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Resumen

Introduccion: Recientemente, diferentes estudios han asociado cambios en la abundancia de
determinadas especies bacterianas intestinales con un mayor riesgo de desarrollar cancer
colorrectal (CCR). Estos indicadores de CCR pueden ser utiles para diferenciar pacientes con
lesiones cancerosas de individuos sin hallazgos endoscopicos. Todos los estudios publicados hasta el
momento hacen referencia a los CCR esporadicos, pero aun no se han estudiado las implicaciones de
la microbiota intestinal de pacientes con sindrome de Lynch. El objetivo del presente estudio piloto
es definir la abundancia de diferentes marcadores de CCR y de enfermedad inflamatoria intestinal
(EII) en pacientes con sindrome de Lynch.

Métodos: Se reclutd una cohorte de 66 pacientes con sindrome de Lynch: 54 con colonoscopias
normales (CN), 7 con adenomas no avanzados (ANA), 3 con adenomas avanzados (AA), 1 con
adenoma serrado (AS) y 1 con CCR. Una segunda cohorte formada por 301 individuos se reclut6 a
través del programa de cribado regional (individuos asintomaéticos, FIT positivos, 50-69 afios) o por
presentar sintomas compatibles con el CCR (CN = 136, ANA = 63, AA =79, AS =9, CCR = 14) para
ser usada como control. Se extrajo y cuantifico el ADN de muestras de heces de todos los
participantes. Posteriormente, se analizaron por qPCR las abundancias de 4 marcadores bacterianos
indicadores de CCR (CRC1, 2, 3, 4) junto con 4 marcadores especificos de EII (IBD1, 2, 3, 4).

Resultados: Los individuos portadores de Lynch presentan las mismas abundancias bacterianas con
todos los marcadores analizados independientemente del diagndstico obtenido en la colonoscopia.
Tampoco presentan diferencias significativas respecto al gen mutado. Cabe destacar que se hallan
diferencias significativas en la abundancia de los biomarcadores cuando se comparan individuos
Lynch no afectos con controles sanos (CRC1, p = 0,007; CRC3, p = 0,016; IBD3, p = 0,040; IBD4, p
= 0,010). También existen diferencias cuando se comparan los Lynch sanos con individuos control
con ANA (CRC2, p = 0,002; CRC3, p < 0,001; IBD1, p = 0,009; IBD2, p = 0,006; IBD3, p = 0,004;
IBD4, p < 0,001) y con AA (CRC2, p < 0,001; CRC3, p < 0,001; IBD1, p = 0,001; IBD2, p = 0,024;
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IBD3, p = 0,001; IBD4, p < 0,001). Contrariamente, cuando se comparan Lynch sanos con individuos
control con CCR no hay diferencias significativas en la abundancia de los marcadores bacterianos
analizados.

Conclusiones: Resultados preliminares indican que los pacientes sanos con sindrome de Lynch
presentan una microbiota intestinal parecida a la de la poblacién general con cancer colorrectal.
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