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Resumen 

La creciente demanda de alimentos seguros, funcionales 

y de alta calidad ha impulsado la aplicación de 

herramientas metagenómicas en los campos de la 

microbiología y la química alimentaria. Este artículo 

analizó sus aplicaciones en alimentos fermentados, con 

énfasis en su utilidad para caracterizar comunidades 

microbianas y su relación con los cambios químicos, 

sensoriales y funcionales, a fin de evaluar su impacto en 

la calidad, la inocuidad alimentaria y el desarrollo de 

nuevos productos. La metodología comprendió una 

revisión temática de estudios publicados entre 2015 y 

2025, que abordaron técnicas metagenómicas, diversidad 

microbiana en alimentos fermentados, compuestos 

bioactivos y aplicaciones emergentes. Los resultados 

mostraron que la metagenómica facilita la detección de 

microorganismos, la predicción de vías metabólicas y la 

identificación de genes relacionados con deterioro, 
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patogenicidad y metabolitos funcionales. Sus aplicaciones incluyen la evaluación del riesgo microbiológico, la 

optimización de fermentaciones y el diseño de cultivos iniciadores o probióticos. No obstante, persisten 

limitaciones asociadas al costo, la infraestructura, la complejidad bioinformática y la escasa representación 

microbiana en bases de datos. Se proponen enfoques integrativos con química analítica y ciencias ómicas para 

superarlas. En conjunto, la metagenómica se perfila como una herramienta poderosa para innovar en el diseño, 

la inocuidad y la funcionalidad de alimentos fermentados. 

Palabras claves: Fermentación, inocuidad alimentaria, metabolitos, metagenómica, microbiota. 

 

Abstract 

The demand for safe, functional, and high-quality foods has promoted the use of metagenomic tools in 

microbiology and food chemistry. This article analyzed their applications in fermented foods, emphasizing 

their usefulness in characterizing microbial communities and their relationship with chemical, sensory, and 

functional changes, in order to assess their impact on quality, food safety, and the development of new 

products. The methodology involved a thematic review of studies published between 2015 and 2025, 

addressing metagenomic techniques, microbial diversity in fermented foods, bioactive compounds, and 

emerging applications. The results showed that metagenomics facilitates the detection of microorganisms, the 

prediction of metabolic pathways, and the identification of genes related to spoilage, pathogenicity, and 

functional metabolites. Its applications include microbiological risk assessment, fermentation process 

optimization, and the design of starter cultures or probiotic formulations. However, limitations remain 

regarding cost, infrastructure, bioinformatic complexity, and the underrepresentation of food-specific 

microorganisms in reference databases. Integrative approaches combining metagenomics with analytical 

chemistry and other omics sciences are proposed to address these challenges. Overall, metagenomics emerges 

as a powerful tool to drive innovation in the design, safety, and functionality of fermented foods. 

Keywords: Fermentation, food safety, metabolites, metagenomics, microbiota. 

 

 

1. INTRODUCCIÓN 

La metagenómica es un campo de estudio con 

enfoque interdisciplinar que permite analizar el 

material genético directamente a partir de 

muestras ambientales, sin necesidad de aislar ni 

cultivar los microorganismos presentes. Este 

enfoque ha ampliado las posibilidades de la 

microbiología al facilitar la identificación y 

caracterización de comunidades microbianas en 

su entorno natural, incluyendo especies que no 

pueden cultivarse en condiciones de laboratorio 

(Chiriac & Murariu, 2021; Parras-Moltó & 

Aguirre De Cárcer, 2020). La implementación 

de tecnologías de secuenciación masiva, en 

particular el enfoque metagenómico tipo 

shotgun, ha sido relevante para el desarrollo del 

campo, ya que permite realizar análisis 

taxonómicos, funcionales y reconstrucciones 

genómicas directamente a partir de muestras 

microbianas complejas (Lin & Liao, 2016; Miller 

et al., 2018; Yue et al., 2020). 

Este enfoque se ha aplicado en diversas 

disciplinas, entre ellas la microbiología y la 

química de alimentos. En estos contextos, la 

metagenómica permite caracterizar las 

comunidades microbianas que habitan las 

matrices alimentarias, evaluar su composición, 

funcionalidad metabólica y potencial patógeno, 

y vincular estos aspectos con la calidad química, 

sensorial y nutricional de los productos 

alimenticios (Beck et al., 2024; Yasir et al., 2023). 

