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Resumen 

La microbiota intestinal es un ecosistema de microorganismos con influencia en el proceso 

de salud-enfermedad, y cuya composición puede alterarse por factores como una dieta 

alta en grasas. La Zeolita Clinoptilolita (ZC), un mineral con alta capacidad de intercambio 

catiónico, se ha propuesto como suplemento con posibles efectos hipoglucemiantes, 

hipolipemiantes y como modificador de la microbiota intestinal. Se evaluó el efecto de la 

suplementación con ZC al 2 % en dieta estándar y dieta alta en grasa sobre la composición 

taxonómica de la microbiota intestinal y los marcadores séricos de riesgo cardiometabólico 

en ratas macho Wistar divididas en cuatro grupos: dieta estándar, dieta estándar + ZC al 

2 %, dieta alta en grasa y dieta alta en grasa + ZC al 2 %, durante 28 días. Se analizaron 

las variables glucosa, hemoglobina glicada, triglicéridos, colesterol total y HDL-colesterol, 

y la composición de la microbiota intestinal mediante secuenciación del gen 16S ARNr. Se 

utilizó la plataforma QIIME2 para analizar la microbiota intestinal y PICRUSt2 para inferir 

cambios en vías metabólicas bacterianas. En dieta estándar la suplementación con ZC 

favoreció una microbiota con mayor equidad, menor dispersión en diversidad beta, un 

enriquecimiento en la fermentación de L-lisina a acetato y butanoato, y un aumento en la 

concentración de hemoglobina glicada. En dieta alta en grasa, se observaron cambios en 

la abundancia de algunas familias bacterianas y la activación de vías de síntesis de 

poliaminas y degradación de D-glucarato y 4-aminobutanoato. La suplementación también 

modificó las asociaciones entre microbiota intestinal y marcadores cardiometabólicos, 

mostrando correlaciones con ambos tipos de dieta. Demostrando que la ZC posee un 

potencial como modulador en la microbiota intestinal, con impacto en el control del riesgo 

cardiometabólico. 

Palabras clave: Microbiota intestinal, Zeolita Clinoptilolita, diversidad, metabolismo  
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Abstract 

The intestinal microbiota is an ecosystem of microorganisms that influences the health-

disease process, and its composition can be altered by factors such as a high-fat diet. 

Zeolite Clinoptilolite (ZC), a mineral with a high cation-exchange capacity, has been 

proposed as a supplement with potential hypoglycemic, hypolipidemic effects, and as a 

modifier of the intestinal microbiota. The effect of supplementation with 2% ZC in standard 

diet and high-fat diet on the taxonomic composition of the intestinal microbiota and serum 

markers of cardiometabolic risk was evaluated in male Wistar rats divided into four groups: 

standard diet, standard diet + 2% ZC, high-fat diet, and high-fat diet + 2% ZC, over 28 days. 

The variables glucose, glycated hemoglobin, triglycerides, total cholesterol, and HDL-

cholesterol were analyzed, as well as the composition of the intestinal microbiota using 

16S rRNA gene sequencing. The QIIME2 platform was used to analyze the intestinal 

microbiota and PICRUSt2 to infer changes in bacterial metabolic pathways. In the standard 

diet, supplementation with ZC favored a microbiota with greater equity, lower beta diversity 

dispersion, an enrichment in the fermentation of L-lysine to acetate and butanoate, and an 

increase in glycosylated hemoglobin concentration. In the high-fat diet, changes in the 

abundance of some bacterial families and the activation of pathways involved in polyamine 

synthesis and degradation of D-glucarate and 4-aminobutanoate were observed. 

Supplementation also modified the associations between the intestinal microbiota and 

cardiometabolic markers, showing correlations with both diet types. This demonstrates that 

ZC has potential as a modulator in the intestinal microbiota, with an impact on controlling 

cardiometabolic risk. 

Keywords: Gut microbiota, Zeolite Clinoptilolite, diversity, metabolism 
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1. Introducción 

Es importante contextualizar los elementos biológicos, metodológicos y clínicos que 

sustentan el presente trabajo. En particular, es necesario comprender el papel central 

que desempeña la microbiota intestinal, así como los factores que pueden alterar su 

equilibrio y las estrategias emergentes para modularla. A continuación, se establece 

un marco teórico en el que se presenta una revisión integral de los conceptos clave 

necesarios para sustentar el objetivo del presente estudio. 

1.1 Microbiota 

El cuerpo humano se encuentra colonizado por millones de microorganismos los 

cuales residen en distintas partes, existiendo y evolucionando en conjunto para 

beneficios de ambas partes. Se conoce como microbiota a la colección de estos 

microorganismos los cuales pueden ser arqueas, hongos, protozoos pero 

principalmente y en gran mayoría, bacterias, y que como se menciona anteriormente, 

se encuentran en una zona específica del cuerpo humano en la que pueden presentar 

características simbióticas, ya sean comensales, mutualistas e incluso patógenas, 

integrando así distintos tipos de microbiota tales como oral, respiratoria, cutánea, 

vaginal y principalmente, microbiota intestinal (Colella et al., 2023; Gomaa, 2020). 

 

Figura 1. Principales tipos de microbiota en el cuerpo humano según su localización 
anatómica. Imagen modificada de Hou et al, 2022. 
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1.1.1 Microbioma 

Si bien los términos Microbiota y Microbioma llegan a utilizarse para referirse a los 

mismos conceptos generales, la definición de cada uno es distinta, siendo el término 

de microbioma más complejo. Mientras que la microbiota es el conjunto de 

microorganismos, el microbioma a su vez se compone de la colección de sus 

genomas, los elementos estructurales microbianos, los metabolitos y/o desechos que 

producen, así como las condiciones ambientales donde se encuentran (Dieterich et al., 

2018; Hou et al., 2022). 

1.1.2 Microbiota intestinal 

La composición de la microbiota varía de acuerdo con el sitio donde se localice, 

existiendo zonas específicas donde la abundancia de los microorganismos es mayor, 

así como el papel de estos. Conocido por algunos autores como el “órgano oculto” por 

la importancia que esta posee, la microbiota intestinal (MI) destaca como el nicho de 

mayor presencia de organismos vivos en el cuerpo humano tanto en abundancia como 

en diversidad, y a su vez, a la que se le han atribuido distintas funciones fisiológicas, 

metabólicas e incluso inmunológicas (Dieterich et al., 2018; Hou et al., 2022). 

Como se menciona anteriormente, la MI representa la comunidad más poblada de todo 

el organismo, el duodeno contiene alrededor de 105 a 106 microorganismos por gramo 

de tejido y el íleon terminal de 108 a 109, ambos en su mayoría bacterias. Sin embargo, 

la comunidad con más abundancia y con gran diferencia es la perteneciente al intestino 

grueso que representa alrededor de 1012 a 1014 bacterias por gramo de tejido. En un 

adulto promedio, la MI puede albergar entre 500 y 1000 especies de microorganismos, 

siendo principalmente las bacterias de los filos Firmicutes (Bacillota) y 

Bacteroidetes (Bacteroidota) los que se encuentran en mayor cantidad representando 

aproximadamente el 60% y el 25% de la composición de la MI respectivamente. En 

menor proporción se detectan algunos otros filos tales como Proteobacteria, 

Cianobacteria, Actinobacteria, Espiroquetas, Verrucomicrobia y Fusobacteria además 
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de arqueas, hongos, protozoos y otros microorganismos en menor proporción (Colella 

et al., 2023; del Campo-Moreno et al., 2018). 

1.1.2.1 Microbiota intestinal en roedores 

La importancia del estudio de la MI humana ha cobrado gran relevancia en los últimos 

años, sin embargo, aunque el análisis de materia fecal facilita su estudio, la 

caracterización de comunidades microbianas en sitios específicos del tracto digestivo 

o en otros tejidos requiere procedimientos más invasivos y la necesidad de ambientes 

controlados lo que en ciertos estudios también puede representar una dificultad, 

ambas condiciones pueden generar limitaciones prácticas y éticas, lo cual limita su 

aplicación en estudios humanos. Debido a esto, los biomodelos, especialmente ratas 

y ratones, son opciones importantes para explorar el papel de la MI. Aunque existen 

diferencias entre la microbiota de roedores y humanos, estos estudios ofrecen una 

importante alternativa para generar conocimiento, siempre que se reconozcan las 

similitudes y limitaciones entre humanos y biomodelos (Hou et al., 2022). 

1.2 Estudio de la microbiota intestinal 

Existen diversas técnicas para el estudio de la MI, que van desde métodos básicos 

como el cultivo bacteriano y la cuantificación por qPCR, hasta enfoques más complejos 

como la metagenómica shotgun. Sin embargo, uno de los métodos más utilizados y 

completos por su relación costo-beneficio es la secuenciación del gen 16S rRNA 

(complementado con un análisis bioinformático posterior), la cual permite caracterizar 

la composición de la MI (Hermann-Bank et al., 2013; Sankar et al., 2015).  

