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RESUMEN

El microbioma oral humano, integrado por mas de 1000 especies
bacterianas, desempefia un papel esencial en la salud oral y sistémica. Su
desequilibrio, conocido como disbiosis, se asocia con patologias como caries,
periodontitis y diversas condiciones sistémicas. El objetivo de esta revision fue
examinar, con base en la literatura cientifica, la relacidn entre la disbiosis oral y la
salud humana, ademas de describir las técnicas moleculares empleadas para su
andlisis. Se realizdé una busqueda sistematica en PubMed (2000-2024) utilizando
operadores booleanos y palabras clave relacionadas con microbiota oral,
enfermedades orales y sistémicas, y técnicas moleculares. Se seleccionaron
estudios en humanos que emplearan herramientas gendmicas u dmicas,
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excluyendo revisiones y modelos animales. En total, se incluyeron 51 articulos que
cumplian los criterios de elegibilidad. Los datos fueron organizados en una hoja
estandarizada y analizados mediante Python 3.11.11 para identificar tendencias
taxondmicas y metodoldgicas reportadas en la literatura.

Las familias mas
Streptococcaceae,

reportadas en los estudios analizados fueron
Prevotellaceae, Porphyromonadaceae, Fusobacteriaceae vy
Lactobacillaceae. Asi mismo, géneros como Streptococcus y Fusobacterium se
asociaron con caries, mientras que Porphyromonas, Tannerella y Treponema se
relacionaron con periodontitis. De igual manera, estas bacterias
periodontopatdgenas mostraron vinculos con enfermedades sistémicas como
cancer y procesos inflamatorios. La evidencia revisada resalta la importancia de
caracterizar con precisidn la microbiota oral y de incorporar enfoques moleculares
avanzados, como la secuenciacidon de nueva generacién y la metagendmica, para
comprender este ecosistema y sus implicaciones clinicas.
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ABSTRACT

The oral bacterial microbiome comprises more than 1,000 reported
strains, and its diversity plays a critical role in both oral and systemic health.
Disruption of this balance, known as dysbiosis, has been strongly associated with
conditions such as caries, gingivitis, periodontitis, and various systemic diseases.
This article presents a systematic review of the bacterial composition of the oral
microbiota, its relationship with dysbiosis, and the influence of modern molecular
techniques, including next-generation sequencing (NGS) and metagenomics. The
findings underscore the importance of a multidisciplinary perspective for advancing
the study of this complex ecosystem, clarifying its clinical implications, and
improving methodological approaches.

Keywords: Oral microbiota, Oral bacteria, Dysbiosis, Molecular
techniques, Next-generation sequencing, Metagenomics, Natural sciences.

INTRODUCCION

La cavidad oral es una regién anatdomica con caracteristicas estructurales,
funcionales y microbioldgicas distintas a otras areas del cuerpo. Esta constituida
por superficies mucosas (lengua, encias, hendidura subgingival, paladar y mucosa
bucal, la cual es una estructura epitelio-conectiva de recubrimiento), tejidos duros
(dientes), glandulas exocrinas (salivales), y amigdalas. Cada uno de estos
componentes presenta propiedades especificas a nivel estructural, fisicoquimico y
bioldgico que influyen en la conformaciéon y dinamica de la microbiota oral,
teniendo en cuenta que esta cavidad funciona como conducto de comunicacién
entre el medio externo y los tractos digestivo y respiratorio, proporcionando un
sustrato anatdmico perfecto para la colonizaciéon microbiana (Tuominen & Rautava,
2020; Pérez-Salcedo & Bascones, 2010; Giordano-Kelhoffer et al., 2022; Gao et al.,
2018).

La microbiota oral esta conformada por multiples microorganismos como
bacterias, hongos, virus y protozoos que desempefian numerosas funciones
metabdlicas (Del Campo-Moreno et al., 2017). Con mas de 700 especies de
bacterias identificadas mediante técnicas moleculares como la Reaccidn en Cadena
de la Polimerasa (PCR) y la secuenciacion de préxima generacion (NGs) (Tuominen &
Rautava, 2020; Gao et al., 2018), se sabe que esta microbiota constituye una de las
mas diversas del cuerpo humano. Estos microorganismos se relacionan de formas
complejas conformando comunidades bacterianas que permiten la formacion del
biofilm (Tuganbaev et al., 2022), una estructura organizada de microorganismos
adheridos entre si a una superficie, cubiertos por una matriz de sustancias
extracelulares, que facilita la interaccidn y la estabilidad de las comunidades micro-
bianas (Karygianni et al., 2020; Tuganbaev et al., 2022).

El equilibrio entre una microbiota sana y el huésped es fundamental para
el correcto funcionamiento del cuerpo humano (Gilbert & Neufeld, 2014). En este
sentido, en condiciones éptimas, la microbiota cumple funciones esenciales en la
salud oral, como mantener el pH, formar biofilms protectores y controlar la
colonizacién de patdgenos; adicionalmente, contribuye a la regulacién de procesos
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inmunoldgicos y metabdlicos (Gilbert & Neufeld, 2014; Wang et al., 2017). Sin
embargo, factores como la dieta, el consumo de sustancias tdéxicas, una higiene
bucal deficiente y el uso de antibidticos pueden alterar este equilibrio, generando
un estado de disbiosis, asociado con enfermedades de la cavidad bucal como caries,
gingivitis y periodontitis (Takahashi, 2015; Chen et al., 2020). Esta alteracién del
microbioma también se relaciona con afecciones sistémicas (condiciones de salud
que comprometen a varios drganos y/o sistemas) (Deng et al., 2017).

El estudio y la investigacidn de la microbiota oral estan fundamentados en
los microbiomas; es decir, en el material genético, los genes, los productos meta-
bdlicos y las interacciones de los microorganismos con el entorno (Kumar et al.,
2019). Métodos como la PCR, NGS y el andlisis metagendmico han facilitado la iden-
tificacion a nivel de especie de estos microorganismos (Cintrén et al., 2014),
proporcionando asi una vision detallada de las interacciones microbianas y su papel
en la salud del huésped (Cintrén et al., 2014; Siqueira & Rogas, 2022). Este articulo
hace una revisidon sistematica de las investigaciones actuales sobre el microbioma
bacteriano, la disbiosis, su impacto en la salud humana y las técnicas moleculares
utilizadas en su diagnéstico.

MATERIALES Y METODOS

Con el fin de conocer el impacto de la disbiosis bacteriana de la microbiota
oral en la salud humana y el papel de las técnicas moleculares en su estudio, se
realizd una busqueda sistematica en PubMed utilizando palabras clave, para
optimizar la recuperacion de informacion, se emplearon operadores booleanos AND
y OR. La busqueda incluyé términos sobre microbiota oral, enfermedades
sistémicas, patologias orales, procesos bioldgicos y técnicas de analisis molecular
(Anexo 1, parametros de busqueda (1)).

Para la seleccidon de estudios se siguid un protocolo basado en las
directrices PRISMA (Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-
Analyses), en el cual se incluyeron estudios realizados a partir de muestras humanas
publicados entre 2000 y 2024, articulos revisados por pares que emplearan
secuenciacion de nueva generacion (NGS), metagendmica, transcriptémica, meta-
bolémica o métodos bioinformaticos, investigaciones enfocadas en la microbiota
oral, su disbiosis y el desarrollo de patologias, articulos de acceso abierto o cerrado,
y publicaciones en inglés. Se excluyeron estudios realizados exclusivamente en
modelos animales o con muestras de origen diferente al humano, asi como
revisiones de la literatura.

La seleccion de estudios se llevé a cabo en dos fases: primero, una
evaluaciéon de titulos y resimenes y, posteriormente, una revisién completa del
texto segun los criterios de inclusion. En total, se analizaron 51 estudios, para los
cuales se extrajeron datos organizados en una hoja de recoleccion estandarizada
con las siguientes variables: fecha de publicacion, autores, titulo del articulo, tipo
de estudio, pol, informacion taxondmica de las cepas mas relevantes (de 1 a 5 cepas
por estudio), basada en el Taxonomy Browser del NcBl (filo, clase, orden, familia,
género y especie), técnicas moleculares empleadas (metodologia), principales
hallazgos, base de datos de origen y cita bibliografica, (Anexo 2, Recoleccién de da-
tos y clasificacién de refencias.xlIsx).
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Con base en los datos recopilados, se generaron graficos en Python 3.11.11
con el fin de visualizar la representatividad taxondmica y las tendencias en técnicas
moleculares utilizadas en los estudios analizados, omitiendo los reportes asociados
a condiciones no reportadas y cepas sin especificar (Anexo 3, figuras y figuras
complementarias). Asimismo, los estudios seleccionados fueron analizados y
agrupados en categorias tematicas clave, para ilustrar el impacto de la disbiosis de
la microbiota oral en la salud. Estos resultados se discuten utilizando fuentes como
capitulos de libros y articulos de revision (Anexo 2, Recoleccidon de datos y
clasificacion de refencias.xlsx).

Figura 1. Diagrama de flujo del cribado y andlisis de informacién.
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L Gréficas de estadistica descriptiva en Python.

—[ Sintesis de resultados. ]

Categorizacion y analisis final.

—=)

Fuente: Elaboracion propia.

RESULTADOS Y DISCUSION

Microbiota oral

La microbiota oral esta formada por al menos 700 especies de
microorganismos (Gao et al., 2018), reportandose hasta 1000 cepas bacterianas en la
placa dental (Khalid et al., 2017). Los filos de bacterias mas prevalentes en el
microbioma oral de individuos sanos son: Actinobacteria, Firmicutes, Proteobacteria,
Bacteroidetes, y Fusobacteria; entre los géneros mas abundantes se encuentran
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Streptococcus, Actinomyces, Veillonella, Neisseria y Fusobacterium (Anderson et al.,
2023; Chen et al., 2018). La composicidn bacteriana del microbioma oral varia segun
la salud del individuo y de factores externos que alteran sus caracteristicas.
Afecciones bucales comunes como caries, gingivitis y la enfermedad periodontal se
han relacionado con cambios en la composicion bacteriana, reportando un aumento
en filos bacterianos relacionados con condiciones inflamatorias (Su et al., 2023;
Huang et al., 2011).

Algunas enfermedades sistémicas también se asocian con variaciones en el
microbioma oral. Xi et al. (2019) reportaron que en individuos con anemia ferropénica
predominan géneros resistentes a los antibidticos. Matsha et al. (2020) demostraron
que la zonificacién del microbioma difiere segun el estado glucémico en pacientes con
diabetes mellitus. En individuos con sindrome de intestino irritable-D se ha observado
una disminucién de la riqueza microbiana asociada con la exacerbacidn de los
sintomas tipicos de la enfermedad (Tanaka et al.,, 2022). Ademds de estas
enfermedades, el microbioma oral, tiene incidencia en otras afecciones sistémicas,
dentro de las cuales se incluyen afecciones cardiovasculares, enfermedades
digestivas, cancer, diabetes, artritis reumatoide, fibrosis quistica, enfermedades men-
tales y trastornos neurodegenerativos como el Alzheimer (Deng et al., 2017; Peng et
al., 2022; Santacroce et al., 2023).

Factores exdgenos como el consumo de alcohol, tabaco y dietas especificas
provocan cambios en el microbioma oral (Mason et al., 2014). El tabaquismo, por
ejemplo, esta relacionado con una mayor abundancia de especies reductoras de
nitrato, adaptadas a la falta de oxigeno en el microambiente de los fumadores. El
alcohol, por otra parte, tiene un efecto citotéxico directo sobre las bacterias,
alterando las relaciones ecoldgicas dentro del microbioma (Yadav et al., 2023).

Analogamente, el método de parto y los primeros dias de vida de los recién
nacidos también afectan la formacién y composicidn inicial de la microbiota oral. Los
bebés nacidos por parto vaginal presentan microbiomas mas diversos, similares al
microbioma vaginal materno, mientras que los nacidos por cesdrea tienen
microbiomas menos diversos, razén por la cual estos nifios suelen ser mas propensos
a desarrollar condiciones como rinitis alérgica, asma, eczema, obesidad y diabetes
(Li et al., 2018). De manera similar, la lactancia también influye en el microbioma del
recién nacido, contribuyendo tanto a la formacion del microbioma intestinal como al
intercambio de bacterias entre la boca y la glandula mamaria de la madre durante
la succion (Oba et al., 2020).

A pesar de las multiples variaciones en la composicion del microbioma oral, se
encuentra que las familias mas reportadas en los estudios de su microbiota son:
Streptococcaceae, Prevotellaceae, Porphyromonadaceae, Fusobacteriaceae vy
Lactobacillaceae. Se identifican algunas especies de bacterias reportadas con mayor
frecuencia en los articulos revisados (Figura 2); sin embargo, en muchos casos no se
relacionan especies en los articulos, por lo que se identifican como “No reportado”.
De acuerdo con los criterios de seleccidn de la informacion (Anexo 1), las especies
mas reportados se suelen asociar con el desarrollo y/o presencia de enfermedades
bucodentales como caries, periodontitis y gingivitis.
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Figura 2. Especies mas frecuentemente reportadas en la literatura revisada. Se muestran las 15 especies con mayor frecuencia de apari-
cién en los articulos analizados.
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Fuente: Elaboracion propia.

