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INTRODUCCIÓN

La microbiota gastrointestinal se ha posicionado como un factor
clave en el desarrollo de la artritis reumatoide (AR). Se ha
descrito una composición de la microbiota gastrointestinal
diferente entre la AR y controles sanos, e incluso entre fases
tempranas y avanzadas de la enfermedad. Se ha descrito en AR el
papel modificador que tienen algunos fármacos en la microbiota
como es el caso del metotrexato, apenas se conocen los efectos
de las terapias biológicas sobre la microbiota en AR, y
especialmente con agentes diferentes a los anti-TNF.

OBJETIVO

Analizar el efecto de terapias biológicas no anti-TNF en la
microbiota gastrointestinal y oral en pacientes de AR.

MATERIAL Y MÉTODOS

Análisis observacional longitudinal prospectivo de 6 meses de
seguimiento de pacientes diagnosticados de AR (ACR/EULAR
2010) al inicio de la terapia con Abatacept (ABT) o Tocilizumab
subcutáneo (TCZ). Se realizó una visita basal, al mes y a los 6
meses del inicio del tratamiento, donde se recogió una muestra
fecal y de saliva, se realizó una analítica completa y se determinó
la actividad clínica de la enfermedad.
Se realizó la amplificación y secuenciación de la región V3-V4 del
gen 16S rRNA para analizar las microbiotas intestinales y orales.

RESULTADOS

Se incluyeron 15 pacientes (78,6% mujeres) con una edad media de 56 (12) años y un tiempo medio
de evolución de 11 (15) años. En la visita basal el 80% presentaba PCR elevada y el 60% VSG elevada,
estando el 73,3% de ellos en actividad moderada o alta (das28).

La totalidad de los pacientes presentó FR elevado y el 93,3% anti-CCP elevado. 11 pacientes iniciaron
terapia con ABT (1 en monoterapia) y en 3 de ellos se suspendió el tratamiento a los 6 meses. 4
pacientes iniciaron terapia con TCZ (1 en monoterapia) y 1 de ellos se suspendió el tratamiento a los 6
meses. Ningún paciente recibió terapias biológicas previas.

El análisis de la microbiota intestinal y oral no mostró diferencias estadísticamente significativas entre
el tratamiento con ABT y TCZ a nivel de riqueza y diversidad bacteriana.

Sin embargo, los pacientes con TCZ mostraron una tendencia a tener menor diversidad microbiana
tanto en heces como en saliva respecto a los tratados con ABT.

A nivel intestinal no se observó un efecto estadísticamente significativo del tratamiento con ABT,
mientras que en la microbiota oral se mostró un incremento de los géneros bacterianos
Capnocytophaga (Padj=0,001) y Actinobacillus (Padj=0,033) con el tiempo .

En relación al efecto del tratamiento con TCZ, sí se observaron modificaciones en la composición
bacteriana tanto intestinal como oral tras 6 meses de exposición al fármaco.

CONCLUSIONES

Se observó una menor diversidad microbiana no significativa (tanto en heces como en saliva) en los pacientes con AR tratados con ABT respecto a los tratados con TCZ. Tras seis meses de tratamiento se observó en ABT un
aumento de Capnocytophaga y Actinobacillus en microbiota oral. Mientras que, en TCZ se observó un aumento de Agathobacterm, Odoribacter, Blautia en la microbiota intestinal y una disminución en Actinomyces en la
microbiota oral.
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