno de los marcadores
mas ampliamente utilizados para el estudio de microbiomas es el gen 16S ribosomal de bacterias, para
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los que se han disefiado numerosas combinaciones de cebadores, o iniciadores, para amplificar
alguna(s) de las regiones hipervariables que constituyen al gen y que generen fragmentos de tamafios
adecuados para cada una de las plataformas de secuenciacion disponibles (D’ Amore ef al., 2016).

Una vez seleccionado el marcador molecular a utilizar para el estudio del microbioma, el proceso de
secuenciacion incluye dos etapas, independientemente de la plataforma de secuenciacion que se utilice.
La primera etapa consiste en la amplificacion para generar o construir las bibliotecas genémicas y su
secuenciacion; mientras que, la segunda etapa, corresponde al procesamiento in silico, que comprende
el analisis bioinformatico de las lecturas generadas mediante la secuenciacion (Lopez-de Heredia,
2016). No obstante, cconocer las ventajas y desventajas que ofrece cada una de las plataformas de
secuenciacion es importante, principalmente para establecer la manera en que los datos seran
procesados para su interpretacion. En este contexto, se han realizado estudios para evaluar la
factibilidad de las diferentes plataformas de secuenciacion en combinacion con diferentes protocolos
bioinformaticos para el estudio de microbiotas complejas. Por ejemplo, un estudio basado en la
secuenciacion de amplicones del gen 16S rDNA en las plataformas Illumina MiSeq, Ion Torrent PGM
y 454 GS FLX de Roche, asi como diferentes protocolos bioinformaticos, mostro diferencias respecto
al nimero de lecturas obtenidas en funcion de la plataforma; con rendimientos de 118,000 y 113,006
lecturas sin filtrar y filtradas, respectivamente, para la plataforma 454 GS FLX y 4°149,441 y
3°811,042, respectivamente, mediante el uso de la plataforma Illumina, en comparacion con las
obtenidas mediante la plataforma PGM de lon Torrent (481,593 y 71,652 antes y después del filtrado).
Las longitudes promedio reportadas para las lecturas obtenidas fueron de 377, 334 y 297 pb para 454
GS FLX, Illumina y Ion Torrent respectivamente, aunque los autores reportan pérdidas en la calidad
de las secuencias cuando se utilizaron las plataformas 454 GS FLX e Illumina, mientras que, la calidad
en las secuencias obtenidas mediante Ion Torrent se mantuvo estable. Finalmente, los autores sefialan
que los perfiles composicionales del microbioma estudiado fueron similares entre plataformas, y mas
bien, la abundancia relativa calculada para cada nivel taxondmico mostr6 variaciones en funciéon no
solo de la plataforma empleada, sino por el protocolo para la preparacion de las librerias y la estrategia
de andlisis bioinformatico (Allali ez al., 2017).

3.3 Las ciencias 6micas para el estudio de microbiomas de alimentos fermentados.

Las ciencias 6dmicas son el conjunto de disciplinas orientadas al estudio de procesos bioldgicos que
tienen lugar en los sistemas biologicos (Ramirez-Navas et al., 2023). Esto ha permitido conocer con
mayo profundidad la composicion y el papel que juegan los microorganismos involucrados en la
produccion de alimentos, ademas de una conceptualizacion holistica de las biomoléculas responsables
e la estructura, funcion y dinamica de las comunidades de microorganismos co-habitan en eterminados
nichos ecologicos. Las disciplinas incluidas dentro de las ciencias 6micas incluyen a la metagenomica,
metatrasncriptdmica, metaprotedmica y metabolomica, las cuales se basan en el estudio de DNA,
RNA, proteinas y metabolitos, respectivamente, producidos por la comunidad microbiana en conjunto
(Tilocca et al., 2019).