Biofilm y ensamblaje de comunidades bacterianas

El ensamblaje de la microbiota oral estd compuesto por multiples bacterias
que difieren en sus habitos y cumplen multiples funciones ecoldgicas y metabdlicas
(Welch et al., 2020). La cavidad oral esta subdividida en microhabitats especificos, cada
uno con caracteristicas propias que favorecen el crecimiento de ciertas cepas especia-
lizadas. Se han identificado al menos 9 nichos en esta cavidad, en los cuales el filo
Firmicutes es predominante, especialmente el género Streptococcus. No obstante, la
riqueza de especies de bacterias puede variar de acuerdo con la disponibilidad de
oxigeno en los nichos de la cavidad oral (Santacroce et al., 2023; Eren et al., 2014).

El biofilm es una forma avanzada de colonizacién y ensamblaje del
microbioma oral, constituido por agregaciones de microorganismos adheridos entre si
0 a una superficie, y cubiertos por sustancias extracelulares producidas por ellos
mismos (Karygianni et al., 2020). Este proceso de formacion se lleva a cabo en tres
fases. La primera es la adhesién del biofilm adquirido, en esta etapa glucoproteinas
derivadas de los productos salivales se unen a las distintas superficies bucales,
formando una pelicula delgada que da paso a la segunda etapa, la fase de adherencia
inicial, en la que las bacterias se unen a esta pelicula a través de atracciones
electrostaticas, desencadenando la secrecién de una sustancia extracelular que
permite a las bacterias permanecer adheridas. Los géneros predominantes en esta
etapa son Actinomyces, Streptococcus, Haemophilus, Capnocytophaga, Veillonella, y
Neisseria (Huang et al., 2011; Olate et al., 2025 ).

En la tercera etapa, la fase de maduracion, se produce la agregacion de otras
bacterias sobre las ya ancladas, formando biofilms desarrollados con una estructura
segregada, dentro de este grupo se encuentran bacterias de los géneros
Fusobacterium, Prevotella, Porphyromonas, Granulicatella y Veillonella (Olate et al.,
2025). En individuos sanos, el biofilm mantiene la sefalizacién célula-célula, la
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transferencia de genes y las interacciones antagonicas. Estas funciones contribuyen a
prevenir la colonizacion de especies patégenas en la cavidad oral (Tuganbaev et al.,
2022; Marsh & Zaura, 2017). Sin embargo, cuando se pierde la homeostasis en las
interacciones del biofilm, pueden desarrollarse afecciones tanto bucales (locales) como
orales (sistémicas) (Takahashi, 2015; Chen et al., 2020).

Disbiosis de la microbiota oral

La disbiosis de la microbiota oral es un proceso caracterizado por la alteracion
de la composicidon microbiana normal de la cavidad oral, lo que favorece la proliferacion
de bacterias patégenas debido a cambios en el ecosistema (Zhang et al., 2020). La
disbiosis oral puede ser inducida, por factores externos como la dieta, el tabaquismo,
el uso de antibidticos, el alcohol, e incluso las sustancias psicoactivas (Kilian et al., 2016,
Santacroce et al., 2023 ).

Los procesos de disbiosis en la cavidad oral se han identificado como un factor
determinante para la salud general, debido a que pueden interferir en el sistema
inmunoldgico del huésped, dafiando la defensa epitelial de la mucosa oral, acelerando
los procesos patoldgicos y aumentando el riesgo de desarrollar enfermedades dentales
severas como la periodontitis o la caries (H. Lu et al., 2016; Bertolini et al., 2019; Yost
et al., 2015).

Papel de la disbiosis en el desarrollo de enfermedades bucodentales

Caries

La caries dental es una de las enfermedades bucodentales mas comunes a
nivel mundial. De acuerdo con la oms, esta patologia reporta una prevalencia global del
29 % en dientes permanentes y del 43 % en dientes deciduales (World Health
Organization, 2022). El aumento del consumo de carbohidratos fermentables y la mala
higiene bucal pueden alterar la composicién microbiana del biofilm dental y su
actividad metabdlica, favoreciendo el crecimiento de bacterias aciduricas, como
Streptococcus mutans y especies del género Lactobacillus, las cuales metabolizan los
carbohidratos presentes en el biofilm y producen acido lactico (Wolff et al., 2019), lo
que conlleva a la desmineralizacién del esmalte dental causada por la disminucién del
pH del medio, lo que a su vez desencadena la pérdida de iones de calcio y fésforo,
generando el desgaste del esmalte (Sanchez et al., 2022; Maier, 2023).

Se ha documentado que, en individuos sanos, la composicién de la microbiota
oral es mas diversa y tiene una mayor presencia de los filos: Fusobacteria, Veillonella y
del género Streptococcus. Por el contrario, los pacientes con caries presentan una
disminucion de la diversidad microbiana, debido al desequilibrio ecolégico provocado
por el incremento en la disponibilidad de azucares, lo que favorece el crecimiento de
especies como Atopobium spp., Lactobacillus casei y Streptococcus mutans (Wolff et
al.,, 2019). El aumento de bacterias anaerobias y proteoliticas como Prevotella y
Leptotrichia, esta asociado a procesos iniciales de disbiosis que pueden evolucionar a
caries en individuos de la primera infancia (Kahharova et al., 2023; Tang et al., 2024).
En estudios in vitro, al simular biofilms asociados a condiciones cariogénicas, se
observé un aumento significativo en el filo Firmicutes (96.47%), relacionado a un
aumento en los géneros Streptococcus (84.83%), Gemella (5.88%) y Staphylococcus
(5.06%) (Sanchez et al., 2022).
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Metabdlicamente, los biofilms cariogénicos que son producidos por la
presencia de carbohidratos como la sacarosa, presentan una mayor expresion de
aminoacidos relacionados con la capacidad de degradacién de proteinas y mejor
adaptacion a condiciones acidas, dentro de los cuales se encuentran la histidina, la
metionina, el acido glutdmico y la fenilalanina (Sanchez et al., 2022).

Gingivitis

La gingivitis es una de las enfermedades inflamatorias mas comunes a nivel
mundial. Se caracteriza por la inflamacién reversible de los tejidos gingivales sin
pérdida del hueso alveolar. Su aparicién se relaciona con la acumulacion de placa
dental en la hendidura subgingival de los dientes, manifestandose clinicamente a tra-
vés de enrojecimiento de las encias, hinchazdn, sensibilidad dental y sangrado gingival
(Nowicki et al., 2018). La gingivitis puede estar asociada a cambios hormonales,
deficiencias nutricionales, presencia de otras enfermedades y especialmente a malos
habitos de higiene bucal. Distintos estudios han revelado que, 24 a 72 horas después
de suspender la higiene bucal, se observa un estado de salud subdéptima en las encias,
caracterizado por la disminucion de especies del género Rothia y la activacion de 11
citoquinas salivales, dentro de las cuales se encuentra la eotaxina y la interleucina 5
(IL-5) (Huang et al., 2021). Adicionalmente, se registra una disminucidn progresiva de
betaina, metabolito que se correlaciona negativamente con el sangrado gingival, lo cual
sugiere que la betaina podria tener un papel protector contra la inflamacion gingival
(Nowicki et al., 2018; Abusleme et al., 2021).

En el periodo de transicién de encias saludables a procesos inflamatorios
propios de la gingivitis se observa un aumento significativo en la abundancia de
géneros bacterianos como Oribacterium, Prevotella, Leptotrichia, Tannerella y
Lachnoanaerobaculum. Por otra parte, se puede presentar sobreexpresidon de genes
relacionados con procesos de protedlisis, adhesion bacteriana y destruccidn tisular, lo
que indica una mayor virulencia microbiana en las primeras etapas de la gingivitis
(Nowicki et al., 2018;). En 2024, se realizé un andlisis metagendmico del microbioma
oral de 120 pacientes, divididos en dos grupos: gingivitis generalizada/inicial
periodontitis (GG/IP) y gingivitis localizada/salud (H/LG). Se evidencié un aumento en la
abundancia de los géneros Actinomyces, Porphyromonas, Aggregatibacter,
Corynebacterium, Olsenella y Treponema en el grupo GG/IP, mientras que en el grupo
H/LG predominaban géneros bacterianos asociados con condiciones saludables, como
Neisseria y Haemophilus (Manzoor et al., 2024).

A nivel de expresion génica, Zhang et al. (2021) reportaron que los genes
FAM86C1 y FYcol relacionados con la metilacion de proteinas, el metabolismo proteico
y la inflamacién, se encontraban vinculados al desarrollo de gingivitis (Zhang et al.,
2021).

Periodontitis

Al igual que la caries, la periodontitis es una de las enfermedades con mayor
prevalencia a nivel mundial, afectando a aproximadamente 740 millones de personas
(Jiang et al., 2021). La periodontitis se define como la inflamacidn crdnica e irreversible
del tejido gingival encargado del soporte de los dientes, lo que puede provocar la
degradacion de las encias, el ligamento periodontal, el hueso alveolar y, en ultima
instancia, generar la pérdida de piezas dentales (Shi et al., 2018, Giordano-Kelhoffer et
al., 2022). Su aparicién esta asociada con el avance no controlado de la gingivitis,
vinculado a la acumulacién de biofilms disbidticos, cuya composicion cambia a medida
que progresa la enfermedad (Jiang et al., 2021).
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En las fases iniciales de la periodontitis, se observa un aumento en bacterias
del "complejo naranja" como Fusobacterium nucleatum, Prevotella intermedia,
Campylobacter rectus y Parvimonas micra, que facilitan la colonizacion del tejido por
bacterias del "complejo rojo", asociadas a los estados mas avanzados de la
enfermedad, como Porphyromonas gingivalis, Treponema denticola y Tannerella
forsythia (Carrouel et al., 2023). Clasificaciones dadas por los complejos bacterianos de
Socransky, que constituyen un marco fundamental para comprender la microbiota
subgingival y su relacidon con la salud periodontal y la enfermedad, al clasificar los
microorganismos en 5 grupos principales organizados segun su patogenicidad vy
asociacion con la severidad del cuadro clinico (Fernandes et al., 2024).

La degradacion del tejido periodontal genera surcos patoldgicos profundos,
denominados bolsas periodontales alrededor de los dientes, las cuales se expanden en
direccién apical (Bosshardt, 2017). A medida que las bolsas periodontales se
profundizan, se crea un microambiente favorable para la proliferacion de bacterias
anaerobias, lo que agrava la inflamacion y acelera la destruccidon de los tejidos
periodontales (Bosshardt, 2017; Giordano-Kelhoffer et al., 2022). En la bolsa
periodontal de pacientes con periodontitis crénica se da una disminuciéon en la
diversidad taxondmica microbiana, debido a la dominancia de especies pertenecientes
al complejo rojo, ademds de otros géneros como Acholeplasma, Fretibacterium y
Peptococcus, cuya abundancia aumentaba conforme se incrementaba la profundidad
de las bolsas periodontales (Deng et al., 2017; Shi et al.,, 2018). Estas bacterias
caracteristicas de la periodontitis pueden ser un factor de riesgo para el desarrollo de
enfermedades sistémicas (Xiao et al., 2023).

Las especies de bacterias identificadas en los articulos presentan en la mayoria
de los casos relacién con patologias bucodentales especificas (Figura 3), dentro de las
cuales destacan la caries, gingivitis, periodontitis y enfermedad periodontal no
especificada, entre otros. Este analisis tiene como objetivo identificar un patrén inicial
de bacterias cuya elevada concentracidén podria asociarse con el desarrollo de estas
patologias.

Figura 3. Principales enfermedades orales y/o condiciones asociadas por género presentes en los articulos.
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Distribucion porcentual de enfermedades orales asociadas por género

Condicién asociada

mmm Caries
Caries rampante

m Enfermedad periodontal
Gingivitis

mmm Individuos sanos
Infeccion endodéntica

B Inicio enfermedad periodontal
Microbioma disbistico

mmm  Periodontitis

o EEEENNZOR 1%
w0 1%
o7 IS 4.7%

w1 R 1< 2%

Porcentaje global de reportes (%)

Fuente: Elaboracion propia.

Disbiosis y enfermedades sistémicas

La periodontitis, por ejemplo, esta relacionada con la aparicidn y progresién de
diversas enfermedades sistémicas, a causa tanto de la presencia de microorganismos
patdgenos como a la inflamaciéon crénica que provoca (Lourenco et al., 2018; Lu et al.,
2022). Estudios clinicos han sefialado una alteracién en la microbiota intestinal de
pacientes con periodontitis, destacando una mayor abundancia de filos como
Firmicutes, Proteobacteria, Euryarchaeota y Verrucomicrobia, en comparaciéon con
individuos sanos (Lu et al., 2022). No obstante, la mayoria de los estudios que exploran
la relacidn entre la periodontitis y las enfermedades sistémicas no han establecido una
clara relaciéon de causalidad; no obstante, sugieren que estas conexiones son
bidireccionales (Winning & Linden, 2017).

