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RESUMEN 
Las evidencias sugieren que la microbiota intestinal se asocia con la 

inflamación y condiciones crónicas de salud en el transcurso del 

envejecimiento, lo que pudiera generar diferentes formas de intervención para 

disminuir este proceso. Otras investigaciones señalan además la reducción de 

la diversidad de la microbiota intestinal y de sus capacidades metabólicas, tales 

como el bajo nivel de ácidos grasos de cadena corta en edades avanzadas, 

que pueden conducir a incrementos del tiempo del tránsito intestinal. Esta 

eventualidad produce un incremento de la densidad del material fecal por 

reducción del contenido de agua y del oxígeno disuelto que favorece el 

desarrollo de bacterias anaerobias facultativas y estrictas, cuyo metabolismo 

pudiera incrementar la actividad proteolítica y con ello generar modificaciones 

en el patrón de ácidos grasos de cadena corta, que favorecen el incremento de 

los ramificados lo que pudiera conducir a afectaciones del metabolismo 

energético a nivel central. A partir del conjunto de resultados expuestos, se 

sugiere que el uso de diferentes medios de intervención que propicien la 

limitación del incremento de las proteobacterias de la microbiota intestinal, 

asociada al envejecimiento, pudieran ejercer un efecto beneficioso sobre las 

funciones fisiológicas que se afectan durante el envejecimiento. 
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Palabras claves: Microbiota intestinal, envejecimiento, ácidos grasos de cadena 
corta.  
 
ABSTRACT 
Evidence suggests that the intestinal microbiota is associated with inflammation 

and chronic health conditions in the course of aging, which could generate 

different forms of intervention to reduce the aging process. Other research also 

indicates the reduction of the diversity of the intestinal microbiota and its 

metabolic capacities, such as the low level of short-chain fatty acids in 

advanced ages, which can lead to increases in intestinal transit time. This 

eventuality produces an increase in the density of the fecal material by reducing 

the content of water and dissolved oxygen that favors the development of 

facultative and strict anaerobic bacteria, whose metabolism could increase 

proteolytic activity and thereby generate changes in the pattern of fatty acids 

short chain, which favor the increase in branching which could lead to effects of 

energy metabolism at the central level. From the set of results presented, it is 

suggested that the use of different means of intervention that favor the limitation 

of the increase in the intestinal microbiota Proteobacteria, associated with 

aging, could have a beneficial effect on the physiological functions that are 

affected during aging. 

Keywords: Intestinal microbiota; aging; short chain fatty acids. 
 
INTRODUCCIÓN 
El envejecimiento es un proceso complejo que afecta una amplia gama de 

funciones fisiológicas, genómicas, metabólicas e inmunológicas. Incluye 

atenuación de la habilidad para sostener una salud metabólica y respuesta 

inmune robusta y eficiente. Se asocia a un daño progresivo de funciones 

fisiológicas celulares que conducen a afectaciones del sistema inmune, la 

inflamación y disfunciones metabólicas, las cuales conforman factores de 

riesgo que predisponen a varias enfermedades crónicas. 

 
Las investigaciones recientes han progresado notablemente, planteando que el 

envejecimiento puede ser controlado manteniendo la homeostasis de varios 

procesos genéticos, bioquímicos e inmunológicos. Muchas eventualidades 
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clínicas, como la exposición a múltiples drogas y antibióticos, modificaciones 

dietéticas y la constipación, que habitualmente acompañan al envejecimiento, 

están íntimamente correlacionadas con perturbaciones de la composición y 

funciones del microbioma intestinal.(1,37,53) 

 
DESARROLLO  

Composición y actividad de la Microbiota Intestinal 

El tracto intestinal humano alberga un complejo ecosistema microbiano de 100 

billones de bacterias,(1) que consta de muchos más tipos de lo que 

originalmente se pensaba,(2) y sufre importantes cambios dinámicos durante el 

desarrollo. Los bebés nacen con un intestino esencialmente estéril, aunque 

varias referencias reportan la existencia de microorganismos desde la vida 

intrauterina,(3) usualmente se plantea que la colonización comienza 

inmediatamente durante y después del parto. La inoculación inicial de la 

microbiota intestinal es un paso clave, pues de esta fase inicial dependerá la 

composición que determinará la conformación de la microbiota humana que 

acompañara al ser humano a lo largo de la vida.(1,4) En general, los primeros 

microorganismos que  colonizan a los recién nacidos son bacterias anaerobias 

facultativas (principalmente E. coli y Streptococcispp.), seguidas por 

Staphylococcusspp., Enterococcusspp., yLactobacillusspp., que debido al 

consumo de oxígeno, contribuyen a proporcionar una condición favorable para 

el desarrollo de las bacterias anaerobias.(5,6) Después de la primera semana de 

vida, las bacterias Bifidobacteriumspp., Bacteroides spp., y Clostridiumspp., se 

encuentran presentes y son predominantes en los lactantes alimentados con 

leche humana.(7) 