La metagendmica parte del uso de DNA metagenomico, o DNA total, obtenido a partir de una muestra
de interés y la posterior amplificacion de algun fragmento que brinde informacion suficiente para la
asignacion taxonomica de los integrantes de la comunidad microbiana en estudio. Por ejemplo, como
ya se hizo mencién, uno de los marcadores moleculares mas utilizados para el estudio de comunidades
bacterianas es la subunidad 16S del ARN ribosomal, un marcador molecular considerado como
universal, ya que se encuentra presente en todas las bacterias y, debido a que contiene regiones tanto
altamente conservadas como hipervariables permite hacer asignacion taxondmica a nivel de género vy,
en ocasiones, hasta a nivel de especie (Suarez Moya, 2017).
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La diversidad de productos fermentados en el mundo, incluidos alimentos y bebidas (alcoholicas y no-
alchoholicas) podria superar las 5000 variedades de productos, lo que representa el 20% de los
alimentos que se consumen, y un consumo per capita de entre 50 y 400 g de productos fermentados
por dia; asociado principalmente a que, generalmente, son alimentos de bajo costo, de caracteristicas
organolépticas aceptables y por el arraigo cultural que tienen con la gastronomia de sus regiones de
origen (Prakash, 2010). Muchos de estos productos estan elaborados a base de diversos materiales
vegetales nativos, dentro de los que se incluyen Agave, Cacao y Maiz; aunque también destaca la gran
variedad de quesos genuinos Mexicanos, elaborados principalmente a partir de leche de vaca, y la gran
oferta de bebidas fermentadas (Pérez-Catalufia et al., 2017). El origen de muchos de estos productos
fermentados artesanales, asi como su consumo, se acota a regiones especificas, tradiciones locales e
incluso eventos religiosos; aunque mas recientemente, algunos de estos productos se consideran dentro
de los “alimentos nostalgia” y su consumo puede asociarse también a aspectos generacionales e incluso
por los posibles beneficios a la salud que ofrece su consumo, principalmente por el tipo de
microorganismos involucrado en su elaboracion (Espinoza-Ortega et al., 2021). En ese contexto, el
proceso de fermentacion involucrado en la elaboracion de estos productos artesanales es resultado de
la actividad metabdlica de diversas bacterias, hongos y/o levaduras que, en la mayoria de los casos,
son parte de la microbiota asociada a las materias primas utilizados para su elaboracion. Estos
microorganismos contribuyen al desarrollo de aromas, texturas, sabores y valor nutrimental; asi como
a eliminar y destruir sustancias toxicas y microorganismos indeseables o potencialmente patdogenos
para el humano (Robledo-Marquez et al., 2021).

El proceso de fermentacion en estos alimentos generalmente es espontaneo, lo que en muchas
ocasiones resulta en el desarrollo de comunidades microbianas complejas; por lo que su estudio puede
llevarse a cabo bajo diferentes estrategias, como es el seguimiento de la presencia o sobrevivencia de
grupos especificos de microorganismos; el aislamiento, identificacion y caracterizacion de
microorganismos benéficos o de interés para el proceso de elaboracion; y el uso de tecnologias y
ciencias 6micas, basadas en la obtencion de material genético directo de los alimentos (ADN o ARN)
para determinar la diversidad. Cabe destacar, que estas estrategias no son excluyentes entre si, sino que
pueden complementarse (Diaz y Wacher 2003).

