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Resumen

El microbioma humano desempefia un papel clave en la salud y la enfermedad,
y su estudio ha permitido avances significativos en la medicina de precision.
Un microbioma saludable se caracteriza por una alta diversidad de microorga-
nismos beneficiosos, mientras que las alteraciones en su composicién pueden
estar asociadas con diversas patologias, incluyendo el cancer y enfermedades
inflamatorias.

La investigacion en este campo ha revelado que la microbiota no solo pue-
de servir como biomarcador para el diagnéstico temprano de enfermedades,
sino que tambiéen influye en la respuesta a los tratamientos, particularmente
en terapias contra el cancer. Tecnologias avanzadas, como la secuenciacién de
nueva generacion, han facilitado la identificacion de comunidades microbianas
especificas y su relacion con distintos 6rganos y condiciones de salud.

Uno de los principales desafios es comprender la variabilidad del microbioma
entre individuos y su impacto en la inflamacién, el metabolismo y la respues-
ta inmunitaria. En este sentido, la medicina personalizada ha emergido como
una estrategia innovadora, integrando informacién genética y microbioma
para desarrollar terapias mas efectivas y adaptadas a cada paciente.

1. Universidad Nacional Abierta y a Distancia.
Correo electrénico: olgaostosortiz@gmail.com
ORCID: https://orcid.org/0000-0002-6477-9872

2. Escuela Colombiana de Ingenieria.
Correo electrénico: tomasostos22@ gmail.com

65



BIOCIENCIAS - Vol 8 Nom 1 - 2024 Universidad Nacional Abierta y a Distancia

El vinculo entre la microbiota y la oncologia es particularmente relevante, ya que
ciertos microorganismos pueden modular la progresion del cancer y la eficacia
de los tratamientos. La posibilidad de utilizar la microbiota como herramienta
terapéutica abre nuevas perspectivas en la ciencia médica, posicionandola como
un componente esencial en la evolucién de la medicina de precision.

Palabras clave: Microbioma, medicina de precisién, terapia personalizada,
cancer, biomarcadores.

Abstract

The human microbiome plays a key role in health and disease, and its study has
enabled significant advances in precision medicine. A healthy microbiome is
characterized by a high diversity of beneficial microorganisms, whereas altera-
tions in its composition may be associated with various pathologies, including
cancer and inflammatory diseases.

Research in this field has revealed that the microbiota can not only serve as
a biomarker for early diagnosis of diseases, but also influence the response
to treatments, particularly cancer therapies. Advanced technologies, such as
next-generation sequencing, have facilitated the identification of specific mi-
crobial communities and their relationship with different organs and health
conditions .

One of the main challenges is to understand the variability of the microbiome
between individuals and its impact on inflammation, metabolism and immune
response. In this sense, personalized medicine has emerged as an innovative
strategy, integrating genetic information and the microbiome to develop more
effective therapies tailored to each patient.

The link between the microbiota and oncology is particularly relevant, as cer-
tain microorganisms can modulate cancer progression and the efficacy of treat-
ments. The possibility of using the microbiota as a therapeutic tool opens up
new perspectives in medical science, positioning it as an essential component
in the evolution of precision medicine.

Keywords: Microbiome, precision medicine, personalized therapy, cancer,
biomarkers.
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Introduccion

La revolucion gendmica promete
transformar el tratamiento de los
pacientes mediante la personaliza-
cion de las terapias, la reducciéon de
efectos adversos y la optimizacién
de los costos en la atencidon médica.
Los primeros avances en este campo
han estado principalmente enfoca-
dos en mejorar los enfoques preven-
tivos y terapéuticos para el cancer,
gracias a la secuenciacion del geno-
ma humano (1-20).

El desarrollo de la secuenciacion de
proxima generacion ha permitido ca-
racterizar el microbioma—conjunto
de microorganismos que residen eny
sobre el cuerpo humano—y sus ele-
mentos genéticos, integrandolo en
la formulacion de nuevas estrategias
preventivas y terapéuticas. En esta re-
vision, destacamos la importancia del
microbioma en diversas dimensiones
de la enfermedad humana, incluyen-
do su patogénesis, fenotipo, pronds-
tico y respuesta al tratamiento, ade-
mas de su papel como biomarcador
diagnodstico y terapéutico (20).