Por otro lado, la translocacién orodigestiva de patobiontes orales, provocada
por la periodontitis, puede desencadenar respuestas inflamatorias en areas extraorales,
contribuyendo a la disbiosis intestinal y a la inflamacidn sistémica asociada al intestino
(Lu et al., 2022). Durante la infeccion bacteriana en la periodontitis, las bacterias orales
pueden migrar a otras partes del cuerpo a través de varias vias. La via hematdgena, por
ejemplo, permite que las bacterias ingresen al torrente sanguineo mediante un proceso
conocido como bacteriemia (Vitkov et al., 2023). Paralelamente, existe la via de
migracion enteral, en la cual bacterias patégenas como Fusobacterium nucleatum y
Porphyromonas gingivalis pueden ser ingeridas a través de la saliva, alcanzando el
estomago y colonizando el intestino (Yamazaki & Kamada, 2023). Estas bacterias,
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mediante la adhesidn a células epiteliales y favorecidas por factores de virulencia como
FadA y Fap2, alteran la composicion de la microbiota intestinal, activando receptores
como TLR4 y la via NF-kB, lo que promueve la produccion de citocinas proinflamatorias
y exacerba condiciones como la colitis y el cancer colorrectal (Yamazaki & Kamada,
2023). Asi mismo, P. gingivalis puede invadir los tejidos locales y diseminarse a través
de células dendriticas mieloides, alterando su perfil migratorio y dirigiéndolas hacia
sitios inflamatorios; lo que facilitaria la diseminacion del patégeno (Miles et al., 2013).

Cancer

La disbiosis del microbioma oral se ha vinculado directamente con el desarrollo
y la progresién de multiples tipos de cancer, como el cancer colorrectal, el cancer
pulmonar, el carcinoma de células escamosas de cabeza y cuello, y el carcinoma oral de
células escamosas (cocke) (Uchino et al., 2021; Zhang et al., 2020). Dentro de los canceres
de cabeza y cuello, el coce es uno de los mas comunes en todo el mundo (cerca del
90%), constituyendo el sexto tumor maligno con mayor prevalencia reportada (263,000
nuevos casos al afio a nivel global) (Saikia et al., 2023; Sukmana et al., 2024). Estudios
recientes han asociado los cambios disbidticos de la microbiota oral a respuestas
inflamatorias exacerbadas, alteraciones en la respuesta inmune y el desarrollo de
condiciones microambientales favorables para el desarrollo tumoral (Sukmana et al.,
2024; Ganly et al., 2022).

En tejido oral afectado por lesiones tumorales de COCE se observd una
disminucion significativa en la abundancia de bacterias del género Streptococcus, asi
como un incremento en Fusobacterium nucleatum, bacteria perteneciente al complejo
naranja asociado a la periodontitis (Yamazaki & Kamada, 2023; Ganly et al., 2022; Su et
al.,, 2020), la cual es capaz de evadir el sistema inmune del huésped mediante la
interaccién con el receptor inmunitario TIGIT, generando la supresidn de la actividad
citotdxica de las células T y NK. Adicionalmente, F. nucleatum interactia con los
receptores tipo Toll (TLR) en las células epiteliales orales, provocando la activacidn de
multiples sefiales proinflamatorias que promueven la progresion tumoral (Su et al.,
2020; Ganly et al., 2022).

En pacientes, por ejemplo, con cancer colorrectal se han identificado patrones
microbianos orales en muestras fecales y salivales que incluyen un aumento de
Peptostreptococcus stomatis, Streptococcus anginosus, Solobacterium moorei y
Streptococcus koreensis (Uchino et al., 2021; Flemer et al., 2017), asi como de los
géneros Prevotella, Porphyromonas y Veillonella, mientras que, se observd una
disminucidon marcada en géneros considerados protectores como Streptococcus (Zhang
et al,, 2020; Flemer et al., 2017).

En carcinomas de cabeza y cuello se ha demostrado que a nivel oral existe un
aumento significativo en bacterias del género Lactobacillus y una disminucién de
bacterias del género Neisseria, lo que sugiere un desequilibrio que podria favorecer la
inmunosupresioén local (Frank et al., 2022).

Asi mismo, el incremento de especies pertenecientes a los géneros
Streptococcus y Lactobacillus, se ha vinculado con un mayor riesgo de aparicién de
cancer pulmonar, particularmente para el caso del carcinoma de células escamosas y
en pacientes clasificados como exfumadores. Por otra parte, una microbiota oral mas
diversa podria tener un efecto protector frente al riesgo de padecer cancer pulmonar
(Vogtmann et al., 2022; Gao et al., 2023).
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Artritis reumatoide

La artritis reumatoide es una enfermedad de caracter autoinmune que se
caracteriza por la presencia de inflamacidn articular (Chu et al., 2020). En pacientes con
esta enfermedad se presenta un desequilibrio de la microbiota subgingival, donde se
produce un aumento de especies patégenas como Prevotella y Parvimonas micra, lo
cual empeora la inflamacion local previamente presente en los tejidos periodontales,
favoreciendo su destruccién (Corréa et al., 2019). Adicionalmente, se presenta un
aumento de la inflamaciéon en doble via, de modo que la inflamacidn sistémica propia
de la artritis amplificara los procesos de activacién de las citocinas proinflamatorias
TNF-q, IL-6 e IL-17 afectando los tejidos periodontales y viceversa (Corréa et al., 2019).

Diabetes

La diabetes mellitus tipo 2 (DM2) afecta el metabdlismo de la glucosa, donde
las células beta pancredticas presentan una disfuncion, lo que provoca resistencia a la
insulina y una hiperglucemia crénica (Favale et al., 2023). Los pacientes con diabetes
tipo 2 presentan un aumento de la presencia a nivel oral de especies como
Campylobacter rectus, Porphyromonas gingivalis, Prevotella intermedia, Streptococcus,
Rothia y Actinomyces (Favale et al., 2023; Guo et al., 2023). Estos cambios disbioticos
promueven la aparicion de inflamacion crénica que, a su vez, puede agravar la
resistencia a la insulina, empeorando la condicion diabética (Favale et al., 2023; Guo et
al., 2023). En el caso de la diabetes tipo 1 se ha documentado una alta prevalencia de
Streptococcus mutans y Veillonella spp., asociadas con caries y peor control glucémico
(Carelli et al., 2023). De igual manera, la disbiosis asociada a periodontitis puede
relacionarse con factores sistémicos que aumenten la incidencia de DM2 vy la resistencia
a la insulina. Se han considerado tres mecanismos principales de relacion: (1)
diseminacién de bacterias periodontales y productos bacterianos desde los tejidos
periodontales al torrente sanguineo; (2) induccion/magnificacion de la inflamacién
sistémica a través del derrame de citocinas inflamatorias y la respuesta del huésped a
la diseminacion de bacterias/productos bacterianos; y (3) anormalidades en la
microbiota intestinal y aumento de la permeabilidad intestinal inducida por bacterias
periodontales ingeridas (Favale et al., 2023).

Alzheimer

En la ultima década, se ha establecido una conexién funcional entre la
periodontitis y la enfermedad de Alzheimer (EA) (Lu et al., 2022), enfermedades que se
presentan con mayor frecuencia en poblaciones de la tercera edad (Rubinstein et al.,
2024). Se sugiere que los mecanismos principales que explican esta asociacion son: los
efectos directos o indirectos de las bacterias circulantes, la invasién directa de
patdégenos periodontales en el cerebro, los mediadores inflamatorios, el aumento de
marcadores inflamatorios sistémicos y/o los complejos inmunes de los tejidos
periodontales infectados o inflamados en otras partes del cuerpo (Lourengo et al., 2018;
Choi et al., 2019).

Entre los mecanismos propuestos para explicar la llegada de microorganismos
periodontales al sistema nervioso central (SNC) se han identificado varias vias de
translocacidn. Una de ellas es la via hematdgena, mediante la cual las bacterias ingresan
al torrente sanguineo a través de la mucosa oral previamente alterada por afecciones
como la periodontitis, favoreciendo asi su diseminacién sistémica (Tao et al., 2024).
Otra posible ruta es la migracién hacia el sistema digestivo, donde los patégenos orales
alteran el equilibrio de la microbiota intestinal, e incrementan la permeabilidad del
intestino, facilitando el paso de metabolitos bacterianos y moléculas proinflamatorias,

diciembre del 2025
ngenieria de UTADEO
12

Vol. 15 (2)

bor la Facultad de Ciencias Natur

| Revista electronica editad:




Aponte-Quevedo, L. S, Cutiva-Daza, G., Alvara

que son detectadas por el nervio vago y el sistema nervioso entérico, modulando la
respuesta neuroinflamatoria (Bello-Corral et al., 2023). Adicionalmente, estas bacterias
pueden desplazarse a través de los nervios craneales, como el nervio olfatorio o el
nervio trigémino, mediante el transporte intracelular de bacterias o de sus productos
hacia el ganglio trigeminal y estructuras encefdlicas. Todos estos mecanismos
contribuyen al debilitamiento de la barrera hematoencefalica (BHE), lo que favorece la
activacion y mantenimiento de la respuesta inflamatoria en el snc (Bello-Corral et al.,
2023).

La inflamacidn periférica puede desempefiar un papel crucial en la progresion
de la EA, mientras que el estrés oxidativo influye en la agregacion y eliminacion de
proteinas cerebrales, afectando asi la acumulaciéon de amiloide y tau (McManus &
Heneka, 2017; Na et al., 2023). Numerosos estudios han establecido una asociacién
entre la mala salud bucal y el riesgo de desarrollar enfermedades neurodegenerativas,
al igual que entre la pérdida de dientes y el edentulismo con deterioro cognitivo y
demencia incidente (Rubinstein et al.,, 2024). Investigaciones adicionales han
demostrado que la periodontitis se correlaciona con una mayor carga de amiloide
cerebral y biomarcadores plasmaticos asociados a la EA, ademas de presentar disbiosis
microbiana periodontal, (Rubinstein et al., 2024; Na et al., 2023).

Trabajos recientes han evidenciado una correlacion entre la patogénesis y la
progresion de la EA con la disbiosis de la microbiota intestinal (alterada por la
translocacion orodigestiva de patdgenos orales), asi como con la inflamacion sistémica
y la neuroinflamacion (Lu et al., 2022). De igual forma, otros estudios preclinicos en
modelos animales han demostrado que la periodontitis experimental puede inducir
inflamacion cerebral y activar la microglia hacia un fenotipo proinflamatorio y fagocitico
(Rubinstein et al., 2024).

Endocarditis infecciosa

La endocarditis infecciosa es una patologia de caracter infeccioso e
inflamatorio ocasionada por la colonizacién de tejidos cardiacos, como el endocardio y
las valvulas del corazén, por parte de microorganismos que han ingresado al torrente
sanguineo (Del Giudice et al., 2021). Se ha asociado su aparicion a la presencia de
lesiones en superficies mucosas como la hendidura subgingival, el colon o la vagina, de
manera que las bacterias enddgenas de estos ecosistemas pueden migrar y ocasionar
una bacteriemia. Por lo tanto, es posible la migracidn de microorganismos patégenos
propios de procesos disbioticos en tejidos mucosos, como lo es el caso de bacterias
caracteristicas de la periodontitis como P. gingivalis (Del Giudice et al., 2021; Ismail et
al., 2024). Se han asociado multiples factores con el aumento del riesgo de infeccidn
por Staphylococcus aureus, Staphylococcus epidermidis y Enterococcus faecalis, dentro
los cuales se encuentran la mala higiene bucal, el uso de drogas intravenosas, los
antecedentes de accidentes cerebrovasculares, y la presencia de dispositivos cardiacos
o valvulas protésicas (Ismail et al., 2024). Un estudio realizado por Dhotre et al. (2017)
evalud la relacién entre periodontitis, el riesgo de endocarditis infecciosa y bacteriemia
por estreptococos del grupo viridans (VGS). Encontraron que el 42,5% de los pacientes
evaluados con endocarditis infecciosa tenian periodontitis. Adicionalmente, el 82% de
las bacteriemias examinadas coincidian con VGS, lo que indica una coincidencia
significativa entre las cepas de la cavidad oral y las de la sangre (Dhotre et al., 2017).
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Las especies de bacterias identificadas en los articulos presentan en la mayoria
de los casos relacién con patologias sistémicas, dentro de las cuales destacan diferentes
tipos de cancer (colorrectal, oral y carcinomas), la diabetes mellitus, enfermedades
inflamatorias, la endocarditis infecciosa y la anemia ferropénica, entre otros (Figura 4).
Mediante este analisis se busca establecer un patrdn inicial de bacterias que en
concentraciones altas pueden relacionarse con el desarrollo de estas patologias.

Figura 4. Principales enfermedades sistémicas y/o condiciones asociadas por género presentes en los articulos.