Este ecosistema microbiano dinámico se estabiliza durante los primeros 2-3 

años(1) y alcanza su mayor complejidad en el adulto humano.(8) 

 

Factores que afectan la composición y la actividad de la microbiota intestinal 

La conexión entre los factores hereditarios y ambientales juega un papel 

importante en cada etapa del desarrollo de la microbiota intestinal, desde la 

concepción hasta el período postnatal temprano.(9) La microbiota humana se 
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establece después del nacimiento y comienza como un ecosistema dinámico, 

dominado por bifidobacterias, que se estabilizan durante los primeros 2-3 días 

de vida,(1,10) alcanzando una composición clímax homeostática que se 

mantiene relativamente estable durante la mayor parte de la vida adulta.(11) 

Influenciado por una variedad de exposiciones tempranas a diferentes factores, 

la microbiota intestinal del bebé juega un papel crucial en la salud durante toda 

la vida. La composición y actividad de la microbiota se ve afectada de manera 

significativa por los antecedentes genéticos del huésped y por la dieta. 

Además, el modo de parto (nacimiento natural vaginal, cesárea) y la edad 

gestacional (recién nacidos prematuros, prematuros tardíos y nacidos a 

término) junto con el estado de salud y los tratamientos con antibióticos que se 

utilizan habitualmente, podrían afectar la composición de la microbiota humana. 

 

Antecedentes genéticos 

El genotipo del huésped se encuentra entre los factores que influyen en la 

composición de la Microbiota intestinal.(12) Una sola diferencia genética en el 

huésped puede afectar la estructura de la población de la microbiota intestinal. 

El genotipo del hospedero puede influir directamente en la composición de su 

microbiota a través de su acción sobre secreciones en el intestino, control de la 

motilidad intestinal, y modificación de las superficies de las células epiteliales, o 

indirectamente, a través de las preferencias alimentarias y de estilo de vida.(13) 

Algunos autores(14) estudiaron el grado de similitud en la microflora fecal 

predominante en pares de gemelos idénticos, pares de gemelos fraternos y 

controles no relacionados: los niveles más altos de similitud se encontraron en 

gemelos genéticamente idénticos.  

 
Flora bacteriana intestinal y ácidos grasos de cadena corta (AGCC)  

De acuerdo con la taxonomía sistemática, la microbiota está organizada por 

phylum, clase, orden, familia, género y especie. Ha sido difícil cultivar la 

microbiota, ya que la mayoría de las bacterias que la componen son 

anaerobios obligados, y por lo tanto, muchos de sus roles específicos han 

permanecido desconocidos. Sin embargo, los avances recientes en el análisis 



GeroInfo 
Publicación Periódica de Gerontología y Geriatría 

RNPS 2110 ISSN 1816-8450 
                                                                                                                                                           Vol.15. No.1. 2020 

 

GEROINFO. RNPS 2110    ISSN 1816-8450 
Vol.15. No.1. 2020 

 

genético, que incluyen la secuenciación de ARN ribosómico 16S y el análisis 

metagenómico, han comenzado a revelar su función.(15) Las bacterias 

predominantes de la microbiota que producen AGCC se clasifican como 

Ruminococcaceae (grupo IV) y Eubacterium (grupo XIVa) en el orden 

Clostridia, clase Clostridia y phylumFirmicutes. Los productores predominantes 

de AGCC se muestran en la tabla 1.(14,16-21) 

Tabla 1. Producción de AGCC (acetato, propionato, butirato) por la microbiota 
intestinal 

 
AGCC  Rutas/ Reacciones  Productores  

Acetato  de piruvato a través de acetil-CoA La mayoría de las bacterias entéricas. 17 

  
(Representante de las especies de bacterias) 
Akkermansiamuciniphilia ,  

  
Bacteroides spp., Bifidobacterium spp., 
Prevotella spp.,  

Ruminococcusspp. . 18 

 
Vía Wood-Ljungdahl 

Blautiahydrogentrophica, Chrostridium spp., 
Streptococcus spp.  

