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Resumen

Introducción: El lncRNA lnc13, que alberga el SNP rs917997 asociado con la enfermedad celíaca (EC), es un
elemento clave para la regulación de la expresión de varios genes inflamatorios. Lnc13 está disminuido en la
mucosa intestinal de celiacos resultando en niveles más altos de los genes inflamatorios asociados a este
lncRNA. Dado que ciertos lncRNAs son detectables en saliva, y han sido propuestos como potenciales
biomarcadores, la cuantificación de los niveles del RNA no codificante lnc13 y de los genes inflamatorios
asociados en saliva podría reflejar el estado del intestino, pudiendo ser utilizados como criterio diagnóstico
no invasivo para la EC.

Métodos: Se seleccionaron 13 genes cuya expresión es detectable biopsias intestinales y en saliva y que
presentan correlación tanto entre tejidos y como con los niveles de lnc13; todos sugeridos como posibles
marcadores susceptibles de ser implementados como diagnóstico no invasivo de la EC. Se valoraron estos
genes en saliva y en biopsias intestinales de pacientes tanto pediátricos como adultos: 18 casos incidentes
previo dieta sin gluten y 21 controles.

Resultados: Tres de los genes analizados (STAT1, CXCL1 yCXCL8) presentan una expresión aumentada en
los pacientes con EC en ambos tejidos. La expresión de estos genes combinada con la de lnc13 en saliva
representa entre un 2 y un 11% de la variabilidad observada en el intestino, lo que permitiría diagnosticar
correctamente entre un 44 y 73% de las muestras respectivamente. Adicionalmente, los valores de expresión
IL1B son más altos en la saliva de los pacientes, presentando una capacidad diagnóstica del 60%.

Conclusiones: La expresión de lnc13, STAT1, CXCL1, CXCL8 e IL1B en biopsias y/o saliva es diferente entre
los pacientes con nuevo diagnóstico de enfermedad celíaca y los controles. Los modelos predictivos
derivados de sus combinaciones serán evaluados a ciegas en muestras de saliva con el fin de definir su
utilidad como criterio diagnostico no invasivo.
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