El avance en las ciencias —6micas ha permitido, de inicio, conocer como se componen y estructuran
las comunidades microbianas de los alimentos fermentados, los cuales, usualmente, se caracterizan por
exhibir comunidades de microorganismos (principalmente bacterias) muy complejas. Asimismo, la
transcriptomica, basada en el estudio del RNA, permite establecer aspectos funcionales de las
comunidades de microorganismos presentes en matrices complejas, lo que incluye conocer los genes
que se expresan bajo ciertas circunstancias, niveles de expresion génica, mediante lo que se logra un
mejor entendimiento no solo de la expresion, sino de la interaccion y vinculacion de genes (Mark,
2023). Ejemplo de ello es lo observado mediante metagendmica y metatranscriptomica de un queso
madurado, mediante lo cual se logréo comprender de mejor manera el proceso de maduracion, asi como
algunas de las principales actividades metabolicas de los microorganismos involucrados y las posibles
interacciones entre estos, ademdas de que permitié seleccionar genes candidatos a funcionar como
biomarcadores que puedan ser utilizados para monitorear el proceso de elaboracion y maduracion del
queso (Dugat-Bony et al., 2015). En otro estudio, con el objetivo de evaluar la actividad de
microorganismos utilizados para la elaboracion de un queso madurado, mediante analisis
transcriptomico se logré diferenciar entre la actividad asociada a la inoculacidon con bacterias y
levaduras en el queso. Las diferencias observadas correspondieron a la expresion de genes
involucrados en la absorcién de amoniaco, catabolismo de la galactosa, catabolismo de aminoacidos y
activacion de la cadena de transporte de electrones, informacion relevante para predecir o controlar el
proceso de maduracion en términos de metabolismo y acumulacion de compuestos (Monnet et al.,
2016). Este tipo de abordaje ha sido aplicado también a productos poco explorados o estudiados como
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el t¢ Pu-erh, un té tradicional chino, ya que mediante la combinacion de metagendomica y
metatranscriptomica se describié que la microbiota estd fuertemente representada por bacterias
(principalmente Proteobacteria) y hongos de género Aspergillus; de igual manera se identificaron 355
proteinas, involucradas dentro de 28 procesos biologicos y 35 categorias de funciones moleculares.
Los autores destacan a Aspergillus como el principal hospedero de las proteinas identificadas, con
enzimas involucradas en la degradacion de compuestos de la pared celular vegetal, asi como
peroxiredoxinas, catalasas y peroxidasas, importantes para la oxidacion de catequinas (Zhao, M. et al.,
2015). Algunos otros ejemplos sobre el uso de las ciencias d6micas para el estudio del microbioma
asociado a alimentos fermentados se muestran en la tabla 1.

Tabla 1. Uso de diferentes disciplinas de las ciencias 6micas para el estudio del microbioma asociado a
alimentos fermentados. (Use of different disciplines of omics sciences to study the microbiome associated

with fermented foods)

Aplicacion Producto Estrategia metodologica Resultados relevantes Referencia
Secuenciacion Iniciador Colecta de 91 muestras de Alta resiliencia de bacterias Bertani et
basada en natural de suero en diferentes acido lacticas termofilas, al., 2020
amplicones suero para momentos del proceso de involucradas en la acidificacion

elaborar elaboracion. Dos lineas de y maduracion.
Queso produccion (convencional y | Adaptacion de la microbiota a
Parmesano | organico). los diferentes parametros
Regiano. Secuenciacion de regiones tecnologicos.
V3-V4 del gen 16S rRNA
en plataforma MiSeq de
[llumina.
Secuenciacion Queso Colecta de muestras en Mayor diversidad de bacterias Ruvalcaba
basada en adobera de | cuatro etapas del proceso de | al inicio del proceso en etal., 2021
amplicones los Altos de | elaboracion y dos comparacion con etapas finales.
Jalisco. temporadas del afo. Familias predominantes:
Meéxico Secuenciacion de Streptococcaceae,
amplicones de siete regiones | Enterobacteriaceae
del gen 16S rRNA (Ion 16S | y Lactobacillaceae.
metagenomics kit®) en Diferencias asociadas a la
plataforma S5 Studio de Ion | temporada del afio.
Torrent.
Secuenciacion Kimchi Preparacion de kimchi Las comunidades bacterianas Zabat et al.,
basada en vegano vegano y no vegano, observadas al inicio de la 2018
amplicones extraccion de DNA y fermentacion fueron diferentes
preparacion de librerias entre el kimchi a base de
(region V4 del gen 16S pescado y el preparado a partir
rRNA), secuenciacion en de pasta de miso; no obstante,
plataforma Illumina MiSeq, | hacia el final del proceso no se
analisis bioinformético y observaron diferencias entre sus
estadistico. comunicades bacterianas al
final del proceso.
Transcriptomica | Suero de Fermentacion del suero de Los compuestos fendlicos Azietal,
soya soya, extraccion y inducen la expresion de 1850 2022
fermentado | cuantificacion de genes en E. coli O157:H7 y
con Kéfir. polifenoles, evaluacion de 2090 en L. monocytogenes.
actividad antimicrobiana Supresion de genes para uso de
contra Escherichia coli y carbohidratos, transporte de
Listeria monocytogenes, glucosa y sintesis de acido
extraccion de RNA tricarboxilico y ATP.
microbiano, secuenciacion
en plataforma HiSeq 2000
mRNA (Illumina).
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de la microbiota del kéfir
(plataforma Illumina,
anotacion en base de datos
GTDB), deteccion de
metabolitos volatiles (GC-
TOF-MS) y no-volatiles
(LC-MS/MS)
(metaboldmica no dirigida).