El microbioma ha emergido como un
componente esencial en la medicina
de precisién, ya que no solo influye
en la variabilidad interindividual de
las enfermedades, sino que también
constituye un factor potencialmente

modificable a través de intervencio-
nes terapéuticas (1-57). La revolucion
en la secuenciacion ha impulsado el
desarrollo de diagnosticos microbia-
nos de alta precision y ha fortaleci-
do la conciencia sobre el papel del
microbioma en la salud humana (57-
76), lo que antes requeria los recur-
sos de centros genomicos especiali-
zados, como la secuenciacion de un
genoma bacteriano completo, ahora
puede realizarse en un laboratorio
pequefo por unos cientos de dolares
por muestra. La continua reduccion
de costos y el desarrollo de software
y algoritmos avanzados han facilitado
el ensamblaje de genomas, ya sea a
partir de bases de datos de referencia
o mediante enfoques de novo (76-81).

El cambio revolucionario en nues-
tra comprensién del microbioma se
ha dado con la llegada de la secuen-
ciacion de proxima generacion, que
permite una caracterizacién en pro-
fundidad de la microbiota intestinal a
través de enfoques multiémicos, sin la
necesidad de cultivar microbios indi-
viduales, lo que en algunos casos re-
presenta un desafio significativo. Uno
de los métodos mas utilizados para
caracterizar comunidades microbia-
nas es el analisis del gen de ARN ribo-
sdmico 16S, altamente conservado en
bacterias, el cual se ha convertido en
una herramienta clave para el diag-
nostico de precision y el desarrollo de
tratamientos personalizados (43).

67



BIOCIENCIAS - Vol 8 Nom 1 - 2024

Universidad Nacional Abierta y a Distancia

El microbioma intestinal esta emer-
giendo como un biomarcador crucial
para la identificacion del fenotipo
de la enfermedad, su pronodstico y la
respuesta al tratamiento. Existen nu-
merosas evidencias que asocian alte-
raciones en la estructura de la comuni-
dad microbiana con distintos estados
patoldgicos. La enfermedad inflama-
toria intestinal es una de las condi-
ciones mejor estudiadas en relacidn
con la disbiosis, donde el microbioma
desempefa un papel fundamental en
la expresion de la enfermedad y en la
respuesta a las terapias. Su hetero-
geneidad implica que ciertos perfiles
microbianos pueden actuar como de-
terminantes clave en la seleccion del
tratamiento mas eficaz (66, 67).

Al igual que cualquier ecosistema, la
ecologia del microbioma implica una
compleja interaccion entre diferentes
especies, regulada en gran medida
por su entorno quimico. No es sor-
prendente que los microorganismos
hayan desarrollado mecanismos de
defensa, como la produccién de com-
puestos antimicrobianos. De hecho,
el descubrimiento de los antibioticos
surgio inicialmente a partir del estu-
dio de cultivos microbianos, y desde
entonces, la exploracion de la micro-
biota del suelo ha revelado una diver-
sidad aun mayor de antibioticos con
potencial terapéutico (56, 58, 66).

Ademas de su funcidn como biomar-
cadores y su impacto en la respuesta
a los tratamientos, un aspecto parti-
cularmente interesante del microbio-
ma es su plasticidad y la posibilidad
de modularlo mediante intervencio-
nes terapéuticas. Tradicionalmente, la
manipulacion de poblaciones micro-
bianas se ha basado en el uso de an-
tibidticos, fundamentales para tratar
infecciones sistémicas causadas por
patdgenos invasores. Sin embargo,
las estrategias modernas buscan un
enfoque mas preciso y sostenible en
la modulacién del microbioma para
mejorar la salud humana (34).