También se ha aplicado en el estudio de 

alimentos fermentados, donde los perfiles 
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microbianos influyen directamente en el 

desarrollo de compuestos aromáticos, 

metabolitos bioactivos y atributos sensoriales 

deseables (Srinivas et al., 2022; Wikandari et al., 

2021). 

Además, esta tecnología ha demostrado ser útil 

en la vigilancia de la inocuidad alimentaria. 

Entre sus aplicaciones destacan la detección de 

genes asociados con resistencia a antibióticos 

(resistoma), la identificación de 

microorganismos patógenos en alimentos listos 

para consumo y el rastreo de contaminaciones a 

lo largo de las cadenas productivas (Bloomfield 

et al., 2025; Eckstrom & Barlow, 2019; Wang 

et al., 2025). En el estudio del deterioro 

alimentario, la metagenómica ha permitido 

describir con mayor precisión los cambios en las 

comunidades microbianas que conducen a la 

pérdida de calidad o inocuidad (Das et al., 2023; 

Huang et al., 2017). 

La fermentación es otro proceso donde la 

metagenómica ha generado aportes 

significativos. El análisis de consorcios 

microbianos en fermentaciones tradicionales ha 

permitido identificar microorganismos 

predominantes y caracterizar funciones 

metabólicas asociadas a la estabilidad del 

producto, el desarrollo del sabor, la textura y 

ciertos efectos funcionales (Gautam et al., 2024; 

Phiri et al., 2019; Zabat et al., 2018). Estos 

conocimientos han facilitado el desarrollo de 

cultivos iniciadores dirigidos y el diseño de 

alimentos con propiedades tecnológicas o 

nutricionales específicas. 

A partir de lo anterior, este trabajo tuvo como 

objetivo analizar, mediante una revisión de 

literatura científica publicada entre 2015 y 2025, 

las aplicaciones de la metagenómica en el 

estudio de alimentos fermentados, 

considerando su contribución al conocimiento 

de las comunidades microbianas y su relación 

con los cambios químicos, sensoriales y 

funcionales del alimento, con el propósito de 

identificar sus alcances en calidad, inocuidad 

alimentaria y desarrollo de alimentos 

funcionales. 

 

2. METAGENÓMICA APLICADA: 

FUNDAMENTOS, TÉCNICAS Y 

BENEFICIOS 

El estudio metagenómico de comunidades 

microbianas requiere una serie de etapas 

técnicas que condicionan la calidad de los datos 

obtenidos. Entre las más relevantes se 

encuentran la extracción de ADN, la 

amplificación por PCR, el uso de plataformas de 

secuenciación de nueva generación (NGS) y los 

métodos bioinformáticos de análisis. 

 

2.1. Extracción de ADN 

Con el fin de evitar sesgos y pérdidas de 

información es necesario obtener ADN 

metagenómico de alta calidad. Este proceso se 

ve dificultado por la diversidad estructural de 

las paredes celulares microbianas, lo que 

requiere protocolos robustos que garanticen la 

lisis eficiente en distintos tipos celulares. La 

aplicación de protocolos optimizados ha 

permitido mejorar la recuperación de ADN sin 

contaminación, condición necesaria para 

aplicaciones posteriores como la amplificación 

génica y la secuenciación (Hassan et al., 2018; 

Verma et al., 2017). 

 

2.2. Amplificación por PCR 

En estudios basados en genes marcadores, 

como el 16S rRNA, la PCR permite amplificar 
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regiones específicas para su posterior análisis 

taxonómico. La elección de las regiones 

variables del gen marcador, así como de los 

pares de cebadores utilizados, puede influir en 

los resultados del análisis, ya que diferentes 

combinaciones pueden alterar la composición 

microbiana detectada (Rintala et al., 2017). 

Además de su uso en taxonomía, la PCR sirve 

como control de calidad del ADN extraído, 

permitiendo validar la idoneidad de las 

muestras para análisis metagenómicos 

(Shamim et al., 2017). 

 

2.3. Plataformas de secuenciación 

Las NGS han transformado el estudio de 

microbiomas al permitir un análisis detallado y 

de alto rendimiento del material genético. Estas 

plataformas procesan grandes volúmenes de 

secuencias en paralelo, lo que reduce 

significativamente el tiempo y los costos del 

análisis. Comparaciones entre distintos 

sistemas han evidenciado variaciones en 

velocidad, precisión y profundidad de lectura, 

factores que influyen en la elección de la 

tecnología según los objetivos del estudio (Allali 

et al., 2017). También se ha subrayado la 

necesidad de aplicar controles in silico 

adecuados (como conjuntos de referencia y 

simulaciones negativas) para evaluar y calibrar 

los algoritmos de clasificación taxonómica, con 

el fin de reducir falsos positivos y garantizar 

una identificación más confiable (Tennant et al., 

2017). 