perolens, Liquorilactobacillus
vini, Lentilactobacillus
diolivorans,
Schleiferilactobacillus
harbinensi, Lentilactobacillus
hilgardii, Lacticaseibacillus
paracasei, Liquorilactobacillus
ghanensis y Saccharomyces

Proteémica Pozol Dos muestras de masa de Se identificaron una gran Céardenas et
(México) maiz nixtamalizado cantidad de proteinas de origen | al., 2014
fermentadas a 30°C por 15 bacteriano y fingico.
dias, pulverizacién con CO2 | Predominan proteinas del
solido, congelacion a -70°C, | género Lactobacillus en el caso
segunda pulverizacion en de bacterias, y del género
mortero con COz soélido, Aspergillus en el caso de
solubilizacion, extraccion, hongos.
cuantificacion y digestion de | Las proteinas predominantes
proteinas, analisis fueron las asociadas al
protedmico mediante metabolismo de carbohidratos y
cromatografia liquida y produccion de energia.
espectrometria de masas,
busqueda en bases de datos.
Metabolomica Kéfir de Produccién de kéfir, Especies predominantes: Maetal,
agua descripcion de la estructura | Schleiferilactobacillus 2024

cerevisiae.

Marcadores metabolicos
principales: N-acetil-L-
apartato, f-alanina y O-
acetilserina, involucradas en el
metabolismo de alanina,
aspartato y glutamato.
Correlacion positiva entre
aminodacidos y acidos
organicos.

Fuente: elaboracion propia.

El estudio de los microbiomas asociados a la produccion de alimentos no solo ha permitido conocer la
diversidad de microorganismos involucrados durante su procesamiento, sino que también ha sido la
base para establecer el potencial benéfico de algunos de esos microorganismos y sus metabolitos;
particularmente, se ha elucidado que los alimentos fermentados tradicionales pueden ser reservorio de
microorganismos con potencial probidtico.

3.4 Las ciencias -6micas para el estudio de alimentos funcionales con microorganismos probié6ticos

De acuerdo con la Asociacion Cientifica Internacional sobre Probidticos, los probioticos son cepas de
microoganismos que, al ser ingeridos en cantidades adecuadas, pueden otorgar beneficios al
consumidor (Hill ez al., 2014). Dentro de los beneficios que ofrecen, posterior a la colonizacion del
intestino, se encuentran la mejora de las funciones gastrointestinales, produccion de compuestos con
actividad biolégica, reduccion del pH del lumen, sintesis de vitaminas, reforzar la barrera intestinal,
metabolismo de sales biliares, modulacion de la respuesta inmune, entre otras; lo que ha llevado a la
inclusion de los probidticos como componentes nutraceuticos en la dieta para actuar como
coadyuvantes en el tratamiento de diversas patologias, como son el sindrome metabdlico y la
hipertension (Vijayaram ez al., 2024).