Esta revision subraya la importancia
de incorporar el microbioma como un
elemento clave en la medicina de pre-
cision, con el objetivo de mejorar el
diagndstico, reducir el riesgo de en-
fermedades y optimizar su detecciony
tratamiento en etapas tempranas. Las
firmas microbianas pueden convertir-
se en herramientas diagnosticas pre-
cisas, no invasivas, accesibles y eco-
ndmicas para evaluar enfermedades,
su fenotipo, gravedad y pronostico.
Ademas, el papel del microbioma en
el metabolismo de diversos compues-
tos quimicos lo posiciona como un
factor determinante en la eficacia de
numerosas terapias médicas (35,57).

El microbioma de las personas sanas
es muy diverso, con un altoniumero de
microbios beneficiosos que pueden
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resistir los cambios, que se producen
durante cada periodo de estrés fisio-
l6gico, sibienlamicrobiotaasociadaa
las enfermedades es menos diversa;
el nimero de bacterias beneficio-
sas es menor y conduce a la enfer-
medad en presencia de inflamacion.
Sin embargo, el principal problema
al que se enfrentan los investigado-
res es comprender las caracteristicas
potenciales de la diversidad del mi-
crobioma entre los individuos. Los
métodos tradicionales, como el culti-
vo, han proporcionado muy poca in-
formacion en este sentido, pero hoy
en dia, los enfoques como la NGS
han sido capaces de introducir una
comprension aceptable de esta po-
blacion y sus combinaciones, e iden-
tificado las arqueas, bacterias y virus
en el cuerpo. La alteracién de la eco-
logia microbiana puede estar asocia-
da a muchas enfermedades, como la
diabetes, la enfermedad inflamatoria
intestinal, etc.; El microbioma huma-
no puede utilizarse como biomarca-
dor de diagndstico primario, y los in-
vestigadores actuales se centran en
su papel terapéutico (17,50).

La microbiota de cada 6rgano del
cuerpo humano es Unica, y sus efectos
sobre la inflamacion y el cancer tam-
bién son distintos en cada 6rgano, asi
como la comprension de los cambios
en el microbioma interpersonal y la
frecuencia de la poblacion microbiana
en diferentes posiciones en los 6rga-

nos, lo que lleva a informacién poten-
cialmente relacionada con el desarro-
llo de enfermedades como el cancer.
Estas diferencias pueden ser respon-
sables de la aparicion de cancer en un
organo en particular, por ejemplo, la
susceptibilidad al cancer colorrectal
se debe a la presencia de una mayor
densidad microbiana, en comparacién
con el intestino delgado (18).

El microbioma es responsable de va-
rios resultados clinicos, y la respuesta
a los medicamentos de los individuos
puede deberse a estas diferencias; No
todos los pacientes muestran la mis-
ma respuesta a las terapias contra el
cancer. Por lo tanto, dada la conside-
racion de la informacion genética de
cada persona, y la mejora de las res-
puestas a los farmacos, las terapias
personalizadas pueden desempenar
un papel destacado en el programa
de atencién sanitaria, especialmente
en relacion con el cancer. Los estudios
han demostrado que el microbioma
intestinal también puede ser eficaz en
el tratamiento del cancer a través de
la regulacion de las respuestas infla-
matorias del huésped; Las técnicas de
microarrays pueden ser Utiles en este
sentido, ya que pueden evaluar simul-
taneamente mas de cientos de genes
relacionados con el cancer (52).

La terapéutica personalizada moderna
se integra con cada estructura gené-
tica individual y con la historia de la
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enfermedad antes de que comience la
enfermedad, y esto es diferente a la
terapéutica personalizada tradicional.
Cada tumor es un conjunto especifi-
co de patrones genéticos, por lo que
comprender las alteraciones genéticas
y los perfiles de expresidon génica en
las células cancerosas puede conducir
a terapias efectivas. Los Institutos Na-
cionales de Salud (NIH) han proporcio-
nado mucha informacion sobre la im-
portancia de la gendmica del cancer
en el tratamiento personalizado, y no
solo la gendmica, sino también la pro-
tedmica juegan un papel importante
en el tratamiento personalizado (69).