1.2.1 Metagenómica y metataxonomía 

Actualmente el término metagenómica ha adquirido ambigüedad en su significado, 

siendo relegado a la secuenciación del material genético microbiano, muchas veces 

de forma aleatoria (metagenómica shotgun), por su parte, la metataxonomía es 

considerada ahora como la técnica de secuenciación específica de regiones 

conservadas de los microorganismos, tales como las de los genes del ARN ribosomal 

(Breitwieser et al., 2019; Marchesi & Ravel, 2015). La metataxonomía es una 
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herramienta muy útil en estudios de diversidad de organismos (taxones), tales como 

las comunidades microbianas y la caracterización de su composición, las secuencias 

utilizadas de genes de ARN ribosomal (ARNr) son las secuencias de marcadores más 

comunes; estas incluyen el gen de ARNr de la subunidad 16S para bacterias, el gen 

de ARNr 18S para eucariotas, además de las regiones espaciadoras transcritas 

internas (ITS) del ribosoma fúngico para hongos. En el caso de las bacterias, el análisis 

de secuencias del gen 16S ARN ribosomal (rRNA) se ha consolidado como una de las 

herramientas más empleadas para la identificación de especies y la realización de 

estudios taxonómicos. Este gen, de aproximadamente 1500 pares de bases, se 

caracteriza por estar conformado por regiones altamente conservadas intercaladas 

con nueve regiones hipervariables (V1-V9). Las regiones conservadas permiten la 

unión de cebadores universales y facilitan la amplificación de un amplio rango de 

taxones de bacterias y arqueas, mientras que las regiones hipervariables posibilitan 

discriminar entre dichos taxones en distintos ambientes microbianos (Abellan-

Schneyder et al., 2021; Chakravorty et al., 2007). 

1.3 Estudio bioinformático de la microbiota 

1.3.1 QIIME2 

Quantitative Insights into Microbial Ecology 2 (QIIME 2) es una plataforma de código 

abierto diseñada para el análisis de datos de microbiota, que permite realizar estudios 

reproducibles, robustos y adaptables, con un enfoque en la transparencia de los datos 

y del análisis, esta plataforma permite realizar análisis a partir de datos de 

secuenciación de ADN y llevarlos hasta la obtención de figuras y resultados 

estadísticos de calidad publicable. Entre sus características principales destacan el 

seguimiento automático e integrado de los datos, un sistema que facilita la validación 

de entradas y salidas en los flujos de trabajo, y una arquitectura basada en comandos 

que permite facilitar su uso. A diferencia de su predecesor QIIME 1, esta versión ha 

sido completamente rediseñada y reescrita, superando muchas de sus limitaciones, 

sin perder las funcionalidades clave que hicieron de QIIME 1 una herramienta 

ampliamente utilizada en el análisis de comunidades microbianas. Actualmente, QIIME 
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2 ofrece un flujo de trabajo inicial de análisis de microbiota, además de que se 

incorporan nuevas funcionalidades de forma continua. Gracias a estas características, 

QIIME 2 se ha consolidado como una herramienta central en la investigación de 

comunidades microbianas en contextos clínicos, ambientales, agrícolas y forenses. Es 

importante mencionar que QIIME 2 ofrece múltiples alternativas para el análisis de la 

MI, no obstante, aquí se mencionarán únicamente aquellas herramientas, métricas y 

metodologías que fueron empleadas en este estudio (Bolyen et al., 2019). 

1.3.2 PICRUSt2 

Una limitación de la secuenciación de genes como el 16S ARNr y el posterior análisis, 

es que no permite inferir directamente la composición funcional de las comunidades 

microbianas. Para superar esta limitación, se desarrolló Phylogenetic Investigation of 

Communities by Reconstruction of Unobserved States 2 (PICRUSt2), una herramienta 

que mejora a su predecesor (PICRUSt1) al incorporar una base de datos ampliada y 

actualizada de genomas y familias de genes, permitir la compatibilidad con métodos 

de agrupamiento en unidades taxonómicas operativas (OTUs) o con variantes de 

secuencia de amplicón (ASVs), y habilitar la predicción de fenotipos extensos y 

complejos. PICRUSt2 ofrece una mayor precisión y flexibilidad para la inferencia 

funcional a partir de genes marcadores como el ya mencionado 16S ARNr, se espera 

que la funcionalidad ampliada de PICRUSt2 siga facilitando la obtención de 

conocimientos sobre la ecología funcional microbiana a partir de datos de 

secuenciación (Douglas et al., 2020). 

1.4 Composición taxonómica de la microbiota intestinal 

La composición taxonómica de la MI se refiere a la identificación de los distintos grupos 

microbianos presentes, así como a su abundancia. Esta caracterización permite 

describir el perfil general de una comunidad microbiana, con base en los taxones 

presentes, así como la abundancia de estos y su distribución en el ecosistema. Este 

enfoque es frecuentemente utilizado como una forma general de presentar los 

resultados relacionados con la MI, ya que no compromete directamente al investigador 
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con la aplicación o interpretación de métricas específicas como la diversidad alfa, la 

diversidad beta u otros análisis, ya que estas pueden realizarse posteriormente a partir 

de dicha composición. La composición taxonómica representa un punto de partida 

fundamental para el estudio de las comunidades microbianas, ya que permite 

contextualizar la biodiversidad observada y su posible relación con condiciones 

fisiológicas o estados de salud-enfermedad (Díaz et al, 2025; Reese & Dunn, 2018; 

Walters & Martiny, 2020). 

La biodiversidad desempeña un papel importante en el mantenimiento de un 

ecosistema equilibrado al contribuir a la estabilidad de este, así como a su función 

ecológica. En general, la diversidad es un indicador del estado del ecosistema debido 

a las relaciones, el funcionamiento y la integridad de este, no obstante, no es una 

característica constante de las comunidades a nivel universal. La diversidad no puede 

evaluarse de forma general, sino que debe contextualizarse dentro del ecosistema de 

interés, esto se realiza mediante análisis específicos basados en mediciones en 

comunidades o entre comunidades conocidos como diversidad alfa y diversidad beta 

(Li et al., 2022; Reese & Dunn, 2018; Walters & Martiny, 2020). 

1.4.1 Riqueza 

La riqueza se refiere al número total de especies o taxones presentes en una 

comunidad. No considera cuántos individuos hay de cada especie; solo su presencia 

o ausencia (Colwell, 2009). 

1.4.2 Abundancia 

La abundancia se refiere a la cantidad total de individuos de un taxón específico 

presentes en una comunidad biológica, sin considerar cómo se distribuyen entre 

especies. En estudios de microbiota, la abundancia suele medirse como el número 

absoluto de secuencias asignadas a un taxón específico, o bien, se interpreta como 

una medición de la proporción con respecto al total de secuencias obtenidas 

(abundancia relativa) (Colwell, 2009). 
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1.4.3 Diversidad 

La diversidad integra ambos aspectos, la riqueza de taxones y la distribución de su 

abundancia para ofrecer una visión más completa de la estructura de la comunidad. 

En este sentido, la diversidad refleja no solo cuántos taxones están presentes, sino 

también cómo se distribuyen sus abundancias dentro de la muestra, un ecosistema se 

considera más diverso si es rico y equitativo en abundancias entre los taxones 

presentes (Cassol et al., 2025). 

1.4.4 Diversidad alfa 

La diversidad alfa se refiere a la diversidad a escala local, describiendo la diversidad 

dentro de una comunidad funcional. Por ejemplo, en el contexto de la microbiota, la 

diversidad alfa describe la variedad de taxones observados dentro de una comunidad 

o nicho específico, tal como lo es la MI, esta depende del grupo de organismos de 

interés y a la métrica que se desee evaluar (Andermann et al., 2022).  

