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RESUMEN. La leche humana constituye el alimento de elección para 
los recién nacidos debido a sus propiedades nutricionales, 
inmunológicas y funcionales. En las últimas décadas, el desarrollo de 
técnicas de secuenciación molecular permitió demostrar que la leche 
humana posee una microbiota compleja integrada por microorganismos 
comensales y potencialmente beneficiosos para el neonato. Esta 
microbiota participa activamente en la colonización intestinal temprana, 
la modulación del sistema inmunológico y la prevención de 
enfermedades infecciosas e inflamatorias.

Los bancos de leche humana desempeñan un papel fundamental en la 
alimentación de recién nacidos prematuros y de bajo peso al nacer 
cuando la leche materna homóloga no está disponible. Sin embargo, los 
procesos utilizados para garantizar la inocuidad microbiológica, 
particularmente la pasteurización tipo Holder, generan alteraciones 
importantes en la microbiota nativa y en algunos componentes 
bioactivos de la leche humana.

La composición de la microbiota de la leche humana se encuentra 
influenciada por múltiples factores, entre ellos el tipo de parto, la edad 
gestacional, el uso de antibióticos, la etapa de lactancia y las 
condiciones ambientales. Asimismo, se han propuesto diversos 
mecanismos para explicar su origen, incluyendo la transferencia desde 
la cavidad oral del lactante, la piel materna y la ruta enteromamaria.

La evidencia actual sugiere que la microbiota de la leche humana 
contribuye a reducir el riesgo de enterocolitis necrotizante, infecciones 
respiratorias, alergias y enfermedades metabólicas, además de influir 
en la programación inmunológica y metabólica a largo plazo. Debido a 
ello, las investigaciones recientes se enfocan en estrategias dirigidas a 
preservar o restaurar la microbiota beneficiosa de la leche humana 
donada mediante suplementación con probióticos, inoculación con 
leche materna homóloga y modelos de nutrición neonatal 
personalizada.

La presente revisión analiza la composición, origen y funciones de la 
microbiota bacteriana de la leche humana, así como las implicaciones 
microbiológicas y clínicas asociadas a los bancos de leche humana y al 
procesamiento de la leche donada.
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ABSTRACT.   Human milk is considered the optimal source of nutrition 
for newborns due to its nutritional, immunological, and functional 
properties. In recent decades, advances in molecular sequencing 
techniques have demonstrated that human milk contains a complex 
microbiota composed of commensal and potentially beneficial 
microorganisms for the neonate. This microbiota actively participates in 
early intestinal colonization, immune system modulation, and the 
prevention of infectious and inflammatory diseases.

Human milk banks play a crucial role in feeding preterm and low birth 
weight infants when mother’s own milk is unavailable. However, 
procedures used to ensure microbiological safety, particularly Holder 
pasteurization, significantly alter the native microbiota and several 
bioactive components of human milk.

The composition of human milk microbiota is influenced by multiple 
factors, including mode of delivery, gestational age, antibiotic exposure, 
lactation stage, and environmental conditions. Several mechanisms have 
been proposed to explain its origin, including transfer from the infant oral 
cavity, maternal skin, and the entero-mammary pathway.

Current evidence suggests that human milk microbiota contributes to 
reducing the risk of necrotizing enterocolitis, respiratory infections, 
allergies, and metabolic diseases, while also influencing long-term 
immune and metabolic programming. Consequently, recent research has 
focused on strategies aimed at preserving or restoring the beneficial 
microbiota of donor human milk through probiotic supplementation, 
inoculation with mother’s own milk, and personalized neonatal nutrition 
approaches.

This review analyzes the composition, origin, and functions of human milk 
bacterial microbiota, as well as the microbiological and clinical 
implications associated with human milk banks and donor milk 
processing.

KEYWORDS. human milk; microbiota; human milk banks; 
pasteurization; preterm infant; neonatal nutrition; necrotizing 
enterocolitis; probiotics.

INTRODUCCIÓN. La leche materna homóloga, es decir, aquella 
proveniente de la propia madre, constituye el alimento de elección para 
los recién nacidos debido a sus beneficios nutricionales, inmunológicos y 
funcionales. La Organización Mundial de la Salud recomienda la 
lactancia materna exclusiva durante los primeros seis meses de vida, 
especialmente en poblaciones vulnerables como los recién nacidos 
prematuros y de bajo peso al nacer (World Health Organization, 2025). 
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Además de aportar nutrientes esenciales, la leche humana contiene 
múltiples componentes bioactivos, entre ellos inmunoglobulinas, 
citoquinas, factores de crecimiento, enzimas y péptidos antimicrobianos 
que contribuyen al desarrollo inmunológico y metabólico del 
neonato.(Zimmermann & Curtis, 2020).