16



Rev. INGENIERIA: Ciencia, T ecnologia e Innovacion. Vol. 11/No.1, pp. 9-22. ISSN: 2313-1926, version electronica

La fuente principal de probidticos son los alimentos fermentados, ya que estos en muchas ocasiones
son reservorio de grandes cantidades de microorganismos vivos que, ademas de ser los responsables
del proceso de fermentacion, potencialmente pueden ser benéficos para la salud del consumidor,
ademas de que contribuyen a garantizar la vida de anaquel de los productos que los contienen. Es
importante resaltar que, aunque una gran mayoria de alimentos y bebidas fermentadas contienen
importantes cantidades de microorganismos vivos, no es garantia de que exhiban potencial probidtico,
por lo que es importante realizar estudios dirigidos a establecer dicho potencial. Lo anterior, debe
comenzar con el estudio de la diversidad de microorganismos que habitan en el alimento, seguido de
abordajes que permitan evaluar la expresion de genes y produccion de metabolitos que pudieran ser
considerados benéficos. A partir de ese punto, los estudios se deberan complementar con el aislamiento
y seleccidon de microorganismos especificos, asi como, con la evaluacion in vitro y posteriormente en
modelos in vivo del potencial probiodtico de dichos microorganismos y descartar factores de riesgo
asociados a su consumo, como puede ser la produccion de toxinas o la resistencia a antibioticos.

Debido a que la demanda de probioticos ha crecido particularmente en afios recientes, la incorporacion
de las ciencias -6micas durante su estudio ha sido determinante para aumentar considerablemente el
acervo de cepas con potencial probiodtico reconocido. El aporte de estas disciplinas ha ido desde la
secuenciacion de genoma completo de cepas probioticas hasta el estudio del microbioma intestinal, lo
que ha contribuido a aumentar las perspectivas de evaluacion de los probioticos, por el conocimiento
que se tiene de que sus cualidades pueden ir mas alld de los efectos directos que ofrece cada cepa
probiotica (Stincone ef al., 2022) (Figura. 1). La Tabla 2 enlista algunas aplicaciones de las ciencias -
omicas para el estudio de alimentos con la adicion de probiodticos durante su elaboracion y/o su
efectividad.

- 9 y Secuenciacién R v

Reiiaid

. i ) masiva
Secuenciador Secuenc_lador Secuenciaclor Taxonomia, funcion y metabolito
Roche 454 [llumina lon torrent 1
®
—'_/ a
NS ) ey
/&_J % ) Ciencias P58
) - A R
= [s dmicas e
Metagénomica Transcriptémica e — Metabolémica
1
Estudio de

Bectenas

microbioma en alimentos

\/

Alimentos y bebidas
fermentadas

®

@ T3
) O ® Las ciencias émicasl g*l o

Yy los probiéticos Proteccion al sistema Pérdida de

inmune q peso
Modulacién en la Ty
microblota intestinal &d Secuencia de

Piel saludable genoma comleto
Figura. 1. La incorporacion de las ciencias 6micas para el estudio de microbiomas, con énfasis en el
desarrollo y evaluacion de microorganismos probioticos. (The incorporation of omics sciences for the
study of microbiomes, with emphasis on the development and evaluation of probiotic
microorganisms). Fuente: elaboracion propia.
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Tabla 2. Uso de las ciencias 6micas para el estudio del microbioma de alimentos funcionales que
contienen probidticos. (Use of omics sciences to study the microbiome of functional foods containing

probiotics)
Aplicacion Producto Estrategia metodologica | Resultados relevantes | Referencia