1.4.4.1 Métricas de diversidad alfa 

1.4.4.1.1 Índice de Shannon 

Uno de los índices más utilizados para cuantificar la biodiversidad específica es el 

índice de Shannon, también conocido como Shannon-Weaver. Este índice refleja la 

heterogeneidad de una comunidad sobre la base de dos importantes factores: el 

número de taxones presentes (riqueza) y la equidad de distribución de sus 

abundancias, este es un índice ampliamente utilizado para comparar la diversidad 

entre varios ecosistemas bajo la premisa de que las especies deben ser muestreadas 

aleatoriamente de una gran población independiente, y además, que todas las 

especies estén representadas en la muestra, cuanto mayor sea el valor del índice, 

mayor será la diversidad de especies y la distribución equitativa de sus abundancias 

y, en general, se considerará que el ecosistema es más saludable, resistente y 

resiliente (Ortiz-Burgos, 2016; Pla, 2006). 
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1.4.4.1.2 Equidad de Pielou 

El índice de Equidad de Pielou es una métrica que cuantifica la equidad en la 

distribución de abundancias entre los taxones presentes en una comunidad, se basa 

en el índice de Shannon y representa la proporción observada de diversidad respecto 

a la máxima diversidad posible que se alcanzaría si todas las especies estuvieran 

igualmente representadas, partiendo de valores de cero (reflejando baja equidad) a 

valores de uno (comunidades con alta equidad de abundancias) (Cassol et al., 2025; 

Ricotta & Avena, 2003). 

1.4.4.1.3 Riqueza observada 

También conocida como Observadas (del inglés Observed) o especies observadas 

(dependiente del nivel taxonómico de interés) es una métrica enfocada en la 

evaluación precisa de la riqueza de taxones, muy útil para el análisis de las 

comunidades biológicas tanto comparando entre comunidades como utilizando 

métodos de estimación de la riqueza total de una comunidad a partir de una muestra. 

La riqueza observada es una de las métricas más simples y directas utilizadas en el 

análisis de diversidad alfa. Esta métrica se define como el número total de unidades 

taxonómicas (como OTUs o ASVs) que se detectan directamente en una muestra, sin 

realizar ninguna extrapolación estadística sobre especies no observadas. A pesar de 

su simplicidad, la riqueza observada ofrece información valiosa sobre la composición 

básica de una comunidad, sin embargo, presenta una fuerte dependencia del esfuerzo 

de muestreo, ya que las especies raras pueden pasar desapercibidas si el tamaño de 

la muestra es bajo (Fleishman et al., 2006). 

1.4.4.1.4 Índice Chao1 

El índice de Chao1 es una métrica de diversidad utilizada para estimar el número de 

taxones de una comunidad, se basa en el concepto de que los taxones raros o de poca 

abundancia proporcionan la mayor información sobre el número total, ya que se 

consideran el número de taxones poco abundantes para inferir cuántas otras especies 

raras puedan estar presentes pero que no hayan podido ser detectadas en el 



9 
 

muestreo, siendo importante ya que muchas veces ciertos microorganismos se 

encuentran con abundancias disminuidas, por lo que es muy difícil su detección, no 

obstante, esa poca abundancia también es importante para un mejor análisis de la MI. 

Una estimación alta de la riqueza utilizando el índice Chao1 indica una microbiota más 

rica y estable, mientras que una estimación baja podría sugerir una microbiota con 

menor riqueza (Kim et al., 2017). 

1.4.4.1.5 Índice de Simpson 

El índice de Simpson es una métrica utilizada para evaluar la diversidad considerando 

tanto la riqueza como la equidad de la comunidad desde el punto de vista de la 

dominancia. Este índice estima la probabilidad de que dos individuos seleccionados al 

azar pertenezcan a la misma especie, lo que lo convierte en una medida sensible a la 

dominancia de ciertos taxones dentro de la comunidad (Kim et al., 2017). 

1.4.4.1.6 Dominancia de Berger-Parker 

A diferencia del índice de Simpson, que evalúa la diversidad considerando tanto la 

equidad como la probabilidad de dominancia compartida entre especies, el índice de 

Berger–Parker se enfoca en una dominancia absoluta, es decir, en la medida en que 

un solo taxón domina una comunidad, estimando así, la proporción que representa el 

taxón más abundante respecto al total de todos los presentes en la comunidad, un 

valor alto en este índice indica que un solo taxón concentra la mayoría de los 

individuos, reflejando una comunidad altamente dominada y con baja equidad, 

mientras que valores más bajos sugieren una comunidad más equilibrada, su 

simplicidad lo hace una herramienta útil para detectar cambios en comunidades, 

especialmente en contextos de perturbación donde tienden a aumentar taxones 

oportunistas (Caruso et al., 2007). 

1.4.4.1.7 Diversidad filogenética de Faith 

El índice de diversidad filogenética de Faith (Faith’s PD) cuantifica la diversidad 

evolutiva de una comunidad al sumar las longitudes de las ramas del árbol filogenético 

que conectan a todos los taxones presentes en una muestra, es decir su lejanía en un 
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“árbol genealógico”. A diferencia de otras métricas de diversidad alfa que se basan 

únicamente en el número o proporción de taxones, Faith’s PD incorpora información 

filogenética, lo que permite considerar la distancia evolutiva entre los microorganismos 

detectados, este enfoque se fundamenta en un principio evolutivo muy aceptado: los 

rasgos compartidos entre microorganismos suelen deberse a una ascendencia común. 

Así, la diversidad filogenética se interpreta como una aproximación a la diversidad de 

rasgos o funciones biológicas presentes en la comunidad. Cuanto mayor sea la 

longitud total de ramas que conectan a los taxones observados, mayor será la 

diversidad filogenética, y los taxones están más alejadas evolutivamente entre sí 

(Armstrong et al., 2021; Faith et al., 2009). 

1.4.5 Diversidad beta 

La diversidad beta, por otro lado, describe la cantidad de diferenciación entre las 

comunidades de microorganismos, a nivel de MI describe estas diferencias entre 

organismos distintos evaluando la diversidad de la misma comunidad entre los otros 

organismos evaluados. A diferencia de los otros niveles de diversidad de especies, la 

interpretación exacta de la diversidad beta varía en gran medida entre cada estudio 

que se realice, así como las diferencias en la diversidad entre los sitios, debido a que 

esta es dependiente de los resultados de la diversidad alfa anteriormente descrita 

(Andermann et al., 2022). 

1.4.5.1 Métricas de diversidad beta 

1.4.5.1.1 Distancia de Jaccard 

La distancia de Jaccard mide la similitud entre dos comunidades microbianas, 

considerando únicamente la presencia o ausencia de taxones. Es muy útil para 

detectar diferencias en la composición taxonómica de la MI independientemente de la 

abundancia, ya que se centra en qué especies están presentes o ausentes en cada 

grupo (Borman et al., 2021; Kers & Saccenti, 2022).  

1.4.5.1.2 Disimilitud de Bray–Curtis 
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La disimilitud de Bray–Curtis de igual manera considera la presencia o ausencia de 

taxones, sin embargo, incorpora la abundancia de los taxones, lo que la hace más 

sensible a cambios en un ecosistema dominado por taxones abundantes (Borman et 

al., 2021; Kers & Saccenti, 2022).  

1.4.5.1.3 UniFrac no ponderado 

UniFrac no ponderado utiliza un árbol filogenético y compara comunidades basándose 

en la presencia o ausencia de linajes evolutivamente distintos. Sensible a taxones 

raros o linajes poco frecuentes, puede capturar diferencias filogenéticas que no se 

evidencian en métricas sensibles a abundancia, aunque su poder de detección es 

menor cuando los cambios ocurren en taxones moderadamente abundantes (Borman 

et al., 2021; Kers & Saccenti, 2022). 

1.4.5.1.4 UniFrac ponderado 

Esta métrica combina información filogenética de presencia y ausencia de su 

contraparte no ponderada, así como también considera la abundancia, es ideal cuando 

se espera que las diferencias entre comunidades estén dadas por cambios en taxones 

dominantes desde el punto de vista filogenético y pocas distancias evolutivas (Borman 

et al., 2021; Kers & Saccenti, 2022).  

1.5 Funciones de la microbiota intestinal 

La MI desempeña numerosas funciones en el cuerpo humano, entre las que destaca 

su papel en la digestión y el metabolismo de compuestos obtenidos de la dieta. Los 

microorganismos presentes son capaces de fermentar fibras solubles como el almidón 

resistente, las pectinas y ciertos oligosacáridos, generando ácidos grasos de cadena 

corta (AGCC) como acetato, propionato y butirato. Estos metabolitos pueden ser 

aprovechados por las bacterias como fuente de energía, además de que también 

ejercen efectos benéficos en el huésped, promoviendo la producción de mucina y 

uniones estrechas mejorando la integridad de la barrera intestinal, al participar como 

moduladores de la inflamación, reguladores de la saciedad, así como ser precursores 

de moléculas con funciones en rutas metabólicas y en el eje microbiota-intestino-
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cerebro. Las funciones metabólicas de la MI involucran de igual manera la síntesis de 

distintas vitaminas del grupo B tales como la biotina, la tiamina, la cobalamina, la 

riboflavina, la niacina y los ácidos pantoténicos, así como también de la vitamina K 

(Fusco et al., 2023; Larrosa Pérez et al., 2022; D. Zhang et al., 2023). 