A pesar de estas recomendaciones, existen múltiples circunstancias que 
pueden impedir la instauración adecuada de la lactancia materna. Entre 
ellas destacan patologías neonatales que comprometen la coordinación 
de la succión, deglución y respiración, enfermedades maternas, 
complicaciones obstétricas, limitaciones institucionales y factores sociales 
o ambientales relacionados con el binomio madre-hijo. En este contexto, 
los bancos de leche humana (BLH) desempeñan un papel fundamental al 
garantizar el acceso oportuno y seguro a leche humana donada para 
neonatos que no pueden recibir leche de su propia madre (Picaud & 
Buffin, 2017; Updegrove et al., 2020).

Los BLH pueden funcionar como unidades integradas dentro de 
hospitales con servicios de neonatología o como centros regionales 
independientes. Su principal objetivo es recolectar, procesar, almacenar y 
distribuir leche humana donada bajo estrictas condiciones de calidad 
microbiológica y seguridad sanitaria. Para ello, deben implementar 
procesos que aseguren la inocuidad del producto sin comprometer 
significativamente sus propiedades biológicas(Herson & Weaver, 2024).

En los últimos años, el estudio de la microbiota de la leche humana ha 
despertado un creciente interés científico. Inicialmente, la leche materna 
se consideraba un fluido estéril; sin embargo, actualmente se reconoce 
como un ecosistema microbiano complejo y diverso compuesto 
principalmente por bacterias comensales y potencialmente beneficiosas 
para el neonato (La Tuga et al., 2014). Aunque las primeras bacterias 
identificadas fueron microorganismos cultivables, el desarrollo de técnicas 
de secuenciación molecular permitió demostrar que gran parte de esta 
microbiota es no cultivable y posee una composición mucho más compleja 
de lo que se creía inicialmente (Fernández et al., 2020; Han et al., 2009). 
La microbiota de la leche humana participa activamente en la colonización 
intestinal temprana, la modulación inmunológica y el establecimiento de 
un ecosistema intestinal saludable en el recién nacido (Jiménez et al., 
2015).

No obstante, en el contexto de los bancos de leche humana surge un 
desafío importante: equilibrar la seguridad microbiológica con la 
preservación de los componentes bioactivos y microorganismos 
beneficiosos presentes en la leche humana. Procesos como la 
pasteurización tipo Holder reducen significativamente la carga bacteriana 
y eliminan microorganismos patógenos, pero también afectan la 
microbiota nativa y ciertos componentes inmunológicos (Peila et al., 
2016).
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Por ello, resulta fundamental comprender la composición, origen y funciones 
de la microbiota de la leche humana, así como los factores que modifican su 
estructura y las implicaciones clínicas derivadas de su alteración. El objetivo 
de esta revisión es analizar la composición de la microbiota bacteriana en la 
leche humana y en los bancos de leche, así como sus implicaciones para la 
seguridad microbiológica y la salud neonatal.

COMPOSICION DE LA LECHE HUMANA. La leche humana es un 
fluido biológico dinámico cuya composición varía de acuerdo a diversos 
factores, entre ellos la edad gestacional, el tiempo posparto, la dieta materna 
y el estado de salud de la madre y del lactante.(Gómez-Gallego et al., 2016) 
Está compuesta principalmente por agua, proteínas, lípidos, carbohidratos, 
ácidos grasos, vitaminas y minerales, pero también contiene una amplia 
variedad de componentes bioactivos que desempeñan funciones 
inmunológicas, metabólicas y antimicrobianas.

Entre estos componentes, destacan los oligosacáridos libres de la leche 
humana (Human Milk Oligosaccharides, HMO), reconocidos como 
elementos clave para la modulación de la microbiota intestinal neonatal. Los 
HMO actúan como prebióticos selectivos, promoviendo el crecimiento de 
bacterias beneficiosas como Bifidobacterium y Lactobacillus, y dificultando la 
adhesión de microorganismos patógenos al epitelio intestinal. Además, la 
leche materna incluye inmunoglobulinas, lactoferrina, lisozima, citoquinas, 
factores de crecimiento y vesículas extracelulares, contribuyendo 
activamente a la maduración inmunológica del recién nacido (Doare et al., 
2018).