Peptoniphilus
Oribacterium
Petrimonas
Olsenella
Phocaeicola
Escherichia
Dialister
Cryptobacterium
Gardnerella
Fretibacterium
Faecalibacterium
Granulicatella
Klebsiella
Haemophilus
Lactococcus
Moraxella
Akkermansia
Actinomyces
Bacteroides
Bacillus

Blautia
Cardiobacterium
Clostridium
Abiotrophia
Corynebacterium
Pseudomonas
Treponema
Parvimonas
Enterococcus
Aggregatibacter
Capnocytophaga
Leptotrichia
Tannerella
Selenomonas
Rothia
Campylobacter
Neisseria
Peptostreptococcus
Veillonella
Porphyromonas
Lactobacillus
Fusobacterium
Prevotella
Streptococcus

Fuente: Elaboracion propia.
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Diabetes mellitus tipo 1
Diabetes mellitus tipo 2
Diabetes tipo 2 (DT2)
Endocarditis

Enfermedad de Alzheimer
Enfermedad de las arterias
coronarias

Enfermedad inflamatoria
intestinal

Factores de virulencia
Individuos sanos
Infeccién gastrointestinal
Inflamacién e infeccién
sistémica

Inflamacién sistémica
Lactancia materna
Microhemorragias cerebrales y
mayor riesgo de infartos
cerebrales
Neurodegeneracién
Parto cesarea

Parto vaginal
Rinosinusitis crénica
Sindrome de intestino
irritable

Sindrome de Sjégren
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Porcentaje global de reportes (%)

Técnicas moleculares de estudio y diagndstico

Tradicionalmente en microbiologia, los procesos de deteccidn, identificacion y

caracterizacion de microorganismos, especificamente de bacterias presentes en
diversas muestras, se llevaban a cabo utilizando métodos fenotipicos basados en la
observacion de la forma, estructura, reproduccién, tamafio, fisiologia y metabolismo de
los cultivos bacterianos (Cintrén et al., 2014). Sin embargo, estos métodos presentan
desafios y limitaciones en términos de precision y rapidez para la identificacién. Con el
fin de superar estas limitaciones, surgen las técnicas moleculares de diagndstico,
basadas principalmente en la amplificacidon de acidos nucleicos o proteinas que permi-
ten obtener resultados de diagndstico mas rapidos y precisos (Cintrén et al., 2014). En
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bacterias, la amplificacion de acidos nucleicos se basa en el uso del gen del ARN ribosé-
mico 16S (ARNr 16S), el cual desempefia un papel crucial en las técnicas
moleculares, dado que su secuenciacién permite la identificacion de especies o filotipos
bacterianos presentes en una comunidad microbiana. EIl ARNr 16S presenta regiones
conservadas, que permanecen sin modificaciones entre diferentes microorganismos, y
regiones hipervariables, las cuales proporcionan perfiles representativos de diversas
comunidades bacterianas a nivel de género (Dewhirst et al., 2010).

En el estudio de la microbiota oral, las técnicas basadas en acidos nucleicos han
permitido un andlisis mas detallado de las comunidades bacterianas asociadas a
estados de salud y enfermedad (Siqueira & Rdégas, 2022). Entre las técnicas mas
utilizadas para el diagndstico se encuentran la reacciéon en cadena de la polimerasa
(PCR), la secuenciacién de nueva generacidn (NGS) y las ciencias dmicas (Cintrén et al.,
2014).

Reaccidn en cadena de la polimerasa (PCR)

La PCR es uno de los avances mas relevantes en el diagndstico molecular
dentro de la microbiologia. Esta técnica ha simplificado y acelerado el proceso de
amplificacién de acidos nucleicos in vitro (Cintron et al., 2014). Existen diversas
variantes de la PCR que se pueden adaptar a las necesidades especificas de cada
estudio, tales como la PCR en tiempo real, la PCR multiple y la PCR con transcriptasa
inversa, entre otras, que permiten una cuantificacién y tipificacion microbiana precisa
(Cintrén et al., 2014).

Esta técnica se ha utilizado ampliamente para la identificacion, caracterizacion
y el diagndstico de microorganismos en comunidades bacterianas que forman parte de
la microbiota oral. Korona-Glowniak et al. (2021) investigaron la diversidad microbiana
en la microbiota del conducto radicular en infecciones endoddnticas mediante el uso
de PCR en tiempo real, utilizando el gen ARNr 16S como objetivo. De 45 pacientes
estudiados, se recuperaron 1434 especies/genes de 41 géneros diferentes y 90 especies
microbianas. Se observé que una muestra contenia entre 5 y 61 especies/genes
(Korona-Glowniak et al., 2021). Asi mismo, Sano et al. (2021) demostraron que el uso
de variantes de la PCR, como la PCR de polimorfismos de longitud de fragmento de
restriccion (PCR-RFLP), es un método simple y econdémico para el andlisis de la
microbiota oral a partir del gen ARNr 16S.

Secuenciacion de nueva generacion (NGS)

La secuenciacidén de nueva generacion (NGS) se utiliza principalmente para
secuenciar genomas a alta velocidad y bajo costo. Esta técnica molecular genera gran-
des cantidades de datos al rastrear la adicidon de nucledtidos marcados mientras la ca-
dena de ADN se copia de forma paralela. La secuenciacion NGS puede utilizarse para el
analisis del transcriptoma, como es el caso de la técnica RNA-seq que implica la
transcripcion de la cadena de ADN (5'-3’) junto con la plantilla de ARN (3'-5’) para
analizar este proceso (Litwack, 2021).

En el campo de la microbiologia, la secuenciacion de nueva generacion facilita
la deteccidn e identificacion de microorganismos. Segun Brzychczy-Sroka et al. (2023),
estas técnicas permiten una determinacion cualitativa y semicuantitativa de la diversi-
dad microbiana. Un estudio realizado por Yuan et al. (2020), que buscaba
identificar clinicamente la rinosinusitis crénica mediante secuenciacidn de nueva
generacion de la microbiota oral, encontré que NGs identific6 multiples especies
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patégenas importantes que no fueron detectadas por métodos de cultivo. De igual
manera, este estudio demostrd que el uso de NGS puede ser un enfoque diagndstico
mas eficiente debido a su capacidad de detectar simultdneamente patdgenos aerdbicos
y anaerdbicos.

Ciencias 6micas

Las ciencias dmicas representan un campo de estudio relativamente nuevo
dentro de la biologia molecular. Estas ciencias se enfocan en disciplinas como la
genomica, transcriptémica, protedmica y metaboldmica, que estudian el genoma, el
transcriptoma, el proteoma y el metaboloma, respectivamente (Vailati-Riboni et al.,
2017; Menon et al., 2017). Cada una de estas ciencias tiene un objeto de estudio
especifico. La gendmica se ocupa del estudio de los genomas, analizando su estructura,
funcidn, evolucion y mapeo, ademas de caracterizar y cuantificar los genes que los
componen. La transcriptdmica, por su parte, analiza el conjunto de moléculas de ARN
mensajero (ARNm) presentes en una célula, tejido u organismo. La protedmica se
centra en el estudio del proteoma, el conjunto de todas las proteinas de una célula,
tejido u organismo, a nivel bioquimico, funcional y estructural. La metabolémica estudia
el metaboloma, que representa el conjunto de todos los metabolitos de una célula,
tejido, drgano u organismo bioldgico, que son los productos finales de los procesos
celulares (Vailati-Riboni et al., 2017).

Simon-Soro & Mira (2014) afirman que el uso de técnicas émicas, como la
metagendmica, ha permitido descubrir un ecosistema altamente diverso en la micro-
biota oral, revelando que Streptococcus mutans representa solo el 0.1% de la
comunidad bacteriana en la placa dental y entre el 0.7% y el 1.6% en lesiones de caries.
Adicionalmente, los autores destacan que las ciencias Omicas permiten una
comprensién holistica del funcionamiento del biofilm dental, proporcionando claves
para identificar moléculas criticas en los procesos de enfermedades orales
polimicrobianas.

En un estudio longitudinal multiomico realizado por Huang et al. (2021),
mediante el uso de metagendmica y metatranscriptomica, se analizaron perfiles
personalizados de respuesta inmunoldgica microbiana, metabolitos y caracteristicas del
huésped, proporcionando una vision detallada de la transicion desde la salud
periodontal hasta la inflamacién gingival y, finalmente, la gingivitis. Este estudio
concluyé que la integracién de perfiles metabolémicos permite una comprension
profunda de la etiologia de la enfermedad periodontal.

Papel de la bioinformatica en la microbiota oral

La bioinformatica es una rama de la biologia que ha cobrado gran relevancia
en los ultimos afos gracias a sus aplicaciones en el andlisis de datos y resultados
relacionados con el estudio de la biota. Esta disciplina ha permitido el desarrollo de
tecnologias y software que apoyan los estudios microbioldgicos, en particular aquellos
centrados en la microbiota oral. La bioinformatica ha sido influenciada por técnicas
moleculares actuales, como la PCR, NGS y las ciencias dmicas (Upadhyayula et al., 2019).

Dentro del campo de la microbiologia, la bioinformatica ha desarrollado
enfoques que permiten a los investigadores realizar andlisis de manera mas eficiente,
especialmente en aspectos como la diversidad, taxonomia molecular, andlisis de
comunidades, patogénesis y metabolismo secundario, considerando que, uno de los
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principales focos de la bioinformatica son los enfoques computacionales, aunque
también se destaca la construccién e investigacion de bases de datos gendmicas y
protedmicas integradas (Upadhyayula et al., 2019).

En cuanto a las técnicas moleculares empleadas en los estudios analizados
(Figura 5), se identifico que la mas utilizada fue la secuenciacién lllumina del gen 16S
ARNr, reportada en alrededor de 23 estudios. En segundo lugar, se encuentra la
categoria denominada “Otros”, presente en 14 articulos, la cual agrupa técnicas
diversas como metodologias acopladas, combinaciones con cultivo, PCR multiplex,
analisis bioinformaticos, entre otras. La siguiente técnica utilizada con mayor frecuencia
es la pirosecuenciacion del gen 16S ARNr reportada en 5 articulos, seguida por la
secuenciacion metagendmica de tipo shotgun con lllumina aplicada en 4 articulos.
Finalmente se encuentra la aplicacion de la PCR cuantitativa en tiempo real (qPCR) al gen
16S ARNr en 3 articulos y el uso de ciencias émicas (metagendmica) con tecnologia
Illumina en 2 articulos.

Figura 5. Distribucidn de las técnicas moleculares en los articulos, frecuencia de cada técnica
reportada en los articulos.

Distribucion de Técnicas Moleculares en los Articulos Revisados

Técnicas

Secuenciacién lllumina del gen
16S ARNr

Pirosecuenciacion del gen 16S
ARNr

Secuenciacion metagendémica
Shotgun lllumina

qPCR 16S ARNr

Metagendmica Illlumina del 16S
ARNr

Otros

GO0 00

Fuente: Elaboracién propia.

Considerando los resultados de esta revision sistematica, se resalta la
necesidad de fortalecer la investigacion sobre la microbiota oral desde un enfoque
integrador que articule diversas disciplinas. La evidencia disponible demuestra una clara
asociacion entre la disbiosis oral y la progresion de patologias tanto locales como
sistémicas, lo que subraya la importancia de caracterizar con mayor precision las
comunidades bacterianas presentes en la cavidad oral. Sin embargo, también se
identificé una limitacion significativa en la literatura cientifica, particularmente en el
contexto colombiano, debido a la escasa cantidad de estudios publicados y a la fre-
cuente omisién de la identificacion taxondmica especifica de las especies
microbianas involucradas. Por tanto, se recomienda impulsar futuras investigaciones a
nivel nacional que apliquen tecnologias moleculares e implementen las ciencias dmicas,
con el propdsito de ampliar el conocimiento sobre la diversidad microbiana oral y su
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impacto en la salud. De igual manera, se recomienda que para una proxima revision
sistematica se incluya una mayor cantidad de estudios, a fin de consolidar una base de
datos robusta y representativa que permita establecer correlaciones mas sélidas entre
la microbiota oral, el estado inmunoldgico del huésped y el desarrollo de enfermedades
complejas.

CONCLUSIONES

El microbioma oral humano, conformado por alrededor de 1000 especies
bacterianas, desempefia un papel significativo en la salud oral y sistémica. Su
desequilibrio (disbiosis) es un factor determinante estrechamente asociado con
multiples enfermedades, no solo con patologias orales, sino también con enfermeda-
des sistémicas de origen inflamatorio y neoplasico.

Las técnicas moleculares como la secuenciacion de nueva generacién (NGs), el
uso de PCR, los métodos bioinformaticos y los enfoques dmicos, han permitido realizar
una caracterizacién detallada de la microbiota oral, evidenciando su diversidad,
dindmica y relacion con las diversas afectaciones. Entre estas técnicas, la secuencia-
cion Illumina del gen 16S ARNr fue la mas empleada en los estudios analizados,
complementada por pirosecuenciacion y metagendmica shotgun.

A nivel taxondmico, las familias Streptococcaceae, Prevotellaceae,
Porphyromonadaceae, Fusobacteriaceae y Lactobacillaceae fueron las mas
reportadas, con géneros como Streptococcus spp., Fusobacterium, Porphyromonas,
Tannerella y Treponema altamente relacionados a procesos patoldgicos. Por lo que se
identifica la necesidad de profundizar en la caracterizacion funcional del microbioma
oral y en su papel como biomarcador y potencial diana terapéutica.

