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RESUMEN

La microbiota intestinal ha emergido como un modulador esencial del eje intestino—cerebro, influyendo en procesos
inmunoldgicos, endocrinos y neuroldgicos. Su desregulacidon, o disbiosis, se ha vinculado con la progresion de
enfermedades neurodegenerativas y autoinmunes como la enfermedad de Alzheimer (EA) y la esclerosis multiple
(EM). El objetivo del estudio fue revisar en la literatura la informacion mas actualizada y describir la relacion entre la
microbiota intestinal, la EA y EM. Se realizé una busqueda bibliografica en PubMed, Scopus y Biblioteca Virtual de
la Salud, de acuerdo con los resultados obtenidos, en la EA, existe una reduccion de bacterias productoras de acidos
grasos de cadena corta (AGCC), acompafiada de un aumento de especies proinflamatorias, asociadas con acumulacion
de péptido beta-amiloide, proteina tau hiperfosforilada y deterioro cognitivo progresivo. En la EM, se confirmé
una disbiosis caracterizada por la pérdida del eje Bacteroides—Prevotella y una mayor abundancia de géneros como
Akkermansia, Methanobrevibacter y Bilophila, vinculados a un entorno inmunologico proinflamatorio y procesos de
desmielinizacion. La disbiosis intestinal no solo acompana, sino que contribuye activamente a la progresion de la EA
y la EM. El desequilibrio entre bacterias con funciones inmunomoduladoras y proinflamatorias destaca el valor de la

microbiota intestinal como biomarcador diagndstico y pronostico, asi como diana terapéutica emergente.

Palabras clave: microbiota intestinal, enfermedad de Alzheimer, esclerosis multiple

ABSTRACT

The gut microbiota has emerged as an essential modulator of the gut-brain axis, influencing immunological, endocrine,
and neurological processes. Its dysregulation, or dysbiosis, has been linked to the progression of neurodegenerative and
autoimmune diseases such as Alzheimer’s disease (AD) and multiple sclerosis (MS). The objective of this study was to
review the most up-to-date literature and describe the relationship between the gut microbiota, AD, and MS. A literature
search was conducted in PubMed, Scopus, and the Virtual Health Library. According to the results obtained, in AD,
there is a reduction in short-chain fatty acid (SCFA)-producing bacteria, accompanied by an increase in proinflammatory
species, associated with the accumulation of beta-amyloid peptide, hyperphosphorylated tau protein, and progressive
cognitive decline. In MS, dysbiosis characterized by the loss of the Bacteroides-Prevotella axis and an increased abundance
of genera such as Akkermansia, Methanobrevibacter, and Bilophila, linked to a proinflammatory immune environment
and demyelination processes, has been confirmed. Gut dysbiosis not only accompanies but actively contributes to the
progression of AD and MS. The imbalance between bacteria with immunomodulatory and proinflammatory functions
highlights the value of the gut microbiota as a diagnostic and prognostic biomarker, as well as an emerging therapeutic

target.
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INTRODUCCION

La microbiota intestinal es un ecosistema microbiano que reside en el tracto gastrointestinal, compuesto por
bacterias, virus, hongos, y arqueas, cuyo impacto trasciende las funciones del sistema digestivo (Sorboni et al.,
2022). Considerado un entorno complejo, formado por billones de microorganismos, mantiene un equilibrio
que cumple un papel crucial en la salud fisica y mental, asi como en la prevencion de diversas enfermedades
(Naufel et al., 2023). Existe una comunicacion bidireccional entre el sistema nervioso central y la microbiota
intestinal, la cual modula el sistema endocrino, inmunoldgico y neuroldgico; esta interaccion se conoce como

el eje intestino — cerebro (Madhogaria et al., 2022).

En este contexto, el eje intestino — cerebro emerge como un sistema de comunicacioén dindmico que actia a
través de rutas neuronales (nervio vago y sistema nervioso entérico), endocrinas (células entero endocrinas) e
inmunes (interaccion con microglia y barrera hematoencefalica) (Naufel et al., 2023). Metabolitos microbianos,
como los neurotransmisores y los 4cidos grasos de cadena corta (AGCC), participan en la regulacion del

comportamiento, la neuroinflamacion y la funcion cerebral (Faulin y Estadella, 2023).