De manera complementaria, la leche posee una microbiota propia, 
compuesta principalmente por bacterias de los géneros Streptococcus, 
Staphylococcus, Lactobacillus, Lactococcus, Bifidobacterium y Micrococcus. 
(Dombrowska-Pali et al., 2024). La interacción entre microorganismos, 
oligosacáridos y componentes inmunológicos convierte a la leche humana 
en un sistema biológico altamente especializado que contribuye al desarrollo 
de la microbiota intestinal y a la regulación de las interacciones 
huésped-microorganismo durante los primeros meses de vida (Hurley & 
Theil, 2011; Xu et al., 2024).

MICROBIOTA DE LA LECHE HUMANA. La colonización del tracto 
gastrointestinal neonatal constituye un proceso complejo influenciado por 
diversos factores perinatales y ambientales. Entre los principales 
determinantes se encuentran el tipo de parto, la edad gestacional, el uso de 
antibióticos, la alimentación y la exposición ambiental temprana (Pannaraj et 
al., 2017; Zimmermann & Curtis, 2018).
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La microbiota bacteriana de la leche humana está constituida por una 
comunidad compleja y variable en la que se han identificado tanto 
microorganismos comensales potencialmente beneficiosos como bacterias 
asociadas a la piel, cavidad oral, tracto gastrointestinal y ambiente. Entre los 
géneros reportados con mayor frecuencia se encuentran Streptococcus, 
Staphylococcus, Lactobacillus, Lactococcus y Bifidobacterium, mientras que 
estudios basados en técnicas de secuenciación han identificado además 
géneros como Serratia, Pseudomonas, Corynebacterium, Ralstonia, 
Cutibacterium, Sphingomonas y Bradyrhizobium (Dombrowska-Pali et al., 
2024; Gómez-Gallego et al., 2016).La presencia de estos microorganismos 
no necesariamente representa contaminación, ya que algunos forman parte 
de comunidades microbianas asociadas a la leche humana, mientras que 
otros pueden proceder de fuentes maternas o ambientales. La Tabla 1 
resume los principales microorganismos descritos en la leche humana, sus 
posibles fuentes de origen, características y relevancia para los bancos de 
leche humana.

Se estima que aproximadamente entre un 25 % y un 30% de la microbiota 
intestinal del lactante puede originarse a partir de la leche humana, diversos 
estudios sugieren que la leche humana favorece un ambiente intestinal ácido 
debido a la producción de metabolitos bacterianos derivados de 
bifidobacterias y lactobacilos. Esta acidificación contribuye a limitar el 
crecimiento de microorganismos potencialmente patógenos y favorece la 
maduración inmunológica intestinal. Asimismo, se ha demostrado que la 
influencia de la leche humana no se limita al intestino, sino que también 
impacta la microbiota oral, nasofaríngea y respiratoria del 
neonato.(Selma-Royo et al., 2021).

5

Tabla 1. Principales microorganismos identificados en la leche humana, posibles fuentes de origen y relevancia 
para los bancos de leche humana.
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FACTORES QUE AFECTAN LA MICROBIOTA DE LA LECHE 
HUMANA. La composición de la microbiota de la leche humana presenta 
importantes variaciones interindividuales. Entre los factores más relevantes 
que inciden en esta variabilidad se encuentran:

Edad gestacional: se han descrito diferencias en la composición microbiana 
de la leche proveniente de madres de recién nacidos prematuros y de 
término. Algunas investigaciones han reportado menor abundancia de 
Bifidobacterium y mayor presencia de enterobacterias y Clostridium en leche 
asociada a prematuridad (Soto et al., 2014).

