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La epigenética, un campo de estudio biologico
avanzado, revela que las expresiones genéticas no
son estdticas, sino dindmicas y susceptibles de di-
ferentes influencias. La epigenética la podemos de-
finir como modificaciones en la actividad genética
que no implican cambios en la secuencia del ADN,
pero que pueden ser transmitidas a las generaciones
futuras. Es decir, el estado epigenético estd contro-
lado por una combinacion de factores estocasticos,
genéticos y factores ambientales internos, como la
sefalizacion hormonal, y externos, como la nutri-
ci6én. Las modificaciones epigenéticas (imprinting)
incluyen la metilacion del ADN, la modificaciéon de
histonas y ARN no codificante, que en conjunto re-
gulan la actividad genética. La metilacion del ADN
implica la adicion de grupos metilo a las bases del
ADN, lo que puede silenciar la expresion génica.
Las modificaciones de histonas implican cambios
en las proteinas alrededor de las cuales se enrolla
el ADN, lo que afecta la accesibilidad de ciertas
regiones del genoma. Los ARN no codificantes son
moléculas de ARN que no se traducen en protei-
nas, pero que pueden regular la expresion génica
de diversas maneras. La forma mds estudiada de la
modificacion epigenética es la metilacion del ADN,
especificamente en la citosina de una citosina-gua-
nina. (CpG) dinucledtido. Los perfiles de metilacion
del ADN basados en microarrays y secuencias son
dos tecnologias que se utilizan ampliamente para
estudiar el estado de metilacion. Estos mecanismos
epigenéticos pueden ser influenciados por factores
ambientales como la dieta, la exposicion a toxinas
y el estrés, y también pueden ser heredados de una
generacion a otra. La epigenética desempena un
papel crucial en el desarrollo embrionario, la dife-
renciacion celular, la regulacion del sistema inmu-
nologico y la adaptacion a cambios ambientales Las
modificaciones epigenéticas no solo son favorables
evolutivamente sino que también pueden ser facto-
res que predisponen a un mayor riesgo de enfer-
medades multifactoriales. Entre ellas, anomalias del
neurodesarrollo y del comportamiento, temas que
toca el articulo a discutir. En el contexto prenatal,
la dieta materna juega un papel crucial en la pro-
gramacion fetal, que se refiere a como el ambien-
te uterino puede influir en el desarrollo del feto y
predisponer a enfermedades en la edad adulta. La
disponibilidad de nutrientes como el acido félico
y los acidos grasos omega-3 es vital para procesos

de metilacion y para el desarrollo del sistema ner-
vioso central del feto. A continuacioén se detallan
los procesos epigenéticos mas relevantes durante la
formacion fetal:

1. Metilacion del ADN: La metilacion del ADN
es una modificacion epigenética comuin en la que
grupos metilo se agregan a ciertas regiones del
ADN, lo que puede silenciar genes. Algunos nu-
trientes, como el dcido folico, la vitamina B12 y
el zinc, son indispensables para el metabolismo de
un carbono, que consiste en los ciclos de folato y
metionina, generando S-adenosilmetinoina (SAM),
el principal donante de metilo para reacciones de
metilacion como la metilaciéon del ADN y de his-
tonas. Una deficiencia en estos nutrientes durante
el embarazo podria afectar la metilacion del ADN
en el feto, proceso intimamente relacionado con el
desarrollo mental y futuramente madurativo.

2. Modificaciones de Histonas: Las histonas
son proteinas alrededor de las cuales se enrolla el
ADN. Las modificaciones en estas histonas, como la
acetilacion y la metilacion, pueden activar o desac-
tivar genes. La disponibilidad de ciertos nutrientes,
como el butirato (que proviene de la fermentacion
de fibra en el colon) y el 4cido folico, puede influir
en estas modificaciones.

3. MicroARNs: Son pequefos fragmentos de
ARN que regulan la expresion génica. La dieta pue-
de afectar los niveles de microARNs en el cuerpo,
lo que a su vez podria influir en la expresion génica
del feto. A su vez, la ingesta de mRNAs de origen
animal o vegetal también tendrd su impacto en la
neuromodulacion fetal.

