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 RESUMEN
Las alteraciones de la microbiota intestinal (mi) 
en pacientes con enfermedad renal crónica (erc) 
están asociadas con factores que elevan las to-
xinas urémicas, la inflamación y el estrés oxi-
dativo, los cuales incrementan la morbimorta-
lidad de la enfermedad.

Existen estudios que proponen distintas 
estrategias nutricionales que resultan determi-
nantes en la composición de la microbiota y que 
podrían actuar de manera favorable para dismi-
nuir la disbiosis. El objetivo de este trabajo es 
conocer el papel de la MI y su afectación en el 
desarrollo de la erc, así como la influencia de la 
dieta en cuanto a la modulación de la progre-
sión de la enfermedad.

 PALABRAS CLAVE: 
Enfermedad renal crónica (erc) · Disbiosis 
· Microbiota intestinal · Microbioma · 
Probióticos

 ABSTRACT	
Alterations in intestinal microbiota in patients 
with chronic kidney disease (ckd) are associat-
ed with factors that increase uremic toxins, in-
flammation, and oxidative stress, increasing the 
disease morbidity and mortality.

Some studies propose different nutritional 
strategies that are determinant in the microbi-
ota composition and may act favorably to de-
crease dysbiosis. This work aims to know the 
role of intestinal microbiota and its affectation 
in the development of ckd, as well as the influ-
ence of diet in terms of modulating the progres-
sion of the disease.

 KEYWORDS: 
Chronic Kidney Disease (ckd) · Dysbiosis · 
Gastrointestinal microbiota · Microbiome · 
Probiotics

 López-Pintor, A. et al. Entorno udlap, núm. 18, 40-49, Septiembre 2022

41

w
w

w
.u

dl
ap

.m
x

CIENCIAS DE LA SALUD



 INTRODUCCIÓN  
La microbiota intestinal (mi) y su historia
Nuestro cuerpo contiene infinidad de microor-
ganismos simbióticos localizados en diversas 
partes del organismo como son la nariz, la boca, 
los pulmones y el tracto gastrointestinal (gi). Tan 
solo el intestino contiene diez trillones de mi-
croorganismos que incluyen cerca de mil espe-
cies de bacterias (Yang et al., 2019) y constituyen 
un peso aproximado de dos kilogramos (Briskey 
et al., 2017; Li et al., 2018).

A la microbiota intestinal (mi) se le conoce 
también como el «segundo genoma humano» 
o metagenoma, ya que es capaz de codificar 3.3 
millones de genes únicos que resultan 150 veces 
más que el genoma humano (Mahmoodpoor et 
al., 2017). Los componentes de la microbiota in-
fluyen no solo en el desarrollo del organismo, 
sino que también realizan aportes nutricionales 
y metabólicos fundamentales para la salud hu-
mana (Durand et al., 2018). Las alteraciones de 
esta relación simbiótica pueden provocar enfer-
medades como obesidad, diabetes, asma, en-
fermedades reumáticas y del tracto gi. El papel 
de la mi en el humano fue reconocido reciente-
mente (Felizardo et al., 2019). El tracto gi funge 
como el sitio principal de comunicación entre 
el huésped y el ambiente, lugar donde reside 
la microbiota. En los últimos quince años, se 
ha catalogado a la mi como un «súper órgano» 
u «órgano endocrino» debido a las funciones 

únicas que ejerce (Briskey et al., 2017; Li et al., 
2018; Mahmoodpoor et al., 2017).

El desarrollo de la microbiota se da al mo-
mento del nacimiento (Nallu et al., 2017), y la 
presencia de las bacterias ha sido detectada 
dentro de la placenta en el meconio fetal, por 
tanto, diversos estudios sugieren que la inocu-
lación inicial ocurre en el parto. Sin embargo, el 
proceso de colonización continúa por la adqui-
sición de microbios maternos a través del par-
to y durante la alimentación por leche materna. 
En los años siguientes, factores como la dieta, el 
uso de antibióticos, el ejercicio y las enfermeda-
des influyen en la permanencia de la mi (Felizar-
do et al., 2019). La pronta colonización da como 
resultado que los microbios tengan una mejor 
adaptación en el ambiente intestinal que per-
manece desde los dos primeros años hasta que 
la persona llega a la edad adulta dando como 
resultado un ambiente de eubiosis. En el adul-
to maduro, la microbiota se mantiene estable, 
sin embargo, los tratamientos prolongados con 
antibióticos vuelven vulnerables a estas pobla-
ciones microbianas (Nalewajska et al., 2019).