Etapa de lactancia: la composición microbiana varía según el momento 
posparto. El calostro suele contener mayor abundancia de Lactobacillus y 
Bifidobacterium (76.9% y 48.6%, respectivamente) en comparación con 
leche tipo madura, mientras que en ésta última se presenta un incremento 
relativo de otros géneros bacterianos como Veillonella y Prevotella 
(Dombrowska-Pali et al., 2024; Gomez-Gallego et al., 2016; Khodayar-Pardo 
et al., 2014; Soto et al., 2014)

Tipo de parto: el parto vaginal se asocia con una mayor presencia de 
Lactobacillus y Bifidobacterium, probablemente debido a la exposición del 
neonato a la microbiota vaginal materna durante el paso por el canal de 
parto. En contraste, los recién nacidos por cesárea presentan una microbiota 
dominada principalmente por bacterias normalmente abundantes en la 
superficie de la piel como Staphylococcus, así como una menor abundancia 
de bacterias anaerobias beneficiosas. Como consecuencia, suelen mostrar 
una mayor colonización por microorganismos como Clostridium, 
Cutibacterium y Corynebacterium (Jiménez et al., 2015; Khodayar-Pardo et 
al., 2014). Se ha observado que el tipo de parto podría afectar la 
concentración de macronutrientes, además se sugiere que durante el parto 
se puede provocar un aumento en la permeabilidad intestinal permitiendo 
mayor translocación de bacterias hacia la leche materna(Powe et al., 2010; 
Zimmermann & Curtis, 2020).
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Uso de antibióticos: la exposición materna a antibióticos durante el 
embarazo o el parto puede modificar significativamente la microbiota de la 
leche humana, especialmente mediante la reducción de lactobacilos y 
bifidobacterias (Consales et al., 2022; Dombrowska-Pali et al., 2024; 
Gomez-Gallego et al., 2016).

Factores geográficos y ambientales: la dieta materna, el estilo de vida, el 
clima y el entorno geográfico también influyen sobre la composición 
bacteriana de la leche humana. Por ejemplo, se ha descrito mayor 
abundancia de Lactobacillus en mujeres provenientes de zonas rurales 
(Consales et al., 2022; Dombrowska-Pali et al., 2024)

Tipo de alimentación: los lactantes alimentados exclusivamente con leche 
materna presentan un predominio de bacterias pertenecientes a los géneros 
Bifidobacterium, Streptococcus y Staphylococcus. En contraste, los niños 
alimentados con fórmula suelen presentar una microbiota más diversa, con 
mayor abundancia de Bacteroides, Clostridium, Enterobacteriaceae y 
Enterococcus (Zimmermann & Curtis, 2018, 2020).

ORIGEN DE LA MICROBIOTA DE LA LECHE HUMANA. El 
origen de la microbiota de la leche humana continúa siendo motivo de 
investigación. Actualmente se proponen tres mecanismos principales 
(LaTuga et al., 2014):

Transferencia desde la cavidad oral del lactante: durante la lactancia ocurre 
un flujo retrógrado desde la cavidad oral del lactante hacia los conductos 
galactóforos, fenómeno que permitiría la transferencia de bacterias orales 
hacia la glándula mamaria. La presencia en la leche humana de 
microorganismos comúnmente encontrados en la cavidad oral, como 
Streptococcus salivarius, Streptococcus mitis y Rothia mucilaginosa, 
respalda esta teoría (Dombrowska-Pali et al., 2024; Guaraldi & Salvatori, 
2012).

Para sustentar estos mecanismos de transferencia microbiana, se han 
realizado estudios comparativos entre la microbiota de la piel areolar 
materna, la leche humana y las heces del lactante. En estos trabajos se 
observó que en la leche materna predominan bacterias pertenecientes al filo 
Proteobacteria (principalmente Moraxellaceae, Enterobacteriaceae y 
Pseudomonadaceae), mientras que en la piel predominan bacterias del filo 
Firmicutes, como Staphylococcaceae y Streptococcaceae. Por otro lado, las 
enterobacterias y bifidobacterias representaron más del 50 % de las 
bacterias presentes en las heces infantiles. Asimismo, se determinó que el 
tiempo de exposición a la lactancia materna influye significativamente sobre 
la composición de la microbiota intestinal neonatal, observándose durante el 
primer mes de vida una mayor predominancia de bacterias provenientes de 
la piel areolar y de la propia leche materna, situación que cambia 
progresivamente conforme avanza el desarrollo del lactante (Pannaraj et al., 
2017)
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Transferencia desde la piel materna: la microbiota cutánea materna también 
puede colonizar la leche humana debido al contacto directo durante el 
amamantamiento y la extracción de leche. Se puede suponer que la 
microbiota bacteriana de la piel coloniza la glándula mamaria a través del 
pezón esto porque se han encontrado gran cantidad de bacterias 
comensales de piel humana como Staphylococcus epidermidis, 
Staphylococcus hominis y Staphylococcus haemolyticus. Situación que no 
ocurre en los lactantes alimentados con fórmula.(Dombrowska-Pali et al., 
2024; Jiménez et al., 2015)