La disbiosis es un estado de desequilibrio de la microbiota intestinal, se reconoce como un factor clave en

el desarrollo y progresion de enfermedades cardiovasculares, respiratorias y neuroldgicas (Hou et al., 2022).

La enfermedad de Alzheimer (EA) es la forma mas prevalente de demencia, provoca un dafo cerebral croénico
e irreversible que perjudica a mas de 47 millones de personas en todo el mundo (Faulin y Estadella, 2023).
Se caracteriza por la acumulacion extracelular de péptido beta—amiloide (Af), y la presencia intracelular de
proteina tau hiperfosforilada (p—tau), en las neuronas, lo que conduce a degeneracién neuronal y disfuncion

sinaptica progresiva (Sorboni et al., 2022).

Evidencia reciente sugiere que la EA se asocia con alteraciones en neurotransmisores como la acetilcolina,
dopamina, 4cido gamma-aminobutirico (GABA), serotonina, glutamato y noradrenalina. Se ha demostrado
que la disfuncién de la microbiota intestinal influye directamente en la sintesis, disponibilidad y regulacion
de estos neurotransmisores, relacionando la disbiosis con procesos de neuroinflamacion y neurodegeneracion

caracteristicos de la enfermedad (Naufel et al., 2023).

La esclerosis multiple (EM) es un trastorno cronico y autoinmune del sistema nervioso central (SNC), que
afecta principalmente a adultos jovenes (Dunalska et al., 2023). Se considera una enfermedad desmielinizante
de curso impredecible, en la cual la inflamacion y degeneracion axonal alteran la funcién cerebral y medular,

produciendo sintomas motores, sensoriales y cognitivos de intensidad variable (Sorboni et al., 2022).

Se asocia a una interaccién compleja entre factores genéticos y ambientales. Entre estos tltimos, se encuentran
los niveles bajos de vitamina D, la obesidad, ciertas infecciones y el consumo de tabaco (Dunalska et al., 2023;
Naufel et al., 2023). Actualmente, se ha identificado a la microbiota intestinal como un factor predisponente,
debido a su posible participacion en los mecanismos inmunoldgicos que subyacen a la enfermedad (Lin et

al., 2024)interpreting findings on MS-associated microbiota is challenging, as there is no true consensus. It
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is unclear whether there is gut microbiota commonly altered in MS across studies. Methods: To answer this,

we performed a meta-analysis based on the 16S rRNA gene sequencing data from seven geographically and

technically diverse studies comprising a total of 524 adult subjects (257 MS and 267 healthy controls.

En los ultimos afios, el interés en el estudio de la microbiota intestinal ha aumentado significativamente, se ha
observado su importancia en la progresion de distintos trastornos neurologicos, entre ellos la enfermedad de

Alzheimer y esclerosis multiple (Hou et al., 2022).

La disbiosis intestinal promueve la desregulacion de multiples funciones corporales. En el caso de la EM,
la proliferacion de bacterias parasitarias favorece la diferenciacion de células Th17 y la generacion de

autoanticuerpos, provocando un entorno proinflamatorio (Hou et al., 2022).

Enla EAlareduccion de bacterias como Akkermansia limita la sintesis de AGCC lo cual aumenta la inflamacion

y potencia la progresion de la patologia (Shen et al., 2025).

No obstante, a los avances en la investigacion, persisten vacios respecto a los mecanismos especificos a través
de los cuales la microbiota intestinal estd implicada en la fisiopatologia de estas enfermedades. La literatura de
los ultimos afos expone resultados heterogéneos y en algunos casos contradictorios. Esta revision narrativa se

encamino en investigar en la literatura la relacion entre la microbiota intestinal y su relacion con la EA y EM.