La inflamacion, el metabolismo y la
genotoxicidad son mecanismos clave
en los que la microbiota puede mo-
dular la carcinogénesis y, por lo tan-
to, puede utilizarse para desarrollar
terapias contra el cancer. Hoy en dia,
los nuevos enfoques terapéuticos, lla-
mados medicina personalizada, han
abierto una nueva ventana en la cien-
cia médica, y el vinculo entre el mi-
crobioma y la medicina personalizada
parece ser uno de los aspectos mas
interesantes de la investigacion futura
y se considera una perspectiva impor-
tante en el tratamiento de enferme-
dades como el cancer (14,39).

El papel de los metabolitos del
microbioma en el desarrollo de
enfermedades

La relacidon entre el microbioma, los
factores ambientales y el cancer es
compleja, alteraciones en el meta-
bolismo celular y la inflamacién son
caracteristicas del cancer. Aunque la
respuesta del microbioma del hués-
ped al cancer no se considera esen-
cial, la presencia de compuestos mi-
crobianos en ciertos tipos de cancer,
como el colorrectal, puede tener una
importancia indirecta. Estudios in vi-
tro han descrito una sefalizacion en-
tre los péptidos de quorum sensing
(QSP) bacterianos y las células cance-
rosas. Los QSP derivados de bacilos
se sintetizan bajo estrés bacteriano
y pueden inducir la invasion de célu-
las tumorales en un proceso similar
a la transicion epitelio-mesenquimal
(EMT-Like), implicado en la metasta-
sis del cancer colorrectal. Ademas,
los QSP estan involucrados en com-
portamientos metastasicos y de an-
giogénesis en estas condiciones. En
otros tipos de cancer, la actividad
microbiana puede reducir la efica-
cia de la quimioterapia o influir en el
desarrollo tumoral. El estilo de vida
y la dieta también desempefian un
papel crucial en la configuraciéon del
microbioma. La produccién de diver-
sos metabolitos por parte de la mi-
crobiota intestinal puede promover o
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proteger contra el cancer; sin embar-
go, los factores determinantes aun

no se comprenden completamente,
Figura 1.
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Figura 1. El papel de los metabolitos en el desarrollo o proteccién de las enferemedades

Los metabolitos derivados de
microorganismos pueden contribuir al
desarrollo del cancer

La dieta es una fuente significativa de
estos metabolitos; por ejemplo, las die-
tas occidentales modernas, caracteri-
zadas por un alto contenido de grasas
y proteinas, se asocian con un mayor
riesgo de cancer (5). Los acidos biliares
(BA) actian como moléculas de sefa-
lizaciéon en la homeostasis metabdlica
(1). Enzimas especificas transforman
los BA en acidos biliares secundarios
(SBA), que pueden actuar como carci-
nogenos. Estudios in vitro han demos-

trado que una exposicion de una hora
a compuestos de SBA, como el acido
desoxicélico (DCA) y el acido litocoli-
co (LCA), provoca dafos extensos en el
ADN de manera dependiente de la do-
sis. Investigaciones han revelado que
la poblacion afroamericana presenta
una mayor incidencia y mortalidad por
cancer colorrectal (CCR) en compara-
cion con la poblacion nativa america-
na. Al analizar el microbioma de ambos
grupos, se encontré que los afroame-
ricanos tienen una mayor abundancia
de especies de Bacteroides, mientras
que los nativos americanos presentan
mas especies de Prevotella. Ademas,
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los genes codificadores de SBA y los
niveles fecales de SBA eran mas eleva-
dos en el primer grupo, mientras que
los acidos grasos de cadena corta eran
mas abundantes en los nativos ameri-
canos (44).

A pesar de compartir la misma heren-
cia genética, pueden existir diferen-
cias fenotipicas y en el desarrollo de
enfermedades especificas, atribuibles
principalmente a variaciones en la
dieta y en la composicion del micro-
bioma intestinal (2-3). El consumo de
alimentos ricos en fibra promueve la
fermentacion sacarolitica por diversas
especies microbianas, lo que resulta
en la produccion de acidos grasos de
cadena corta (AGCC), como acetato,
propionato y butirato. Por ejemplo,
las bacterias del filo Bacteroidetes
producen niveles elevados de aceta-
to y propionato, mientras que las del
filo Firmicutes generan cantidades
significativas de butirato. El butirato,
en particular, ha demostrado poseer
propiedades anticancerigenas; estu-
dios indican que puede inducir la de-
tencion de la fase S en celulas de ade-
nocarcinoma colorrectal, inhibiendo
su crecimiento mediante la apoptosis
y la regulacién de proteinas como p21
y ciclina B1. Los efectos del butirato
varian segun el tipo celular: en célu-
las normales, sirve como fuente de
energia y promueve la proliferacion,
mientras que en lineas celulares can-

cerosas, inhibe la proliferacion y des-
encadena la apoptosis (8).