Ruta enteromamaria: la literatura indica que el microbioma de la leche 
materna comparte características con el microbioma del tracto 
gastrointestinal de la madre lactante. Esta teoría propone que bacterias 
provenientes del tracto gastrointestinal materno son transportadas por 
células dendríticas y otras células inmunológicas a través del sistema 
linfático hasta la glándula mamaria. Esta hipótesis explica la presencia de 
bacterias anaerobias estrictas como Bifidobacterium, Veillonella y 
Bacteroides en la leche humana (Dombrowska-Pali et al., 2024; Jiménez et 
al., 2015; Stinson et al., 2021).

BANCOS DE LECHE HUMANA Y PASTEURIZACION. Los 
bancos de leche humana (BLH) tienen como objetivo garantizar el acceso 
seguro y oportuno a leche donada para recién nacidos hospitalizados, 
especialmente prematuros y neonatos de muy bajo peso al nacer. En 
condiciones normales, se espera que la madre sea capaz de suplir las 
necesidades nutricionales de su hijo mediante la lactancia materna; sin 
embargo, en muchos casos de prematuridad existe dificultad para instaurar 
adecuadamente la lactogénesis II o en ocasiones la producción de leche es 
insuficiente durante los primeros días posparto. En estas circunstancias, los 
BLH desempeñan un papel fundamental al proporcionar leche humana 
donada mientras la madre logra establecer una producción láctea adecuada 
(Kantorowska et al., 2016).

El procedimiento más utilizado para garantizar la inocuidad microbiológica 
de la leche humana donada es la pasteurización tipo Holder, la cual consiste 
en calentar la leche a 62,5 °C durante 30 minutos (Updegrove et al., 2020). 
Este método ha demostrado una alta eficacia en la eliminación de 
microorganismos patógenos en su forma vegetativa, incluidos 
Staphylococcus aureus, Salmonella spp., Listeria monocytogenes y 
Cronobacter sakazakii, logrando reducir la carga microbiana inicial hasta en 
5 logaritmos (Hamprecht et al., 2004; Liang et al., 2023; Mohamed et al., 
2026).

Sin embargo este método presenta varios desafíos microbiológicos en los 
BLH uno de los principales corresponde a Bacillus cereus, microorganismo 
esporulado capaz de sobrevivir al proceso de pasteurización y proliferar 
posteriormente bajo condiciones inadecuadas de almacenamiento (Lima et 
al., 2017). Además, la pasteurización reduce de manera significativa la 
microbiota nativa de la leche humana, afectando tanto bacterias 
potencialmente patógenas como microorganismos beneficiosos 
(Ocampo-Chih et al., 2025).
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Aunque muchos de estos microorganismos nativos dejan de ser viables, se 
cree que sus componentes estructurales podrían continuar ejerciendo 
efectos inmunomoduladores en el lactante y contribuir al establecimiento de 
una microbiota intestinal simbiótica. Asimismo, se ha descrito que la 
composición bacteriana de la leche cambia después de la pasteurización; 
por ejemplo, en la leche cruda suele predominar Staphylococcus, mientras 
que en la leche pasteurizada se ha observado un aumento relativo de 
Streptococcus y Pseudomonas. (Beghetti et al., 2022; García-González et 
al., 2022). Aún persisten importantes vacíos de conocimiento en este campo, 
debido a que la mayoría de investigaciones se han enfocado principalmente 
en los efectos nutricionales e inmunológicos de la pasteurización, prestando 
menor atención a las modificaciones en la microbiota de la leche humana.

La pasteurización también genera efectos adversos sobre algunos 
componentes bioactivos de la leche humana. Entre ellos destacan la 
disminución de inmunoglobulina A secretora, lisozima, lactoferrina y ciertas 
enzimas con actividad inmunológica (Peila et al., 2016a; Pitino et al., 2023). 
A pesar de ello, la leche humana pasteurizada continúa mostrando ventajas 
clínicas importantes en comparación con la alimentación mediante fórmula 
(Hamprecht et al., 2004; Liang et al., 2023; Mohamed et al., 2026).