La disbiosis de la microbiota oral no solo comprende un factor clave en la
salud oral, sino que también representa un determinante relevante en la aparicién y
progresién de enfermedades sistémicas, lo que refuerza la importancia de integrar
técnicas moleculares avanzadas en la investigacion y la practica clinica.

RECOMENDACIONES

Fomentar estudios longitudinales que analicen la transicidn de eubiosis a
disbiosis. Integrar tecnologias de inteligencia artificial para interpretar datos masivos
de microbiota. Promover investigaciones que combinen andlisis moleculares con
factores ambientales y genéticos del huésped.
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Anexo 1. Busqueda empleada la cual involucra palabras clave asociadas a la microbiota bucal, su disbiosis, su impacto en la salud humana, y su estudio mediante
técnicas moleculares. Se emplea el uso de los operadores booleanos AND y OR, asi mismo se emplea el uso de multiples sinonimos con el fin de obtener la mayor
cantidad de informacion posible.

(oral microbiota[Title] AND (human[Title] OR health[Title] OR diet[Title] OR dysbiosis[Title] OR systemic diseases[Title] OR systemic disease[Title] OR
disease[Title] OR infectious diseases[Title] OR gingivitis[Title] OR periodontitis[Title] OR dental caries[Title] OR periodontal disease[Title] OR oral cancer|[Title]
OR oral squamous cell carcinoma [Title] OR cancer[Title] OR Alzheimer[Title] OR endocarditis[Title] OR rheumatoid arthritis[Title] OR diabetes[Title] OR
anaemia[Title] OR irritable bowel syndrome[Title] OR biofilm[Title] OR microorganisms|[Title] OR bacteria[Title] OR metabolism[Title] OR habitat[Title] OR
Profiling[Title] OR metagenomics[Title] OR metagenomic[Title] OR sequencing[Title] OR next generation sequencing[Title] OR molecular[Title])) OR (oral
microbiome[Title] AND (human[Title] OR health[Title] OR oral healthcare[Title] OR diet[Title] OR dysbiosis[Title] OR systemic disease[Title] OR systemic
diseases[Title] OR gingivitis[Title] OR periodontitis[Title] OR dental caries[Title] OR oral cancer[Title] OR cancer[Title] OR Alzheimer[Title] OR
endocarditis[Title] OR rheumatoid arthritis[Title] OR diabetes[Title] OR anaemia[Title] OR irritable bowel syndrome[Title] OR biofilm[Title] OR
microorganisms|[Title] OR metabolism[Title] OR habitat[Title] OR metagenomics[Title] OR metagenomic[Title] OR sequencing[Title] OR next generation
sequencing[Title] OR molecular[Title] OR bacteria [Title] OR Profiling[Title])) OR (periodontitis[Title] AND (microbiome[Title] OR dysbiosis[Title] OR oral
dysbiosis OR systemic disease[Title] OR disease[Title] OR bacteria [Title] OR pathogenesis [Title] OR gingival barrier [Title] OR Microbial [Title] OR oral
cancer|[Title] OR cancer[Title] OR Alzheimer[Title] OR endocarditis[Title] OR rheumatoid arthritis[Title] OR diabetes[Title] OR anaemia[Title]OR irritable bowel
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Enfermedad oral y/o

Enfermedad sistémica

actinomycetemcomitans

Orden Familia Genero Especie condicion asociada |y/o condicion asociada
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas gingivalis Periodontitis No especificado
Spirochaetales Treponemataceae Treponema Treponema denticola Periodontitis No especificado
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella forsythia Periodontitis No especificado
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella intermedia Periodontitis No especificado
Synergistales Dethiosult:evibrionace Pyramidobacter Pyramidobacter piscolens Periodontitis No especificado
Moraxellales Moraxellaceae Acinetobacter Acinetobacter guillouiae No especificado No especificado

Burkholderiales Alcaligenaceae Alcaligenes Alcaligenes faecalis No especificado No especificado

Bacillales Bacillaceae Bacillus Bacillus pumilus No especificado No especificado

Bacillales Staphylococacceae Staphylococcus Staphylococcus equorum No especificado No especificado
Micrococcales Microbacteriaceae Microbacterium Microbacterium oxydans No especificado No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus mutans Caries No especificado
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas gingivalis Periodontitis No especificado
Spirochaetales Treponemataceae Treponema Treponema denticola Periodontitis No especificado
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella intermedia Periodontitis No especificado

Desulfobulbales Desulfobulbaceae Desulfobulbus Desulfobulbus oralis Periodontitis No especificado
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas gingivalis Periodontitis No especificado
Spirochaetales Treponemataceae Treponema Treponema denticola Periodontitis No especificado
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella forsythia Periodontitis No especificado

Peptostreptococcales Filifactoraceae Filifactor Filifactor alocis Periodontitis No especificado
Pasteurellales Pasteurellaceae Aggregatibacter Aggregatibacter Periodontitis No especificado




Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium spp Caries No especificado
No reportado No reportado No reportado No reportado Caries No especificado
No reportado No reportado No reportado No reportado Caries No especificado
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Leptotrichia Leptotrichia buccalis Gingivitis No especificado
Selenomonadales Selenomonadaceae Gingivitis No especificado
Selenomonas Selenomonas spp
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella tannerae Gingivitis No especificado
No reportado No reportado No reportado No reportado Periodontitis No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp Gingivitis No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Lactococcus Lactococcus spp No especificado Anemia ferropénica
Lactobacillales Enterococcaceae Enterococcus Enterococcus spp No especificado Anemia ferropénica
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus spp No especificado Anemia ferropénica
Pseudomonas Pseudomonadaceae Pseudomonas Pseudomonas spp No especificado Anemia ferropénica
Moraxellales Moraxellaceae Moraxella Moraxella spp No especificado Anemia ferropénica
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp Periodontitis Diabetes mellitus
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium spp Periodontitis Diabetes mellitus
Neisseriales Neisseriaceae Neisseria Neisseria spp Periodontitis Diabetes mellitus
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas spp Periodontitis Diabetes mellitus
Coriobacteriales Atopobiaceae Olsenella Olsenella spp Periodontitis Diabetes mellitus
Bacillales Bacillaceae Bacillus Bacillus spp No especificado Sindrome de intestino irritable
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Leptotrichia Leptotrichia buccalis No especificado Sindrome de intestino irritable
No reportado No reportado No reportado No reportado No especificado Sindrome de intestino irritable




No reportado

No reportado

No reportado

No reportado

No especificado

Sindrome de intestino irritable

No reportado No reportado No reportado No reportado No especificado No especificado
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium nucleatum Periodontitis Cancer colorrectal
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium naviforme Periodontitis No especificado

Peptostreptococcales Filifactoraceae Filifactor Filifactor alocis Periodontitis No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus mutans Caries No especificado
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus spp Caries No especificado




Peptostreptococcales Filifactoraceae Filifactor Filifactor spp No especificado No especificado
Mycobacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium Corynebacterium spp No especificado No especificado
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella spp No especificado No especificado
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella spp No especificado Tabaquismo
Eubacteriales Clostridiaceae Clostridium Clostridium spp No especificado Tabaquismo
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus spp No especificado Parto vaginal
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp No especificado Parto vaginal
Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Gardnerella Gardnerella spp No especificado Parto vaginal
Bacteroidales Dysgonomonadaceae Petrimonas Petrimonas spp No especificado Parto cesarea
Bacteroidales Bacteroidaceae Bacteroides Bacteroides spp No especificado Parto cesarea
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp No especificado Lactancia materna
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus spp No especificado Lactancia materna
Propionibacteriales Propionibacterium | Propionibacterium Propionibacterium spp No especificado No especificado
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp No especificado Alimentacion con formula
Pasteurellales Pasteurellaceae Haemophilus Haemophilus spp No especificado No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus salivarius Caries No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus anginosus Caries No especificado
Lactobacillales Lactobacillaceae Leuconostoc Leuconostoc mesenteroides Caries No especificado
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus sakei Caries No especificado




Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp Individuos sanos Individuos sanos
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella spp Individuos sanos Individuos sanos
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp Individuos sanos Individuos sanos

Neisseriales Neisseriaceae Neisseria Neisseria spp Individuos sanos Individuos sanos

Mycobacteriales Corynebacteriaceae Corynebacterium Corynebacterium spp Individuos sanos Individuos sanos

L L . . Neisseria flavescens No especificado No especificado
Neisseriales Neisseriaceae Neisseria

Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus infantis No especificado No especificado
Bacteroidales Porphyromonadaceae |  Porphyromonas Porphyromonas spp No especificado No especificado

Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium periodonticum No especificado No especificado
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella parvula No especificado No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp No especificado No especificado
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp No especificado No especificado

. . . . . . Neisseria s, No especificado No especificado
Neisseriales Neisseriaceae Neisseria PP P P

Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Actinomyces spp Caries No especificado
Spirochaectales Treponemataceae Treponema Treponema spp No especificado No especificado
Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Actinomyces spp Periodontitis No especificado
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus spp Periodontitis No especificado
Propionibacteriales | Propionibacteriaceae | Propionibacterium Propionibacterium spp Periodontitis No especificado

Micrococcales Micrococcaceae Rothia Rothia spp Periodontitis No especificado




Mycobacteriales Corynebacteriaceae | Corynebacterium Corynebacterium matruchotii Periodontitis No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus mitis No especificado No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus oralis No especificado No especificado
Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Actinomyces naeslundii No especificado No especificado
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella parvula No especificado No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus sanguinis No especificado No especificado
. . . VID-19 y tratamient
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella spp No especificado o 9 y tratamiento
antibiotico
. . . VID-19 y tratamient
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella spp Periodontitis o 9 y tratamiento
antibiotico
. . . o COVID-19 y tratamient
Flavobacteriales Flavobacteriaceae Capnocytophaga Capnocytophaga spp Periodontitis Y r? amento
antibiotico
. o COVID-19 y tratamient
Selenomonadales Selenomonadaceae Selenomonas Selenomonas spp Periodontitis Y r? amento
antibiotico
Verrucomicrobiales Akkermansiaceae Alkkermansia Akkermansia spp No especificado Individuos sanos




Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella dispar Periodontitis Rinosinusitis cronica
Micrococcales Micrococcaceae Rothia Rothia mucilaginosa Enfermedad periodontal Rinosinusitis cronica
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas endodontalis Enfermedad periodontal Rinosinusitis cronica
Campylobacterales | Campylobacteraceae Campylobacter Campylobacter spp Periodontitis Infeccion gastrointestinal
Cardiobacteriales Cardiobacteriaceae Cardiobacterium Cardiobacterium spp Individuos sanos Endocarditis
Micrococcales Micrococcaceae Rothia Rothia dentocariosa Individuos sanos Individuos sanos
Bacteroidales Porphyromonadaceae Porphyromonas gingivalis Gingivitis No especificado
i Porphyromonas Py EIng & P
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus sanguinis Individuos sanos Individuos sanos
Streptococcus
Bacteroidales Prevotellaceae Gingivitis No especificado
Prevotella Prevotella spp
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Lo Lo Gingivitis No especificado
Leptotrichia Leptotrichia spp
. ) ) Fusobacterium spp Periodontitis Adenoma colorrectal
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium
Spirochaectales Treponemataceae Treponema Treponema spp Periodontitis Cancer colorrectal
Bacteroidales Porphyromonadaceae Porphyromonas spp Periodontitis Cancer colorrectal
Porphyromonas
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus spp No especificado Biopelicula de la cavidad oral
Streptococcus
Eubacteriales Oscillospiraceae Faecalibacterium Faecalibacterium spp No especificado Biopelicula de la cavidad oral
Lachnospirales Lachnospiraceae Oribacterium Oribacterium spp No especificado Carcinoma hepatico
Fusobacterium spp No especificado Carcinoma hepatico
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium




Pasteurellales Pasteurellaceae Haemophilus Haemophilus spp No especificado Individuos sanos
Pseudomonas Pseudomonadaceae Pseudomonas Pseudomonas spp Individuos sanos Individuos sanos
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Leptotrichia Leptotrichia spp No especificado Carcinoma hepatico
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella forsythia Periodontitis No especificado
Bacteroidales Porphyromonadaceae Porphyromonas gingivalis Periodontitis No especificado
Porphyromonas
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus oralis No especificado Factores de virulencia
Streptococcus
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus mutans No especificado Factores de virulencia
Streptococcus
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus intermedius No especificado Factores de virulencia
Streptococcus
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus spp No especificado No especificado
Streptococcus
Bacillales Gemellaceae Gemella Gemella spp No especificado No especificado
) ) Fusobacterium spp Caries No especificado
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium
Sphingomonadales | Sphingomonadaceae Sphingomonas Sphingomonas spp Caries No especificado
Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Alcaligenes Alloscardovia spp No especificado No especificado
Coriobacteriales Atopobiaceae Atopobium Atopobium spp Caries No especificado
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus casei Caries No especificado
Moraxellales Moraxellaceae Acinetobacter Acinetobacter spp Caries No especificado




Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus gasseri Caries No especificado
Bifidobacteriales Bifidobacteriaceae Parascardovia Parascardovia denticolens Caries No especificado
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Leptotrichia Leptotrichia spp Caries No especificado
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella spp Caries No especificado
Prevotella

Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus mutans Caries No especificado

Streptococcus
Neisseria spp Caries No especificado

Neisseriales Neisseriaceae Neisseria

Streptococcus mutans Caries No especificado

Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus
Streptococcus oralis No especificado No especificado
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Leptotrichia Leptotrichia buccalis Gingivitis No especificado
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella intermedia Periodontitis No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp Periodontitis No especificado
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium nucleatum Gingivitis No especificado
Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Actinomyces spp Periodontitis No especificado
Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Actinomyces oris Periodontitis No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus oralis Gingivitis No especificado
Coriobacteriales Atopobiaceae Olsenella Olsenella spp Gingivitis No especificado
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella forsythia Gingivitis No especificado
Pasteurellales Pasteurellaceae Aggregatibacter Aggregatibacter spp Gingivitis No especificado




Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp Periodontitis No especificado
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Leptotrichia Leptotrichia spp Periodontitis Noespecificado
Periodontitis No especificado
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium spp
Periodontitis No especificado
Neisseriales Neisseriaceae Neisseria Neisseria spp
Periodontitis No especificado
Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Actinomyces spp,
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium nucleatum Inicio enfermedad periodontal No especificado
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella intermedia Inicio enfermedad periodontal No especificado
Campylobacterales | Campylobacteraceae Campylobacter Campylobacter rectus Inicio enfermedad periodontal No especificado
Tissierellales Peptoniphilaceae Parvimonas Parvimonas micra Inicio enfermedad periodontal No especificado
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas gingivalis Inicio enfermedad periodontal No especificado
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium nucleatum No especificado Cancer oral
Peptostreptococcales | Peptostreptococcaceae| Peptostreptococcus Peptostreptococcus spp No especificado Cancer oral
Campylobacterales | Campylobacteraceae Campylobacter Campylobacter concisus No especificado Cancer oral
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp No especificado Cancer oral
Flavobacteriales Flavobacteriaceae Capnocytophaga Capnocytophaga spp No especificado Céancer oral
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp Gingivitis No especificado
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas endodontalis Infeccion endodontica No especificado
Selenomonadales Selenomonadaceae Selenomonas Selenomonas noxia Enfermedad periodontal No especificado
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella spp Enfermedad periodontal No especificado




Campylobacterales

Campylobacteraceae

Campylobacter

Campylobacter spp

Enfermedad periodontal

No especificado

Bacteroidales

Porphyromonadaceae

Porphyromonas

Porphyromonas gingivalis

Periodontitis

No especificado




Peptostreptococcales | Peptostreptococcaceae| Peptostreptococcus | Peptostreptococcus stomatis Periodontitis Cancer colorrectal
Periodontitis
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus anginosus Cancer colorrectal
Bacteremia
Erysipelotrichales Erysipelotrichaceae Solobacterium Solobacterium moorei No especificado No especificado
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus koreensis Periodontitis No especificado
Fusobacteriales Fusobacteriaceae Fusobacterium Fusobacterium spp No especificado Cancer colorrectal
. . . . . . e Carcinoma de células escamosas
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus fermentum Microbioma disbidtico
de cabeza y cuello
. . . . . . . Carcinoma de células escamosas
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus rhamnosus Microbioma disbidtico
de cabeza y cuello
. . . . . . . L Carcinoma de células escamosas
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus johnsonii Microbioma disbidtico
de cabeza y cuello
. . . . R . . L Carcinoma de células escamosas
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus vaginalis Microbioma disbidtico
de cabeza y cuello
L Lo L L . . L Carcinoma de células escamosas
Neisseriales Neisseriaceae Neisseria Neisseria subflava Microbioma disbidtico
’ de cabeza y cuello
Lactobacillales Aerococcaceae Abiotrophia Abiotrophia spp No especificado Cancer de pulmén
Lactobacillales Lactobacillaceae Lactobacillus Lactobacillus spp No especificado Cancer de pulmon
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp No especificado Céncer de pulmén
Tissierellales Peptoniphilaceae Peptoniphilus Peptoniphilus spp No especificado Cancer de pulmon
Peptostreptococcales | Peptostreptococcaceae| Peptostreptococcus Peptostreptococcus spp No especificado Céncer de pulmoén
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp Periodontitis Artritis reumatoide
Tissierellales Peptoniphilaceae Parvimonas Parvimonas micra Periodontitis Artritis reumatoide
Aggregatibacter . - .\ .
Pasteurellales Pasteurellaceae Aggregatibacter . ssres: . Periodontitis Artritis reumatoide
actinomycetemcomitans
Selenomonadales Selenomonadaceae Selenomonas Selenomonas noxia Periodontitis Artritis reumatoide
Synergistales Aminobacteriaceae Fretibacterium Fretibacterium fastidiosum Periodontitis Artritis reumatoide




Bacteroidales Porphyromonadaceae |  Porphyromonas Porphyromonas gingivalis Periodontitis Diabetes tipo 2 (DT2)
Campylobacterales | Campylobacteraceae Campylobacter Campylobacter rectus Periodontitis Diabetes tipo 2 (DT2)

Spirochaetales Treponemataceae Treponema Treponema maltophilum Periodontitis Diabetes tipo 2 (DT2)

Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella intermedia Periodontitis Diabetes tipo 2 (DT2)

Bacteroidales Porphyromonadaceae |  Porphyromonas Porphyromonas endodontalis Periodontitis Diabetes tipo 2 (DT2)
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp No especificado Diabetes mellitus tipo 2
Actinomycetales Actinomycetaceae Actinomyces Actinomyces spp, No especificado Diabetes mellitus tipo 2
Lachnospirales Lachnospiraceae Blautia Blautia spp No especificado Diabetes mellitus tipo 2

Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp No especificado Diabetes mellitus tipo 2
Micrococcales Micrococcaceae Rothia Rothia spp No especificado Diabetes mellitus tipo 2

Bacteroidales Porphyromonadaceae |  Porphyromonas Porphyromonas gingivalis Periodontitis Enfermedad de Alzheimer

Periodontitis
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella intermedia Neurodegeneracion
Gingivitis
Microhemorragias cerebrales y
Fusobacteriales Fusobacteriaceae  |Fusobacterium Fusobacterium nucleatum Periodontitis mayor riesgo de infartos
cerebrales
Bacteroidales Tannerellaceae Tannerella Tannerella forsythia Periodontitis Neurodegeneracion
Periodontitis
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella parvula No especificado
Caries

Coriobacteriales Atopobiaceae Lancefieldella Lancefieldella rimae No especificado No especificado
Veillonellales Veillonellaceae Dialister Dialister pneumosintes Periodontitis Inflamacion sistémica
Coriobacteriales Atopobiaceae Olsenella Olsenella sp. HMT 807 Periodontitis No especificado




Saccharibacteria (TM7) sp.

No clasificado No clasificado No clasificado HMT 348 Periodontitis Inflamacion sistémica
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp Periodontitis Inflamacion sistémica
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella spp Caries rampante Sindrome de Sjogren
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp Caries rampante Sindrome de Sjogren
] . Inflamacién e infeccion
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp Caries rampante .
sistémica
Veillonellales Veillonellaceae Dialister Dialister spp Caries rampante No especificado
Pasteurellales Pasteurellaceae Haemophilus Haemophilus spp Caries rampante No especificado
Carcinoma de células
Fusobacteriales Fusobacteriaceae  |Fusobacterium Fusobacterium nucleatum No especificado escamosas de la cavidad oral
(CO-SCC) y céancer colorectal
Carcinoma de células
Bacteroidales Porphyromonadaceae |  Porphyromonas Porphyromonas spp No especificado escamosas de la cavidad oral
(CO-SCC)
Carcinoma de células
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus salivarius No especificado escamosas de la cavidad oral
(CO-SCC)
Carcinoma de células
Eggerthellales Eggerthellaceae Cryptobacterium Cryptobacterium curtum No especificado escamosas de la cavidad oral
(CO-SCC)
Carcinoma de células
Selenomonadales Selenomonadaceae Selenomonas Selenomonas noxia No especificado escamosas de la cavidad oral
(CO-SCC)
Periodontitis
. Enfermedad de las arterias
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus spp .
] coronarias
Caries
Periodontitis
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella spp No especificado
Caries
Periodontitis
Fusobacteriales Leptotrichiaceae Leptotrichia Leptotrichia spp No especificado

Caries




Enfermedad de las arterias

Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp Periodontitis .
coronarias
Flavobacteriales Flavobacteriaceae Capnocytophaga Capnocytophaga spp Periodontitis No especificado
. L L . . Enfermedad inflamatoria
Enterobacterales Enterobacteriaceae Escherichia Escherichia coli No especificado . .
intestinal
. . . . . Enfermedad inflamatoria
Bacteroidales Bacteroidaceae Phocaeicola Phocaeicola vulgatus No especificado . .
intestinal
. . . . Enfermedad inflamatoria
Enterobacterales Enterobacteriaceae Klebsiella Klebsiella spp No especificado . .
intestinal
. . Enfermedad inflamatoria
Lactobacillales Enterococcaceae Enterococcus Enterococcus spp No especificado . .
intestinal
. . Enfermedad inflamatoria
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp No especificado . .
intestinal
Caries
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus mutans Diabetes mellitus tipo 1
Caries
Veillonellales Veillonellaceae Veillonella Veillonella spp Caries Diabetes mellitus tipo 1
. Aggregatibacter . o . . .
Pasteurellales Pasteurellaceae Aggregatibacter . . Periodontitis Diabetes mellitus tipo 1
actinomycetemcomitans
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella intermedia Periodontitis No especificado
Bacteroidales Porphyromonadaceae | Porphyromonas Porphyromonas gingivalis Periodontitis No especificado
Peptostreptococcales | Peptostreptococcaceae| Peptostreptococcus | Peptostreptococcus stomatis No especificado Cancer colorrectal
Tissierellales Peptoniphilaceae  |Parvimonas Parvimonas micra No especificado Cancer colorrectal
Bacteroidales Prevotellaceae Prevotella Prevotella spp No especificado Cancer colorrectal
Fusobacteriales Fusobacteriaceae  |Fusobacterium Fusobacterium nucleatum. No especificado Cancer colorrectal
Lactobacillales Streptococcaceae  |Streptococcus Streptococcus spp No especificado Cancer colorrectal




Individuos sanos

Bacteriemia y endocarditis
infecciosa causadas por

Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus sanguinis iy
estreptococos del grupo viridans
. o VGS).
Periodontitis ( )
Individuos sanos Bacteriemia y endocarditis
. . infecciosa causadas por
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus mitis po!
estreptococos del grupo viridans
. o VGS) .
Periodontitis ( )
Individuos sanos Bacteriemia y endocarditis
: . infecciosa causadas por
Lactobacillales Streptococcaceae Streptococcus Streptococcus oralis LA
estreptococos del grupo viridans
Periodontitis (VGS).
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Técnica molecular
empleada

Principales hallazgos

Observaciones

Base de datos

Aplicacion de técnicas de
bioinformatica y alineacion de
secuencias mediante BWA-
MEM.