METODOLOGIA

Se llevo a cabo una investigacion documental, tipo revision narrativa, y se generaron ecuaciones de buisqueda,
utilizando términos controlados de los tesauros MeSh (Medical Subject Headings) — ‘“Gastrointestinal
Microbiome”, “Alzheimer Disease” y “Multiple Sclerosis” — y DeCS (Descriptores en Ciencias de la Salud)
— “Microbioma Gastrointestinal”, “Enfermedad de Alzheimer” y “Esclerosis Miiltiple” —. Se aplicaron
operadores booleanos “AND” entre los términos principales. Las bases de datos usadas principalmente fueron

PubMed, Biblioteca Virtual de la Salud (BVS) y Scopus.

Se establecieron criterios de inclusion que contemplaron: estudios realizados en humanos, publicaciones en
idioma inglés o espafiol, acceso libre con texto completo disponible y articulos publicados entre los afios
2020 y 2025. Se priorizaron revisiones sistematicas, articulos originales, metaanalisis y ensayos clinicos que

abordaron directamente el tema central.

Entre los criterios de exclusion, se consideraron: articulos tipo preprint no sometidos a revision por pares,
capitulos de libros, cartas al editor, estudios in vitro o cultivos celulares sin correlato clinico, e investigaciones

centradas en otras enfermedades neurologicas.

Los articulos seleccionados para esta revision fueron organizados en una matriz de datos disefiada para sintetizar
y facilitar el anélisis comparativo del contenido. La matriz incluyo6 informacion clave de cada estudio, como la
base datos de origen, autor (es), titulo, afio de publicacion, tipo de estudio, objetivos, metodologia empleada,

resultados principales y conclusiones relevantes. Este método permitio identificar patrones tematicos, enfoques
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metodolédgicos recurrentes y hallazgos significativos, lo que aportd a una interpretacion critica, estructura y

coherente de la literatura cientifica revisada.

Labusqueda arrojé un total de 95 articulos: 25 estudios en PubMed, 61 en Scopus y 9 en la BVS. Posteriormente,
se identificaron y eliminaron 8 articulos duplicados, quedando 87 referencias. En una primera fase de seleccion,
basada en la lectura de titulos y resumenes, se excluyeron 12 estudios por no cumplir con los criterios de
inclusion predefinidos. Las 75 referencias seleccionas después del proceso fueron consideradas para la lectura

de texto completo y andlisis critico. Finalmente se analiz6 un total de 14 estudios.

RESULTADOS

La mayoria de los estudios corresponden a revisiones sistematicas, seguido por estudios experimentales y un

menor nimero a estudios transversales de ensayos clinicos en humanos.

La distribucion tematica mostrd una predominancia de estudios centrados en la EA (34.7%) y EM (24.2%),
seguidos de investigaciones que abordan de manera general el eje intestino — cerebro y otras condiciones neu-

rologicas Tablal.

Tabla 1
Resumen de estudios sobre microbiota intestinal y enfermedades neurodegenerativas (2020-2025)
. ; Tipo de . L. .. p .
Afo Titulo Estudio Enfermedad Objetivos Principales Metodologia Principales Hallazgos
. Documentacion del uso de
L Analizar efectos de U .
Efectos del uso de prebidticos . L prebioticos y probidticos con
s s, Enfermedad  prebidticos y probioti- . .
2020 y probidticos en la enfermedad ~ Revision . h Estado del arte beneficios neurolégicos; reduc-
. de Alzheimer  cos en funciones neu- ., . o .
de Alzheimer . cion de inflamacion intestinal y
rologicas . . .
mejora de funciones cognitivas
L Importancia de la subcategori-
. . . Estudiar diversidad, p , . . &
La variacion del microbioma . . L zacion fenotipica en investiga-
. . . . . . enterotipos y variacion ~ Secuenciacion de . . . .
intestinal estd asociada a la Estudio ex- Esclerosis . . . cion del microbioma; potencial

2020 R . . A de taxones microbianos amplicones V4 del . ,

esclerosis multiple subtipos perimental multiple . . de biomarcadores especificos
. entre pacientes con EM  ARN ribosomal 16S ..
fenotipicos para actividad y gravedad de la
y controles
enfermedad
Uso de la ciencia de datos para Examinar la relacion Secuenciacion de