 

2.4. Análisis bioinformático 

El procesamiento e interpretación de los datos 

generados por secuenciación requieren 

herramientas bioinformáticas capaces de 

manejar grandes volúmenes de información. 

Existen pipelines especializados para análisis de 

datos de amplicones y metagenomas tipo 

shotgun. Algunos, como NG-Tax, han sido 

validados por su precisión en la asignación 

taxonómica para datos de 16S rRNA (Ramiro-

Garcia et al., 2018). Otros, enfocados en 

agrupamiento genómico (binning) y 

visualización, permiten explorar interacciones 

ecológicas entre miembros de la comunidad 

microbiana (Sedlar et al., 2017). 

La integración adecuada de estas técnicas, 

desde la extracción y secuenciación hasta el 

análisis computacional, binning y visualización 

es determinante para la calidad y utilidad de los 

resultados metagenómicos. La estandarización 

metodológica sigue siendo un objetivo en 

desarrollo, necesario para mejorar la 

reproducibilidad y aplicabilidad de los estudios 

en microbiología ambiental y de alimentos. 

 

3. QUÍMICA DE LOS ALIMENTOS Y SU 

RELACIÓN CON LA MICROBIOTA 

3.1.  Cambios químicos inducidos por 

microorganismos 

Durante el procesamiento y la fermentación de 

alimentos, los microorganismos transforman 

diversos sustratos en metabolitos que alteran la 

composición química del producto. Estas 

transformaciones generan compuestos con 

efectos sobre la estabilidad, el sabor y el valor 

nutricional. Entre los metabolitos más 

frecuentes se encuentran los ácidos orgánicos, 

los péptidos bioactivos y los compuestos 

volátiles. 

Los ácidos orgánicos, como el ácido láctico, 

reducen el pH del alimento, lo que inhibe el 

crecimiento de microorganismos de deterioro y 

prolonga su vida útil. Además, su presencia 



Aplicaciones de la metagenómica en el estudio de alimentos fermentados 

49 

 

Rev. Agrop. Sci. & Biotech. Vol. 05, No. 04, 2025. pp. 45-62. ISSN: 2788-6913 

intensifica notas de acidez que contribuyen al 

perfil sensorial del producto (Bourdichon et al., 

2021). Este tipo de transformación es común en 

fermentaciones de productos lácteos, vegetales 

o cárnicos. 

La hidrólisis de proteínas inducida por enzimas 

microbianas libera péptidos de bajo peso 

molecular con potencial bioactivo. Algunos de 

estos compuestos presentan propiedades 

antioxidantes o antihipertensivas, lo que añade 

un valor funcional a los alimentos fermentados 

(Bourdichon et al., 2021). La liberación de estos 

péptidos depende de la cepa microbiana y de las 

condiciones de fermentación. 

Durante el metabolismo microbiano también se 

generan compuestos volátiles como ésteres, 

alcoholes y aldehídos. Estos contribuyen al 

aroma del producto final y pueden llegar a 

determinar su aceptabilidad. Su formación está 

influenciada por el tipo de microorganismo, el 

sustrato y las condiciones del proceso (Hu et al., 

2022). La incorporación de cultivos iniciadores 

permite orientar la producción de estos 

metabolitos hacia perfiles deseados. Además, 

esta estrategia puede ser útil en esquemas de 

bioconservación como alternativa a los 

conservadores químicos (Rus‐Fernández & 

Fuentes, 2025). 

 

3.2. Metabolitos secundarios microbianos y 

calidad alimentaria 

Los metabolitos secundarios generados por la 

microbiota durante la fermentación cumplen 

funciones que van más allá del metabolismo 

primario, influyendo en la calidad, la vida útil y 

las propiedades sensoriales de los alimentos. 

Entre estos se encuentran bacteriocinas, 

exopolisacáridos (EPS) y compuestos 

aromáticos. 