4. Exposicion a toxinas: La dieta también pue-
de estar relacionada con la exposiciéon a toxinas
ambientales. Por ejemplo, ciertos alimentos pueden
contener residuos de pesticidas u otros contami-
nantes quimicos que podrian afectar las modifica-
ciones epigenéticas. Sin embargo, la relacion entre
la dieta materna y las modificaciones epigenéticas
es compleja y multifacética. Estudios han evaluado
esta relacion, pero los resultados han sido inconsis-
tentes debido a la variabilidad en las medidas dieté-
ticas y sesgos en el disefio experimental. A pesar de
las asociaciones observadas entre la dieta materna
y ciertas modificaciones epigenéticas, estas no son
el tnico determinante de enfermedades complejas.
Este articulo cientifico, titulado “Relationships be-
tween the maternal prenatal diet and epigenetic sta-
te in infants: a systematic review of human studies,”
se centra en investigar la relacion entre la dieta ma-
terna durante el embarazo y el estado epigenético
de los bebés en el primer afio de vida. Los auto-
res realizaron una revision sistemdtica de estudios
humanos siguiendo las pautas PRISMA, buscando
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entender como la dieta prenatal se relaciona con el
estado epigenético de los bebés mediante enfoques
de genes candidatos o gendmica a gran escala. Los
resultados del estudio indican que la mayoria de
los estudios humanos sobre este tema se han enfo-
cado en la ingesta de macro y micronutrientes, en
lugar de considerar la dieta en su totalidad. Los in-
vestigadores encontraron siete estudios relevantes
que incluyeron un total de 6852 parejas madre-hi-
jo. Estos estudios variaron en disefo, incluyendo
un ensayo controlado aleatorio y estudios obser-
vacionales. Los resultados fueron inconsistentes en
cuanto a la asociacion entre las medidas dietéticas
maternas y la metilacion del ADN en los bebés. Las
magnitudes de los efectos de la dieta materna en
la metilacion del ADN variaron significativamente,
desde muy bajos (10%). Una conclusién importante
del articulo es que la evidencia presentada propor-
ciona una certeza muy baja de que los patrones
dietéticos durante el embarazo estén relacionados
con el estado epigenético en los bebés. Los auto-
res recomiendan que los estudios futuros maximi-
cen el tamafio de las muestras y optimicen y ar-
monicen los métodos de medicion dietética y los
andlisis epigenéticos para obtener resultados mas
concluyentes. Esta revision resalta la complejidad
de entender las relaciones entre la dieta materna
durante el embarazo y los cambios epigenéticos
en los bebés, y subraya la necesidad de investiga-
ciones adicionales y mds rigurosas en este campo
para obtener conclusiones mas definitivas y practi-
cas para las recomendaciones dietéticas durante el
embarazo. Cabe mencionar que la alimentacion y
suplementacion de una mujer embarazada no solo
estard determinada por las opciones nutricionales
sino también influenciada por la situacion socioe-
conbmica, la cultura y la educacion que la misma
presente. También hay que resaltar que la biodis-
ponibilidad de dichos nutrientes se verd afectada
por multiples procesos enzimaticos para los cuales
existen polimorfismos y mutaciones que pueden
beneficiar o perjudicar dicha biodisponibilidad, un
claro ejemplo es la metilacion del 4cido folico La
biodisponibilidad del acido félico y su proceso de
metilacion son conceptos fundamentales relaciona-
dos con la absorcion y el metabolismo del folato,
una forma esencial de vitamina B9. El dcido foli-
co, una forma sintética de folato presente en su-
plementos y alimentos fortificados, se convierte en
su forma activa, S-metiltetrahidrofolato (5-MTHEF),
a través del proceso de metilacion. La metilacion,
un proceso biolégico crucial, implica la adicion

de grupos metilo (un atomo de carbono y tres de
hidrégeno) a moléculas, y es esencial para varias
reacciones metabdlicas en el cuerpo. Las variantes
genéticas en MTHFR, como C677T y A1298C, pue-
den afectar la eficacia de la conversion del dcido
félico. Individuos con tales variantes pueden expe-
rimentar una metilacién desfavorable, lo que puede
influir en diversas funciones biologicas, incluyendo
la sintesis de ADN, la desintoxicacion de sustancias
quimicas y la regulacion del sistema inmunolégico.
Es importante tener en cuenta estas consideracio-
nes, especialmente al seleccionar suplementos de
folato, para asegurar un adecuado funcionamiento
de los procesos metabolicos relacionados con la
metilacion. Por lo tanto, es imperativo entender que
las modificaciones epigenéticas son solo una parte
del panorama y que factores genéticos, epigenéti-
cos y ambientales interactian de manera intrincada
para determinar el fenotipo y la susceptibilidad a
enfermedades. La comprension profunda de estos
procesos permitird una intervencion mas precisa y
personalizada en el dmbito de la salud, mejorando
asi nuestras estrategias preventivas y terapéuticas
para las enfermedades complejas y multifactoria-
les. En conclusion, las expresiones genéticas son
dinamicas y pueden ser influenciadas por factores
ambientales, particularmente durante etapas criticas
del desarrollo como el embarazo. Las modificacio-
nes epigenéticas, como la metilacién del ADN vy las
modificaciones de histonas, desempenan un papel
esencial en la diferenciacion celular y estan profun-
damente arraigadas en la influencia del ambiente
uterino y la dieta materna. En el contexto prenatal,
la dieta de la madre emerge como un factor crucial
que puede modular las modificaciones epigenéti-
cas en el feto. A pesar de numerosos estudios, la
conexion exacta entre la dieta prenatal y las mo-
dificaciones epigenéticas en los bebés ain no se
comprende completamente debido a la variabilidad
en las medidas dietéticas y las diferencias genéticas
individuales y poblacionales. Esta comprension de-
tallada de los procesos genéticos y epigenéticos no
solo arroja luz sobre los mecanismos subyacentes
de enfermedades complejas, sino que también des-
taca la necesidad de intervenciones mas personali-
zadas y precisas en el ambito de la salud. Aunque
el estado epigenético de los bebés puede predis-
poner a ciertas condiciones de salud en el futuro,
no es el Unico factor determinante. La genética, el
ambiente y la dieta son partes interconectadas de
un rompecabezas complejo que configura nuestra
salud y bienestar. La comprension de estas interre-

* Variante genética: cambios de informacion genética en una posicion del genoma o locus, con respecto a una secuencia de referencia.
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laciones nos lleva hacia una medicina mas persona-
lizada y preventiva, donde se pueden disenar estra-

individuales, mejorando asi la calidad de vida y re-
duciendo el riesgo de enfermedades complejas y

(2010).

Carey N., “The Epigenetics Revolution: How Modern Biology

tegias de intervencion adaptadas a las necesidades multifactoriales.
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