=i

oy

Revista Cientifica de Salud BIOSANA Vol. 6, Nim. 4. (Julio-Septiembre 2026) P4ag 248-265. ISSN: 2960-8481

Caracteristicas taxonémicas y funcionales de la microbiota intestinal en la enfermedad inflamatoria intestinal l_

Revista Cientifica de Salud

CARACTERISTICAS TAXONOMICAS Y FUNCIONALES DE LA
MICROBIOTA INTESTINAL EN LA ENFERMEDAD INFLAMATORIA
INTESTINAL: REVISION DE ALCANCE

TAXONOMIC AND FUNCTIONAL CHARACTERISTICS OF GUT
MICROBIOTA IN INFLAMMATORY BOWEL DISEASE: A SCOPING
REVIEW

Cindy Stefany Moreira Loor!"

! Programa de Maestria en Laboratorio Clinico con mencion en Microbiologia Clinica. Facultad de
Posgrado. Universidad Técnica de Manabi. Ecuador. ORCID: https://orcid.org/0000-0002-0008-7113.
Correo: cmoreira6625@utm.edu.ec

Jazmin Beatriz Anzules Guerra?

2 Departamento Especialidades en Salud. Facultad de Ciencias de la Salud. Universidad Técnica de Manabi.
Ecuador. ORCID: https://orcid.org/0000-0002-2789-5831. Correo: jazmin.anzules@utm.edu.ec

* Autor para correspondencia: cindystefanym@outlook.com

Resumen
La enfermedad inflamatoria intestinal (EIl), que comprende principalmente la enfermedad de Crohn y la
colitis ulcerosa, constituye un problema creciente en la salud publica. La evidencia disponible sugiere que las
alteraciones de la microbiota intestinal desempefia un papel esencial en la fisiopatologia. Sin embargo, los
hallazgos reportados presentan heterogeneidad en cuanto a los perfiles microbianos y sus implicaciones
funcionales. EIl objetivo de esta revision de alcance fue explorar la evidencia cientifica disponible sobre las
alteraciones de la microbiota intestinal asociadas con la Ell y sus principales implicaciones clinicas. Se realiz6
una revision de alcance siguiendo la metodologia del Joanna Briggs y la guia PRISMA — ScR. Se efecttio una
busqueda en PubMed, Scopus, ScienceDirect, SCIELO de estudios originales publicados entre 2020 a 2026,
incluyéndose finalmente 20 investigaciones. La evidencia mostré una disminucion de bacterias productoras
de acidos grasos de cadena corta, especialmente Faecalibacterium prausnitzii y Roseburia spp. Asi como un
incremento de microorganismos proinflamatorios, como Escherichia coli y miembros del filo Proteobacteria,
Ademas, los estudios reportaron una reduccién de la diversidad microbiana alteraciones en rutas metabdlicas
relacionadas con la produccion de butirato y cambios en biomarcadores microbianos asociados con la
actividad de la enfermedad. En conjunto, los hallazgos evidencian una relacidn consistente entre la disbiosis
intestinal y la Ell, aunque con variabilidad en los perfiles microbioldgicos descritos. La revision identificd
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que la disbiosis intestinal constituye un componente relevante de la E1l y respalda el potencial de la microbiota
para la comprension y el seguimiento de esta enfermedad. No obstante, la heterogeneidad metodoldgica entre
los estudios pone de manifiesto la necesidad de investigaciones con protocolos estandarizados que permitan
fortalecer la comparabilidad y la aplicabilidad de la evidencia disponible.

Palabras clave: microbiota intestinal: enfermedad inflamatoria intestinal: enfermedad de Crohn; colitis
ulcerosa; disbiosis

Abstract

Inflammatory bowel disease (IBD), which mainly includes Crohn's disease and ulcerative colitis, constitutes
a growing public health problem. The available evidence suggests that alterations in the gut microbiota play
an essential role in the pathophysiology. However, the reported findings exhibit heterogeneity in terms of
microbial profiles and their functional implications. The objective of this scoping review was to explore the
available scientific evidence on the alterations of the gut microbiota associated with IBD and their main
clinical implications. A scoping review was conducted following the Joanna Briggs methodology and the
PRISMA-ScR guidelines. A search was conducted in PubMed, Scopus, ScienceDirect, and SciELO for
original studies published between 2020 and 2026, ultimately including 20 investigations. The evidence
showed a decrease in short-chain fatty acid-producing bacteria, especially Faecalibacterium prausnitzii and
Roseburia spp. as well as an increase in pro-inflammatory microorganisms, such as Escherichia coli and
members of the Proteobacteria phylum. Additionally, the studies reported a reduction in microbial diversity,
alterations in metabolic pathways related to butyrate production, and changes in microbial biomarkers
associated with disease activity. Overall, the findings demonstrate a consistent relationship between intestinal
dysbiosis and IBD, although with variability in the described microbiological profiles. The review identified
that intestinal dysbiosis constitutes a relevant component of IBD and supports the potential of the microbiota
for the understanding and monitoring of this disease. However, the methodological heterogeneity among the
studies highlights the need for research with standardized protocols to strengthen the comparability and
applicability of the available evidence.
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Introduccion

La microbiota intestinal constituye un ecosistema complejo integrado por bacterias, arqueas, hongos, virus y
protozoos que desempefian funciones esenciales para mantener la homeostasis gastrointestinal. Ademas de
contribuir en la fermentacion de carbohidratos no digeribles y la produccion de acidos grasos de cadena corta
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(AGCC), interviene en la sintesis de vitaminas. La alteracion de este equilibrio, denominada disbiosis
intestinal, se ha asociado con procesos inflamatorios, metabdlicos y autoinmunes, entre ellos la enfermedad
inflamatoria intestinal (EIl) (1).