Las bacteriocinas son péptidos antimicrobianos 

producidos por bacterias ácido lácticas (BAL) 

que inhiben microorganismos patógenos o 

alterantes. Se han aplicado de forma exitosa en 

carnes, lácteos y otros alimentos frescos, donde 

pueden sustituir conservadores sintéticos sin 

alterar las propiedades sensoriales (Efendi 

et al., 2024; Rasheed et al., 2021). 

Los EPS mejoran la textura, viscosidad y 

estabilidad de alimentos fermentados. Además, 

pueden actuar como agentes protectores frente 

a la deshidratación o como soportes para la 

liberación controlada de compuestos 

funcionales. Su producción ha sido asociada con 

mejoras en la aceptabilidad del producto 

(Akacha et al., 2023; Qiao et al., 2022). 

Los compuestos aromáticos derivados de la 

fermentación determinan el carácter sensorial 

del alimento. Su producción se asocia con la 

actividad metabólica de levaduras y bacterias 

bajo condiciones específicas. En fermentaciones 

tradicionales como la del Baijiu, la sucesión 

microbiana ha sido relacionada con perfiles 

aromáticos complejos (Ban et al., 2024; Miao 

et al., 2023). 

El uso conjunto de metabolitos microbianos con 

compuestos naturales como polifenoles ha sido 

propuesto como estrategia de conservación que 

respete las demandas del consumidor actual. 

Sin embargo, la variabilidad en la síntesis de 

estos metabolitos sugiere la necesidad de 

enfoques dirigidos para su control y 

optimización (Dutta et al., 2022; Yu et al., 2023). 

 

3.3. Influencia de la fermentación sobre la 

composición química 

La fermentación modifica la composición 

química de alimentos al transformar 
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macronutrientes y micronutrientes mediante la 

actividad metabólica de los microorganismos. 

Estos cambios afectan la funcionalidad 

tecnológica y nutricional de los productos. 

En el caso de las proteínas, la acción enzimática 

durante la fermentación incrementa su 

digestibilidad y libera péptidos bioactivos. Esta 

transformación puede mejorar la calidad 

proteica y conferir efectos fisiológicos positivos 

(Tamang et al., 2016). 

Respecto a los carbohidratos, la fermentación 

degrada polímeros complejos a azúcares más 

simples, lo que facilita la disponibilidad 

energética y estimula el crecimiento de 

microbiota beneficiosa. La producción de ácidos 

orgánicos como resultado de este metabolismo 

favorece la estabilidad y acidez del alimento 

(Fan et al., 2023; Raghuvanshi et al., 2019). 

En relación con los lípidos, se ha reportado que 

ciertas bacterias lácticas pueden modificar el 

perfil de ácidos grasos e incluso producir 

compuestos como el ácido linoleico conjugado 

(CLA), con potencial efecto bioactivo (Taylor 

et al., 2020). 

 

Figura 1. Interacción entre microbiota y compuestos químicos del alimento.  

La fermentación también puede incrementar el 

contenido vitamínico de los alimentos. Las 

vitaminas del complejo B, como tiamina, 

riboflavina y ácido fólico, suelen sintetizarse en 

concentraciones mayores durante el proceso, 

como se ha documentado en fermentaciones de 

cereales y bebidas tradicionales (Chileshe et al., 

2020; Tsafrakidou et al., 2020). 
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La Figura 1 muestra cómo las rutas metabólicas 

microbianas convergen en la formación de 

compuestos funcionales que influyen en las 

propiedades del alimento. Esta interacción 

depende del tipo de nutriente, la microbiota 

presente y las condiciones del entorno. 

Complementariamente, la Tabla 1 resume los 

compuestos modificados, los microorganismos 

involucrados y sus efectos en alimentos 

fermentados. 

La actividad metabólica microbiana transforma 

proteínas, carbohidratos, lípidos y precursores 

vitamínicos en metabolitos funcionales que 

afectan la estabilidad, el perfil sensorial y el 

valor nutricional del alimento.