CONTAMINACION BACTERIANA EN LECHE HUMANA. Las 
principales fuentes de contaminación bacteriana de la leche humana 
incluyen la manipulación durante la extracción, el almacenamiento, los 
extractores de leche y el ambiente hospitalario (Moossavi & Azad, 2020). 
Asimismo, el contacto directo con la piel tanto de la madre como del personal 
de salud durante el internamiento constituye una fuente importante de 
microorganismos potencialmente patógenos. De igual manera, los métodos 
de alimentación mediante vaso o por vía nasofaríngea y orogástrica pueden 
favorecer la contaminación bacteriana (Beghetti et al., 2022). Entre los 
microorganismos frecuentemente asociados a contaminación se encuentran 
Staphylococcus aureus y Pseudomonas aeruginosa, este último 
especialmente relacionado con equipos de extracción de leche 
insuficientemente desinfectados. (Beghetti et al., 2022; Moossavi et al., 
2019)

En neonatos prematuros, la inmadurez inmunológica aumenta la 
susceptibilidad frente a infecciones asociadas a leche contaminada 
(Saleh-Lakha et al., 2017). Por ello, los bancos de leche humana deben 
implementar estrictos protocolos de control microbiológico, higiene, cadena 
de frío y monitoreo bacteriológico (Cormontagne et al., 2021; X. Y. Liu et al., 
2020).

IMPLICACIONES CLINICAS. La microbiota de la leche humana 
desempeña un papel fundamental en la prevención de enfermedades 
inflamatorias e infecciosas del neonato. Los beneficios clínicos de la 
lactancia materna están ampliamente documentados e incluyen la reducción 
de la mortalidad y morbilidad asociadas a enfermedades infecciosas, menor 
incidencia de infecciones gastrointestinales y respiratorias, disminución del 
riesgo de enterocolitis necrotizante y menor prevalencia de enfermedades 
alérgicas y metabólicas.

10Octubre-Diciembre 2026, Volúmen 31, número 4, Revista del Colegio de Microbiólogos y Químicos Clínicos Octubre-Diciembre 2026, Volúmen 31, número 4, Revista del Colegio de Microbiólogos y Químicos Clínicos

Revisión / Bacteriología



Asimismo, la interacción entre la microbiota de la leche humana y el sistema 
inmunológico neonatal contribuye al establecimiento de un ecosistema 
intestinal saludable y a la modulación de la respuesta inflamatoria (J.iang et 
al., 2017; Walker & Meng, 2020). A largo plazo, la lactancia materna también 
se ha asociado con una reducción en el riesgo de obesidad, diabetes mellitus 
tipo 2 y ciertas enfermedades autoinmunes (Gómez-Gallego et al., 2016; 
Horta et al., 2015; Togo et al., 2019; Zimmermann & Curtis, 2020).

La enterocolitis necrotizante (ECN) constituye una de las principales causas 
de morbimortalidad en recién nacidos prematuros. Se trata de una 
inflamación intestinal grave caracterizada por una respuesta inmunológica 
inmadura que no logra diferenciar adecuadamente entre bacterias 
comensales y patógenas, lo que desencadena una respuesta inflamatoria 
excesiva y daño tisular intestinal. (J.iang et al., 2017).Esta patología se ha 
asociado con alteraciones en la microbiota intestinal neonatal; sin embargo, 
diversos estudios han demostrado que el uso de leche humana contribuye a 
disminuir su incidencia y gravedad en esta población vulnerable (Lee & Polin, 
2003). Se sugiere que la leche humana y determinadas bacterias probióticas, 
especialmente Bifidobacterium infantis y Lactobacillus acidophilus previenen 
la aparición de ECN al acelerar la maduración de los genes de la respuesta 
inmune innata intestinal (Ganguli et al., 2013). Además, la leche materna 
favorece la colonización de bacterias protectoras, aumentando la producción 
de IgA reduciendo también la inflamación intestinal (Walker & Meng, 2020; 
Olivares et al., 2006).