Transcriptomica | Masa gelatinizada de | Inoculacion (1% v/v) dela | Plasticidad en cinco Turpin et
con almidon de mijo | masa gelatinizada con el regiones genomicas. al., 2018
inoculada con probidtico. Fermentacion a | 362 secuencias
Lactobacillus 30°C en condiciones codificantes con
plantarum A6. estaticas por 5 hy toma de | funciones no conocidas

muestras cada hora. fueron especificas para
Extraccion de RNA y L. plantarum A6.
sintesis de cDNA seguida Expresion diferencial
de secuenciacion con de 1201 genes.
tecnologia HiSeq Se identificaron genes
(Illumina). que codifican para
Anotacion de genomas en funciones especificas
plataforma MicroScope y relacionadas con la
analisis de transcriptoma calidad nutrimental.
con el pipeline Se identificaron
bioinformatico TAMARA. | transportadores de alfa
amilasa extracelular,
neopululanasa y
maltodextrina.

Secuenciacion Leche fermentada Preparacion de la leche Incremento en la Cheng et

basada en con fermentada mediante la secrecion de motilina al., 2023

amplicones Lacticaseibacillus adicion de las bacterias sérica, gastrina 'y
paracasei JY062 y probioticas, S-hidroxitriptamina;

Lactobacillus gasseri | suplementacion por 14 d reduccion de péptido
M1 de ratones, evaluacion de YY, péptido vasoactivo
indicadores fisiologicos, intestinal y 6xido
analisis histologico, nitrico en ratones.
determinacion de péptidos | Incremento de la
y neurotransmisores, abundancia relativa de
descripcion de la Lactobacillus,
microbiota intestinal Oscillospira,
(secuenciacion de region Ruminococcus,
V3-V4 del gen 16S rRNA, | Coprococcus,
Illumina MiSeq). y Akkermansia;
reduccion de
Prevotella.

Metabolomica Queso Beyaz peynir | Preparacion de queso a El tipo de empaque, la Erkaya-
adicionado con escala piloto con la adicion | adicion del cultivo y Kotan y
cultivos adjuntos de los probidticos, tiempo de maduracion Hayaloglu,
probidticos evaluacion de la determinaron el perfil 2024
(Lactobacillus composicion quimica de del volatiloma.
acidophilus DSMZ los quesos, determinacion 54 diferentes
20079 y de compuestos volatiles compuestos volatiles
Bifidobacterium mediante HS- fueron identificados.
bifidum DSMZ SPME/GCeMS.

20456)

Metagenomica Queso Burrata Elaboracion de seis quesos | La adicion de Minervini
adicionado con un Burrata diferenciados por prebidticos y bacterias etal, 2017
cultivo protector la adicién de pro- y protectoras modificd
(Lactobacillus prebidticos, analisis los indices de
plantarum LPAL composicional, microbiota | diversidad alfa y beta
y Lactobacillus cultivable, extraccion de en los quesos.
rhamnosus LRB), RNA, transcripcion El analisis de la

reversa, y secuenciacion de | microbiota cultivable y
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fructooligosacaridos | microbioma en plataforma | del microbioma de los
e inulina. MiSeq (Illumina). quesos mostro la
reduccion de algunos
componentes de la
microbiota, incluidos
Streptococcus
thermophilus,
Lactococcus lactis, y
Leuconostoc lactis
durante la elaboracion y
almacenamiento.

Fuente: elaboracion propia.

4. CONCLUSIONES

El estudio del microbioma involucrado en la produccion de alimentos ha sido fundamental para
elucidar no solo la composicion, estructura y funciones de las comunidades microbianas, sino que ha
servido como base para el disefio, valorizacion y proteccion de los alimentos, sobre todo de alimentos
fermentados tradicionales, cuyos procesos de elaboracion se caracterizan por estar mediados por
comunidades microbianas complejas. La integracion de diversas disciplinas de las ciencias -6micas ha
permitido una mejor comprension del microbioma y del potencial biotecnoldgico del mismo. También
han funcionado para evaluar los efectos y efectividad de la inclusion de microorganismos con potencial
probiotico en el desarrollo de alimentos funcionales.
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