En las Gltimas décadas, la ElIl ha aumentado de manera sostenida en su incidencia y prevalencia a nivel
mundial (2), constituyendo un importante problema de salud pablica por el impacto que ejerce sobre la calidad
de vida de los pacientes y la carga creciente de recursos sanitarios que representa (2,3,4).

La literatura reciente describe alteraciones tanto en la composicién como en la funcionalidad de la microbiota
intestinal en pacientes con Ell, caracterizadas por la disminucion de microorganismos productores de AGCC,
como Faecalibacterium prausnitzii y bacterias del género Roseburia, junto con un incremento de
microorganismos con potencial proinflamatorio, como del filo Proteobacteria y determinadas cepas de
Escherichia coli (5).

Mas recientemente, se ha reconocido que la patogénesis de la Ell resulta de una compleja interaccion entre el
huésped, la microbiota intestinal y la respuesta inmunitaria, que trasciende las alteraciones en la composicion
bacteriana (6,7). Paralelamente, el desarrollo de tecnologias de secuenciacion de nueva generacion y de
enfoques multiomicos ha ampliado el conocimiento sobre las caracteristicas taxonémicas y funcionales del
microbioma, asi como de su potencial utilidad como fuente de biomarcadores diagndsticos, prondsticos y
terapéuticos (8).

A pesar del creciente volumen de investigaciones sobre la microbiota intestinal en la Ell, la evidencia
disponible continGa presentando una marcada heterogeneidad atribuida a diferencias geogréficas
poblacionales, disefios metodoldgicos, técnicas de laboratorio empleadas y variables clinicas analizadas (9).
Asimismo, los estudios disponibles han abordado de manera independiente la composicion taxondémica,
funcionales o las potenciales biomarcadores sin integrar estos hallazgos en una sintesis que permita identificar
patrones recurrentes, tendencias y vacios de conocimiento. En conjunto, estas limitaciones dificultan una
comprension integral del papel de la microbiota intestinal en la Ell y la identificacion de prioridades para
futuras investigaciones.

En este contexto, una revision de alcance constituye el enfoque metodoldgico mas apropiado para mapear de
manera sistematica la amplitud de la evidencia disponible, identificar tendencias de investigacion y reconocer
las principales lagunas del conocimiento. Con base en ello, se planted la siguiente pregunta de investigacion:
¢Qué evidencia existe en la literatura cientifica sobre las caracteristicas de la microbiota intestinal y sus
alteraciones en pacientes con enfermedad inflamatoria intestinal? Para responder a esta interrogante, el
presente estudio tuvo como objetivo explorar y sintetizar la evidencia cientifica disponible sobre las
caracteristicas de la microbiota intestinal y sus alteraciones en pacientes con Ell, con el proposito de describir
los principales cambios taxonomicos y funcionales reportados, asi como sus potenciales aplicaciones clinicas
en el diagndstico y seguimiento de la enfermedad.
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Materiales y métodos
Disefio de investigacion

Se realiz6 una revision de alcance de acuerdo con la metodologia propuesta por el Instituto Joanna Briggs
(JBI) (10) y se reportd siguiendo las recomendaciones de la guia Preferred Reporting Items for Systematic
Reviews and Meta-Analyses extension for Scoping Reviews (PRISMA-ScR) (11).

Pregunta de investigacion

La revision se construyo para dar respuesta a la pregunta de investigacion, formulada de acuerdo con el Marco
PCC (Poblacion-Concepto-Contexto) propuesto por el JBI.

¢, Qué evidencia existe en la literatura cientifica sobre las caracteristicas de la microbiota intestinal y sus
alteraciones en pacientes con enfermedad inflamatoria intestinal?

Poblacion: pacientes con EII.

Concepto: caracteristicas, alteraciones taxonémicas y funcionales de la microbiota intestinal y sus
implicaciones clinicas

Contexto: cualquier ambito clinico o asistencial en el que se evalu6 la microbiota intestinal en pacientes con
Ell

Criterios de elegibilidad

Se incluyeron articulos cientificos originales publicados entre enero 2020 y junio 2026, en inglés, espafiol o
portugués, que investigaran la composicion, diversidad o funcién de la microbiota intestinal en pacientes con
Ell (enfermedad de Crohn y colitis ulcerosa). Se consideraron estudios originales realizados en humanos,
incluyendo disefios observacionales, asi como estudios de desarrollo y validacion diagnostica, analisis
secundarios de datos metagendmicos y otras investigaciones analiticas que emplearon técnicas de
secuenciacion de nueva generacion, metagendmica, metabolomica y enfoques multibmicos para caracterizar
la microbiota intestinal. No se aplicaron restricciones respecto al sexo, edad o procedencia geografica de los
participantes.

Se excluyeron estudios en animales, estudios in vitro, revisiones, editoriales, cartas al editor, protocolos,
articulos de opinion, informes de caso, resimenes de congresos, publicaciones duplicadas y aquellos cuyo
texto completo no pudo recuperarse mediante busqueda electronica y manual

Estrategia de busqueda

La estrategia de busqueda combino términos controlados (Medical Subject Heading para PUBMED cuando
correspondi®) con términos libres relacionados con la microbiota intestinal y enfermedad inflamatoria
intestinal. La estrategia fue elaborada de forma iterativa y adaptada a la sintaxis especifica de cada base de
datos mediante operadores booleanos (“AND”, “OR”, “NOT”) (tabla 1).
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Tabla 1. Estrategia de bldsqueda por base de datos