La inflamacién croénica y los mediado-
res inflamatorios, como las especies
reactivas de oxigeno y nitrogeno, cito-
cinas y quimiocinas, pueden contribuir
al crecimiento tumoral y la metastasis.
Microorganismos como Fusobacterium
nucleatum (F. nucleatum) se encuen-
tran en el microambiente tumoral y
activan la senalizacion de NF-kB, es-
pecialmente en tumores colorrectales
donde este patdégeno es prevalente.
NF-kB regula respuestas inflamato-
rias y activa genes que promueven la
supervivencia de células cancerosas
y la inflamacion en el microambiente
tumoral (21,59). La adhesina FadA de
F. nucleatum se une a E-cadherina en
células epiteliales, incrementando la
sefalizacion de [B-catenina y WNT, lo
que promueve la proliferacion celular.
Ademas, la proteina Fap2 de F. nuclea-
tum interactla con el receptor inhibi-
dor TIGIT en células NK, reduciendo su
actividad citotoxica y permitiendo que
las células tumorales evadan la res-
puesta inmunitaria. Los microorganis-
mos también afectan al sistema inmu-
nitario adaptativo; por ejemplo, ciertas
bacterias pueden inducir la produccion
de citocinas proinflamatorias por cé-
lulas T CD4+, como la interleucina-23
(IL-23), que promueve la progresiéon
tumoral al estimular respuestas de IL-
17 (30).
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Bacteroides fragilis enterotoxigénico
(ETBF) es una bacteria que puede in-
ducir inflamacion en humanos, provo-
cando colitis y fomentando la forma-
cion de tumores colénicos en modelos
murinos con neoplasias intestinales.
Esta bacteria activa la senalizacién de
STAT3 a través de respuestas Th17, lo
que conduce a la produccion de cito-
cinas como IL-17 e IL-22, relacionadas
con el cancer colorrectal(36,60).

Por otro lado, la inflamacion esta aso-
ciada a diversas neoplasias malignas
y constituye un factor de riesgo para
el desarrollo del cancer. Por ejem-
plo, la obesidad puede favorecer la
proliferacion de especies bacteria-
nas capaces de producir metabolitos
procarcinogénicos, como los acidos
biliares secundarios (SBA) (4-19,38). La
disbiosis en individuos obesos altera
el epitelio intestinal, incrementando
su permeabilidad y permitiendo que
productos microbianos activen célu-
las inmunitarias en la lamina propia.
Estos mediadores pueden llegar al hi-
gado a traves de la circulacion portal,
estimulando la produccion de citoci-
nas proinflamatorias como TNF e IL-6
(37,45).

La interaccion entre el microbioma y

el huésped desempefia un papel crucial
en diversas enfermedades, como la
enfermedad inflamatoria intestinal
(Ell), la diabetes, la cirrosis y el cdncer
colorrectal

Estudios recientes han investigado
como las bacterias intestinales influ-
yen en la eficacia de los tratamientos
oncoldgicos, especialmente en la in-
munoterapia. Los resultados sugieren
que las interacciones mediadas por el
sistema inmunitario entre las bacterias
y los farmacos son esenciales para la
efectividad terapéutica. Sin embargo,
aun se dispone de informacién limita-
da sobre cémo las distintas composi-
ciones del microbioma humano afec-
tan los resultados del tratamiento en
pacientes con cancer (22).