2020 la toma de decisiones médicas:  Estudio ca- Esclerosis entre EM y la compo- ~ ARNr 16S con El Clasificador puede distinguir
el papel del microbioma intesti-  so-control multiple sicion de la comunidad ~ analisis taxondmico  entre muestras de EM y sanas
nal en esclerosis multiple microbiana intestinal y funcional

Describir la composi- L, . .
. . P Composicion de microbiota
L, . . cion relativa de taxones . . . . .
Composicion de la microbiota . . Secuenciacion de intestinal diferente entre pacien-
. . . Estudio . bacterianos y arqueas; o ., .
intestinal en pacientes con es- Esclerosis . . ultima generacion en  tes con EM y controles; influen-

2021 L . transversal . detectar diferencias . . . ,

clerosis multiple. Influencia del . multiple . 30 pacientes con EM  cia del interferén-B1b sobre la
. . . descriptivo entre pacientes trata- . . ,
tratamiento con interferén-f1b y 14 controles microbiota podria subyacer en
dos y no tratados con . .
. j beneficios clinicos
interferon-f1b
Influencia de un programa de Evaluar si la interven
rehabilitacion multidimensional ~ Estudio de . L . . Analisis antes y des-  El Programa redujo tono infla-
. . . . e Esclerosis cion intensiva mejora i S .
2021 de alto impacto en la microbio-  intervencion o . . pués del programa matorio e incrementd SCFA,
. . . .. multiple la microbiota y el o
ta intestinal de pacientes con clinica . . B-HIPE apoyando enfoque holistico
- estado inflamatorio
esclerosis multiple
s . Presentar vision inte- Investigaciones sobre inter-
Una revision exhaustiva sobre L, . .
. . . gral de participacion Estado del arte sobre  venciones relacionadas con
el papel del microbioma intes- s, Trastornos . . . . . . .

2022 . L Revision . del microbioma intes-  terapias basadas en microbioma para tratamiento
tinal en trastornos neurologicos neurologicos . . . . . .
humanos tinal en patogénesis de  microbios de afecciones neurologicas son

trastornos neurologicos prometedoras
. L . . . . o Disbiosis en microbiota intes-
La microbiota intestinal como Analizar microbiota Secuenciacion de . .
. . o . . . . . .. tinal de pacientes con EMRR;
posible biomarcador predictivo ~ Estudio ca- Esclerosis intestinal como posible  alto rendimiento del A

2022 c . e . . P algunos géneros como factor
en esclerosis multiple remiten-  so-control multiple biomarcador predictivo  gen ARN ribosomico redictiv del pronostico
te-recidivante en EMRR 16S p P y

diagnostico
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~ . Tipo de . - p .
Aiio Titulo Esl:u dio Enfermedad Objetivos Principales Metodologia Principales Hallazgos
L . . . Relacion entr icio
Asociacion entre la microbiota Deterioro elacion entre composicion
. . . i, . . Perfiles del metage-  del microbioma intestinal y
intestinal con deterioro cog- . cognitivo Investigar relaciones :
.. Estudio ob- . . . X noma 16S de heces trastornos neurodegenerativos;
2022 nitivo leve y enfermedad de . leve y En- de microbiota intestinal o ) L
. . servacional en poblacion tailan-  reduccion de Clostridiaceae y
Alzheimer en una poblacién fermedad de  con DCLy EA .
. . desa aumentos en Enterobacteriaceae
tailandesa Alzheimer .
y Bacteroides
Combinacion de microbiota
intestinal y plasma amiloide- . . . P . AP42/AB40 plasmatico se
Yy b . B Caracterizar microbiota Analisis del estudio p ., p P
como indice potencial para Estudio Enfermedad intestinal en etapa pre-  SILCODE con eva.  250¢10 negativamente con carga
2022 identificar enfermedad de Al- de Alzheimer .. pa p . i de AP cerebral; proporcion de
. L . transversal . clinica; evaluar indices  luaciones clinicas y h .
zheimer preclinica: un estudio preclinica e - AP42/AB40 mejor predictor de
s . plasmaticos de AP secuenciacion fecal . P
transversal analisis del estudio cambios patologicos cerebrales
SILCODE
. L . Explorar caracteristicas Secuenciacion shot-  Microbiota intestinal bacteriana
La microbiota intestinal en la . . . L . . . . .
S ] Estudio ca- Esclerosis de microbiota intestinal gun de ADN micro- y viral aberrante; microbiota
2023 esclerosis multiple varia con la L . . . D
. so-control multiple y asociarla con varia- biano fecal en 148 aumenta con actividad de en-
actividad de la enfermedad
bles de enfermedad casos daneses fermedad
e . Comprender grados de  Metaanalisis de Prevotella es biomarcador im-
Un metaanalisis identifica una S . . . S
. . , . variacion de microbio-  datos de secuencia-  portante en diagndstico de EM;
enfermedad intestinal comiin ... . Esclerosis . - ., . . .