La lactancia materna exclusiva y prolongada se ha asociado con un mejor 
desarrollo cognitivo infantil (Ibrahim et al., 2019). La colonización microbiana 
temprana ejerce efectos persistentes sobre el microbioma intestinal y la 
salud futura del individuo. Las primeras bacterias que colonizan el intestino 
neonatal influyen en el establecimiento y selección de microorganismos 
posteriores, dejando una huella biológica detectable incluso en la edad 
adulta. En este contexto, se ha identificado la presencia de bacterias como 
Veillonella y Rothia, provenientes de la leche materna, las cuales se han 
relacionado con una menor incidencia de asma infantil. Estos hallazgos 
sugieren que la colonización temprana mediada por bacterias derivadas de 
la leche humana podría constituir un importante factor de protección para la 
salud neonatal e infantil. (Ding & Schloss, 2014; Pannaraj et al., 2017).

PERSPECTIVAS FUTURAS.Para lograr una correcta colonización y 
consecuente desarrollo de una microbiota adecuada en un neonato es 
primordial contar con una alimentación correcta especialmente en los 
primeros días de vida. Las investigaciones actuales se enfocan en 
estrategias destinadas a restaurar o preservar la microbiota beneficiosa de la 
leche humana donada, es por esto que la comunidad científica habla cada 
vez más del concepto de suplementación con bacterias beneficiosas y o 
prebióticos que aporten mayor valor a la leche humana pasteurizada(Tran et 
al., 2020).
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Otra estrategia propuesta es la inoculación directa de probióticos aislados de 
leche humana, principalmente bifidobacterias y lactobacilos. El desarrollo de 
colecciones de cepas seguras y beneficiosas permitiría generar una 
microbiota láctea sintética capaz de favorecer una adecuada colonización 
intestinal neonatal (W. Liu et al., 2020). Una de las principales ventajas de 
esta técnica respecto a la transferencia de leche materna homóloga es que, 
al tratarse de una inoculación controlada, se reduce el riesgo de exposición 
a microorganismos potencialmente patógenos presentes en la leche humana 
nativa. No obstante, la transferencia de una comunidad microbiana más 
amplia proveniente de la leche materna podría favorecer un desarrollo 
inmunológico más semejante al observado durante la lactancia materna 
convencional (Hick et al., 2024).

Asimismo, se investiga el trasplante integral del microbioma de la leche 
humana y el desarrollo de tecnologías que permitan personalizar la 
composición nutricional y microbiológica de la leche donada según las 
necesidades específicas de cada neonato (Stinson et al., 2024).

A pesar de que la leche materna constituye la opción de elección para la 
alimentación neonatal, especialmente en recién nacidos prematuros y de 
bajo peso al nacer, en muchos casos su contenido de macronutrientes puede 
resultar insuficiente para satisfacer los elevados requerimientos calóricos y 
nutricionales de esta población, por lo que frecuentemente es necesaria su 
fortificación (Maggio et al., 2009). En este contexto, resulta fundamental 
implementar tecnologías que permitan analizar con precisión la composición 
de la leche humana y determinar adecuadamente las necesidades de 
fortificación y modulación tanto de la leche humana donada pasteurizada 
como de la leche homóloga. Para este propósito, se han propuesto los 
analizadores infrarrojos comerciales de leche como herramientas prácticas y 
eficientes para cuantificar el contenido de macronutrientes. Sin embargo, 
debido a que estos equipos fueron desarrollados originalmente para la 
industria láctea, es indispensable validarlos utilizando un número 
representativo de muestras de leche humana que reflejen la amplia 
variabilidad en la composición nutricional entre la leche de madres de recién 
nacidos prematuros y la de neonatos a término (Fusch et al., 2017).

En consecuencia, el futuro de los bancos de leche humana probablemente 
estará orientado hacia modelos de nutrición neonatal personalizada, 
capaces de integrar seguridad microbiológica, preservación de componentes 
bioactivos y modulación dirigida de la microbiota, con el objetivo de optimizar 
los resultados clínicos en los recién nacidos más vulnerables. Para alcanzar 
este objetivo, es fundamental conocer e identificar los principales 
microorganismos que conforman la microbiota de la leche humana, así como 
comprender su origen, funciones y regulación dentro de los bancos de leche. 
Asimismo, resulta crucial evaluar los riesgos y beneficios asociados tanto a 
la presencia como a la ausencia de estos microorganismos, con el fin de 
mantener un adecuado equilibrio entre bacterias comensales y 
microorganismos potencialmente patógenos durante las distintas etapas del 
procesamiento de la leche humana.
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VACÍOS DE CONOCIMIENTO Y RETOS PARA LOS BANCOS 
DE LECHE HUMANA EN COSTA RICA. A pesar del creciente 
conocimiento sobre la microbiota de la leche humana, persisten vacíos que 
limitan su comprensión y aplicación en los bancos de leche humana (BLH). 
La elevada variabilidad interindividual, asociada con factores como la edad 
gestacional, etapa de lactancia, tipo de parto, uso de antibióticos y 
condiciones ambientales, junto con las diferencias metodológicas entre 
estudios, dificulta establecer una composición microbiana de referencia y 
comparar resultados entre poblaciones (Consales et al., 2022; 
Dombrowska-Pali et al., 2024; Gomez-Gallego et al., 2016; Zimmermann & 
Curtis, 2020).