Se ha demostrado el papel de la MI en los mecanismos de comunicación bidireccional 

entre el intestino y el cerebro, conocidos como eje microbiota-intestino-cerebro, ya que 

la MI también posee la capacidad de participar en la síntesis de algunos 

neurotransmisores o precursores de estos que pueden afectar a los sistemas nervioso 

central y periférico. Los neurotransmisores sintetizados por influencia de la MI derivan 

de precursores específicos, principalmente aminoácidos, por ejemplo, la serotonina se 

produce a partir de triptófano, cuya disponibilidad y metabolismo son regulados por la 

MI mediante señales que estimulan la expresión de la enzima triptófano hidroxilasa en 

las células enterocromafines. Asímismo, la dopamina y la noradrenalina 

(catecolaminas) derivan de la tirosina, además de que algunas bacterias de la MI son 

capaces de producir noradrenalina actuando como molécula señalizadora del quorum. 

El GABA se sintetiza a partir de glutamato por acción de la enzima glutamato 

descarboxilasa, presente en ciertas bacterias como Lactobacillus. La acetilcolina se 

forma a partir de colina y acetil-CoA, además de que algunas bacterias también 

pueden producirla. Estos precursores y sus vías pueden ser regulados por la MI, tanto 

de forma directa como a través de metabolitos como los AGCC, los cuales participan 

en la comunicación del eje microbiota-intestino-cerebro activando receptores 

específicos como el receptor de ácidos grasos libres tipo 3  (FFA3) presente en el plexo 

nervioso entérico, el nervio portal y ganglios autonómicos y sensoriales, incluyendo el 

nervio vago, lo que permite una señalización indirecta hacia el sistema nervioso central 

y estimulan la producción de neurotransmisores como GABA y serotonina. Además, 

los AGCC también regulan la expresión de enzimas clave como la triptófano 5-

hidroxilasa y la tirosina hidroxilasa, involucradas en la síntesis de serotonina y 

catecolaminas previamente descritas (Rusch et al., 2023; Sperandio et al., 2003; 

Strandwitz, 2018; Strandwitz et al., 2018; Vuong et al., 2017). 
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Además, la MI también posee importantes funciones inmunológicas actuando como 

soporte en la protección contra los patógenos por medio de la colonización de las 

superficies y su papel como barrera, la competición por recurso contra bacterias 

patógenas y la producción de diferentes sustancias antimicrobianas conocidas como 

bacteriocinas, estas y otras funciones se le atribuyen a la MI.  Debido a las numerosas 

funciones que desempeña no resulta extraño que pueda presentar alteraciones en su 

riqueza, abundancia y diversidad afectando así, las funciones previamente descritas 

en una condición clínica conocida como disbiosis (Colella et al., 2023; Gomaa, 2020; 

Thursby & Juge, 2017). 

1.6 Disbiosis 

Se denomina disbiosis a una alteración de la diversidad y de las interacciones 

naturales de los microorganismos que integran la MI, lo que conlleva consecuencias 

locales y sistémicas tanto a nivel composicional como funcional. En la disbiosis existe 

una alteración en la interacción de los microorganismos, con repercusiones en distintos 

órganos y sistemas a través de los ejes bidireccionales donde participa la MI. A pesar 

de la heterogeneidad de estas condiciones, existen rasgos comunes que incluyen una 

reducción de la diversidad microbiana y un incremento de anaerobios facultativos, 

como Enterobacteriaceae, así como otros patobiontes, lo que suele desencadenar 

procesos inflamatorios locales y sistémicos de difícil control (Carías Domínguez et al., 

2025; Shen et al., 2025). 

La disbiosis puede actuar tanto como una causa o como una consecuencia de diversas 

enfermedades crónicas no transmisibles. En algunos casos puede fungir como una de 

las diferentes causas implicadas, como en las enfermedades inflamatorias intestinales 

(enfermedad de Crohn y colitis ulcerosa), la obesidad o el síndrome metabólico, la 

reducción de la diversidad microbiana y el aumento de bacterias proinflamatorias 

alteran la producción de AGCC, incrementan la permeabilidad intestinal y favorecen la 

endotoxemia metabólica, lo que promueve la activación inmunitaria crónica y la 

resistencia a la insulina. En otros escenarios, la disbiosis surge como resultado de la 

propia enfermedad o de sus tratamientos, tal como ocurre en la diabetes tipo 2, donde 



14 
 

la hiperglucemia sostenida y la inflamación sistémica modifican la composición 

bacteriana, o en el cáncer colorrectal, donde el microambiente tumoral y la 

quimioterapia inducen cambios en la diversidad microbiana, dando lugar a una MI 

alterada (Guarner et al., 2024; Safarchi et al., 2025; Shen et al., 2025). 

1.6.1 Causas de la disbiosis 

La disbiosis no responde a una causa única, sino que suele originarse por la acción de 

múltiples factores, ya sea de forma individual o combinada. La MI posee una notable 

capacidad de resiliencia y resistencia, lo que le permite adaptarse a variaciones en la 

disponibilidad de nutrientes y a cambios en las condiciones ambientales. No obstante, 

cuando varios factores actúan de manera simultánea o sostenida, pueden producirse 

modificaciones profundas en la composición microbiana que derivan en alteraciones 

de relevancia fisiológica y patológica (Belizário & Faintuch, 2018; Colella et al., 2023). 

Los principales factores que influyen en la MI se describen a continuación: 

Xenobióticos: La vía oral facilita la entrada de xenobióticos, como fármacos, que 

alteran la MI (Weiss & Hennet, 2017). 

Fármacos: Muchos medicamentos modifican la composición y actividad de la MI, 

además, la MI puede llegar a alterar la eficacia, biodisponibilidad y toxicidad de los 

fármacos (Koppel et al., 2017; Maseda & Ricciotti, 2020). 

Antibióticos: Afectan tanto bacterias patógenas como a la microbiota autóctona, 

disminuyen la diversidad y pueden causar disbiosis prolongada o facilitar infecciones 

por patobiontes (Dahiya & Nigam, 2023; Weiss & Hennet, 2017). 

Antiinflamatorios no esteroideos: A pesar de su eficacia en el alivio del dolor y la 

inflamación, Los antiinflamatorios no esteroideos alteran la composición y metabolismo 

de la MI, causando toxicidad y daño intestinal, incluyendo sobrecrecimiento bacteriano 

(Maseda & Ricciotti, 2020). Mediante estudios en biomodelos se ha demostrado que 

la administración de AINEs ocasiona cambios significativos en la MI, a menudo 

aumentando la abundancia de bacterias Gram negativas. Otani y colaboradores en el 
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año 2017 demostraron en un estudio realizado que la utilización de AINEs produce 

sobrecrecimiento bacteriano en el intestino delgado, un tipo de disbiosis que produce 

complicaciones intestinales y mala absorción (Otani et al., 2017). 

Inhibidores de la bomba de protones: Los IBPs inducen disbiosis principalmente al 

alterar el pH gástrico, pero también afectan la microbiota mediante mecanismos 

independientes del pH, como cambios hormonales (hipergastrinemia e 

hiperparatiroidismo), aumento de amonio, alteraciones en el transporte de magnesio, 

en el contenido y estructura intestinal, y en la disponibilidad de metabolitos que sirven 

de sustrato para los microorganismos (Bruno et al., 2019; Freedberg et al., 2014; 

Imhann et al., 2017). 

Sustancias de abuso: De igual forma que con los fármacos, el uso de xenobióticos 

químicos y sustancias de abuso que pueden causar en la salud humana se asocia con 

cambios cuantitativos y cualitativos en la MI (Weiss & Hennet, 2017). 

Inflamación: La inflamación es causa y consecuencia de la disbiosis intestinal. El 

desequilibrio microbiano en enfermedades inflamatorias favorece la infiltración 

leucocitaria y aumenta la permeabilidad intestinal, permitiendo la translocación 

bacteriana y desencadenando una respuesta inmune que agrava la inflamación 

(Caparrós, 2023; Colella et al., 2023; Weiss & Hennet, 2017). 

Estrés oxidativo: El estrés oxidativo se acompaña de una generación de especies 

reactivas de oxígeno y nitrógeno promoviendo una acción antimicrobiana, 

especialmente dirigida a bacterias anaeróbicas que son susceptibles a la intoxicación 

por oxígeno (Weiss & Hennet, 2017). 

1.6.2 Dieta 

La dieta es un importante factor que afecta a la MI. Las variaciones naturales en la 

ingesta de alimentos causan cambios transitorios en la composición microbiana, los 

hábitos alimenticios de cada individuo presentan efectos duraderos en la microbiota y 

se caracterizan por cambios en la abundancia de grupos bacterianos específicos, 

estas variaciones en la dieta van desde el cambio en la composición de los alimentos, 
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la escasez o el exceso y la ubicación geográfica de los mismos, entre otros factores, 

afectando así, la composición de la MI (Colella et al., 2023; Weiss & Hennet, 2017). 

