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La composición de la MI en poblaciones chilenas especificas refleja una transición desde el predominio de Bacteroidetes en regiones menos urbanizadas hacia el predominio de 
Firmicutes en áreas más urbanizadas, así como una complejidad mayor influenciada posiblemente por el desarrollo comunitario y factores ambientales de cada localidad.

Estudios previos muestran diferencias taxonómicas importantes en la composición de la
microbiota intestinal entre poblaciones que residen en el mismo país, generando
incongruencias respecto a la microbiota intestinal de referencia para sujetos sanos. Sobre
todo en Latinoamérica, donde los informes son particularmente limitados. En Chile, un
país con una heterogeneidad climática y social importante, estas divergencias no se
conocen del todo. Frente a esto el objetivo del presente trabajo fue describir la
composición de la microbiota intestinal de la población residente de zonas extremas de
Chile, con el fin de contrastar con lo reportado para población habitante en la Región
Metropolitana del país.
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Figura 1.
Composición de MI según
localidad a nivel (I) Phyla,
(II) Clase y (III) Familia
bacteriana. Esquemas
contienen resultados
globales (a), así como por
Calama (b), Santiago (c) y
Porvenir (d).
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Figura 2.
Abundancia relativa de
géneros bacterianos
claves en la composición
de MI. Se resaltan los
resultados de las ciudades
extremas involucradas en
el presente estudio.
Análisis estadístico se
calculó en función del
valor de RM
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Figura 3.
Redes de co-ocurrencia calculadas para Santiago (a), Calama (b) y
Porvenir (c). Se indican las redes estadísticamente significativas, tanto
positivas (verdes) como negativas (rojas)
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