2024 . . . Metaanalisis L ta y determinar si exis-  ciéon ARNr 16S de Faecalibacterium y Actinomy-
microbiota asociada con la multiple . . i . . . L
esclerosis multiple te microbiota comiin siete estudios (524 ces se asocian con diagnostico

relacionada con EM sujetos) de EM
Anélisis multiomico
El andlisis multiomico revela Investigar metabolismo de 87 pacientes con  Alteraciones significativas en

2024 los factores clave implicados en  Investigacion Enfermedad ~ global y procesos infla- EA usando datos de ~ aminoécidos y lipidos; gluta-
la gravedad de la enfermedad multiémics de Alzheimer matorios en desarrollo  protedmica, meta- mato regulado a la baja en EA
de Alzheimer de EA bolémica y metage-  grave

némica
T . . Reanalisis estandari- . . .
Un metaanalisis identifica una P Identificar patrones Alteraciones microbianas
. L . ] Metaanalisis . zado de datos crudos ]
microbiota intestinal comun Esclerosis robustos y comunes en comunes en EM que podrian

2024 . . de datos 16S Ao . S0 . con pruebas de . .

asociada con la esclerosis multiple microbiota intestinal de . servir como biomarcadores o
i rRNA Wilcoxon y modelos L
multiple personas con EM . : blancos terapéuticos
lineales mixtos
e S Combinacion de . s
Los analisis multiomicos . Establecimiento de hipotesis
. . . . . , . secuenciacion de ) . .
identifican la microbiota fecal Investigar vias micro- L sobre vias microbiota-metabo-
. . . . . . . amplicon ADNr 16S, . s
intestinal vias metabolitos-cere-  Estudio ca- Enfermedad  biota-metabolitos-ce- . litos-cerebro-cognicion; meca-

2025 S . . . metabolomica no . .

bro-cognicion en el continuo de  so-control de Alzheimer  rebro-cognicion en nismos por los cuales disbiosis

la enfermedad de Alzheimer

continuo de EA

dirigida y resonancia
magnética multi-
modal

de microbiota intestinal esta
vinculada a EA

Nota. EM = Esclerosis multiple; EMRR = Esclerosis multiple remitente-recidivante; EA = Enfermedad de Alzheimer; DCL = Deterioro cognitivo leve; SCFA =
Acidos grasos de cadena corta; Ap = Amiloide-p; ARNr = ARN ribosomal.

DISCUSION

La microbiota intestinal y el sistema nervioso central mantienen una comunicacion bidireccional a través del

eje intestino — cerebro, un mecanismo complejo que desempefia un papel fundamental en el funcionamiento

integral del organismo (Sorboni et al., 2022). Cambios en la composicioén de la microbiota, como el aumento

de la permeabilidad intestinal o la disminucion de poblaciones bacterianas beneficiosas, promueven la

translocacion de productos microbianos hacia la circulacion sistémica y activan vias inflamatorias que

contribuyen al desarrollo de la neuroinflamacién caracteristica de la EA y EM (Castillo-Alvarez y Marzo-
Sola, 2022).

Estudios han confirmado que en la EA existe una disbiosis persistente que influye en la integridad de la barrera

hematoencefélica, modula vias inmunitarias periféricas y centrales, participando en la cascada de eventos que

favorecen la acumulacion de proteinas neurotoxicas como AP y p — tau (Loh et al., 2024).