1.6.2.1 Dieta alta en grasa 

Muchos componentes de la dieta han demostrado ser capaces de alterar la fisiología 

y el metabolismo de diferentes órganos, incluyendo el intestino y el metabolismo en 

general. Entre ellos, la dieta alta en grasa (DAG) se ha consolidado como un modelo 

experimental utilizado para inducir disbiosis intestinal, inflamación sistémica y 

alteraciones metabólicas que simulan condiciones observadas en el ser humano, tales 

como obesidad, resistencia a la insulina, diabetes y otros trastornos cardiometabólicos. 

Debido a estos efectos, la DAG ha sido empleada en biomodelos como una 

herramienta eficaz para estudiar las consecuencias del desequilibrio dietético y 

explorar estrategias terapéuticas o preventivas que permitan contrarrestar estos 

efectos adversos (Jahan et al., 2024; Kraljević Pavelić et al., 2018; Marques et al., 

2016). 

1.7 Disbiosis asociada al desarrollo de enfermedades  

Además de las causas ya descritas, existen numerosas enfermedades que producen 

una disbiosis, a su vez, que la disbiosis influye en el curso y la gravedad del 

padecimiento. 

1.7.1 Disbiosis en riesgo cardiometabólico 

El riesgo cardiometabólico se compone de alteraciones metabólicas como obesidad, 

resistencia a la insulina, dislipidemias e hipertensión, que, a su vez, incrementan el 

riesgo de desarrollar enfermedades cardiovasculares y metabólicas. La MI está 

involucrada activamente en este proceso, ya que la disbiosis se asocia con inflamación 

sistémica, endotoxemia metabólica y la disfunción de tejidos. Se ha descrito que 

pacientes con riesgo cardiometabólico muestran menor abundancia de bacterias 

productoras de AGCC y aumento de bacterias asociadas al desarrollo de inflamación. 

Estos cambios favorecen la liberación de lipopolisacáridos (LPS) hacia la circulación 

gracias a la permeabilización del intestino, lo que conduce a una endotoxemia 
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metabólica, activación de receptores TLR4 y producción de citoquinas proinflamatorias 

(IL-6, IL-1β, TNF-α). Este estado inflamatorio crónico y de bajo grado contribuye a la 

resistencia a la insulina, disfunción endotelial y aumento de adiposidad visceral. A su 

vez, una menor diversidad microbiana se ha asociado con perfiles metabólicos más 

desfavorables y menor producción de butirato, lo cual agrava el metabolismo de 

glucosa y lípidos. De esta manera, la disbiosis de la MI no solo es un efecto, sino 

también un factor contribuyente en su progresión y severidad del riesgo 

cardiometabólico (Guan & Liu, 2023; Kappel & Federici, 2019; Moludi et al., 2020; 

Nóbrega et al., 2025). 

1.7.2 Diabetes tipo 2 

La diabetes tipo 2 (DT2) se debe a la combinación de la reducción de la secreción de 

insulina de las células madre del páncreas y principalmente al aumento de la 

resistencia a la insulina, así como también a la interrupción de la secreción de incretina 

del sistema gastrointestinal. Cuando se detectan niveles altos de glucosa, se produce  

aumento de la permeabilidad en el intestino y se produce traslocación bacteriana 

aumentando la inflamación cuyos efectos ya se describieron anteriormente, la 

inflamación presente se caracteriza por aumento de citoquinas, interleucina IL-6, IL-1 

(ambas con su actividad proinflamatoria) y el factor de necrosis tumoral alfa (TNF-α) lo 

que contribuye de igual forma a la aparición de disbiosis. A nivel de composición 

bacteriana, la diabetes tipo 2 se caracteriza por presentar alteraciones en las 

abundancias de algunos grupos bacterianos, mostrando disminución en la abundancia 

de Firmicutes, principalmente en los géneros Roseburia y Enterococcus, además de 

que se ha reportado de que los pacientes con DT2 tenían abundancias reducidas de 

microorganismos del orden de los Clostridiales (Carding et al., 2015; Colella et al., 

2023). 

Los efectos de la MI en la presencia de diabetes tipo 2 se pueden explicar por distintos 

mecanismos los cuales se describen a continuación: 
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La inflamación metabólica causada por los LPS que se encuentran en la membrana 

de algunas bacterias Gram negativas produciendo una liberación de los factores 

proinflamatorios ya descritos (IL-1, IL,6 y TNF-α), además de que se ha encontrado 

que menor abundancia de Bifidobacterium en la MI modifica la respuesta inflamatoria 

al disminuir la producción de péptidos similares al glucagón (una incretina) y de 

aumentar la permeabilidad intestinal.  El aumento en el número de bacterias 

patobiontes además de una disminución en las concentraciones de bacterias 

productoras de butirato, el cual se considera una de las principales fuentes de energía 

para las bacterias benéficas y el enterocito contribuyen de igual forma a la inflamación 

y por lo tanto, a sus consecuencias (Caparrós, 2023; Colella et al., 2023).  

1.8 Tratamiento de la disbiosis 

1.8.1 Tratamiento farmacológico de la disbiosis 

1.8.1.1 Antibióticos contra la disbiosis 

Aunque los antibióticos de amplio espectro pueden causar disbiosis, los de espectro 

reducido han sido utilizados para tratarla selectivamente, como en el caso de 

fidaxomicina o de vancomicina contra C. difficile. Sin embargo, el uso de antibióticos 

es limitado debido a la gran variabilidad de la MI entre individuos y la falta de definición 

clara de los microorganismos patógenos causantes (Walker & Lawley, 2013). 

1.8.2 Tratamiento no farmacológico de la disbiosis 

1.8.2.1 Trasplante microbiano fecal 

El Trasplante microbiano fecal (TMF) consiste en transferir microbiota fecal de un 

donante sano a un receptor para restaurar la eubiosis. Ha demostrado ser eficaz en 

infecciones por C. difficile, logrando una rápida similitud entre la microbiota del receptor 

y la del donante. No obstante, su uso en enfermedades crónicas o trastornos como la 

obesidad sigue siendo limitado y desafiante, además de estudios recientes que 

comprometen la seguridad en esta práctica (Belizário & Faintuch, 2018; García et al., 

2015). 
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1.8.2.2 Probióticos 

Son microorganismos vivos (como Lactobacillus y Bifidobacterium) que colonizan 

temporalmente el intestino y pueden modular la respuesta inmunitaria y mejorar 

desequilibrios en la MI. Sin embargo, su efectividad está limitada por la acidez gástrica 

y la capacidad de supervivencia intestinal dependiente del microencapsulado en el que 

sean administrados (Belizário & Faintuch, 2018).  

1.8.2.3 Posbióticos 

Si bien la utilización de probióticos confiere efectos beneficiosos al huésped, en ciertas 

poblaciones, tales como pacientes inmunocomprometidos, neonatos y pacientes 

vulnerables, el uso de probióticos ha ocasionado preocupaciones de seguridad. Los 

posbióticos son componentes inactivos o metabolitos derivados de microorganismos 

que ofrecen beneficios a la salud, con menor riesgo que los probióticos en poblaciones 

vulnerables. Incluyen compuestos como ácidos teicoicos, exopolisacáridos, 

peptidoglicanos y bacteriocinas, y presentan mayor estabilidad y seguridad  

(Alagiakrishnan et al., 2024; Ma et al., 2023). 

1.8.2.4 Sinbióticos 

Los sinbióticos son combinaciones de probióticos y prebióticos diseñadas para mejorar 

la salud del huésped a través de la modulación de la MI. Esta combinación busca 

potenciar el efecto beneficioso que ambos componentes podrían tener por separado, 

logrando una mayor eficacia terapéutica (Alagiakrishnan et al., 2024; Swanson et al., 

2020). Es importante mencionar que de acuerdo con la declaración de consenso 

publicada en 2020 por la Asociación Científica Internacional para Probióticos y 

Prebióticos, el término correcto de la combinación de probióticos y prebióticos es 

sinbiótico traducido del inglés synbiotic que a su vez se compone del prefijo ‘syn’ el 

cual significa ‘junto a’, además del sufijo ‘biotic’ relativo a la vida y mismo que se utiliza 

en sus componentes, siendo el término ‘simbiótico’ incorrecto en este contexto 

(Swanson et al., 2020). 