Propionato ruta de succinato 
Bacteroidesspp., 
Phascolarctobacteriumsuccinatutens17 

Dalisterspp., Veilonellaspp.  19 

ruta de acrilato  Megasphaeraelsdenii, Coprpcoccuscatus 

 
vía de propanediol 

Salmonellaspp., Roseburiainulinivorans, 
Ruminocossusobeum 

Butirato  
ruta fosfotransbutirilasa / butirato 
quinasa  

Viene Coprococcus, Coprococcuseutactus17,20 

 

 
Butyryl-CoA: ruta de acetato 
CoA-transferasa 

Anaerostripes spp. (A, L), Coprococcuscatus (A), 

  

Eubacteriumrectale (A), Eubacteriumhallii (A, L), 
Faecalibacteriumprausnitzii (A), Roseburia spp. 
(UN) 21 

spp., especie; (A), el acetato es el sustrato para producir butirato; (L), el lactato es el sustrato 
para producir butirato  

Los AGCC representan entre el 2 % y el 10 % del consumo total de energía de 

los seres humanos, constituyen la principal fuente de energía para las células 
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epiteliales del intestino grueso y afectan la producción de mucinas (moco). 

Además, los AGCC influyen fisiológicamente en el flujo sanguíneo a la 

membrana mucosa del colon, la absorción de líquidos y electrolitos, el sistema 

nervioso autónomo y la secreción de hormonas intestinales.(16) Se estima que 

una parte considerable del efecto beneficioso de los prebióticos (generalmente 

compuestos de fibras que no se digieren hasta llegar al intestino grueso) se 

debe a los AGCC producidos por los microbios intestinales.(20) El trabajo 

investigativo ha demostrado que la concentración de AGCC es de 70-140 

mmol/L en el colon proximal y de 20 - 70 mmol/L en el colon distal.(22) En 

general, se estima que el acetato es más prevalente, seguido del propionato y 

el butirato; sin embargo, evaluar las proporciones de AGCC es 

extremadamente difícil ya que su producción depende de los diversos tipos de 

sustratos factibles de ser modificados por la fermentación bacteriana. 

Experimentos utilizando animales han demostrado que la cantidad total de 

AGCC puede ser de aproximadamente 400-600 mmol/día, cuando 60 g/día de 

carbohidratos son digeridos y alcanzan el colon.(23) Sin embargo, en humanos, 

dado que la mayoría de los estudios sobre AGCC se han llevado a cabo 

utilizando muestras fecales, que no incluyen los volúmenes afectados por los 

procesos de absorción, las concentraciones estimadas pueden no reflejar la 

realidad. La concentración de AGCC en las heces de humanos adultos ha sido 

reportada previamente.(24,25) 

Se estima que casi todos los AGCC absorbidos por el colon pasan a través de 

la vena porta desde los capilares del colon y alcanzan el hígado, resultados de 

varios estudios reportaron las concentraciones de AGCC en la vena porta.(26-28)  

Las concentraciones de AGCC en sangre periférica, procedente de humanos 

adultos sanos, se estima en 100 a 150 μ mol/L para acetato, 4 a 5 μ mol/L para 

propionato y 1 a 3 μ mol/L para butirato, lo que indica que estas 

concentraciones en sangre periférica son mucho más bajas que en el tracto 

intestinal.(28) En experimentos con ratas, se ha encontrado una correlación 

entre el contenido del ciego y las concentraciones de AGCC totales en la vena 

porta y el suero aórtico después de consumir dietas con alto contenido de fibra 
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altamente fermentable (pectina, goma arábiga y fructooligosacáridos).(29) La 

administración oral de tributirina (un profármaco del butirato) aumentó las 

concentraciones plasmáticas de butirato en la vena porta a 2.4 mmol/L.(28,30) 

  

Envejecimiento y Microbiota Intestinal 

En el Informe mundial sobre el envejecimiento (OMS 2015),(31) ha sido 

señalada como una tendencia segura la aceleración del envejecimiento de la 

población mundial, lo que acarrea profundas consecuencias para la 

humanidad, especialmente para los sistemas de salud, su personal y 

presupuesto. Debido a la disminución de la población apta para el trabajo, se 

insiste en la importancia de mantener la capacidad funcional en el 

envejecimiento y se considera que en termino de gastos lo más importante son 

los beneficios que podrían perderse, si no se realizan las adaptaciones e 

inversiones apropiadas para los fines descritos. Se considera que entre el año 

2006 y 2050 la proporción de los habitantes del planeta mayores de 60 años se 

duplicara pasando del 11 % al 22 %. En números absolutos pasará de 605 

millones a 2000 millones en el transcurso de medio siglo (2018 WHO).(32) En 

Cuba atendiendo a la dinámica demográfica entre el año 2011 y 2030 

aproximadamente el 26 % de la población contará con 60 años y más, con 

elevado crecimiento absoluto de la población de 80 años y más.(33) Esta 

situación ocasionará una mayor demanda de los servicios de geriatría, 

gerontología y de seguridad y asistencia social, destacándose la disminución 

de la población con capacidad para el empleo.  