Bg‘;fo(:e Estrategia de busqueda Filtros Registros
PubMed ((“Gastrointestinal Microbiome” [Mesh] OR “gut Afio: 2020-2026 266
microbiota” OR “intestinal microbiota” OR Species: humans
“microbiome” OR “dysbiosis”) AND (“Inflammatory Tipo de estudio: Journal
Bowel Diseases” [Mesh] OR “Crohn Disease” [Mesh] Article
OR “Caolitis, Ulcerative” [Mesh])) Excluido: preprint
Scopus TITLE-ABS-KEY (“gut microbiota” OR “intestinal Afi0:2020-2026 183
microbiota” OR “microbiome” OR “dysbiosis”) AND  Tipo de documento: Articulo
TITLE-ABS-KEY (“inflammatory bowel Idioma: inglés y espariol
disease” OR “Crohn disease” OR “ulcerative colitis”) Area tematica : Medicina,
Inmunologia y microbiologia
ScienceDirect  (“inflammatory bowel disease” OR “Crohn's disease” Af0:2020-2026 212
OR “ulcerative colitis”) AND (“‘gut microbiota” OR Tipo de publicacién:
“dysbiosis” OR “microbiome” OR “metagenomics” OR articulos de investigacion
“metabolomics”) Areas teméticas:
Inmunologia y microbiologia
SciELO (“microbiota intestinal” OR “microbioma intestinal”) Afi0:2020-2026 15
AND (“enfermedad inflamatoria intestinal” OR Idioma: espafiol, inglés y
“enfermedad de Crohn” OR “colitis ulcerosa”). portugués
Total 676

La busqueda se realiz6 inicialmente en octubre de 2025 y fue actualizada en junio 2026 antes de la sintesis
final, con el proposito de incorporar la evidencia mas reciente. Adicionalmente, se efectué una busqueda
manual en las listas de referencias de los articulos incluidos para identificar estudios potencialmente
relevantes no recuperados mediante la busqueda electronica.

Fuentes de informacion

Para detectar documentos potencialmente relevantes, se efectuaron busquedas en bases de datos cientificas
como PubMed, Scopus, ScienceDirect, SCIELO, las cuales fueron seleccionadas por su amplia cobertura en
areas de la salud humana.

Seleccion de estudio

La seleccién de estudios se realizé de acuerdo a los criterios de elegibilidad previamente establecidos, y
comprendid cuatro etapas: identificacion de registros, eliminacion de duplicados, cribado de titulos y
resumenes y evaluacion de los textos completo. Los estudios fueron seleccionados y examinados de forma
independiente por las autoras quienes verificaron el cumplimiento de los criterios de elegibilidad previstos.
En caso de discrepancias, estas fueron resueltas mediante consenso. Ademas, la gestién bibliografica y la
eliminacion de los registros duplicados, fueron ejecutados mediante el software de referencias Mendeley
2.122.1. El proceso completo de seleccion se representé en la Figura 1.
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Extraccion de datos

Los datos de los estudios fueron extraidos mediante una matriz disefiada para esta revision que incluyo
informacion sobre el autor, afio de publicacion, pais, disefio metodoldgico, caracteristicas de la poblacion,
tipo de EIIl, muestra biologica analizada, técnicas microbioldgicas empleadas principales alteracion
taxonodmica y funcionales del microbioma intestinal, asi como biomarcadores y aplicaciones potenciales para
el diagndstico y seguimiento de la EIl.

Evaluacion metodoldgica

Aunque la evaluacion critica no constituye un componente obligatorio en las revisiones de alcance segun JBI,
en la presente investigacion se realiz6 esta valoracion con el propdsito de aportar informacion complementaria
sobre la calidad de la evidencia disponible. Para lo cual se emplearon las listas de verificacion de JBI de
acuerdo al disefio metodoldgico de cada estudio. La evaluacion fue realizada por dos revisores de forma
independiente y los resultados se presentan en la tabla 3, donde se refleja la herramienta utilizada, criterios
cumplidos, calidad metodologica y las principales limitaciones identificadas de los estudios seleccionados.

Sintesis de datos

Los datos extraidos fueron sintetizados en dos niveles. Inicialmente, se realiz6 una sintesis descriptiva de las
caracteristicas metodologicas de los estudios incluidos, considerando el disefio, el pais, el tipo de Ell, las
técnicas microbioldgicas empleadas y la calidad metodoldgica evaluada mediante las herramientas del JBI.
Posteriormente, se efectu6 un analisis tematico descriptivo, organizando los hallazgos en tres ejes:
caracteristicas taxonomicas del microbioma intestinal, alteraciones funcionales y biomarcadores con
aplicaciones potenciales para el diagnostico y seguimiento de la EIll. Finalmente, los resultados fueron
integrados mediante una sintesis narrativa, identificando similitudes, diferencias y tendencias entre los
estudios incluidos.

Consideraciones éticas

Al tratarse de un estudio de revision de alcance basado en fuentes bibliogréaficas de acceso publico, esta
investigacion no involucro sujetos humanos ni datos confidenciales. Con el fin de cumplir con los estandares
de transparencia institucional, el protocolo obtuvo la constancia de exoneracion ética por parte del CEISH-
UTM, asignandosele el cdédigo CEISH-UTM-INT_25-12-02_CSML. Asimismo, se respetaron rigurosamente
los criterios de integridad académica y rigor metodoldgico.

Seleccion y caracterizacion de estudios incluidos

La estrategia de basqueda permitié identificar 676 registros procedente de las bases de datos consultadas y de
la basqueda manual. De ellos, 20 estudios cumplieron de elegibilidad y fueron incluidos en la sintesis final,
mientras que 656 registros fueron excluidos durante las diferentes fases del proceso de seleccion.