 

Tabla 1. Cambios químicos inducidos por microorganismos y su relación con la calidad alimentaria 

Tipo de compuesto 

afectado 
Microorganismos implicados 

Cambios inducidos y efectos sobre 

el alimento 
Referencias 

Ácidos orgánicos 

BAL (e.g. Lactobacillus, 

Lactococcus, Leuconostoc), 

bacterias acéticas 

Disminución del pH, inhibición de 

patógenos, mejora de estabilidad y 

perfil sensorial 

(Bourdichon et al., 

2021) 

Péptidos bioactivos 
Bacterias proteolíticas lácticas 

y hongos filamentosos 

Liberación de péptidos con efectos 

antioxidantes, antihipertensivos, 

antimicrobianos y moduladores del 

sistema inmune 

(Bourdichon et al., 2021; 

Tamang et al., 2016) 

Compuestos volátiles 

Levaduras (Saccharomyces, 

Kluyveromyces, Candida) y 

bacterias fermentativas 

Producción de ésteres, alcoholes y 

aldehídos y CO₂ que determinan el 

aroma, sabor y textura en productos 

fermentados 

(Ban et al., 2024; Hu 

et al., 2022; Miao et al., 

2023) 

Bacteriocinas 
BAL (e.g. Lactobacillus, 

Pediococcus, Enterococcus) 

Inhibición de microorganismos 

alterantes, sustitución de 

conservadores sintéticos, mejora de 

la inocuidad alimentaria 

(Efendi et al., 2024; 

Rasheed et al., 2021) 

Exopolisacáridos (EPS) BAL y Bifidobacterium 

Mejora de textura, viscosidad, 

estabilidad y aceptabilidad 

sensorial, protección de probióticos 

(Akacha et al., 2023; 

Qiao et al., 2022) 

Carbohidratos 

Bacterias fermentativas 

(lácticas, Bifidobacterium, 

Bacteroides) y levaduras 

Hidrólisis de polisacáridos, mayor 

biodisponibilidad energética, 

formación de ácidos orgánicos y 

compuestos prebióticos 

(Fan et al., 2023; 

Raghuvanshi et al., 

2019) 

Lípidos 

BAL, Propionibacterium 

freudenreichii, hongos 

filamentosos 

Modificación del perfil lipídico, 

producción de ácido linoleico 

conjugado (CLA), mejora del valor 

nutricional y sensorial 

(Taylor et al., 2020) 

Vitaminas (B1, B2, 

folatos) 

BAL, Propionibacterium, 

levaduras y hongos 

Incremento del contenido 

vitamínico (especialmente B12, 

folatos, riboflavina) durante 

fermentación de cereales, vegetales 

y bebidas 

(Chileshe et al., 2020; 

Tsafrakidou et al., 2020) 

Fitoquímicos / 

antioxidantes 
BAL y hongos filamentosos 

Liberación o biotransformación de 

compuestos fenólicos y 

antioxidantes, mejora del potencial 

bioactivo de alimentos vegetales 

(Bourdichon et al., 

2021) 
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4. RELEVANCIA DE LA 

METAGENÓMICA EN LA 

FERMENTACIÓN, CALIDAD Y 

FUNCIONALIDAD ALIMENTARIA 

4.1. Fermentación y alimentos tradicionales 

La metagenómica ha ampliado el conocimiento 

sobre las comunidades microbianas 

involucradas en la fermentación de alimentos 

tradicionales como yogur, kimchi, queso, 

kombucha y masa madre. Al prescindir del 

cultivo previo, esta herramienta permite 

analizar la diversidad microbiana y su potencial 

funcional con mayor resolución. 

Estudios recientes han revelado la especificidad 

microbiana de distintos productos fermentados 

a escala global, identificando perfiles únicos en 

función del alimento, la región y las condiciones 

de fermentación (Du et al., 2023; Whon et al., 

2021). En masa madre, por ejemplo, se ha 

demostrado que la estabilidad y el desempeño 

funcional de las comunidades microbianas 

responden a la composición de especies 

dominantes y sus interacciones (Calabrese et al., 

2022). En fermentaciones como huangjiu, la 

integración de enfoques meta-ómicos ha 

permitido vincular géneros como 

Saccharopolyspora con funciones en el proceso 

(Liu et al., 2023). 

Los datos metagenómicos también han 

contribuido a entender el papel de 

microorganismos no iniciadores en productos 

como queso y kimchi, donde especies 

subdominantes influyen en el perfil sensorial y 

en los beneficios potenciales para la salud 

(Leeuwendaal et al., 2022; Walsh et al., 2020). En 

el caso de alimentos fermentados tradicionales 

como el tempeh o el yucha, se han identificado 

especies dominantes como Lactobacillus, 

Leuconostoc y Weissella, asociadas con 

metabolitos bioactivos y propiedades 

conservantes (Pangastuti et al., 2019; Zhang 

et al., 2016). 