Investigaciones han demostrado que
la composicion del microbioma intes-
tinal puede determinar la respuesta de
los pacientes a la inmunoterapia. Por
ejemplo, ciertos perfiles bacterianos
se asocian con una mayor probabilidad
de respuesta positiva a los inhibidores
de puntos de control inmunitario en
pacientes con melanoma. Esta variabi-
lidad sugiere que evaluar la composi-
ciéon microbiana podria ser clave para
predecir la eficacia del tratamiento
y personalizar las intervenciones tera-
péuticas (46).
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Ademas, el microbioma intestinal
emerge como un biomarcador po-
tencial para el fenotipo de la enfer-
medad, el pronostico y la respuesta
al tratamiento. Alteraciones en la es-
tructura de la poblacion microbiana
se han observado en diversas pato-
logias, lo que indica su relevancia en
la evolucion y manejo de estas condi-
ciones. Por ejemplo, en pacientes con
enfermedad de Crohn, se ha asocia-
do un aumento de Faecalibacterium
prausnitzii en la mucosa intestinal con
la recurrencia de la enfermedad tras
la cirugia (25,32,47,49,79).

Estos hallazgos resaltan la importan-
cia de considerar el microbioma en el
diagnostico de precision y el tratamien-
to personalizado, abriendo nuevas vias
para intervenciones terapéuticas mas
efectivas y adaptadas a las caracteristi-
cas individuales de cada paciente.

A pesar de los numerosos estudios
sobre la relacion entre el microbio-
ma y la enfermedad inflamatoria in-
testinal (Ell), los resultados no son
concluyentes. Esta disparidad puede
atribuirse a factores como diferencias
geograficas, uso de antibidticos, va-
riaciones dietéticas y otros elementos
que influyen en la composicion del
microbioma intestinal. Por lo tanto, es
esencial realizar mas investigaciones
centradas en las bacterias de la mu-
cosa y su conexion con enfermedades
inflamatorias como la Ell.

Ademas, se ha observado que cier-
tas firmas microbianas estan aso-
ciadas con diversas enfermedades
gastrointestinales. Por ejemplo, Fuso-
bacterium nucleatum se utiliza como
marcador diagndstico en el cancer co-
lorrectal debido a su adhesina FadA,
gue se une a la E-cadherina, activan-
do sefales oncogénicas e inflamato-
rias que estimulan el crecimiento de
células cancerosas (23-29,33,47,59,81).

Asimismo, la infeccion por Clostridium
difficile se relaciona con una menor
diversidad microbiana y una disminu-
cion en la produccion de acidos bi-
liares secundarios. Estudios recientes
han identificado firmas del microbio-
ma que pueden predecir la suscep-
tibilidad a esta infeccion. Un estudio
demostro que pacientes con infeccién
recurrente por C. difficile experimen-
taron una mejora clinica del 90% tras
recibir un trasplante de microbiota fe-
cal de donantes sanos (64,65,70,71,72).

Numerosos estudios han investigado
la firma de la microbiota intestinal en
trastornos sistémicos, como la artritis
reumatoide (AR). Se ha observado que
pacientes con AR presentan una me-
nor diversidad microbiana intestinal
en comparacion con individuos sanos,
correlacionandose con la duracién de
la enfermedad y los niveles de autoan-
ticuerpos. Ademas, se ha identificado
una expansion de taxones raros, como
los géneros Collinsella, Eggerthella y
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Faecalibacterium, en pacientes con AR
(11,62).

La composicion del microbioma intes-
tinal también influye en la respuesta a
terapias inmunoldgicas. Por ejemplo,
pacientes que responden favorable-
mente a la terapia anti-PD-1 muestran
una mayor abundancia de Faecalibac-
terium, mientras que aquellos que no
responden presentan una mayor pre-
valencia de Bacteroidales. Estos ha-
llazgos sugieren que la composicion
microbiana puede modular la efica-
cia de la inmunoterapia al influir en
la respuesta inmunitaria antitumoral
(48,75,76).

Ademas, se ha observado que pacien-
tes con melanoma metastasico que
responden mejor al tratamiento pre-
sentan una alta prevalencia de Bifi-
dobacterium longum. La presencia de
estas especies en el intestino de ra-
tones portadores de tumores mostro
una mejoria en la respuesta al trata-
miento anti-PD-L1 (26,67,68).