Una mi saludable suele estar compuesta por 
Bacteroidetes y Firmicutes (Nallu et al.; Sabatino 
et al., 2017), además de pequeñas cantidades 
de actinobacteria, proteobacteria y verrumicro-
bia (Xu et al., 2017). Otros dominios pueden ser 
encontrados, como arqueas, eucariontes y al-
gunos virus (Olivier et al., 2018). Las diferencias 
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en la composición bacteriana dependen de la 
edad, sexo, raza, geografía, dieta y genética del 
huésped (Nallu et al., 2017).

Distintos estudios han determinado que la 
mi desempeña un papel en el mantenimiento 
estructural, metabólico, en la síntesis de vita-
minas, la biotransformación de la conjugación 
de ácidos biliares y la degradación de oxalatos 
dietéticos (Nallu et al., 2017), así como en las 
funciones inmunológicas del huésped. Por otro 
lado, aquellos huéspedes que están libres de 
microbiota presentan diversas anormalidades 
que incluyen disminución en la masa intesti-
nal, alteración en la expresión intestinal de mu-
cinas y cilios, en la peristalsis y la superficie de 
la mucosa, así como alteración en la absorción 
de agua. Además, las condiciones en las que los 
microbios están presentes se caracterizan por 
una alteración en el sistema inmune en la que 
hay disminución de células linfoides de la lámi-
na propia y niveles de inmunoglobulinas (Hung 
et al., 2018), así como hipoplasia en las placas 
de Peyer (Felizardo et al., 2019).

Por tanto, la microbiota tiene un papel 
fundamental en la dieta, ya que produce gran 
cantidad de metabolitos esenciales para la sa-
lud del huésped, tales como ácidos biliares, 
colina y vitaminas (Feng et al., 2019). De he-
cho, las bacterias anaerobias localizadas en 
el ciego e intestino delgado son capaces de 
realizar una eficiente degradación de carbo-
hidratos al generar ácidos grasos de cadena 

corta, los cuales sirven como recurso energé-
tico para la comunidad microbiana y el hués-
ped (Antza et al., 2018). 

A pesar del balance entre microbiota y hués-
ped, los factores que rompen este equilibrio de-
penden de la robustez del ecosistema y las ha-
bilidades en cuanto a la resiliencia y resistencia 
(Antza et al., 2018). Los cambios que alteran la 
microbiota a nivel taxonómico se deben a una 
condición conocida como disbiosis, la cual está 
asociada a enfermedades como asma, obesi-
dad, diabetes (Yang et al., 2019), autismo, en-
fermedad inflamatoria intestinal, alteraciones 
cardiovasculares y nefrológicas (Felizardo et al.;  
Mafra et al., 2019), y, en especial, a la enferme-
dad renal crónica (erc). El objetivo de este tra-
bajo es conocer el papel de la mi y su disbiosis 
en el desarrollo de la erc, así como la influen-
cia de la dieta en modular la progresión de la 
enfermedad.
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Los cambios que alteran la microbiota a ni-
vel taxonómico se deben a una condición cono-
cida como disbiosis.

 MÉTODO
Estrategia de búsqueda
Se llevó a cabo un estudio de revisión sistemá-
tica cualitativa. Fue utilizado el motor de bús-
queda PubMed, así como libros online pertene-
cientes a la base de datos Medline. La búsqueda 
avanzada de los artículos recopilados se reali-
zó el 25 de febrero de 2020 de acuerdo con el 
diccionario Mesh (Medical Subject Headings) 
con los siguientes términos: «Gastrointestinal 
Microbiome»[Mesh] and «Renal Insufficiency, 
Chronic»[Mesh] and «Dysbiosis»[Mesh]. El pe-
riodo de búsqueda abarcó del 1 de enero de 
2016 al 25 de febrero de 2020.

Para evaluar los estudios arrojados por la 
búsqueda, así como para elaborar esta revisión 
sistemática, se usaron los siguientes criterios de 
inclusión: 1) análisis de artículos originales y de 
revisión publicados en PubMed, abarcando el 
intervalo de 2016 a la fecha, y 2) revisión de li-
bros online en la base de datos Medline. Dentro 
de los criterios de exclusión se consideraron los 
siguientes: 1) aquellos artículos que no tuvieron 
acceso libre y 2) aquellos que no trataban de la 
enfermedad renal crónica. Se procedió a reali-
zar la lectura de cada artículo que cumplió con 
los criterios de inclusión. Los artículos fueron 

analizados de manera independiente por tres 
revisores (al, ep, ag). 