1.8.2.5 Prebióticos 
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Los prebióticos, por su parte, como se ha venido mencionando, son sustancias que 

poseen cualidades de cambiar la composición y la actividad de la MI de manera 

beneficiosa. La alimentación por sí misma incluye moléculas que se consideran 

prebióticos tales como los hidratos de carbono no digeribles por el hospedero y los 

polifenoles, los cuales al ser hidrolizados producen compuestos aprovechables por las 

bacterias de la microbiota. Aunque los prebióticos más conocidos en la actualidad los 

pertenecientes al grupo de los hidratos de carbono, otras sustancias también pueden 

considerarse prebióticos por los efectos benéficos que producen siendo estos lípidos, 

antioxidantes y, a espera de una actualización en la definición de prebiótico, también 

los minerales (Ballesteros Pomar, 2018; Belizário & Faintuch, 2018). 

1.8.2.5.1 Geofagia 

Si bien la clasificación de compuestos de origen mineral dentro de los prebióticos no 

ha sido contemplada en la actualidad, estas sustancias son ampliamente utilizadas 

para otros fines, el consumo de minerales los cuales en su gran mayoría se obtienen 

del suelo, práctica conocida como geofagia, se justifica por distintas razones, ya sean 

de carácter nutricional, psicológico, cultural y médico o terapéutico, entre las 

principales se incluyen el aporte de micro y macronutrientes que pueden estar 

ausentes en la dieta, así como la capacidad de ciertos minerales para neutralizar 

compuestos y reducir su toxicidad, contribuyendo de igual manera a prevenir daños 

gastrointestinales al interactuar con sustancias nocivas o mediante el recubrimiento 

del tracto gastrointestinal, lo que limita interacciones químicas y la aparición de 

infecciones, asimismo, actuando como antiácidos por el contenido de óxidos de 

aluminio o magnesio en algunos casos, además, se ha observado que esofagitis, 

colitis, diarreas y ciertos microorganismos tales como parásitos intestinales se han 

tratado mediante la ingestión de ciertas arcillas (Birke & Pascacio-Villafán, 2022; 

Bonglaisin et al., 2022). 

A pesar de las beneficios previamente descritos se ha demostrado que algunos 

compuestos ingeridos poseen efectos contrarios a los establecidos, el consumo de 

algunas arcillas como el caolín evita la absorción de ciertos minerales tales como el 
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hierro mediante la absorción o asimilación de este, además, existen riesgos altos por 

el consumo de tierra o compuestos del suelo ya que pueden encontrarse contaminados 

con desechos animales o humanos e incluso hongos, parásitos o bacterias tal es el 

caso de Clostridium tetani, la cual es muy común en suelos y puede representar un 

riesgo adicional, asimismo, ciertos compuestos pueden provocar daños en los dientes, 

desarrollar alergias, causar intoxicaciones o producir obstrucción intestinal. Aunque la 

geofagia puede ofrecer ciertos beneficios nutricionales y terapéuticos, también 

conlleva riesgos significativos para la salud si no se evalúan cuidadosamente los 

minerales y compuestos que se consumen, por lo tanto, es importante comprender la 

composición de los minerales presentes y el mecanismo de acción de estos para evitar 

efectos adversos y garantizar la seguridad y la efectividad de esta práctica. Entre los 

minerales cuyo consumo se ha venido popularizando se encuentran las zeolitas, cuyo 

estudio ha cobrado interés por sus propiedades y potenciales aplicaciones en salud 

(Birke & Pascacio-Villafán, 2022; Bonglaisin et al., 2022; Maisanaba et al., 2015). 

1.9 Zeolitas 

Las zeolitas representan un grupo particular de minerales microporosos de origen 

natural o sintético, se trata de minerales de color blanco que se presentan en forma de 

roca ligera o de polvo fino, estos minerales están compuestos principalmente por 

aluminosilicatos con una estructura cristalina tridimensional, esta estructura de las 

zeolitas comprende un marco con átomos dispuestos en una forma geométrica 

tetraédrica de metales unidos por enlaces iónicos, consiste principalmente en 

aluminosilicatos tales como SiO4 y AlO4 en los cuales el metal se encuentra unido por 

átomos de oxígeno compartidos, es importante mencionar que las zeolitas pueden ser 

producidas por materiales naturales o por procesos sintéticos, además, la obtención 

de estas por medios de extracción son considerados procesos que no afectan el medio 

ambiente y su síntesis artificial se puede realizar utilizando desechos de diferentes 

sectores industriales (Mastinu et al., 2019).  

Existen distintas aplicaciones donde las zeolitas participan, por ejemplo, aplicaciones 

industriales, como catalizadores en reacciones, en el tratamiento de aguas residuales, 
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residuos nucleares, agricultura y construcción, no obstante, dada su estructura única 

y las ventajas fisicoquímicas sobre otros nanomateriales con diferente tamaño de poro, 

una menor o nula citotoxicidad, mayor capacidad de carga e intercambio catiónico, así 

como una mejor especificidad y eficacia en el entorno fisiológico ya que las partículas 

de zeolita son reconocidas por su biocompatibilidad y fácil eliminación, estas 

propiedades han permitido que más recientemente sean aprovechadas como un 

suplemento alimenticio en la ganadería o incluso para aplicaciones biomédicas, siendo 

utilizadas como agentes antidiarreicos, antioxidantes, neutralizantes, adyuvantes 

antitumorales, agentes antibacterianos y antivíricos, así como un inmunomodulador en 

el tracto gastrointestinal (Derakhshankhah et al., 2020; Mastinu et al., 2019). 

1.9.1 Yacimientos de zeolitas en México 

Las zonas de obtención de zeolitas en el mundo se encuentran distribuidas en áreas 

montañosas o con previa actividad volcánica, encontrándose México entre los países 

con mayor extracción, ya que desde los años setenta fueron descubiertas las primeras 

manifestaciones de zeolitas en Oaxaca y posteriormente en otros estados entre lo que 

destacan Sonora, Puebla y en el bajío mexicano en los estados de Guanajuato y San 

Luis Potosí, ubicados en la zona centro-norte en la altiplanicie mexicana y los cuales 

se caracterizan por albergar grandes yacimientos de zeolitas naturales a lo largo de su 

territorio, en Guanajuato uno de los grandes yacimientos se encuentra en el municipio 

de San Francisco del Rincón y específicamente en SLP en las cercanías de capital de 

estado es posible encontrar reservas de zeolitas en las inmediaciones del poblado 

conocido como Escalerillas en donde se encuentran los yacimientos de la Ladera 

Blanca, La Cañada y La Cuevona, los cuales son extraídos de forma tradicional y/o 

temporera para distintos fines (Novo & Costafreda, 2018). 

1.9.2 Zeolita Clinoptilolita 

Dentro de las distintas zeolitas, se puede destacar a la Zeolita Clinoptilolita (ZC) por 

sus aplicaciones médicas in vitro e in vivo, diversos estudios realizados en los últimos 

años la muestran como un mineral con potenciales aplicaciones en beneficio de la 
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salud humana. Un gran número de efectos positivos documentados de ZC se 

atribuyeron a las propiedades básicas de su composición, la mayoría de sus efectos 

clínicos positivos se han atribuido a su capacidad de intercambio catiónico (CIC) y a 

su posible capacidad de adsorción. Una propiedad aprovechada es su capacidad de 

neutralización, eliminación de partículas nocivas del organismo, entre las que se 

encuentran el exceso de amoníaco y nitratos, así como la presencia de distintos tipos 

de toxinas. La ZC en el intestino se une a los compuestos por medio de enlaces a 

través de una interacción con un grupo -OH, una interacción dipolo–dipolo o un enlace 

iónico, además, la ZC posee la ventaja de no ser absorbida por lo que puede 

excretarse en las heces sin alterar el funcionamiento peristáltico, siendo así, esta 

capacidad la que le confiere el potencial terapéutico en diversos procesos fisiológicos 

(Kraljević Pavelić et al., 2018). 

1.9.2.1 Capacidad antioxidante 

En organismos aerobios, la producción de especies reactivas de oxígeno (ROS), 

incluidos peróxidos, superóxidos, radicales hidroxilo y oxígeno molecular, ocurre 

continuamente, una producción controlada de ROS es realmente esencial para la 

homeostasis del cuerpo, sin embargo, cuando la producción de ROS excede la 

capacidad antioxidante, generalmente ocurre el proceso conocido como estrés 

oxidativo, que conduce a daños orgánicos incluso a nivel del ADN, los mecanismos 

antioxidantes se encuentran relacionados con los efectos neutralizantes generales que 

ocurren en el intestino mencionados previamente, a la liberación de cationes 

importantes durante el proceso de intercambio de iones entre los que se encuentran 

Ca, Mn, Zn y Mg, además de que favorece el aumento de enzimas como la super oxido 

dismutasa que estarán disponibles para el organismo con sus mecanismos 

antioxidantes (Mastinu et al., 2019). 