En una poblacion tailandesa, se identificd que los individuos con EA presentaban una mayor abundancia de

Xz
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bacterias con perfil proinflamatorio, como Escherichia — Shigella, Bacteroides, Holdemanella, Romboutsia y
Megamonas. Se demostr6é una reduccion en la presencia de bacterias beneficiosas, como Firmicutes, grupo
productor de AGCC, que desempefian un papel importante en la regulacion de la neuroinflamacion, al favorecer

la neurogénesis y mantener la homeostasis neuronal (Wanapaisan et al., 2023).

De manera complementaria, el estudio de Meng et al. (2024), que integro perfiles metabolomicos con el analisis
de la microbiota intestinal en una poblacion de 87 pacientes con EA, evidencio una reduccion significativa en
géneros bacterianos como Firmicutes y Bacteroides. Asimismo, se detectd que metabolitos especificos, entre
ellos el acido homovanilico y glutamato, presentaron una asociacion directa con la progresion clinica, lo que

sugiere su potencial como biomarcadores de severidad en esta patologia.

Zhao et al. (2025), emplearon un enfoque integrador que combiné el andlisis de la microbiota intestinal,
el perfil metabolomico fecal y estudios de neuroimagen por resonancia en individuos sanos, con deterioro
cognitivo leve y con EA. Controlando factores como la dieta, ingesta de antibidticos, alcohol y antecedentes
patologicos personales. A partir de su integracion, se observé un aumento progresivo de géneros bacterianos
como Staphylococcus y Bacillus a lo largo de la evolucion clinica hacia la EA, junto con una elevacion
de metabolitos proinflamatorios, entre ellos el acido araquiddnico, adrenico y litocolico, lo que sugiere una
asociacion entre la disbiosis intestinal, el metabolismo sistémico alterado y los cambios estructurales en etapas

tempranas de la enfermedad.

En conjunto estos resultados sustentan la propuesta de que la disbiosis intestinal no solo acompafia al deterioro

cognitivo, sino que desempefia un papel activo en su progresion (Zhao et al., 2025).

Sheng et al. (2022), demostraron que, en individuos con EA en etapa preclinica, hay presencia de alteraciones
significativas de la composicion de la microbiota intestinal en comparaciéon con controles cognitivamente
normales. Se reveld una disminucidn progresiva del filo Firmicutes, particularmente de taxones productores
de AGCC, como Faecalibacterium, Lachnospiraceae, Ruminococcaceae y Clostridiales, desde el estado

cognitivo normal hasta el deterioro cognitivo.

Esta disminucion de bacterias con capacidad antiinflamatoria se acompafia de una mayor abundancia relativa
del filo Bacteroidetes, el cual incluye especies productoras de lipopolisacaridos con efecto proinflamatorio.
Estos resultados sugieren que la disbiosis intestinal es un fenomeno temprano en la cascada fisiopatologica de
la EA (Sheng et al., 2022).

La esclerosis multiple es una enfermedad autoinmune del sistema nervioso central, caracterizada por una
activacion desregulada del sistema inmunologico que desencadena procesos de desmielinizacion y dafio axonal
progresivo (Sorboni et al., 2022). En los tltimos afios, se ha establecido una asociacion entre la composicion de
la microbiota intestinal y la regulacion de la respuesta inmunitaria implicada en esta patologia, evidenciandose
un aumento de bacterias proinflamatorias y una reduccion de géneros con capacidad inmunomoduladora

(Castillo-Alvarez et al., 2021).
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Una investigacion realizada en Dinamarca, en una cohorte de 148 pacientes con EM y 148 individuos sanos,

mostré que 31 especies bacterianas predominaban en la microbiota intestinal de los pacientes con EM. Entre
ellas se identificaron Clostridium leptum, Clostridium inocuum, Anaerotruncus colihiminis, Ruminococcus
gravus y Flavonifractor plautii, especies asociadas directamente con biomarcadores inflamatorios como la

interleucina — 17 (IL — 17) y células TCD4+ (Thirion et al., 2023).