Análisis de la selección de datos
Para obtener información, se revisó el título, re-
sumen, objetivos, temas y subtemas de cada ar-
tículo. Se identificó la epidemiología de la erc, la 
disbiosis, el papel de la urea en la erc, así como 
el tratamiento y la prevención de la disbiosis.

 RESULTADOS
Selección de los estudios
Se identificaron 29 publicaciones, tres de ellas 
fueron excluidas por no mencionar a la enfer-
medad renal crónica, así que solo 26 fueron 
analizadas, y todos los artículos cumplieron 
con los criterios de  inclusión anteriormente 
mencionados. 

Extracción y características de los estudios
La selección de las 26 publicaciones se basó en 
el análisis y en la información proporcionada 
sobre la erc y la disbiosis.

Enfermedad renal crónica (erc)
Cerca de 350 millones de personas en el mundo 
se encuentran afectadas por la erc y de 500,000 
a un millón fallecen anualmente. Estas cifras 
convierten a dicha enfermedad en un proble-
ma de salud pública (Feng et al., 2019; Li et al., 
2019). Debido a las características iniciales de la 
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erc, la mayor parte de los casos suelen ser asin-
tomáticos, por lo que pueden pasar meses sin 
ser diagnosticados. La erc puede provocar alte-
raciones en la estructura y función renal dando 
como resultado un daño irreversible. La presen-
cia de elevados niveles de proteinuria y albumi-
nuria, anormalidades en el sedimento urinario 
y filtración glomerular por más de tres meses 
producen una alteración renal que incluso pue-
de requerir alguna terapia como la hemodiáli-
sis o, en algunos casos, el trasplante renal. La 
función de dichos tratamientos es normalizar 
en la circulación los niveles de los metabolitos 
que de manera progresiva han aumentado en 
la sangre (Ellis et al., 2016).

erc y urea
Los riñones son los principales responsables 
de la excreción de urea en el cuerpo. La fun-
ción renal empeora en pacientes con erc donde 
la cantidad de nitrógeno ureico en sangre (bun) 
se acumula debido a la incapacidad para remo-
ver este producto de desecho metabólico. El in-
cremento en la circulación de urea es seguido 
por la elevación en el intestino, donde la expre-
sión bacteriana de la ureasa tiene la capacidad 
de metabolizar la urea en amonio y CO2, poste-
riormente, este amonio es metabolizado en hi-
dróxido de amonio, el cual se cree que daña a 

los eritrocitos, erosiona la barrera epitelial, pro-
voca inflamación local y aumenta la liberación 
de citocinas. Es posible que estos bioproduc-
tos puedan afectar directamente la composi-
ción de la función global del microbioma (Cha-
ves et al., 2018).

erc y disbiosis
Estudios recientes indican que la inflamación 
sistémica crónica en erc está vinculada a la mi 
debido a que cuando la microbiota se vuelve 
disbiótica, se presenta un sobrecrecimiento de 
las bacterias patogénicas y se secretan cantida-
des de productos bacterianos tales como lipo-
polisacáridos, peptidoglicanos y adn bacteriano 
dentro de la circulación sistémica del huésped, 
lo que provoca la activación crónica inmune. De 
esta manera, las sustancias dañinas destruyen la 
permeabilidad intestinal y activan el sistema in-
mune promoviendo la generación de los factores 
inflamatorios tales como interleucina 6 (il-6), in-
terferon γ (ifn-γ) y factor de necrosis tumoral alfa 
(tnf-α) (Olivier et al., 2017; Li et al., 2019).

Además, el sistema inmune responde a los 
patógenos y a las bacterias comensales produ-
ciendo anticuerpos IgA, los cuales aumentan 
ante la presencia del ácido láctico bacteriano 
y oligosacáridos. Uno de los principales roles 
desempeñados por IgA es la promoción de la 
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exclusión inmune por atrapar los antígenos die-
téticos y microorganismos mediante el moco; 
también disminuyen la expresión de la flageli-
na en la bacteria comensal (Sánchez-Tapia et 
al., 2019). 