El proceso de seleccion de los estudios se realizo siguiendo las directrices de la Extension PRISMA para
Revisiones de Alcance (PRISMA-ScR) y se resume en la Figura 1.

@@@ Esta obra esta bajo una licencia Creative Commons de tipo (CC-BY-NC-SA). 253

TR Sociedad Ecuatoriana de Investigacion Cientifica. E-mail: revistabiosana@gmail.com

©



mailto:revistabiosana@gmail.com

=)

Revista Cientifica de Salud BIOSANA Vol. 6, Ntim. 4. (Julio-Septiembre 2026) Pag 248-265. ISSN: 2960-8481 fa |

Caracteristicas taxonémicas y funcionales de la microbiota intestinal en la enfermedad inflamatoria intestinal (4]

Revista Cientifica de Salud

[ Identificacion de estudios a través de base de datos y registros ]

)
S
g Registros identificados desde: Registros dlqpl_icados eliminados (P:13f4) _ .
£ Bases de datos consultadas (n=4) Registros e iminados por no cump |_r criterios tematicos,
= Registros: (n=676) poblacionales o metodoldgicos (n =80)
S
——
)
Total de registros identificados > Registros excluidos (n=185)
E" (n=462)
c
§ Documentos excluidos tras lectura completa (n = 257)
3] Y por:
® Documentos  evaluados  para No aborda microbiota intestinal en enfermedad
determinar  su elegibilidad (__| inflamatoria intestinal (n=86)
(n=277) Poblacién no elegible (modelos animales / poblacion no
— humana) (n=55)
Disefio de estudio no elegible (revisiones narrativas,
editoriales, cartas) (n=98)
S o - Falta de resultados sobre microbiota intestinal o disbiosis
3 Estudios incluidos en la revision (n=18)
S (n=20)

Figura 1. Diagrama de flujo PRISMA para seleccion de estudios.

Resultados y discusién

Los resultados obtenidos se presentan de manera organizada. Las tablas sintetizan la evidencia recopilada a
partir de los estudios incluidos, destacando las caracteristicas de la microbiota intestinal asociadas con la Ell,
los perfiles microbianos alterados, las alteraciones funcionales y las metodologias empleadas para la
evaluacion de la disbiosis intestinal.

Tabla 2. Caracteristicas metodoldgicas y evaluacion de la calidad de los estudios incluidos

Autor Pais Disefio del Tipo Técnica de Herramienta Calidad Principales
(afo) estudio de EIl  diagnostico JBI limitaciones
Hassoun Estados Observacional ECy Metagenébmica  No aplicable  Moderad Posible sobreajuste de
ehetal. Unidos comparativo cu shotgun a modelos y variabilidad
(12)2 (bases de datos) entre las cohortes de

datos analizada
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Amos et Reino Observacional ECy  Secuenciacion JBI Critical Alta Predominio de
al. (13)? Unido analitico, cu del gen 16S Appraisal enfermedad leve vy
transversal rRNA Checklist for prediccion funcional
Analytical indirecta mediante
Cross PICRUSt2.
Sectional
Studies
Serrano- Espafia/ Cohorte ECy Metagenémica JBI Cohort Alta Tamafio muestral
Gomez Bélgica longitudinal Cu shotgun Checklist limitado para evaluar
et al. recaidas mediante
(14)? metagenomica.
Jiang et China Observacional ECy Metagendomica  No aplicable = Moderad Posibles sobreajustes de
al. (15)? comparativo Ccu shotgun a modelos y variabilidad
(bases de datos) de las cohortes.
Zhou et China Observacional ECy  Secuenciacion JBI Critical Moderad Disefio unicéntrico, sin
al. (16)? analitico, Cu del gen 16S Appraisal a evaluacion funcional
transversal rRNA + gPCR  Checklist for limita los hallazgos.
Analytical
Cross
Sectional
Studies
Tang et China Observacional CuU Secuenciacién JBI Case- Moderad ~ Muestra reducida,
al. (17)2 analitico de del gen 16S Control a estudio unicéntrico vy
casos y controles rRNA Checklist posibles  factores de
confusidn.
Lietal. China Observacional Ccu Secuenciacién  JBI Analytical Alta Estudio unicéntrico, no
(18)2 analitico de del gen 16S Cross- demuestra relaciones
casos y controles rRNA Sectional causales.
Checklist
Clooney Irlanda / Cohorte ECy  Secuenciacion JBI Cohort Alta Limitada inferencia
etal. Canada longitudinal Ccu del gen 16S Checklist causal.
(19)2 rRNA
Ohman Suecia Cohorte Ccu GA-map JBI Cohort Alta Muestra  reducida vy
etal. longitudinal Dysbiosis Test Checklist resolucion limitada para
(20)2 caracterizar el
microbioma.
Xu et al. China Observacional CuU Secuenciacién JBI Critical Moderad  Muestra reducida,
(21)° analitico, del gen 16S Appraisal a estudio unicéntrico.
transversal rRNA + Checklist for
metabolémica Analytical
Cross
Sectional
Studies
Pisani et Malta Observacional ECy  Secuenciacion JBI Critical Alta El disefio limita la
al. (22)° analitico, Cu del gen 16S Appraisal inferencia causal y la
transversal rRNA, con Checkilist for generalizacion de los
analisis Analytical hallazgos.
taxonémico y Cross

@ @@@ Esta obra esta bajo una licencia Creative Commons de tlpo (CC BY-NC- SA)

255



mailto:revistabiosana@gmail.com

Revista Cientifica de Salud BIOSANA Vol. 6, Ntim. 4. (Julio-Septiembre 2026) Pag 248-265. ISSN: 2960-8481

<9

Pa¥

Caracteristicas taxonémicas y funcionales de la microbiota intestinal en la enfermedad inflamatoria intestinal

