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Resumen

Introduccion: La esofagitis eosinofilica (EE0) es una patologia inflamatoria cronica del eséfago, determinada
por una respuesta inmunol 6gica frente a componentes de la dieta, no mediada por IgE. Su incidenciay

preval encia esta aumentando en los Ultimos anos, y se ha propuesto que los factores ambientales, y entre ellos
una alteracion de la microbiota esof&gica, podrian subyacer tras de dicho incremento. Sin embargo, los
estudios sobre microbiota esof &gica en EEO son escasos.

Métodos: Se analizaron biopsias esof agicas de 30 pacientes adultos con EEo, con actividad y tras alcanzar
remisién con tratamiento antiinfamatorio con inhibidores de la bomba de protones (IBP), corticosteroides
tépicos deglutidos (CTD) o'y dietas de eliminacion empiricas (DEE; 10 pacientes en cada grupo), y 10
controles sin EEo. Se caracteriz6 la microbiota en todas |as biopsias mediante amplificacion de laregion V4
del gen 16S del rRNA y posterior secuenciacion masiva. Se emplearon herramientas bioinformaticas para
asignar las lecturas de la secuenciacién a los diferentes grupos bacterianos. El andlisis estadistico incluy6 la
evaluacion de ladiversidad-? (intraindividual), diversidad-? (interindividual), abundancia microbiana
diferencial y ateraciones en prediccién funcional.

Resultados: Tras los procesos de comprobacion de calidad de la secuenciacion, 65 muestras tuvieron
suficiente niUmero de lecturas de alta calidad paraincluirse en los andlisis de microbiota. No se observaron
cambios en la diversidad-? entre pacientes con EEo y controles, aunque |os pacientes con DEE
experimentaron un descenso en lamisma. En € andlisis de diversidad-? mediante escalado dimensional no
meétrico, se observé una separacion entre la composicién microbiana de |os pacientes con EEO activay los
controles, mientras que |os pacientes tratados con CTD mostraron una composicion més parecida alos
controlesy los tratados con IBP y DEE ala de los pacientes con EEo activa. Esta misma tendencia también
se observo al agrupar las muestras en clusters jerérquicos. El andlisis diferencial de abundancia microbiana
mostro diferencias significativas paratres géneros: Filifactor, Parvimonasy Porphyromonas, que
presentaban menor abundancia en pacientes con EEO activa respecto alos controles. Por Ultimo, €l andlisis de
prediccion funcional mostré alteraciones en la oxidaci 6n/reduccion de grupos sulfuro, la sintesis de arginina
y ornitina, la degradacion de 4-aminobutanoato y |a sintesis de peptidoglicanos relacionados con resistenciaa
?-lactamicos.
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Conclusiones: Existen diferencias en la microbiota esof &gica de pacientes con EEo respecto alade los
controles, que revierten parcialmente tras el tratamiento anti-inflamatorio efectivo. Los CTD revierten los
cambios microbianos en mayor medidaque IBPy DEE.
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