La persistencia de la activación inmune es 
el factor de mayor riesgo para las complicacio-
nes de la erc. De esta manera, la microbiota está 
asociada a la inflamación crónica y elucida el 
papel de la fisiopatología en este mecanismo, 
por lo que es urgente mejorar las terapias de 
la erc. La presencia de disbiosis favorece el cre-
cimiento bacteriano y dichas bacterias poseen 
enzimas capaces de generar toxinas urémicas 
tales como indoxil sulfato (is), p-cresol sulfato 
(p-cs), ácido indol-3-acético y N-óxido de trime-
tilamina (tmao), los cuales se acumulan en pa-
cientes con erc (Mafra et al., 2019). El is y p-cs son 
proteínas prototipo unidas a toxinas urémicas, 
las cuales no solo funcionan como biomarca-
dores alternativos de progresión renal, sino que 
además pertenecen a las proteínas más estu-
diadas por causar retención de solutos, los cua-
les están asociados con la mortalidad (Gryp et 
al., 2017). En modelos animales se demostró 
que la alteración en la concentración de ami-
noácidos intestinales está relacionada con la 
progresión de la erc y, a su vez, se encontró una 
fuerte asociación con la mi y el cambio en el me-
tagenoma (Liu, 2018). 

Prevención y tratamiento de la disbiosis
Los probióticos consisten en microorganismos 
vivos que, si se administran en dosis adecua-
das, brindan salud al paciente. Se ha confirma-
do que la prescripción de probióticos puede 
ayudar a disminuir los niveles de toxinas uré-
micas y enlentecer la progresión de la erc. El be-
neficio es mayor para aquellos pacientes que 
reciben hemodiálisis (Ramezani et al., 2016). 
Algunos ejemplos como los Lactobacillus casei 
Shirota o Bifidobacterium breve Yakult resulta-
ron con cantidades de p-cs disminuido (Gryp et 
al., 2017).

Los prebióticos se refieren a la dieta rica 
en fibra y fructo-oligosacáridos los cuales son 
alimentos para los microorganismos benéfi-
cos en la microbiota humana. Estas bacterias 
son conocidas como Bifidobacterias spp. y Lac-
tobacillus spp. Los prebióticos promueven el 
crecimiento y la proliferación de probióticos, 
también trabajan de manera sinérgica para 
mantener la simbiosis con el humano. Algunas 
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evidencias sugieren que los prebióticos están 
asociados con la respuesta del sistema inmune 
del huésped y el estado inflamatorio. Incluso se 
ha observado que la ingestión de una dieta alta 
en fibra disminuyó la mortalidad en pacientes 
con erc (Li et al.; Yang et al., 2018).

Finalmente, los simbióticos contienen una 
mezcla de prebióticos y probióticos. Hasta el 
momento, el uso de simbióticos ha logrado la 
reducción de manera notable tanto del is como 
de p-cs, aunque solo se observó una disminu-
ción parcial en las toxinas urémicas, razón por 
la cual este rubro aún continúa en estudio (Di 
Iorio et al., 2017).

Igualmente, para pacientes con erc que no 
reciben diálisis, se recomienda la dieta baja en 
proteínas (dbp) de 0.6-0.75 g/kg/día para dismi-
nuir los niveles de toxinas urémicas. Asimismo, 
otro estudio reveló que los pacientes tratados 
con una dbp durante seis meses presentaron 
una reducción en los niveles séricos de p-cs, lo 
que provocó cambios en la microbiota (Mafra 
et al., 2019).

El papel de las vitaminas ha sido amplia-
mente conocido, y estas podrían modificar a la 
microbiota. Estudios recientes han mostrado 
que los suplementos que incluyen la metilco-
balamina y cianocobalamina redujeron las can-
tidades de bacterias colónicas en pacientes que 
mostraron deficiencia de cobalamina. Por otro 
lado, se revisó que la vitamina A desempeña un 
rol importante en cuanto a la modulación de la 
mi (Mafra et al., 2019). La vitamina D ejerce un 
papel en la relación de la microbiota y el siste-
ma inmune, ya que participa en la formación 
y función en el epitelio de la barrera intestinal, 
de tal manera que los niveles de vitamina D lle-
van al incremento de la permeabilidad intesti-
nal y, por consecuencia, a la disminución de la 
inflamación crónica, además, este suplemento 
podría ejercer influencia en la composición de 
la microbiota debido a que aumenta la capaci-
dad de los macrófagos para eliminar a patóge-
nos como la Escherichia coli (Mafra et al., 2019).

La ingestión de prebióticos y probióticos po-
dría incrementar la producción de ácidos gra-
sos de cadena corta y, de esta manera, modular 
la mi, lo cual ayuda a disminuir la permeabilidad 
intestinal bloqueando la entrada de endotoxi-
nas en la circulación sanguínea y suprimiendo 
la inflamación. Así, desempeñan un papel muy 
importante en la progresión de la erc (Perei-
ra-Balbino et al., 2018). La disbiosis puede cau-

sar endotoxemia e inflamación crónica, alte-
rando de forma directa la barrera intestinal y 
reduciendo el número de bacterias que produ-
cen los ácidos grasos de cadena corta (Sabati-
no et al., 2019).