2

=
1 A
L v
oy

()

Revista Cientifica de Salud

de redes Sectional
microbianas. Studies
Michaud Francia Observacional ECy  Secuenciacion JBI Alta La baja cantidad vy
etal. analitico y cu del gen 16S Analytical calidad de las muestras
(23)° comparativo rRNA Cross- de IgA
Sectional
Checklist
Kanget  Corea del Observacional ECy Metagenémica  JBI Critical Alta La falta de control de
al. (24)¢ Sur analitico, Ccu shotgun Appraisal factores de confusiony la
transversal Checklist for necesidad de validar el
Analytical modelo  limitan la
Cross generalizacion
Sectional
Studies
Ninget  Multicéntr Observacional ECy Metagendmica JBI Cohort Alta Heterogeneidad entre
al. ico analitico, Ccu shotgun + Checklist cohortes y por el disefio
(2023) internacio multicorte metabolomica no se pueden establecer
(25)° nal dirigida y no relaciones causales
dirigida
Basha et Egipto Observacional CuU gPCR JBI Case- Moderad El disefio restringe la
al. (26)° analitico de Control a caracterizacién integral
casos y controles Checklist del microbioma
Wang et China Observacional ECy  Secuenciacion JBI Analytical Alta Ausencia de seguimiento
al. (27)¢ analitico de cu del gen 16S Cross- limita la generalizacion y
casos y controles rRNA + Sectional la inferencia causal.
metagendmica Checklist
shotgun.
Jangi et Estados Observacional Ccu Secuenciacion JBI Critical Alta El disefio transversal y la
al. (28)¢ Unidos analitico, de amplicones Appraisal estimacion funcional
transversal (16SrRNA e Checklist for mediante PICRUSt2
ITS2) y gPCR Analytical limitan la inferencia
Cross causal.
Sectional
Studies
Akiyama Japon Observacional ECy Metagenomica  JBI Critical Alta Las diferencias
etal. analitico, cu shotgun; Appraisal geogréficas y la falta de
(29)¢ transversal analisis Checklist for validacion experimental
taxonomico, Analytical limitan la generalizacion
funcional y Cross de los hallazgos
multibioma Sectional
Studies
Park H, et Corea del Observacional ECy Secuenciacion JBI Case- Moderada El disefio transversal, el
al. (30)¢ Sur analitico de casos CuU del gen 16S Control tamario muestral reducido y
y controles rRNA, MALDI- Checklist las limitaciones del
TOF MSy protocolo de culturomics
secuenciacion restringen la generalizacion
Sanger de los resultados.
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Ahmadi et Irén Observacional ECy gPCR JBI Case- Moderada El tamafio muestral
al. (31)¢ analitico de casos CuU Control reducido y el uso de qPCR
y controles Checklist dirigida limitan la
generalizacion  de  los

resultados.

Abreviaturas: 2= 2021 P= 2022, ¢ =2023, 9= 2024, ¢=2025; EC: enfermedad de Crohn; CU: colitis ulcerosa; JBI: Joanna Briggs Institute; 16S
rRNA: secuenciacion del gen del ARN ribosomal 16S; PICRUSt2: Phylogenetic Investigation of Communities by Reconstruction
of Unobserved States; gqPCR: reaccion en cadena de la polimerasa cuantitativa en tiempo real. GA-map Dysbiosis Test: ensayo molecular
dirigido para caracterizacion de disbiosis intestinal; MALDI-TOF MS= Espectrometria de Masas de Tiempo de Vuelo con Desorcion/lonizacion
Laser Asistida por Matriz.

La calidad metodoldgica fue clasificada como alta, moderada o baja segun el porcentaje de criterios cumplidos
en las listas de verificacion JBI aplicables a cada disefio de estudio. La Tabla 2 resume las caracteristicas
metodoldgicas y la evaluacion critica de los estudios incluidos. Predominaron los estudios observacionales
analiticos, principalmente de casos y controles, seguidos por cohortes prospectivas y estudios longitudinales,
realizados en pacientes con enfermedad de Crohn, colitis ulcerosa o ambas entidades. La materia fecal
constituyd la muestra biologica predominante (17 de los 20 estudios), mientras que Unicamente dos
investigaciones analizaron biopsias intestinales y una combin6 muestras fecales con suero.

En cuanto a las técnicas microbioldgicas, la secuenciacion del gen 16S rRNA y la metagendmica shotgun
fueron las estrategias mas utilizadas, evidenciandose en los estudios mas recientes una tendencia hacia
enfoques més integrales que incorporaron andlisis funcionales, metaboldmica, culturomics y modelos de
aprendizaje automatico. Geograficamente, la mayor parte de la evidencia provino de paises asiaticos,
particularmente China y Corea del Sur, seguidos por Europa y Norteamérica.

La evaluacion mediante las herramientas del JBI mostré un predominio de estudios con alta calidad
metodoldgica, aunque persistieron limitaciones comunes relacionadas con el disefio transversal, la
heterogeneidad entre cohortes, el tamafio muestral reducido en algunos estudios y la presencia de factores de
confusion, lo que restringe la inferencia causal y la generalizacion de los hallazgos.

En conjunto, estos hallazgos evidencian una evolucién metodoldgica en la investigacion del microbioma
intestinal asociado a la EIl. Mientras los estudios iniciales se centraron principalmente en la caracterizacion
taxondmica mediante secuenciacion del gen 16S rRNA, las investigaciones mas recientes han incorporado
estrategias multiomicas, metagenémica shotgun y analisis funcionales que permiten una caracterizacién mas
amplia de las interacciones entre la microbiota y el huésped (6,7).