La capacidad de esta tecnología para detectar 

especies funcionales ha fortalecido el vínculo 

entre la diversidad microbiana y la calidad del 

alimento. En fermentaciones de cacao, vinagre y 

kéfir, se han identificado taxones clave como 

Acetobacter pasteurianus, Lactobacillus 

plantarum y Lactobacillus kefiri, cuya actividad 

incide en la acidificación, la formación de 

compuestos volátiles y la producción de 

compuestos bioactivos (Agyirifo et al., 2019; 

Han et al., 2024; Rosales-Valdívia et al., 2024; 

Sumarmono et al., 2023). 

Además de caracterizar la microbiota, los 

enfoques metagenómicos permiten predecir 

rutas metabólicas implicadas en la síntesis de 

vitaminas, péptidos bioactivos y otros 

compuestos con potencial funcional, ampliando 

el conocimiento sobre los posibles efectos 

benéficos de los alimentos fermentados (Yasir 

et al., 2023). 

 

4.2. Calidad e inocuidad alimentaria 

La metagenómica ha demostrado ser una 

estrategia robusta para la detección de 

patógenos y microorganismos de deterioro en 

productos alimentarios crudos y procesados. Al 

permitir el análisis del ADN microbiano sin 

cultivo previo, esta técnica ofrece una visión 

más completa de la microbiota presente, 

mejorando los sistemas de monitoreo en 

inocuidad alimentaria. 

El uso combinado de metagenómica y métodos 

tradicionales ha optimizado la detección de 
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patógenos como Listeria monocytogenes y 

Escherichia coli en frutas, verduras y carnes 

(Quek et al., 2025). En estudios de brotes, el 

análisis metagenómico a nivel de cepa ha 

permitido rastrear la fuente de Salmonella, 

aportando una resolución superior para la 

identificación y trazabilidad de agentes 

etiológicos (Buytaers, Saltykova, Mattheus, 

et al., 2021). 

La secuenciación tipo shotgun se ha utilizado 

con éxito para detectar genes de resistencia 

antimicrobiana y patógenos como Clostridium 

botulinum y Staphylococcus aureus en 

alimentos procesados, lo que extiende las 

aplicaciones de esta técnica al ámbito de la 

vigilancia genómica (Lee et al., 2023). Además, 

enfoques como el metabarcoding y la 

secuenciación de lectura larga han mejorado la 

sensibilidad para detectar microorganismos 

deteriorantes y patógenos, ampliando el rango 

de identificación (Grützke et al., 2019). 

Los estudios también han documentado el 

papel de géneros como Bacillus y Pseudomonas 

fragi en la alteración de frutas y productos 

refrigerados. La caracterización genómica ha 

permitido asociar estos microorganismos con 

rutas metabólicas relacionadas con el deterioro, 

lo que favorece el diseño de estrategias 

preventivas (De Filippis et al., 2019; Pant & 

Shashidhar, 2023). 

El uso de la metagenómica como herramienta 

de monitoreo ha sido propuesto para evaluar 

procesos de deterioro bioquímico vinculados a 

contaminación y almacenamiento. Por ejemplo, 

se ha utilizado para detectar hongos 

productores de micotoxinas y revelar especies 

micotoxigénicas no identificadas por métodos 

convencionales (Ottesen et al., 2024). Además, 

el seguimiento de comunidades microbianas en 

almacenamiento ha mostrado ser útil para 

detectar cambios ecológicos asociados con 

pérdida de calidad (Bloomfield et al., 2025). 

Este enfoque ha sido particularmente relevante 

en la identificación temprana de patógenos 

zoonóticos en matrices complejas como la leche 

cruda (Grützke et al., 2021), así como en 

investigaciones de brotes alimentarios, donde 

ha reducido significativamente los tiempos de 

respuesta en comparación con los métodos de 

cultivo (Buytaers, Saltykova, Denayer, et al., 

2021; Saltykova et al., 2020). Finalmente, su 

integración con marcos regulatorios ha sido 

planteada como una estrategia para mejorar la 

trazabilidad y gestión del riesgo microbiológico 

en alimentos (Koutsoumanis et al., 2019; Kovac, 

2019). 

 

4.3. Desarrollo de alimentos funcionales 

La metagenómica ha facilitado la identificación 

de microorganismos con propiedades benéficas 

y la caracterización de metabolitos asociados a 

beneficios para la salud, como péptidos 

bioactivos, probióticos y prebióticos. Estos 

hallazgos han contribuido al diseño y 

monitoreo de alimentos funcionales, 

particularmente aquellos basados en procesos 

fermentativos. 

