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Los seres humanos se clasifican en tres grandes grupos segun su tipo de
flora intestinal

La revista Nature publica una destacada investigacion que ha contado con la participacion de
dos centros espanioles, el Barcelona Supercomputing Center (BSC) y el Vall d’Hebron Institut de
Recerca (VHIR)

Barcelona, 21 de abril de 2011.- El estudio prueba la existencia de tres grupos de poblaciones
bacterianas que clasifican a la poblacion mundial segun tres tipos de flora intestinal (microbioma
humano), algo parecido a lo que sucede con los grupos sanguineos. Esta clasificacién a nivel
mundial permite a los investigadores acotar el nUmero de variables que pueden estar implicadas
en enfermedades, acercando mas la correlacién entre el estado de la flora intestinal y el estado
de salud de la persona. Este trabajo forma parte del proyecto europeo MetaHIT, en el que
participan 13 entidades europeas, entre ellas el Vall d’"Hebron Institut de Recerca (VHIR,) y en el
cual ha colaborado el Barcelona Supercomputing Center (BSC-CNS).

Gracias al uso de técnicas de ultima generacién se han secuenciado los genomas de la flora
intestinal de individuos de Espafia, Dinamarca, Francia, Italia, Japén y Estados Unidos. El grupo de
Gendmica Computacional del BSC-CNS, liderado por el investigador ICREA David Torrents, ha
llevado a cabo la comparacion de millones de secuencias de ADN provenientes de estas muestras
con bases de datos de proteinas conocidas. El objetivo era extraer informacion del tipo de genes
que dan funcién al microbioma humano y asi permitir su clasificacion. Segin David Torrents “el
analisis de los datos generados (mdas de un Terabyte de informacidn) requiere de un tratamiento
computacional exhaustivo con el fin de averiguar qué genomas y, por lo tanto, qué grupos de
especies y en qué proporciones se pueden encontrar en nuestro intestino. La capacidad
computacional necesaria para digerir estos datos estd al alcance de unos pocos centros
europeos, como el Barcelona Supercomputing Center”.

Los investigadores esperaban hallar diferencias en el microbioma segln razas, nacionalidades,
entorno o tipo de dieta. En cambio, de manera sorprendente, estos resultados han agrupado a
los humanos —independientemente de su procedencia- en tres grandes grupos segun la bacteria
dominante y sera esta bacteria la que determinard qué otras especies conviviran con ella y, por
tanto, qué otras especies conformardn el microbioma de un individuo. Torrents asegura que
“este estudio abre las puertas a la respuesta de muchas otras cuestiones cientificas, tanto en el
ambito de la investigacion basica como en la parte mas clinica, ya que en un futuro seremos
capaces de determinar, diagnosticar y, probablemente, tratar enfermedades relacionadas con el
tracto intestinal mediante la determinacion del microbioma a través de la secuenciacién de su
metagenoma”. En la misma linea se manifiesta el Dr. Francisco Guarner, responsable del
proyecto MetaHit en Espafa y coordinador del grupo de investigacién en fisiologia vy
fisiopatologia digestiva del VHIR, quien afirma que “se trata de informacién crucial en el
momento de plantear la posibilidad de trasplantes de esta flora intestinal”. También podria dar
pie a otras investigaciones que revelaran las diferentes respuestas de estos tres grupos a la
ingesta de dietas y farmacos.
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