Cuando los genomas se agruparon por especies, las 10
especies mas abundantes en Periodontitiscontribuyeron con
mas del 50% de las lecturas de transcripcion. Entre ellas,
Porphyromonas gingivalis , Treponema denticola y
Tannerella forsythia son los llamados patdgenos del
“complejo rojo”. Curiosamente, Prevotella intermedia fue la
segunda bacteria mas dominante en Periodontitiscronica
(después de Po . gingivalis ). Aunque Pr . intermedia es un
patdgeno oral establecido que pertenece al “complejo
naranja”.
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Secuenciacion Sanger del gen
16S ARNr

Las 19 cepas pertenecian a Proteobacteria, Firmicutes y
Actinobacteria. Entre los 19 aislados, se encontrd que once
cepas poseian una alta capacidad de formacion de
biopeliculas comparativamente y el ensayo de actividad
antimicrobiana mostré que las plantas seleccionadas
inhibieron considerablemente su crecimiento.
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Secuenciacion metagenémica
Shotgun Illumina

Las muestras se agruparon en tres ecotipos en funcion de su
composicion microbiana. El ecotipo 3 solo se detecto en la
periodontitis. Se encontraron 64 ARGs que transmitian
resistencia a 36 antibidticos, particularmente a tetraciclina,
macrdlido-lincosamida-estreptogramina y antibidticos
betalactamicos, y una prevalencia correspondientemente alta
de resistencia fenotipica.
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Metagendmica Illumina del 16S
ARNr

los géneros Porphyromonas, Treponema, Tannerella,
Filifactor y Aggregatibacter eran mas abundantes en los
pacientes con enfermedad periodontal, mientras que
Streptococcus, Haemophilus, Capnocytophaga, Gemella,
Campylobacter y Granulicatella se encontraron en niveles
mas altos en controles sanos.
La especie Mycoplasma faucium estaba significativamente
enriquecida en muestras de pacientes con enfermedad

periodontal.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

El analisis metatranscriptomico revelo las alteraciones y la
composicion de la microbiota oral en los grupos C y DC. La
abundancia relativa en el grupo C se asocié con Firmicutes,
Actinobacteria y Bacteroidetes. Mientras que, se encontr6 que
la composicion microbiana en el grupo DC estaba
considerablemente alterada con aumentos en la abundancia de
Proteobacteria (25%), Fusobacteria (15%) y Cianobacterias
(8%), mientras que disminuciones en la abundancia de
Firmicutes (10%) y Bacteroidetes (23%).
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Pirosecuenciacion del gen 16S
ARNr

Se encontraron ocho taxones predominantes asociados a la
gingivitis: TM7, Leptotrichia, Selenomonas, Streptococcus,
Veillonella, Prevotella, Lautropia y Haemophilus. Ademas, se
identificaron 98 OTU a nivel de especie asociadas a la
gingivitis, lo que proporciond caracteristicas microbianas de
la gingivitis a una resolucién de especie.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

La deficiencia de hierro conduce a una menor diversidad
interna en la flora oral. Las abundancias de los géneros
Corynebacterium, Neisseria, Cardiobacterium,
Capnocytophaga y Aggregatibacter fueron significativamente
mayores en los controles sanos, mientras que los géneros
Lactococcus, Enterococcus, Lactobacillus, Pseudomonas y
Moraxella mostraron mayores proporciones en el grupo IDA .
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Secuenciacion lon Torrent del
gen 16S ARNr

El estudio 1dentitico que Firmicutes, Proteobacteria,
Bacteroidetes, Fusobacteria y Actinobacteria representaron
mas del 98% de la microbiota oral. En sujetos con diabetes,

Fusobacterias y Actinobacterias fueron mas abundantes,
mientras que Proteobacterias fueron menos frecuentes. En
presencia de sangrado gingival, las Actinobacterias
disminuyeron notablemente y los Bacteroidetes aumentaron,
destacando el impacto del sangrado en la composicion
microbiana en diabetes.
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Secuenciacion [llumina del gen
16S ARNr

pacientes con sindrome de intestino irritable (IBS) con
exacerbacion de sintomas (IBS-s), hubo una disminucion en
la riqueza microbiana medida por el indice de Shannon en
comparacion con pacientes sin exacerbacion (IBS-n). Se

ohgervaron camhbing sionificativas en 1a camnagicidn
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taxondmica, con un aumento en la abundancia de
Actinobacteria y Firmicutes, y una disminucion de
Bacteroidetes durante la exacerbacion de los sintomas.

Pirosecuenciacion del gen 16S
ARNr

el microbioma subgingival de los fumadores clinicamente
sanos era significativamente diferente al de los no fumadores,
mostrando una comunidad microbiana mas diversa, rica en
patdgenos y pobre en comensales beneficiosos. Los
fumadores presentaron mayores abundancias de
microorganismos anaerobios, como Fusobacterium nucleatum
y Filifactor alocis, asociados con enfermedades periodontales
y sistémicas, mientras que los no fumadores tenian niveles
mas altos de bacterias beneficiosas como Streptococcus
sanguinis y Granulicatella elegans.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

los fumadores mostraron mayores concentraciones de géneros
como Streptococcus, Prevotella y Veillonella, junto con la
presencia exclusiva de bacterias como Clostridium y
Filifactor; los consumidores de alcohol presentaron mayores
niveles de Fusobacterium y Aggregatibacter; y los veganos
exhibieron una mayor prevalencia de Actinomyces y
Citrobacter.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

se encontraron diferentes bacterias orales entre los recién
nacidos nacidos por cesarea en comparacion con el grupo de
parto vaginal. Lactobacillus, Prevotella y Gardnerella fueron
los géneros mas abundantes en el grupo vaginal, mientras que
Petrimonas, Bacteroides, Desulfovibrio, Pseudomonas,
Staphylococcus, Tepidmicrobium, VadinCA02 y
Bifidobacterium fueron bacterias dominantes en el grupo de
cesareas.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

TOS lactanics alimentados con [eche materna y mixtos
presentaron menor riqueza de especies orales que los
lactantes alimentados con alimentos solidos. El analisis de
coordenadas principales (PCoA) de las distancias métricas de
fraccion unica (UniFrac) indico que las comunidades
bacterianas se vieron afectadas por el método de alimentacion
(p <0.005). Los lactantes amamantados tenian mas
Streptococcus, mientras que los lactantes alimentados con
formula tenian mas Actinomyces y Prevotella.
Independientemente del modo de alimentacion,
Propionibacterium, Porphyromonas, Prevotella, Gemella,
Granulicatella, Veillonella, Fusobacterium, Leptotrichia,
Neisseria y Haemophilus aumentaron con la edad, mientras
que Cloacibacterium y Dechloromonas disminuyeron con la
edad
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Secuenciacion con tecnologia no
especificada del gen 16S ARNr

Se identificaron cuatro cepas potencialmente cariogénicas
asociadas a biofilms dentales humanos: Streptococcus
salivarius, Streptococcus anginosus, Leuconostoc
mesenteroides y Lactobacillus sakei. Estas cepas mostraron
alta acidogenicidad y tolerancia a pH 4cido, caracteristicas
clave en el desarrollo deCaries. Por primera vez, se reporta
una asociacion entre L. sakei, un probidtico comin en
alimentos fermentados, yCaries dentales
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Pirosecuenciacion del gen 16S
ARNr

Se caracteriz6 la microbiota bacteriana del tracto digestivo de
adultos sanos, identificando cuatro grupos distintivos de
comunidades microbianas: mucosa bucal, gingiva
queratinizada y paladar duro; saliva, lengua, amigdalas y
garganta; placas subgingivales y supragingivales; y heces.
Los filos predominantes fueron Firmicutes y Bacteroidetes,
pero con variaciones significativas entre sitios. Se detectaron
genes metabolicos compartidos en todos los habitats, con
diferencias en el transporte de azucares y la produccion de
compuestos como hidrégeno y sulfuro de hidrogeno.
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Pirosecuenciacion del gen 16S
ARNr

El analisis identifico especies clave como Streptococcus
mitis, predominante en gingiva queratinizada y mucosa bucal,
y Neisseria flavescens, con oligotipos exclusivos para
diferentes sitios, como placa dental y lengua. También se
detectaron especies patdgenas, como Porphyromonas
gingivalis en la placa subgingival y Haemophilus aegyptius
en la garganta, incluso en individuos sanos. Los oligotipos
revelaron diferencias funcionales y ecoldgicas entre especies
cercanas, como variaciones en Fusobacterium y
Campylobacter,
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Pirosecuenciacion del gen 16S
ARNr

Se recopilaron secuencias del gen ARNr 16S en una base de
datos basada en filogenia, la Base de Datos del Microbioma
Oral Humano (HOMD), se identificaron 1.179 taxones, de los
cuales el 24% fueron nombrados, el 8% fueron cultivados
pero sin nombre, y el 68% eran filotipos no cultivados. Tras
la validacion, se agregaran 434 taxones nuevos y no Unicos al
HOMD. El niimero de taxones necesarios para representar el
90%, 95% 0 99% de los clones examinados es de 259, 413 y
875, respectivamente.
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qPCR 16S ARNr

Se recuperaron 1434 especies/genes de 41 géneros diferentes
de 90 especies microbianas distintas. De los principales filos
reportados, se detectaron Firmicutes (62,9%), Actinobacteria
(14,0%), Bacteroidetes (12,1%), Proteobacteria (9,1%) y
Fusobacteria (4,2%). De las especies bacterianas, el 54,6%
eran anaerobias estrictas. Corynebacterium matruchotii (p =
0,039) estuvo presente significativamente mas frecuentemente
en la Periodontitisperiapical cronica. Ademas, los valores
mas altos del indice de dientes permanentes cariados,

faltantes y obturados se correlacionaron positivamente con la
L d io volotivio do Aot s Ln — 0 NDADN
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Lactobacillus spp (p = 0,006), Propionibacterium spp (p =

0,024) y Rothia spp (p = 0,002).

se lograron identificar y distinguir un total de 59 especies

PCR-RFLP para el gen 16S
ARNr

bacterianas pertenecientes a 27 géneros presentes en la saliva
humana. Especies relevantes como Streptococcus mitis,
Streptococcus oralis, Streptococcus sanguinis y Veillonella
parvula presentaron patrones especificos, lo que permitio su
diferenciacion. En algunos casos, como en Streptococcus
mitis, se observaron multiples patrones de RFLP,
probablemente debido a variaciones intragenomicas del gen
16S rRNA. Asimismo, géneros como Fusobacterium y
Prevotella exhibieron patrones similares entre especies
relacionadas, como Fusobacterium nucleatum y
Fusobacterium periodonticum.

Los pacientes convalecientes de COVID-19 tratados con

Pubmed

Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

sanos. Los antibidticos disminuyeron la diversidad bacteriana
y aumentaron los géneros proinflamatorios como Prevotella,

mientras que disminuyeron géneros antiinflamatorios como
Akkermansia. Ademas, estos pacientes tuvieron peor salud

antibidticos presentaron una microbiota oral
significativamente diferente en comparacion con los

convalecientes no tratados con antibidticos y los controles

Veillonella, Capnocytophaga, Tannerella y Selenomonas,

oral, reflejada en mayores indices deCaries y placa dental.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

La a-diversidad de la saliva no mostré diferencias
significativas entre los pacientes control y los pacientes con
CRS, mientras que la B-diversidad fue significativamente
diferente (p = 0,004). Los indices taxondomicos demostraron
que Veillonella dispar, Rothia mucilaginosa y Porphyromonas
endodontalis estaban enriquecidos, mientras que
Campylobacter y Cardiobacterium estaban reducidos en la
saliva de los pacientes con SRC. Estos marcadores
microbianos podrian distinguir significativamente a los
pacientes con SRC de los controles (AUC = 0,939).
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr con LC-MS/MS para
el metaboloma

Se identifico un estado de salud gingival suboptima (SoH)
que surge 24-72 horas después de interrumpir la higiene oral,
caracterizado por una disminucion drastica de Rothia spp y
del metabolito betaina, ambos asociados a gingivas
saludables, y un aumento de bacterias patdgenas como
Porphyromonas gingivalis. Ademas, se observo una
activacion rapida de 11 citoquinas salivales, incluyendo IL-5
y MIP-1B. Este estado mostr6 similitudes taxonémicas y
funcionales con microbiomas asociados a periodontitis, como
la elevacion de Prevotella y Treponema, estableciendo un
vinculo microbioldgico entre gingivitis y periodontitis
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

La composicion y diversidad microbiana oral fue
significativamente diferente entre los tres grupos, y el grupo
CRA tuvo la mayor diversidad. El analisis del potencial
funcional de la microbiota oral demostrd que la via que
involucra la motilidad celular estaba sobrerrepresentada en
los grupos CRA y CRC en relacion con la de los controles
sanos. Ademas, se construy6é un modelo de bosque aleatorio
basado en marcadores microbianos orales, que podria
distinguir los grupos de tumores colorrectales de los controles
sanos y lograr un poderoso potencial de clasificacion en las
cohortes de descubrimiento y validacion.
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El microbioma en la capa lingual se distinguio
significativamente entre los pacientes con CL y los sujetos
sanos mediante el analisis de componentes principales. Los

perfiles microbianos de la capa lingual representaron 38
unidades taxonémicas operativas asignadas a 23 géneros




Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

OIICITATES, 10 qUE AISTUIEUT a 103 PacICes CON CL. ET Talano
del efecto (LEfSe) del analisis discriminante lineal (LDA)
revela una disbiosis microbiana significativa de las capas

linguales en pacientes con CL. Sorprendentemente,
Oribacterium y Fusobacterium pudieron distinguir a los
pacientes con LC de los sujetos sanos. Los resultados de

LEfSe muestran funciones de genes microbianos relacionados
con categorias de transporte de niquel/hierro, transporte de
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Secuenciacion metagenémica
Shotgun Illumina

Los patogenos periodontales ( Tannerella forsythia y
Porphyromonas gingivalis ) sobrerregularon diferentes
receptores dependientes de TonB, peptidasas, proteasas,
genes de aerotolerancia, genes de transporte de hierro,
hemolisinas y genes asociados a CRISPR.
Sorprendentemente, los organismos que no se han asociado
habitualmente con la enfermedad ( Streptococcus oralis ,
Streptococcus mutans , Streptococcus intermedius ,
Streptococcus mitis , Veillonella parvula y Pseudomonas
fluorenscens ) fueron muy activos transcribiendo factores de
virulencia putativos. Detectamos patrones de actividades
asociadas con la progresion de los rasgos clinicos.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

Las biopeliculas cariogénicas mostraron un aumento
significativo de los filos Firmicutes (p = 0,019), debido al
aumento significativo del género Streptococcus (p = 0,010),
y Fusobacter (p <0,001), por aumento de Fusobacterium ( p
<0,001) y Sphingomonas ( p = 0,024), mientras que
sufrieron una disminucion en Actinobacteria (p < 0,001).
Como consecuencia del cambio en la composicion de la
microbiota, se detectaron cambios metaboldmicos
extracelulares significativos, mostrando 59 metabolitos de los
120 identificados significativamente diferentes en términos de
abundancia relativa entre las biopeliculas
cariogénicas/comensales (Tasa de cambio > 2 y FDR < 0,05).
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Secuenciacion Illumina con PCR
para la creacion de amplicones

El microbioma saludable tuvo una diversidad
significativamente mayor (diversidad alfa, p <0,001) y una
dominancia menor (indice de Berger-Parker, p <0,001).
Estaba dominado por Fusobacteria . Un tamaiio del efecto del
analisis discriminante lineal (LEfSe) arrojo un conjunto de 39
OTU que eran mas abundantes en muestras de dentina
cariada, incluyendo Atopobium spp (14,9 log2FoldChange ) ,
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TaCTODACIIIUS CASeI (11,0 J, ACHICIoDacer spp . (10,5 J,
Lactobacillus gasseri ( 10,6 ) , Parascardovia denticolens
(10,5 ), Olsenella profusa ( 10,4 ) y otros. También
Propionibacterium acidifaciens (7,2 ) y Streptococcus mutans
(5,2 ) fueron sobreabundantes en las lesiones deCaries.

Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

Los analisis de la comunidad microbiana se realizaron en
unidades taxondmicas operativas de radio cero (zOTU)
obtenidas de V4 de secuencias de amplicon del gen del ARN
ribosomal 16S. El microbioma oral de los nifios se vio
afectado por varios factores, incluido el uso de antibioticos, la
demografia y los habitos alimentarios de los nifios y sus
cuidadores. En todos los puntos temporales, varios factores de
riesgo explicaron mas la variacion en el microbioma de la
placa dental que en la saliva. A 1 afio, la composicion de la
saliva del grupo C4 diferia de la del grupo CFAT, mientras
que a los 2,5 aflos, esta diferencia se observo solo en la placa.
A los 4 anos, las OTU salivares y de placa de los géneros
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Hibridacion in situ con
fluorescencia (FISH)

Las comunidades microbianas en dientes conCaries presentan
una organizacion altamente estructurada, con una arquitectura
en forma de corona. Streptococcus mutans desempefia un
papel clave en esta organizacion al producir un andamiaje
extracelular que guia el posicionamiento de otros
microorganismos bucales. Ademas, se desarroll6 una
metodologia para cuantificar la estructura espacial de estas
comunidades a escala micrométrica, identificando patrones
precisos asociados con la aparicion deCaries. Estos hallazgos
resaltan la importancia de la organizacion microbiana en la
progresion de la enfermedad y su potencial impacto en futuras
estrategias de tratamiento.
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Secuenciacion del gen 16S del
ARNr mediante
metatranscriptomica (RNA-seq)

La mayoria de las especies asociadas a la Periodontitisrara
vez se detectaron en personas sanas, pero se detectaron con
frecuencia, aunque en baja abundancia, en la gingivitis, lo que
sugiere que la gingivitis y la Periodontitisson un continuo.

Secuenciacion metagenémica
[llumina mediante shotgun de
extremos emparejados
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SC cXaImino Ia composicion del microbioma oral dc pacicnics
con gingivitis y sus controles. GG/IP (gingivitis
generalizada/Periodontitisinicial) exhibié un aumento en la
abundancia de Actinomyces, Porphyromonas,
Aggregatibacter, Corynebacterium, Olsenella y Treponema ,

mientras ane H/I .G (oineivitis sana v localizada) exhibid nina
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

Este estudio piloto revel¢6 diferencias significativas en la
composicion del microbioma subgingival entre individuos
sanos y pacientes con Periodontitiscronica (ChP) o agresiva
(AgP). Se identificd un aumento de Acholeplasma,
Fretibacterium, Porphyromonas, Peptococcus y Treponema_2
con la profundizacion de las bolsas en ChP, mientras que en
AgP, Corynebacterium y Klebsiella se asociaron
positivamente con la profundidad de sondaje. Ademas, la
variabilidad del microbioma entre diferentes sitios dentro de
un mismo paciente fue menor que entre pacientes con igual
profundidad de bolsas. Estos hallazgos destacan la relacion
dinamica entre la progresion de la Periodontitisy la
composicion bacteriana subgingival.
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qPCR 16S ARNr

Mujeres embarazadas de 3 meses con periodonto intacto
presentaban una microbiota interdental con altos niveles de
bacterias periodontopatogenas, principalmente
Fusobacterium nucleatum, Treponema denticola, Tannerella
forsythia, Porphyromonas gingivalis y Campylobacter
rectus. Se observo una fuerte correlacion entre la presencia
de estas bacterias y el sangrado interdental.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

Pacientes con carcinoma oral de células escamosas (OSCC)

presentan una alteracion significativa en su microbiota oral,

caracterizada por un aumento de Fusobacterium nucleatum
CTI-2, Peptostreptococcus, Campylobacter concisus,
Prevotella y Capnocytophaga , y una disminucion de
Streptococcus pneumoniae en las lesiones tumorales.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

Las personas con Periodontitispresentan una menor
diversidad en su microbiota intestinal, con un aumento en la
proporcion de Firmicutes/Bacteroidetes y mayor presencia de
bacterias orales en el intestino. Se identificaron Prevotella
spp, Porphyromonas endodontalis, Selenomonas noxia,
Tannerella spp y Ruminococcus como microorganismos clave
asociados con la inflamacion periodontal y la destruccion del
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tejido.

qPCR con citometria de flujo y
ELISA

Porphyromonas gingivalis puede invadir células dendriticas
mieloides (mDCs) en la sangre, alterando su perfil de
migracion al aumentar la expresion de CXCR4 y disminuir
CCR7, lo que impide su homing a drganos linfoides y
favorece su migracion a sitios inflamatorios y vasculares.

Pubmed




Los pacientes con cancer colorrectal (CRC) tenian una
mayor abundancia de Peptostreptococcus stomatis,
Streptococcus anginosus, Streptococcus koreensis y
Secuenciacion Illumina del gen | Solobacterium moorei en su microbiota oral e intestinal en Pubmed
comparacion con individuos sanos. Ademas, Solobacterium

16S ARNr

moorei fue significativamente mds prevalente en pacientes
con estadios avanzados de CRC (III-IV), lo que sugiere un
posible papel en la progresion de la enfermedad.

Pacientes con carcinoma escamocelular de cabeza y cuello
(HNSCC) presentan una microbiota oral alterada, con un

Secuenciacion Illumina del gen | aumento significativo de Lactobacillus johnsonii/gasseri, L.

L. ., Pubmed

16S ARNr fermentum, L. rhamnosus y L. vaginalis, y una reduccion de

Neisseria subflava, sugiriendo un posible papel protector de

esta ultima.

Una mayor diversidad del microbioma oral se asocia con un
menor riesgo de cancer de pulmon. Sin embargo, la
abundancia de ciertas bacterias como Abiotrophia,
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Secuenciacion Illumina del gen . .,
16S ARNF Lactobacillus y Streptococcus se relaciond con un mayor
riesgo, mientras que la presencia de Peptostreptococcus,

Eubacterium yurii y Aggregatibacter se asocioé con un menor
riesgo.

Los pacientes con artritis reumatoide presentan una
microbiota subgingival alterada, con un aumento significativo
de bacterias periodontopatégenas como Prevotella spp,

Secuenciacion Illumina del gen Selenomonas noxia y Parvimonas micra , las cuales se
correlacionaron con mayores niveles de inflamacion

16S ARNr

sistémica. Ademas, la disbiosis oral en estos pacientes estuvo
asociada con un mayor niimero de articulaciones inflamadas y
mayor severidad de la enfermedad.
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Secuenciacion metagendmica

La microbiota subgingival en pacientes con Periodontitisy/o
diabetes tipo 2 presenta una disbiosis caracterizada por la

Shotgun Illumi . . .
oteun Humina gingivalis, Campylobacter rectus y Prevotella intermedia,

presencia aumentada de bacterias como Porphyromonas

asociadas con inflamacion cronica.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

Streptococcus, Actinomyces y Rothia como biomarcadores en

intestinal. Ademas, se observo una mayor ectopia de bacterias
orales en el intestino de los pacientes con diabetes (2.36%), lo
que sugiere una posible conexion entre ambas microbiotas en

La microbiota oral e intestinal de pacientes con T2DM
presenta disbiosis significativa. Se identificaron

la microbiota oral, mientras que Blautia destacé en la

la progresion de la enfermedad.
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Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr con hibridacion ADN-
ADN

asocid con una reduccion en el volumen del cortex entorrinal,

La colonizacion subgingival por Tannerella forsythia se

mientras que Fusobacterium nucleatum mostré una relacion
con un mayor riesgo de microhemorragias e infartos
cerebrales. Ademas, niveles elevados de anticuerpos IgG
contra Porphyromonas gingivalis y Prevotella intermedia se
correlacionaron con un mayor volumen del hipocampo y el
cortex entorrinal, sugiriendo una respuesta inmune
diferencial.
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Secuenciacion Illumina del gen

La microbiota subgingival de pacientes con Periodontitisy
Alzheimer (AD) es mas compleja y tiene una mayor
abundancia de bacterias anaerobias como Atopobium rimae,

16S ARNr

Dialister pneumosintes, Olsenella sp. HMT 807,

Pubmed




Saccharibacteria (TM7) sp. HMT 348 y varias especies de
Prevotella.

Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

La microbiota oral de pacientes conCaries rampante
presentaba un aumento significativo de Veillonella,
Streptococcus y Prevotella, mientras que Neisseria y
Haemophilus estaban reducidas. Se identificaron diferencias
entre pacientes conCaries rampante asociada al sindrome de
Sjogren y aquellos con una dieta alta en azucar, con
alteraciones en el metabolismo de carbohidratos y la funcion
inmunoldgica de la microbiota.

Pubmed

Secuenciacion metagenémica
Shotgun Illumina

Existen diferencias significativas en la microbiota oral de
pacientes con carcinoma escamocelular de la cavidad oral
(OC-SCC) en comparacion con controles. Se observo una
sobreabundancia de Fusobacterium nucleatum y
Porphyromonas sp. , bacterias asociadas con inflamacion y
carcinogénesis, mientras que especies como Streptococcus
salivarius, Cryptobacterium curtum y Selenomonas noxia
estuvieron reducidas.

Pubmed

Metagendmica Illumina del 16S
ARNr

El microbioma oral de pacientes con enfermedad arterial
coronaria (CAD) yCaries dental (DC) era similar en
composicion, aunque con diferencias en la proporcion de
algunos géneros. Los filos mas abundantes fueron Firmicutes,
Proteobacteria, Fusobacteria, Bacteroidetes y Actinobacteria.
Streptococcus fue el género predominante en ambos grupos,
mientras que Leptotrichia, Capnocytophaga y Prevotella
fueron mas abundantes en el paciente conCaries.

Pubmed




qPCR 16S ARNr

Se presenta un aumento de bacterias aerdbicas y
facultativamente anaerdbicas en la mucosa intestinal de nifios
con enfermedad inflamatoria intestinal (EII), especialmente
Escherichia coli y Klebsiella spp , mientras que especies
beneficiosas como Bacteroides vulgatus estaban reducidas.
Ademés, Prevotella spp fue mas abundante en la mucosa
rectal de pacientes con colitis ulcerativa.

Pubmed

PCR multiplex

El estudio encontré que nifios y adolescentes con diabetes
tipo 1 presentan una microbiota oral alterada, con alta
prevalencia de Streptococcus mutans y Veillonella spp,
asociadas conCaries y peor control glucémico. Ademas,
bacterias periodontopatogenas como Aggregatibacter
actinomycetemcomitans y el “complejo rojo”
(Porphyromonas gingivalis, Tannerella forsythia, Treponema
denticola) fueron frecuentes, aumentando el riesgo de
periodontitis.

Pubmed

Secuenciacion Illumina del gen
16S ARNr

El perfil de la microbiota oral difiere significativamente entre
pacientes con cancer colorrectal y controles sanos, con una

disminucion de OTUs especificas en los pacientes con CRC.
Se identificaron dos grupos de coabundancia bacteriana: uno
de patogenos orales (incluyendo Fusobacterium nucleatum,

Parvimonas micra, Peptostreptococcus stomatis y Dialister
pneumosintes ) y otro de bacterias asociadas a biopeliculas

saludables

Pubmed




Siembra de cultivos, Vitek 2 y
Secuenciacion del gen 16S ARNr

La Periodontitisaumenta significativamente el riesgo de
bacteriemia, especialmente con estreptococos del grupo
viridans (VGS), como Streptococcus mitis, S. oralis y S.
sanguinis. Estas bacterias, presentes en la placa subgingival,
fueron también las mas comunmente aisladas en sangre tras
extracciones dentales y en pacientes con endocarditis
infecciosa. Ademas, se observd una alta similitud entre las
cepas orales y sanguineas en cuanto a su identidad
microbiana y perfiles de resistencia

Pubmed
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