Análisis genómicos a gran escala han vinculado 

bacterias lácticas presentes en alimentos 

fermentados con componentes del microbioma 

intestinal humano, revelando su diversidad y 

potencial probiótico (Pasolli et al., 2020). Esta 

información ha permitido seleccionar cepas con 

funciones específicas para su incorporación en 

productos alimentarios. A través de la 

metagenómica funcional también se han 

identificado compuestos bioactivos con 

aplicaciones en salud, lo cual amplía el 
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repertorio de ingredientes funcionales 

(Coughlan et al., 2015). 

La caracterización precisa de cepas utilizadas en 

suplementos probióticos ha sido mejorada 

mediante secuenciación 16S rRNA, lo que 

garantiza su autenticidad y eficacia (Dioso et al., 

2020). Comparaciones entre métodos 

dependientes del cultivo y análisis 

metagenómicos han demostrado que estos 

últimos ofrecen una visión más completa del 

perfil microbiano presente en formulaciones 

comerciales (Mazzantini et al., 2021). 

El papel de los prebióticos en la modulación del 

microbioma también ha sido explorado 

mediante estudios metagenómicos. Se ha 

observado que su inclusión en la dieta puede 

favorecer la actividad probiótica mediante la 

selección de comunidades microbianas 

beneficiosas y la producción de metabolitos 

funcionales (Pineda-Quiroga et al., 2019). Esta 

sinergia ha reforzado la formulación de 

productos con propiedades funcionales 

dirigidas al intestino. 

Las fermentaciones de alimentos tradicionales 

han permitido descubrir cepas autóctonas con 

potencial probiótico, como en vinos de arroz 

filipinos, donde se han identificado bacterias 

con propiedades funcionales prometedoras 

(Sanico & Medina, 2021). Esta estrategia amplía 

las posibilidades de innovación a partir de la 

biodiversidad microbiana local. En productos 

cárnicos fermentados, la incorporación de cepas 

seleccionadas también ha demostrado ser eficaz 

para mejorar beneficios funcionales (Munekata 

et al., 2020). 

Además, la identificación de genes relacionados 

con la producción de péptidos bioactivos ha 

reforzado el interés en explorar alimentos 

fermentados como vehículos para compuestos 

con efectos antihipertensivos o antioxidantes 

(Lugli et al., 2022). 

El uso de herramientas metagenómicas en la 

investigación y desarrollo de alimentos 

funcionales abarca distintas estrategias, desde 

la identificación de cepas probióticas hasta la 

mejora de matrices fermentadas mediante la 

modulación del microbioma o la obtención de 

metabolitos funcionales. 

  

5. LIMITACIONES Y DESAFÍOS DE LA 

METAGENÓMICA EN ALIMENTOS 

La implementación de tecnologías 

metagenómicas en el análisis de alimentos ha 

enfrentado diversas limitaciones técnicas, 

económicas y metodológicas. Estas limitaciones 

abarcan tanto los costos asociados con la 

infraestructura y el análisis de datos, como los 

retos en la interpretación funcional de los 

perfiles microbianos, especialmente en entornos 

con recursos limitados. 

 

5.1. Costos y accesibilidad tecnológica 

Pese a la disminución progresiva en los costos 

de secuenciación, el análisis metagenómico 

continúa siendo económicamente restrictivo 

para muchas instituciones, particularmente en 

regiones con infraestructura científica limitada. 

Plataformas como Oxford Nanopore o Pacific 

Biosciences han contribuido a mejorar el 

rendimiento de secuenciación y reducir los 

costos por muestra; sin embargo, el análisis 

metagenómico integral implica costos 

adicionales derivados de la preparación de 

bibliotecas, mantenimiento de equipos 

especializados y disponibilidad de personal 

capacitado (Muñoz-Martinez et al., 2025; 

Stewart et al., 2018; Tourlousse et al., 2021). 
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Este panorama se agrava en contextos de bajos 

recursos, donde el acceso a equipos de 

secuenciación y herramientas de análisis 

computacional es escaso. A pesar de que las 

soluciones basadas en la nube ofrecen 

alternativas accesibles para el procesamiento 

bioinformático, persisten barreras relacionadas 

con la capacitación técnica necesaria para 

interpretar conjuntos de datos complejos 

(Kalantar et al., 2020; Sun et al., 2023). En 

consecuencia, muchas iniciativas de vigilancia 

alimentaria o epidemiológica en estos entornos 

enfrentan obstáculos estructurales que limitan 

el aprovechamiento de la metagenómica. 