 DISCUSIÓN
En esta revisión se analizan los hallazgos de la 
erc y su asociación con los cambios disbióticos. 
Varios estudios experimentales realizados con 
ratones confirmaron que el aumento de urea 
intestinal en la erc en fase avanzada provocó 
cambios bioquímicos y biofísicos, los cuales 
actuaron modificando la estructura y función 
del microbioma (Chaves et al., 2018).

También se ha demostrado la relación de la 
disbiosis con el aumento de la urea y sus con-
secuencias, las cuales podrían influir en la mor-
bimortalidad y una deficiente calidad de vida. 
Aún faltan mayores estudios que comprueben 
que la disbiosis puede ser tratada o prevenida, 
y si esta puede aumentar la supervivencia o me-
jorar la calidad de vida (Mafra et al., 2019).

La dieta a base de probióticos y fibras evi-
denció un descenso en la inflamación y morta-
lidad en pacientes con erc al disminuir la tasa 
de filtración glomerular, la resistencia a la in-
sulina, la glicemia postprandial, los niveles de 
lípidos sanguíneos y la hipertensión. Además, 
los suplementos con L-arginina, vitamina D, po-
lifenoles, zinc y hierro fortalecieron la barrera 
intestinal y enriquecieron de manera benéfica 
a la microbiota, mientras que los aceites prove-
nientes del pescado y lípidos derivados de las 
plantas suprimieron a las especies patógenas 
(Kanbay et al., 2018).

TAMBIÉN SE HA 
DEMOSTRADO LA RELACIÓN 
DE LA DISBIOSIS CON EL 
AUMENTO DE LA UREA Y 
SUS CONSECUENCIAS, LAS 
CUALES PODRÍAN INFLUIR 
EN LA MORBIMORTALIDAD  
Y UNA DEFICIENTE  
CALIDAD DE VIDA. 
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La mi puede proteger al riñón, ya sea de ma-
nera directa o indirecta, modulando factores de 
riesgo y regulando los aspectos de la progresión 
de la enfermedad. Esta modificación en el es-
tilo de vida podría favorecer que la microbio-
ta se vuelva más saludable. El inicio de dietas 
a base de frutas y vegetales en lugar de la dbp 
favorece el crecimiento de Prevotella, Lactoba-
cilli y Bifidobacteria, al mismo tiempo, se logra 
la supresión de Bacteroides, enterobacterias y 
Clostridium. Incluso, el consumo de la amilasa, 
un complejo a base de fermentación, ha mar-
cado la atenuación de la inflamación y el estrés 
oxidativo; un cambio en la mi podría retardar 
la progresión de la alteración renal, mejorar la 
disbiosis y aminorar las alteraciones metabóli-
cas. Hay que reforzar las estrategias para redu-
cir los niveles plasmáticos de is en pacientes con 
erc y que reciben hemodiálisis (Sánchez-Tapia 
et al., 2019).

Cabe señalar que no todos los prebióti-
cos brindan beneficios al humano de la mis-
ma manera. Es importante que los pacientes 
ya identificados con erc tengan seguimiento 
de la cuantificación p-cs e is, precursores de la 
fermentación de aminoácidos como la tirosi-
na y el triptófano. Conviene recordar que, en 
pacientes sanos, el riñón excreta estas molécu-
las por la secreción tubular activa. Para aque-
llos que reciben hemodiálisis, el incremento de 
la concentración tanto de p-cs como de is está 
correlacionado con un pronóstico desfavora-
ble, ya que se ha notificado que la correlación 
proteica afecta de manera negativa la fun-
ción endotelial, lo que trae como consecuencia 
distintas afectaciones en los mecanismos infla-
matorios (Sabatino et al., 2017).

 CONCLUSIÓN
La microbiota intestinal ha sido reconocida 
por contribuir de manera importante en la 
salud, que es fácilmente alterada no solo por 
los factores del huésped sino por el estilo de 
vida y los cambios ambientales. La microbio-

ta puede estimular el sistema inmune, causar 
inflamación, tener un impacto en el metabolis-
mo dietético del huésped y generar metaboli-
tos con efectos endocrinos y paracrinos tanto 
benéficos como tóxicos.

Considerando que los mecanismos que 
involucran a la disbiosis son complejos, mul-
tifactoriales e interdependientes, la sola in-
tervención de la dieta no es la única medida 
efectiva, se requieren diversas medidas que  
actúen de forma sinérgica para restaurar la com-
posición nutricional, por lo tanto, estas recomen-
daciones deberán tener un enfoque individual.
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