Se considera el envejecimiento un proceso complejo que afecta una amplia 

gama de funciones fisiológicas, genómicas, metabólicas e inmunológicas, que 

condicionan factores de riesgo que predisponen a varias enfermedades 

crónicas.(34,35) Muchas eventualidades clínicas como la exposición a múltiples 

drogas y antibióticos, modificaciones dietéticas y la constipación que 

habitualmente acompañan al envejecimiento, están íntimamente 

correlacionadas con perturbaciones de la composición y funciones del 

microbioma intestinal.(36) Generalmente en edades avanzadas, la diversidad de 
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la Microbiota Intestinal se encuentra reducida, así como sus capacidades 

metabólicas, tales como el nivel de AGCC, lo que pudiera asociarse con 

enfermedades típicas de la edad, entre ellas: tránsito intestinal irregular, 

reducción del apetito, fragilidad, pérdida de peso, declinación cognitiva, 

hipertensión y otras.(37,38) De manera particular el incremento del tiempo del 

tránsito intestinal conduce a la producción de heces duras,(39) asociándose a 

cambios en la composición de la Microbiota Intestinal, lo que en términos del 

potencial metabólico se asocia al enterotipo Ruminococcae, caracterizado por 

una reducción de la relación sacarolítica-proteolítica.(40,41) El incremento de la 

actividad proteolítica se considera detrimental para la salud del hospedero, 

produciéndose un incremento de los AGCC ramificados, que, por su 

interferencia con el metabolismo energético a nivel central, se asocian a 

deficiencias cognitivas.(42) 

Las comorbilidades asociadas a la microbiota intestinal tienden a crecer a 

medida que el hospedero envejece. Aunque hoy día no está claro si estas 

alteraciones son causa o consecuencias del envejecimiento del hospedero, 

existen diferencias en la microbiota intestinal entre personas adultas sanas y 

envejecidas, estas diferencias pueden deberse a razones asociadas al 

envejecimiento, cambios del estilo de vida, esquema dietético, menor 

movilidad, poder inmune debilitado, reducción de funcionalidad total e intestinal, 

alteración de morfología intestinal y fisiológica, infecciones recurrentes 

hospitalizaciones y uso de medicamentos.(43) 

Generalmente la diversidad de la microbiota intestinal y el nivel de bacteroides, 

bifidobacterias y lactobacilos se encuentran reducidos, mientras el nivel de 

enterobacterias oportunistas, C. perfrigens y C. difficile se incrementan en el 

anciano. Se desconoce si esta disbiosis intestinal es causa o consecuencia de 

la edad y la senescencia asociada a alteraciones inflamatorias, siendo 

precisado que la homeostasis de la microbiota es crucial para un 

envejecimiento saludable.(44) 

 
Envejecimiento y sistema inmunológico 
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La microbiota intestinal desempeña un papel central en varias funciones 

fisiológicas del huésped, incluida la degradación de alimentos fibrosos, 

suministro y recopilación de energía, almacenamiento y metabolismo de 

lípidos, síntesis de vitaminas, supresión de bacterias dañinas y mantenimiento 

de la integridad de la barrera intestinal.(45) También está bien establecido que la 

microbiota intestinal desempeña un papel vital en el desarrollo y expansión de 

la mucosa intestinal y del sistema inmunitario sistémico.(46,47) De hecho, la 

mucosa intestinal es el área de superficie más grande del cuerpo humano que 

entra en contacto directo con los antígenos ambientales. El sistema inmunitario 

asociado con la mucosa intestinal desempeña varias funciones importantes, de 

las cuales las más importantes son (a) tolerar la microbiota existente, evitando 

así cualquier inducción dañina de respuestas inmunes sistémicas, y (b) 

controlando la microbiota intestinal global, impidiendo así el crecimiento de 

microorganismos no deseados y su translocación a otras ubicaciones 

corporales.(48-49)  