 

5.2. Complejidad del análisis de datos y 

bioinformática 

El procesamiento de datos metagenómicos 

genera desafíos asociados a la carga 

computacional, la disponibilidad de bases de 

datos de referencia adecuadas y la 

interpretación funcional de las comunidades 

microbianas. La cantidad de lecturas cortas 

generadas por las plataformas de secuenciación 

requiere herramientas específicas para 

ensamblaje, asignación taxonómica y binning, 

procesos que demandan recursos de cómputo 

avanzados y experiencia en bioinformática 

(Parrello et al., 2021; Qayyum et al., 2024; 

Tamames & Puente-Sánchez, 2019). 

Las bases de datos actuales presentan una 

representación limitada de microorganismos no 

cultivables o propios de matrices alimentarias 

complejas, lo que restringe la precisión en la 

anotación funcional (Arango-Argoty et al., 

2016; Oliveira et al., 2015). Esto se traduce en 

dificultades para inferir correctamente el papel 

ecológico o tecnológico de determinados 

taxones en alimentos fermentados, perecederos 

o mínimamente procesados (Santiago-

Rodriguez et al., 2016; Zorrilla et al., 2021). 

La interpretación de la diversidad y función 

microbiana se ve además afectada por la 

variabilidad entre muestras y la redundancia 

funcional de los taxones identificados. 

Dificultades en la preparación de muestras, 

como la presencia de ADN huésped o la 

heterogeneidad entre matrices, pueden sesgar 

los resultados y dificultar su comparación entre 

estudios (Bloomfield et al., 2025; Pasolli et al., 

2019). Estas complejidades metodológicas 

limitan la capacidad para establecer 

asociaciones sólidas entre microbiota, procesos 

tecnológicos y atributos del producto final. 

 

5.3. Necesidad de integración 

interdisciplinaria 

El aprovechamiento pleno de la metagenómica 

en el contexto alimentario requiere su 

integración con disciplinas como la química 

analítica, la biotecnología y la microbiología 

aplicada. Esta convergencia permite fortalecer 

el vínculo entre la estructura genética de las 

comunidades microbianas y su impacto real en 

la calidad e inocuidad de los alimentos. 

En este sentido, la combinación de 

secuenciación metagenómica con técnicas como 

qPCR, citometría de flujo o espectrometría de 

masas puede mejorar la detección de patógenos 

y metabolitos bioactivos, así como validar las 

funciones inferidas a partir de datos genómicos 

(Quek et al., 2025; Sim et al., 2024). Además, el 

uso de estrategias como la quasimetagenómica 

ha facilitado el subtipado de microorganismos 

relevantes como Listeria monocytogenes o 

Salmonella, complementando los análisis de 

riesgo microbiológico (Hyeon et al., 2018). 
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La aplicación de la metagenómica en alimentos 

continúa enfrentando obstáculos que 

condicionan su implementación efectiva y su 

aprovechamiento en contextos productivos o de 

vigilancia. Estos desafíos están vinculados a 

cuestiones técnicas o económicas y a la 

necesidad de integrar enfoques 

interdisciplinarios que permitan traducir los 

datos genéticos en soluciones concretas para la 

industria alimentaria. 

 

6. CONCLUSIONES 

El análisis de la literatura evidenció que la 

metagenómica es una herramienta prometedora 

para estudiar comunidades microbianas en 

alimentos fermentados, especialmente cuando 

los métodos tradicionales son limitados. Ha 

permitido ampliar el conocimiento sobre la 

diversidad microbiana, sus funciones y su papel 

en la producción de metabolitos con efectos 

tecnológicos y funcionales. También se destacó 

su utilidad para mejorar la inocuidad mediante 

la detección de patógenos y genes de 

resistencia. Sin embargo, persisten desafíos 

como los altos costos, la complejidad 

bioinformática y la baja representación de 

ciertos microorganismos en bases de datos. Se 

recomienda avanzar hacia enfoques 

integradores con otras técnicas ómicas, 

plataformas más accesibles y metodologías 

estandarizadas para potenciar su aplicación en 

el diseño y optimización de alimentos 

fermentados seguros y funcionales. 
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