1.9.2.2 Efectos sobre la función gastrointestinal 

Algunas zeolitas naturales dentro de las que se encuentra la ZC se han descrito como 

antidiarreicos efectivos, ya sea por su actividad contra bacterias patógenas así como 
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a su interacción con el tracto gastrointestinal, donde las células enterocíticas 

captadoras de antígenos (Células M) participan nuevamente exponiendo las partículas 

de las zeolitas a células inmunológicas que residen en las placas de Peyer, 

estimulando la producción de IgA y péptidos antimicrobianos en la mucosa abarcando 

una barrera física y química que impide que microorganismos patógenos entren en 

contacto directo con la membrana del lumen intestinal, y desde este punto de vista, 

mejorando los síntomas de diarrea indirectamente, sin embargo, esta terapia solo sería 

efectiva en diarreas de origen infeccioso (Derakhshankhah et al., 2020).  

1.9.2.3 Inmunomodulación 

Los efectos inmunomoduladores de la ZC se deben a las interacciones de sus 

partículas en el intestino con las células M, estas células se encuentran en las placas 

de Peyer, un tejido linfoide rico que se comunica con las células epiteliales intestinales 

y la microbiota del intestino mediante diversos procesos de inmunomodulación, así 

como con otras partes del tracto gastrointestinal, estas células inician respuestas de 

inmunidad de la mucosa en la membrana apical y permiten el transporte de 

microorganismos y partículas a través de la capa celular epitelial desde el intestino 

lumen a la lámina propria donde se producen interacciones con las células de sistema 

inmune. Las células M pueden absorber nanopartículas de ZC por medio de la 

macropinocitosis, las cuales actúan localmente sobre el tejido sin ingresar al torrente 

sanguíneo, mecanismo similar al efectuado por algunas cepas probióticas tales como 

Lactobacillus o Bifidobacterium las cuales se adhieren a la mucosa intestinal y 

estimulan las placas de Peyer y en consecuencia a las células plasmáticas productoras 

de IgA (Mastinu et al., 2019; Round & Mazmanian, 2009). 

Este efecto inmunomodulador de la ZC también se conoce como respuesta de 

superantígeno de silicato, con un potente efecto inmunoestimulador no específico en 

grandes fracciones de linfocitos T, esto ocurre tras la interacción simultánea del 

superantígeno con las moléculas MHC clase II y los receptores T CD4+, produciendo 

una activación clonal de linfocitos T heterogéneos que producen diferentes citocinas 

masivamente, esto linfocitos activados por superantígeno provocan la respuesta 
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inmune celular y también la respuesta inmune humoral produciendo así los efectos 

inmunomoduladores, no obstante, no se puede descartar algún otro efecto aún no 

reconocido sobre el sistema inmune en el que participe la ZC ocasionado por una 

interacción directa con la MI (Kraljević Pavelić et al., 2018; Mastinu et al., 2019). 

1.9.2.4 Modificador de la microbiota intestinal 

La ZC ha sido propuesta como un potencial modificador de la MI, debido a sus 

propiedades fisicoquímicas únicas como su capacidad de intercambio catiónico (CIC), 

el cual podría favorecer un entorno intestinal más estable, contribuyendo a la presencia 

de una MI más diversa. Se ha descrito que el uso de ZC puede influir en la abundancia 

relativa de ciertos grupos bacterianos, promoviendo el crecimiento de géneros 

benéficos asociados a funciones protectoras, y al mismo tiempo, puede reducir la 

presencia de bacterias potencialmente patógenas, muchas de ellas vinculadas a 

procesos inflamatorios o a estados de disbiosis intestinal. Aunque el mecanismo por el 

cual la ZC actúa sobre la microbiota no se ha definido con exactitud, se propone que 

su efecto puede derivar de la captación de compuestos utilizados por algunos 

metabolitos como sustratos, tales como el amonio, en el lumen intestinal, además, su 

naturaleza no absorbible permite que actúe de forma localizada, sin interferir con 

procesos sistémicos (Kraljević Pavelić et al., 2018; Mastinu et al., 2019). 

El análisis de la MI representa un gran desafío que requiere distintos enfoques. Debido 

a la gran diversidad y variabilidad que caracteriza a las comunidades microbianas, su 

evaluación no puede limitarse únicamente a análisis de abundancias relativas, a una 

sola métrica, o a un solo nivel de observación, por el contrario, es muy necesario 

considerar diferentes dimensiones ecológicas y predictivas que, en conjunto, permitan 

una comprensión más profunda de los efectos que una intervención específica como 

la de este estudio con ZC puede ejercer sobre ella, buscando mostrar los cambios 

estructurales que ocurren en respuesta a la dieta y la suplementación con ZC, así 

como sus posibles implicaciones fisiológicas y metabólicas (Cassol et al., 2025b; Gloor 

et al., 2017; S. Y. Yang et al., 2025). 
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2. Antecedentes 

Las zeolitas como potenciales moduladores de la MI ya han sido estudiadas en 

distintos biomodelos y con diferentes diseños experimentales, se han observado 

cambios en la diversidad, así como de la abundancia de microorganismos en la MI 

utilizando este mineral como suplemento en la alimentación. Sabbioni y colaboradores 

en el año 2016 evaluaron la suplementación con Zeolita Chabasita en perros de caza 

Setter Ingleses con un enfoque hacia la abundancia relativa de la MI, se utilizó una 

dosis de 5 gramos al día durante 28 días donde posteriormente los resultados 

mostraron en el grupo tratado con esta zeolita un aumento en la abundancia de 

géneros bacterianos específicos destacando Lactobacillus y Bifidobacterium, los 

cuales se caracterizan por las propiedades benéficas, asimismo, se observó 

disminución de algunos géneros pertenecientes a la familia Enterobacteriaceae tales 

como Escherichia, Klebsiella y Hafnia, las cuales se consideran potenciales 

patobiontes y bacterias causantes de padecimientos, destacando principalmente 

Escherichia, además, cabe mencionar que la suplementación con zeolita no produjo 

efectos colaterales en la salud de los perros y no hubo presencia de diarreas en el 

tratamiento. Ese mismo grupo de colaboradores publicaron nuevamente los resultados 

de su investigación con un enfoque hacia la taxonomía con los resultados ya descritos, 

así como al daño oxidativo causado por el estrés físico de los perros y el efecto de la 

suplementación de esta zeolita en los niveles de óxido nítrico (NO), enzima superóxido 

dismutasa (SOD) y las sustancias reactivas del ácido tiobarbitúrico (TBARS) las cuales 

se forman en el proceso de peroxidación lipídica, tal es el caso del malondialdehído 

(MDA) como un marcador de estrés oxidativo en las células, los resultados no 

presentan diferencias estadísticamente significativas en los niveles de NO y SOD, sin 

embargo, sí mostraron una reducción significativa de aproximadamente 40% en los 

TBARS en el grupo tratado con Zeolita en comparación con el grupo control, lo que 

sugiere los posibles efectos de este mineral contra la peroxidación lipídica por el 

aumento de las especies reactivas de oxígeno (Sabbioni et al., 2016; Superchi et al., 

2017). 
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Similar a lo anterior descrito, un estudio realizado por Omidi y colaboradores en el año 

2017, mostró los efectos de la suplementación de ZC natural de tamaño nanométrico 

(NZC) en combinación con Nigella Sativa (NS) en un modelo de hiperglucemia en ratas 

Wistar sometidas a una dieta alta en grasa y una administración única de 

estreptozotocina de 35 mg/kg de peso corporal en un modelo experimental dividido en 

grupos tratados únicamente con NZC, NS o una combinación de ambos, para evaluar 

los efectos de la suplementación contra del estrés oxidativo, los resultados mostraron 

una disminución mayor de malondialdehído (MDA) en el grupo de NZC y aumento de 

la enzima glutatión peroxidasa (GPX) tanto en el grupo NS como NZC, no obstante, se 

observó que la enzima super óxido dismutasa (SOD) se encuentra disminuida en el 

grupo combinado NS + NZC en comparación con los grupo no combinados, mostrando 

mejores resultados utilizando únicamente ZC de tamaño nanométrico contra el estrés 

oxidativo y la peroxidación lipídica (Omidi et al., 2017). 