No obstante, el predominio de estudios observacionales y transversales indica que la evidencia disponible
continlia siendo insuficiente para establecer relaciones causales entre las alteraciones del microbioma y la
fisiopatologia de la enfermedad, lo que pone de manifiesto la necesidad de desarrollar estudios longitudinales
y disefios prospectivos que permitan validar biomarcadores y esclarecer los mecanismos implicados. Una vez
caracterizadas las investigaciones incluidas, se analizaron los principales patrones taxonémicos del
microbioma intestinal descritos en pacientes con EII.
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Tabla 3. Principales patrones de alteracion taxonémica del microbioma intestinal reportados en pacientes con Ell

Patron Principales microorganismos —
- . o Hallazgos principales Autores
taxonomico identificados
Disminucién de Faecalibacterium prausnitzii, Constituyo el patron Clooney et al. (19),

bacterias Roseburia spp., Eubacterium taxondmico mas consistente, Pisani et al. (22), Basha
comensales rectale, Eubacterium hallii, caracterizado por una  etal. (26), Ahmadi et
anaerobias Coprococcus spp., Oscillibacter  disminucion  recurrente  de al. (31), Ning et al.

spp, Ruminococcus bromii bacterias comensales  (25), Wang et al. (27),

ampliamente distribuidas en
pacientes con ElI.

Kang et al. (24),
Akiyama et al (29).

Disminucién de
bacterias
comensales
asociadas con la
homeostasis
intestinal

Akkermansia muciniphila,
Bifidobacterium spp., Collinsella
aerofaciens, Parabacteroides
merdae

Reduccién  consistente  de
bacterias comensales
frecuentemente presentes en
individuos sanos y menos
abundantes durante la
enfermedad activa.

Pisani et al. (22), Park
et al. (30), Ahmadi et
al. (31), Kang et al. (24)

Incremento de
Enterobacteriaceae
y bacterias
oportunistas

Escherichia coli,
Escherichia/Shigella, Klebsiella
spp., Citrobacter spp., Proteus

spp., Morganella morganii,

Haemophilus spp.

Constituy6 uno de los patrones
taxonémicos mas repetidos,
especialmente en pacientes con
enfermedad activa,
evidenciando un incremento de
microorganismos oportunistas.

Pisani et al. (22), Basha
et al. (26), Wang et al.
(27), Park et al. (30),
Ning et al. (25), Kang
etal. (24)

Incremento de

Ruminococcus gnavus,

Diversos estudios reportaron

Clooney et al. (19),

bacterias Eggerthella lenta, Flavonifractor un aumento de Pisanietal. (22), Basha
asociadas con spp., Clostridium innocuum, microorganismos previamente et al. (26), Ahmadi et
inflamacion Parasutterella spp., Veillonella  relacionados con estados de al. (31), Ning et al.
intestinal spp., Fusobacterium spp. disbiosis intestinal y Ell (25), Park et al. (30),
Akiyama et al. (29).
Firmas Diversas especies discriminantes  Se identificaron firmas Zhou et al (16), Ning et

taxonémicas
diferenciales entre
enfermedad de
Crohn y colitis
ulcerosa

(Alistipes shahii, Akkermansia
muciniphila, Pseudodesulfovibrio
aespoeensis, Polynucleobacter
wianus, entre otras)

taxonémicas diferenciales
capaces de discriminar entre
EC, CU y distintos estados de
actividad clinica.

al. (25), Kang et al.
(24), Wang et al. (27),
Jangi et al (28),
Akiyama et al. (29).

La Tabla 3 resume los principales patrones de alteracion taxondmica del microbioma intestinal identificados
en los estudios incluidos. En conjunto, la evidencia mostr6 una disbiosis caracterizada por la reduccién de
bacterias comensales anaerobias y de otros microorganismos asociados con la homeostasis intestinal,
acompafiada del incremento de bacterias oportunistas y microorganismos relacionados con la inflamacion
intestinal. El patron taxondmico mas consistente fue la disminucion de bacterias comensales anaerobias,
especialmente Faecalibacterium prausnitzii, Roseburia spp. y Eubacterium spp.

De forma paralela, varios estudios identificaron una menor abundancia de bacterias comensales asociadas con
la homeostasis intestinal, como Akkermansia muciniphila y Bifidobacterium spp., mientras que se observé un
aumento de microorganismos oportunistas, entre ellos Escherichia coli, Ruminococcus gnavus, Eggerthella

258



mailto:revistabiosana@gmail.com

Revista Cientifica de Salud BIOSANA Vol. 6, Nim. 4. (Julio-Septiembre 2026) P4ag 248-265. ISSN: 2960-8481

Caracteristicas taxonémicas y funcionales de la microbiota intestinal en la enfermedad inflamatoria intestinal a
Revista Cientifica de Salud

spp., Flavonifractor spp. y otros miembros de Enterobacteriaceae. Asimismo, algunos estudios describieron
firmas taxondmicas diferenciales entre la enfermedad de Crohn y la colitis ulcerosa, aunque estas variaciones
mostraron heterogeneidad entre las poblaciones evaluadas.

Los patrones taxondmicos observados sugieren que la disbiosis en la enfermedad inflamatoria intestinal
responde a una alteracion global de la composicion del ecosistema microbiano mas que a cambios aislados
de una sola especie. La disminucion recurrente de bacterias comensales anaerobias y de otros
microorganismos asociados con la homeostasis intestinal, junto con el incremento de Enterobacteriaceae y
otros patobiontes, coincide con revisiones recientes que describen este perfil como una de las caracteristicas
taxondmicas mas consistentes de la Ell (6,32,33).