Navarro-Lopez et al. (2022), analizaron la microbiota intestinal de 15 pacientes con EM remitente — recurrente,
comparandola con controles sanos, que compartian la misma dieta. El estudié confirmo la presencia de disbiosis
en los pacientes, manifestada por un predominio de géneros Bacteroides, Faecalibacterium y Ruminococcus,
ademads de un aumento significativo de Ezakiella y Bilophila, que destacan por su asociacion significativa con

la enfermedad.

Del mismo modo, se reportd una reduccion de Prevotella y Streptococcus, bacterias relevantes en la produccion
de butirato y otros metabolitos que ejercen un papel modulador esencial al suprimir respuestas proinflamatorias

(Navarro-Lopez et al., 2022).

Chen et al. (2019), mediante estudios experimentales, demostré que la administracion de butirato no solo
atentia los procesos de desmielinizacion, también promueve la maduracion de oligodendrocitos y favorece la

remielinizacion en modelos de dafio neuronal, lo que sugiere un mecanismo protector sobre la mielina.

El estudio de Hasic Telalovic 7 Music (2020), mediante la aplicacion de modelos de datos y técnicas de
aprendizaje automatico, aport6 evidencia importante al identificar en pacientes con EM la presencia de géneros
bacterianos como Akkermansia y Methanobrevibacter, previamente vinculados con procesos inflamatorios
caracteristicos de la enfermedad. Adicionalmente, se observo una disminucion de bacterias productoras de

metabolitos con efecto antiinflamatorio, entre ellas Faecalibacterium y Prevotella.

Este hallazgo refuerza la hipdtesis de que la microbiota intestinal desempefia un papel clave en la modulacién
de la respuesta inmune, donde el predominio de especies proinflamatorias, junto con la pérdida de aquellas
con funciones protectoras, podria contribuir al desequilibrio inmunologico que caracteriza la patogénesis de

la esclerosis multiple (Hasic Telalovic 7 Music, 2020).

Un metaanalisis realizado por Lin et al. (2024), detecté biomarcadores microbianos asociados con la EM, entre
ellos la disminucién de Prevotella y Faecalibacterium, junto con un aumento de Actinomyces. Estos resultados
no solo confirman alteraciones especificas en la composicidon bacteriana, sino que también evidencian una
profunda disrupcion en las interacciones microbianas, destacando la pérdida del eje Bacteroides—Prevotella,
clave en la produccion de metabolitos con propiedades antiinflamatorias y en el mantenimiento de la
homeostasis intestinal. La desregulacion de estas redes microbianas podria desempeiiar un papel central en la

fisiopatologia de la enfermedad al favorecer un entorno intestinal proinflamatorio.

Por otra parte, Barone et al. (2021), documentaron que la rehabilitacion multidimensional puede modular

la disbiosis caracteristica de la EM, reduciendo géneros proinflamatorios como Collinsella, Prevotella y

v
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favoreciendo el aumento de productores de AGCC. Estos cambios en la microbiota se asociaron a un descenso
de linfocitos TH1/TH17 y de endotoxina, reforzando la idea de que la microbiota intestinal influye activamente

en los procesos inmunoldgicos que subyacen a la progresion de la enfermedad.

CONCLUSIONES

La evidencia revisada confirma que la microbiota intestinal ejerce un papel decisivo en la fisiopatologia
de la EA y la EM, modulando procesos inflamatorios, inmunologicos y neurodegenerativos. Los hallazgos
coinciden en que la pérdida de bacterias productoras de metabolitos antiinflamatorios y la expansion de
especies proinflamatorias no son simples correlaciones, sino posibles mecanismos impulsores de la progresion
clinica. Esta perspectiva abre la puerta a considerar la microbiota, no solo como un biomarcador temprano y

pronostico, sino como una diana terapéutica de alto potencial.

Las limitaciones en el tamafio muestral y la falta de estudios longitudinales robustos destacan la necesidad
de investigaciones mas profundas y estandarizadas. Explorar enfoques mul-tidmicos, ensayos clinicos de
intervencion y estrategias de modificacion personalizada de la microbiota permitird no solo identificar los
mecanismos causales, sino también desarrollar terapias innovadoras que transformen el manejo de estas

enfermedades neuroldgicas.
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