Otro estudio que de igual manera destaca la acción moduladora de las zeolitas en la 

MI fue el realizado por Prasai y colaboradores en el año 2017, este análisis se realizó 

en un biomodelo que consistía en gallinas de corral productoras de huevos, durante 

un periodo de 23 semanas se les complementó la alimentación con una zeolita natural, 

de la cual no se especifica la variedad, divididas en distintos grupos de acuerdo con 

las dosis establecidas siendo 1, 2 y 4% del total de alimento, los resultados obtenidos 

muestran cómo la utilización de zeolita no perturba la microbiota autóctona, 

únicamente se encontraron afectados ciertos géneros y especies pertenecientes al filo 

de las Proteobacterias donde se encuentra la familia Enterobacteriaceae en la cual, 

como ya se mencionó anteriormente, destacan géneros como Escherichia, Klebsiella, 

así como  Enterobacter, Proteus, Shigella, Serratia y Citrobacter, las cuales son 

consideradas potenciales bacterias patógenas, además de que en este estudio se 

observó mayor abundancia en los filos de Actinobacterias y Firmicutes, donde se 

clasifican los géneros Bifidobacterium y Lactobacillus respectivamente (Prasai et al., 

2017). 
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La utilización de ZC ya ha presentado resultados que sugieren efectos beneficiosos en 

el organismo, Hossein-Nia y colaboradores en el año 2018 utilizaron Zeolita (ZC) y 

nano-Zeolita (NZC), ambas Clinoptilolitas al 1%, en un modelo murino de inducción de 

hiperglucemia por medio de la utilización de estreptozotocina (STZ) como 

desencadenante de daño al páncreas para valorar los efectos producidos en el perfil 

de lípidos, el peso y la ingesta de alimentos de las ratas durante 28 días, destacando 

en sus resultados al finalizar el experimento que las ratas tratadas con STZ 

disminuyeron de forma significativa su peso corporal y consumían mayor cantidad de 

alimento, sin embargo, en los grupos de hiperglucemia tratados con ZC Y NZC se 

previno esta disminución de peso, los autores sugieren que debido a que la duración 

del experimento fue únicamente de 28 días no se presentaron más cambios o 

alteraciones en las ratas, no obstante, se puede apreciar cómo la utilización de ZC sí 

presentó un cambio en el metabolismo de las ratas (Hossein-Nia et al., 2018). 

El consumo de zeolitas no se considera peligroso siempre y cuando no se excedan las 

dosis recomendadas. Kubo y Kawai en 2020, analizaron en un modelo de ratones los 

efectos producidos por dosis de una zeolita natural de 0.1, 1 y 10% vía oral 

considerando esta última como una dosis alta, en un periodo de 18 semanas, sin 

embargo, en las pruebas de toxicidad no se observaron anormalidades a ninguna dosis 

e incluso a los ratones tratados con la dosis de zeolita al 10% los parámetros 

bioquímicos medidos los cuales consistieron en glucosa en ayuno, hemoglobina 

glicada, pruebas de funcionamiento hepático, perfil de lípidos entre otras, se 

observaron disminuidos en su gran mayoría a partir de la semana 16 con relación a 

los otros grupos del experimento realizado comprobando que la ingesta de zeolita en 

dosis de hasta el 10% no produce efectos nocivos y de igual forma que en los estudios 

ya mencionados, presenta efectos benéficos en el organismo (Kubo & Kawai, 2021). 

Estudios que involucren la utilización de ratas y la medición de la composición 

taxonómica de la MI son escasos y los que se encuentran documentados utilizan 

modelos experimentales específicos para evaluar alguna enfermedad mediante alguna 

técnica de inducción de daño. Lyu y colaboradores en el año 2021 evaluaron la 
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utilización de una mezcla de zeolita al 0.8% con concha de ostra incinerada a alta 

temperatura la cual se encontraba incorporada a la dieta, en un modelo de colitis 

inducida con dextrano sulfato de sodio (DSS) al 1.5% en modelos murinos y cuyos 

resultados mostraron que los grupos tratados con esta mezcla de zeolita presentaron 

una mejora en la composición de la MI observando principalmente una disminución en 

la abundancia de enterobacterias con relación al grupo tratado con DSS el cual es una 

familia que comprende familias de bacterias potencialmente patógenas, también los 

autores la consideraron un marcador de inflamación indirecto, además de mostrar una 

abundancia menor de otros géneros bacterianos relacionados a colitis y otros 

trastornos inflamatorios, sin embargo, cabe mencionar que en este estudio los autores 

no describen de qué tipo de zeolita se trata y no especifican si es de la variedad 

Clinoptilolita o de otro tipo, no obstante, se aprecia cómo la suplementación con zeolita 

presenta resultados alentadores lo que abre el camino a futuras investigaciones donde 

se evalúe la composición de la MI en ratas tratadas con alguna variedad de zeolita tal 

como la Clinoptilolita (Lyu et al., 2021). 
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3. Justificación 

El uso de suplementos alimenticios como coadyuvantes de una dieta es una práctica 

que se ha venido popularizando y actualmente se considera un hábito común en la 

población, sin embargo, la utilización de muchos de estos productos no posee un 

fundamento científico que sustente su seguridad en su consumo. La utilización de ZC 

en estudios realizados (mencionados previamente) ha mostrado resultados favorables 

en su utilización como suplemento en diversos biomodelos experimentales con 

posibles propiedades desintoxicantes, antioxidantes y la capacidad para inducir 

cambios en la MI, sin embargo, esto no es suficiente y es necesaria la realización de 

más estudios donde se evalúen sus propiedades, generando más conocimientos sobre 

los efectos de su utilización y sentando las bases para futuros estudios en humanos, 

además de generar conciencia sobre el uso de este suplemento alimenticio ya 

comercializado. 

Este proyecto busca un beneficio para la sociedad de acuerdo con lo establecido por 

la Organización de las Naciones Unidas, ya que en 2015 se adoptaron un conjunto de 

objetivos globales enfocados en el mejoramiento de las condiciones de vida de la 

población que deben alcanzarse al año 2030, conocidos como objetivos de desarrollo 

sostenible. Dentro de estos destaca el objetivo “Salud y bienestar” el cual se 

comprende de estrategias para garantizar una vida sana y promover el bienestar 

general de la población, la utilización de ZC como suplemento alimenticio tiene como 

principal objetivo el contribuir en el mejoramiento de la salud y la calidad de vida, 

cumpliendo así como lo propuesto en este apartado, cabe resaltar que, la utilización 

de esta variedad de zeolita viene acompañada de procesos de extracción sustentable 

y un bajo impacto en el medio ambiente al someterse únicamente a procesos de 

pulverización y no considerarse su desecho un contaminante del agua o el suelo, 

contribuyendo de igual forma a los objetivos enfocados en una producción y consumo 

responsables, a procedimientos de acción por el clima y al mantenimiento de la vida 

submarina. 
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Asimismo, la relevancia de este proyecto se refuerza por la amplia disponibilidad de 

ZC en México, país que se encuentra entre los principales productores a nivel mundial. 

Desde la década de 1970, se documentaron los primeros yacimientos en Oaxaca, 

seguidos de hallazgos en Sonora, Puebla y, de manera destacada, en el Bajío 

mexicano, particularmente en Guanajuato y San Luis Potosí. Esta localización no solo 

asegura el abasto de la ZC para futuras aplicaciones industriales o agrícolas, sino que 

también contribuye al desarrollo de proyectos orientados a la salud y el bienestar, como 

el presente estudio. 
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4. Hipótesis 

La suplementación con Zeolita Clinoptilolita al 2 % en dieta estándar y dieta alta en 

grasa modifica la composición taxonómica de la microbiota intestinal y los marcadores 

séricos de riesgo cardiometabólico en ratas macho Wistar después de 28 días de 

exposición. 



33 
 

5. Objetivos 

 

Objetivo general 

Evaluar el efecto de la suplementación con Zeolita Clinoptilolita al 2 % en dieta 

estándar y dieta alta en grasa sobre la composición taxonómica de la microbiota 

intestinal y los marcadores séricos de riesgo cardiometabólico en ratas macho Wistar. 

 

Objetivos específicos 

1. Determinar el efecto sobre la composición taxonómica de la microbiota intestinal 

en heces de ratas macho Wistar a través del análisis de las regiones V3-V4 del 

gen 16S ARNr, tras la suplementación con Zeolita Clinoptilolita al 2 % en dieta 

estándar y dieta alta en grasa posterior a 28 días de exposición. 

 

2. Comparar los niveles séricos de glucosa, hemoglobina glicada, triglicéridos, 

colesterol total y HDL-colesterol en ratas macho Wistar, tras la suplementación 

con Zeolita Clinoptilolita al 2 % en dieta estándar y dieta alta en grasa después 

de 28 días de exposición. 

 

3. Relacionar los niveles séricos glucosa, hemoglobina glicada, triglicéridos, 

colesterol total y HDL-colesterol con la composición taxonómica de la microbiota 

intestinal en ratas macho Wistar, tras la suplementación con Zeolita Clinoptilolita 

al 2 % en dieta estándar y dieta alta en grasa transcurridos 28 días de 

exposición. 
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