Por otro lado, se ha encontrado una
mayor abundancia de Akkermansia mu-
ciniphila en pacientes que responden
favorablemente a la terapia anti-PD-1.
La administraciéon de esta bacteria en
modelos murinos ha demostrado me-
jorar la eficacia de la inmunoterapia,
posiblemente al modular la respuesta
inmunitaria y fortalecer la funcion de
barrera intestinal (10).

Estos estudios sugieren que la inclu-
sion de la microbiota intestinal en
estrategias de medicina de precision
podria tener un potencial terapéu-
tico significativo. Ademas, se estan
realizando esfuerzos para desarrollar
comunidades microbianas sintéticas
dirigidas al tratamiento de diversas
enfermedades, como la enfermedad
inflamatoria intestinal y las infeccio-
nes por Clostridium difficile (6). La
capacidad de la microbiota intestinal
para modular la salud individual se
manifiesta a través de la interaccion
con diferentes tipos de células inmu-
nitarias y no inmunitarias, mediante
la producciéon de una red compleja de
metabolitos (42).

Un aspecto interesante es que, ade-
mas de la presencia de una microbiota
especifica, en pacientes que respon-
den al tratamiento podria observarse
una sinergia mejorada entre las bac-
terias intestinales y la terapia, espe-
cialmente si estas bacterias translo-
can a organos linfoides secundarios,
generando una respuesta inmunitaria
antitumoral especifica.

Otro ejemplo es la proliferacion de
proteobacterias en pacientes con
enfermedad celiaca que presentan
sintomas gastrointestinales, en com-
paracion con aquellos que manifiestan
sintomas extraintestinales. Estas ob-
servaciones subrayan la importancia
de comprender las interacciones entre
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el microbioma y diversas patologias
para desarrollar estrategias diagndsti-
cas y terapéuticas mas efectivas.

Conclusion

El desarrollo de pruebas diagnosti-
cas basadas en biomarcadores para
el diagndstico primario es un aspec-
to clave de la medicina de precision.
Un caso de estudio relevante es el
del cancer colorrectal (CCR), en el
gue se ha investigado el potencial de
la microbiota fecal para la deteccion
precoz de la enfermedad. Los inves-
tigadores han evaluado su aplicacion
como herramienta de cribado en dis-
tintos grupos clinicos, incluyendo per-
sonas sanas, pacientes con adenomas
y aquellos con carcinoma (28,77).

Aunque estos estudios preliminares
han confirmado el papel del micro-
bioma en las enfermedades huma-
nas y su potencial como biomarca-
dor diagnostico y terapéutico, aun
es necesario realizar investigaciones
adicionales. Se requieren estudios in
vitro e in vivo con pruebas confirma-
torias para cada enfermedad, con el
objetivo de establecer una firma mi-
crobioma adecuada (78).

Por otro lado, aun queda mucho por
comprender sobre la interaccion en-
tre las bacterias, el sistema inmunita-

rio y los microambientes tumorales.
La relacion entre las poblaciones mi-
crobianas y la respuesta a la terapia
antitumoral es compleja. La reduccion
selectiva de ciertos taxones bacte-
rianos, ya sea por exposicion a an-
tibidticos u otros factores de estrés,
puede disminuir la eficacia de la in-
munoterapia. Asimismo, la presencia
de microorganismos especificos en
distintas localizaciones del organismo
puede interferir con el tratamiento
(79-81).

Un ejemplo de esta interaccién es Es-
cherichia coli, cuya capacidad para
metabolizar y desactivar la forma ac-
tiva de ciertos farmacos puede redu-
cir los efectos de la quimioterapia y
afectar negativamente la respuesta
tumoral. Esto sugiere que la presencia
de cepas especificas podria modular
la progresion del cancer y la eficacia
terapéutica.

En este contexto, la relacion entre la
microbiota y la medicina de precision
abre nuevas perspectivas para el tra-
tamiento y el pronostico del cancer.
La microbiota, considerada como una
medicina de proxima generacion, po-
dria desempefar un papel terapéuti-
co innovador en este campo.
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