El desarrollo y las funciones han sido revelados en varios estudios sobre 

modelos animales libres de gérmenes. Se ha demostrado que los números y 

las poblaciones de varias células inmunitarias importantes se reducen, y varias 

estructuras linfoides locales y sistémicas están alteradas en animales libres de 

gérmenes.(50) Se ha encontrado que el tratamiento de animales libres de 

gérmenes con bacterias específicas o componentes bacterianos restaura el 

desarrollo de importantes células inmunes.(51) Las bacterias específicas 

pertenecientes a los géneros Bacteroides y Lactobacilos también se han 

revelado como participantes en la regulación de las células Th17(52) y las 

células dendríticas,(53) respectivamente. Curiosamente, también se ha 

descubierto que los fenotipos de la mayoría de las células inmunitarias 

asociadas con la mucosa intestinal son diferentes de las células inmunitarias 

sistémicas, incluso si son del mismo linaje,(54) lo que podría ser un mecanismo 

fisiológico natural requerido para soportar un entorno intestinal. 

Aunque las evidencias de asociación directa entre la microbiota intestinal y el 

envejecimiento cronológico del huésped todavía son limitadas,(55) se ha 
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especulado que una reducción de la diversidad de la microbiota se asocia con 

un aumento de la fragilidad en la vejez.(56,57) Otra observación que apoya el 

vínculo entre la microbiota intestinal y la inmunidad, especialmente en la vejez, 

ha sido argumentada a través de las observaciones sobre las bacterias 

comensales intestinales (por ejemplo, bifidobacterias, lactobacilos, bacteroides) 

que generalmente se encuentran reducidas en personas de edad avanzada, 

planteándose que mantienen una tolerancia inmune en el intestino58 

Contrariamente en esta etapa la mayoría de las bacterias oportunistas 

mantienen números generalmente elevados con la edad y se sabe que ejercen 

una actividad estimulante en el intestino.(59,60) De conjunto, estas observaciones 

sugieren que el mantenimiento de la homeostasis de la microbiota intestinal, 

podría ser beneficioso para mantener la salud intestinal y general, mientras que 

las perturbaciones de la composición microbiana intestinal pudieran alterar 

varias características de la salud del huésped.(61-63) Nuestra microbiota influye 

en nuestro sistema inmunológico e inflamatorio,(64) lo que sugiere la existencia 

de deterioros en el estado inmuno-modulador (el llamado inmuno-

envejecimiento o inmuno-senescencia o inflamación).(65) A manera de ejemplo 

pudiera citarse el aumento de los niveles de TNF, IL-6 e IL-8 en la vejez que 

pudiera estar asociado a cambios en la microbiota intestinal.(66,67) Sin embargo, 

aún queda por descifrar si estas asociaciones son directas o indirectas, o si 

están relacionadas con la edad.  

Las alteraciones en la microbiota causan inmunosensibilidad, sin embargo, el 

epitelio intestinal que actúa como una barrera entre los microbios intestinales y 

la circulación sistémica podría estar desempeñando un papel en la asociación 

de la microbiota y la inflamación.(68) Por ejemplo, la declinación de la integridad 

del epitelio intestinal en el anciano podría provocar fugas de bacterias 

intestinales en la circulación sistémica, lo que eventualmente provocará un 

aumento de la carga antigénica y una activación inmunitaria sistémica, lo que 

podría representar un sello distintivo de las enfermedades de la vejez, incluidos 

los trastornos autoinmunes, las enfermedades hepáticas 

y afecciones cardiovasculares y neurológicas.(69) 
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CONCLUSIONES 
Son diversos los cambios en la composición de la microbiota intestinal que se 

producen durante el envejecimiento, destacándose particularmente una 

disminución de la diversidad y un incremento de las proteobacterias. Estos 

cambios condicionan un incremento de la actividad proteolítica, predominando 

sobre la actividad sacarolítica, asociándose a una disminución de la motilidad 

intestinal con incremento del tiempo del tránsito intestinal, propiciando 

disminución del contenido de agua y oxígeno, que provocan endurecimiento del 

contenido fecal, cambios de la composición bacteriana y del patrón de ácidos 

grasos de cadena corta, que pueden afectar diferentes funciones metabólicas y 

cognitivas. A partir de estas consideraciones, pudieran evaluarse diferentes 

variantes de intervención sobre la microbiota intestinal con el objetivo de 

disminuir las proteobacterias y la actividad proteolítica, que logren restablecer 

el patrón de ácidos grasos de cadena corta y la homeostasis de la microbiota 

durante el envejecimiento. 
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