Aunque estos patrones taxondmicos fueron consistentes entre los estudios incluidos, persistio variabilidad en
la abundancia de determinadas especies, atribuible a diferencias en el tipo de enfermedad, la actividad clinica,
los tratamientos recibidos y las metodologias de secuenciacion empleadas. Esta heterogeneidad también ha
sido descrita en revisiones recientes, las cuales sefialan que, si bien existe una firma general de disbiosis en la
Ell, adn no es posible definir un perfil taxonémico universal aplicable a todos los pacientes (34,35).

Finalmente, la incorporacion de la metagendmica shotgun y de enfoques multibmicos ha permitido
caracterizar con mayor resolucion la composicion del microbioma intestinal. No obstante, el predominio de
estudios observacionales continGia limitando la inferencia causal, por lo que se requieren investigaciones
longitudinales que permitan validar estas firmas taxondémicas como posibles biomarcadores potenciales para
el diagnostico y seguimiento de la enfermedad inflamatoria intestinal (7,36).

Tabla 4. Principales alteraciones funcionales del microbioma intestinal reportadas en pacientes con Ell

Alteracion funcional Hallazgo principal Autores
Disminucién del potencial Reduccion del potencial de sintesis de Jangi et al. (28); Serrano-Gomez et
funcional para la biosintesis butirato y otras rutas relacionadas con al. (14); Xu et al. (21); Ning et al.
de AGCC AGCC. (25); Wang et al. (27); Kang et al.
(24); Amos et al. (13).
Alteraciones del Modificacidn de rutas relacionadas con el Xu et al. (21); Ning et al. (25);
metabolismo energético metabolismo energético y de los Serrano-Gomez et al. (14); Kang et
carbohidratos y aprovechamiento de al. (24); Amos et al. (13).
nutrientes.
Alteraciones de vias Cambios en rutas implicadas en el Xu et al. (21); Ning et al. (25);
biosintéticas metabolismo de amino&cidos, lipidos, Akiyama et al. (29); Pisani et al. (22).
vitaminas y otros metabolitos.
Incremento de funciones Enriguecimiento de genes y rutas Wang et al. (27); Akiyama et al. (29);
proinflamatorias funcionales asociados con virulencia Kang et al. (24).
bacteriana, resistencia antimicrobiana e
inflamacion.
Alteraciones funcionales Diferencias funcionales entre enfermedad Jangi et al. (28); Serrano-Gomez et
asociadas con actividad activa y remision, con perfiles asociados ala  al. (14); Amos et al. (13); Kang et al.
clinica respuesta terapéutica y al riesgo de recaida. (24).
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El hallazgo funcional mas consistente fue la disminucién del potencial funcional para la biosintesis de AGCC,
especialmente butirato, junto con modificaciones en rutas relacionadas con el metabolismo energético, el
metabolismo de carbohidratos, aminoacidos y lipidos (Tabla 4). Asimismo, se observo un enriquecimiento de
funciones asociadas con inflamacion, virulencia y resistencia antimicrobiana, ademas de diferencias
funcionales entre enfermedad activa y remision, lo que sugiere un posible valor de estos perfiles como
biomarcadores de actividad clinica.

Los hallazgos funcionales obtenidos indican que la disbiosis en la Ell no solo implica cambios en la
composicién bacteriana, sino también una pérdida de funciones metabdlicas esenciales. La disminucion del
potencial para la biosintesis de AGCC, particularmente butirato, coincide con revisiones recientes que la
consideran uno de los principales mecanismos relacionados con la alteraciéon de la barrera intestinal y la
persistencia de la inflamacion crénica (6,7). Asimismo, las modificaciones en rutas del metabolismo
energético y de otros metabolitos, junto con el incremento de funciones asociadas con virulencia e
inflamacion, respaldan la evidencia de un microbioma funcionalmente desregulado con mayor potencial
patogénico (7,37). Finalmente, las diferencias funcionales observadas entre enfermedad activa y remisién
sugieren que el potencial metabolico del microbioma lo que sugiere su potencial utilidad para la
monitorizacion de la enfermedad; sin embargo, la heterogeneidad de las metodologias empleadas, las
diferencias en las plataformas 6micas y la ausencia de protocolos estandarizados limitan la comparabilidad
entre estudios y resaltan la necesidad de investigaciones longitudinales con enfoques multiomicos integrados
(23,32,37).

Tabla 5. Biomarcadores y aplicaciones potenciales del microbioma intestinal para el diagnostico y seguimiento de la
enfermedad inflamatoria intestinal.

Biomarcador o

estrategia basada en el Apllcac_lon Principal hallazgo Estudios
7 . potencial
microbioma
Firmas taxondmicas del Apoyo al Perfiles bacterianos diferenciales permitieron Xuetal. (21);
microbioma intestinal diagnostico  distinguir pacientes con Ell de individuos sanos, = Wang et al. (27);
destacando la disminucion de bacterias  Kang etal. (24);
beneficiosas y el incremento de Ohman et al. (20).

microorganismos proinflamatorios.
Perfiles funcionales y Estratificacion  Alteraciones en la produccién de AGCC y en  Jangi et al. (28);

metabolomicos de laactividad rutas metabdlicas se asociaron con enfermedad  Ning et al. (25);
inflamatoria  activa, remision y distintos grados de Xuetal. (21);
inflamacion. Wang et al. (27).
Cambios longitudinales Seguimiento  Las modificaciones del microbioma durante la  Serrano-Gomez et
del microbioma clinicoy evolucion de la enfermedad se relacionaron con  al. (14); Amos et

monitorizacion la respuesta terapéutica y el riesgo de recaida, al. (13); Jangi et
apoyando su utilidad para el seguimiento al. (28); Ning et al.

longitudinal. (25).
Modelos multiémicos Medicinade La integracion de informacion taxondémica, Kang etal. (24);
integrados precision funcional y metabolémica permitio desarrollar ~ Wang et al. (27);
(metagendmica + modelos con potencial para la estratificacion de  Ning et al. (25);
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metaboldmica + analisis pacientes y el apoyo a decisiones diagndsticas Akiyama et al.
funcional) individualizadas. (29).