Otro desafío es diferenciar la microbiota residente de los microorganismos 
incorporados durante la extracción, manipulación, almacenamiento o 
procesamiento. Debido a que la leche humana es una muestra de baja 
biomasa bacteriana, la contaminación puede influir en los perfiles obtenidos. 
Además, la detección de ADN bacteriano no necesariamente indica la 
presencia de microorganismos viables, lo que resalta la necesidad de 
complementar las técnicas moleculares con metodologías que permitan 
evaluar viabilidad y función (Dombrowska-Pali et al., 2024; Stinson et al., 
2021; Moossavi et al., 2019).

Asimismo, se requiere mayor evidencia sobre la relación entre la microbiota 
de la leche humana y los desenlaces clínicos de los recién nacidos 
prematuros. Aunque la alimentación con leche humana se ha asociado con 
beneficios clínicos, todavía es limitado el conocimiento sobre qué 
microorganismos o funciones microbianas contribuyen directamente a estos 
efectos y cómo el procesamiento de la leche donada puede modificarlos 
(Pannaraj et al., 2017; Walker & Meng, 2020; Ocampo-Chih et al., 2025).

En Costa Rica, estos desafíos adquieren particular relevancia debido a la 
necesidad de fortalecer la seguridad y calidad de la leche humana donada 
dentro de la red nacional de BLH. Los esfuerzos desarrollados en el país se 
han concentrado, entre otros aspectos, en el establecimiento y 
fortalecimiento de procedimientos de control, trazabilidad, manipulación y 
análisis microbiológico de la leche donada. Actualmente, investigaciones 
nacionales han incorporado el desarrollo de metodologías específicas para 
la detección de Bacillus cereus, uno de los microorganismos de especial 
interés para la seguridad de la leche humana procesada. Estos avances 
representan una oportunidad para generar evidencia local que complemente 
el conocimiento internacional y permita evaluar las características 
microbiológicas de la leche de las donantes costarricenses y los cambios que 
ocurren durante las diferentes etapas de extracción, transporte, 
almacenamiento y procesamiento (Víquez Barrantes et al., 2023)

La generación de datos nacionales permitiría establecer perfiles 
microbiológicos propios de la población atendida, identificar 
microorganismos potencialmente beneficiosos o asociados a contaminación 
y evaluar el impacto de las diferentes etapas del procesamiento sobre la 
microbiota. 
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Asimismo, la incorporación de metodologías moleculares complementarias a 
los análisis microbiológicos convencionales podría contribuir a una 
caracterización más completa de la microbiota presente en la leche humana 
y a una mejor comprensión de los cambios producidos durante el 
procesamiento (Cormontagne et al., 2021; Dombrowska-Pali et al., 2024). 
Estudios realizados en población costarricense han caracterizado 
longitudinalmente la microbiota de la leche humana, evidenciando 
variaciones en su composición bacteriana durante el período de lactancia 
(Solís Salazar et al., 2025).

Por tanto, uno de los principales retos futuros para los BLH consiste en 
avanzar desde un modelo centrado exclusivamente en la eliminación de 
microorganismos potencialmente patógenos hacia un modelo que, sin 
comprometer la seguridad microbiológica, considere también la 
conservación de características microbiológicas potencialmente 
beneficiosas. Este enfoque requerirá ampliar los estudios longitudinales y 
multicéntricos que integren microbiología, secuenciación, características 
maternas, condiciones de procesamiento y desenlaces clínicos neonatales. 
De igual manera, será necesario determinar si las modificaciones de la 
microbiota producidas por las diferentes estrategias de procesamiento tienen 
consecuencias clínicamente relevantes para los recién nacidos prematuros 
(Moro et al., 2024; Conboy-Stephenson et al., 2024; Stinson et al., 2024).
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