Los estudios incluidos evidenciaron un creciente interés por la aplicacion del microbioma intestinal como
fuente de biomarcadores para el apoyo al diagndstico y seguimiento de la enfermedad inflamatoria intestinal.
Las principales estrategias identificadas incluyeron firmas taxondémicas capaces de diferenciar pacientes con
Ell de individuos sanos, perfiles funcionales y metabolémicos asociados con la actividad inflamatoria,
cambios longitudinales del microbioma relacionados con la evolucidn clinica y la respuesta terapéutica, asi
como modelos multidmicos que integran informacion taxonomica, funcional y metabolomica para la
estratificacion de pacientes y el desarrollo de enfoques de medicina de precision (Tabla 5).

Los hallazgos evidencian una evolucion desde estudios centrados en describir la disbiosis intestinal hacia
investigaciones orientadas al desarrollo de herramientas con utilidad clinica. Las firmas taxonémicas del
microbioma han mostrado potencial para complementar el diagnostico de la enfermedad inflamatoria
intestinal mediante la identificacion de patrones microbianos caracteristicos; sin embargo, la heterogeneidad
entre poblaciones, plataformas de secuenciacion y métodos bioinforméticos aun limita su reproducibilidad y
aplicaciéon clinica. Estos resultados coinciden con revisiones recientes que destacan la necesidad de
estandarizar los procedimientos analiticos antes de su implementacion en el laboratorio clinico (6,7,37).

Asimismo, la integracion de perfiles funcionales y metabolémicos permite una caracterizacion mas completa
del microbioma, al asociarse con la actividad inflamatoria, la evolucién clinica y la respuesta al tratamiento.
Estas aproximaciones respaldan su potencial para la estratificacion de pacientes y la monitorizacion de la
enfermedad, reforzando la importancia de los enfoques funcionales en la comprensién de la interaccion
microbiota-huésped (7,32,37).

Finalmente, los modelos multiomicos que integran informacion metagenémica, funcional y metabolémica
representan una estrategia prometedora para la medicina de precision en la enfermedad inflamatoria intestinal.
No obstante, la predominancia de estudios observacionales y la limitada validacién externa hacen necesario
desarrollar investigaciones prospectivas multicéntricas con metodologias estandarizadas que permitan
confirmar su utilidad diagnéstica y prondstica antes de su incorporacion al laboratorio clinico (6,7,32,37).

Fortaleza y limitaciones

Esta revision de alcance proporciona una sintesis actualizada e integradora sobre las alteraciones taxondémicas
y funcionales del microbioma intestinal en la enfermedad inflamatoria intestinal, asi como sobre su potencial
aplicacion en el diagnostico, el seguimiento clinico y el desarrollo de estrategias de medicina de precision.
Entre sus principales fortalezas destacan la aplicacion de la metodologia propuesta por el JBI y la guia
PRISMA-ScR, la utilizacion de una estrategia de basqueda amplia en multiples bases de datos y la inclusién
de estudios que emplearon tecnologias avanzadas de caracterizacion del microbioma, como la metagenémica
shotgun, la metabolomica y los enfoques multiomicos. Ademas, la evaluacion critica mediante las
herramientas del JBI permitié valorar la calidad metodol6gica de los estudios incluidos, fortaleciendo la
interpretacion de los hallazgos.

No obstante, esta revision presenta algunas limitaciones. La marcada heterogeneidad entre los estudios en
cuanto a poblacion, tipo de enfermedad inflamatoria intestinal, metodologias de secuenciacion, plataformas
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bioinformaticas y desenlaces evaluados dificultd la comparacion directa de los resultados. Asimismo, el
predominio de estudios observacionales impide establecer relaciones causales entre la disbiosis intestinal y la
enfermedad, limitando las conclusiones a asociaciones. Finalmente, la ausencia de protocolos estandarizados
para el procesamiento, andlisis e interpretacion del microbioma, junto con la escasa validacion externa de
varios modelos diagndsticos y predictivos, restringe la transferencia inmediata de estos hallazgos a la practica
rutinaria del laboratorio clinico.

Conclusiones

Los estudios incluidos muestran una asociacion recurrente entre la enfermedad inflamatoria intestinal,
alteraciones taxondmicas y funcionales del microbioma intestinal, caracterizada por la disminucion de
bacterias comensales beneficiosas, el incremento de microorganismos oportunistas y cambios en rutas
metabolicas relacionadas con la biosintesis de acidos grasos de cadena corta, el metabolismo energético y
otros procesos metabolicos.

Asimismo, los estudios incluidos evidencian el potencial del microbioma intestinal como fuente de
biomarcadores para apoyar el diagndstico, la estratificacion de la actividad inflamatoria y el seguimiento
clinico, destacando la integracion de enfoques metagendmicos, funcionales y metabolémicos como una
estrategia prometedora para la medicina de precision.

Finalmente, esta revision de alcance permitid sintetizar la evidencia disponible sobre las alteraciones y
aplicaciones potenciales del microbioma intestinal en la enfermedad inflamatoria intestinal. No obstante, la
heterogeneidad metodologica y la falta de estandarizacion de los procedimientos analiticos a nivel mundial
hacen necesarios estudios prospectivos multicéntricos que validen biomarcadores microbianos antes de su
incorporacion al laboratorio clinico.
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