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Resumen

Objetivos. Lainmunodeficienciacomun variable (IDCV) es lainmunodeficiencia primaria sintomatica mas
comun, caracterizada por una disminucion en la produccion de inmunoglobulinas y por infecciones
recurrentes. Su etiologia sigue siendo desconociday agunos pacientes presentan complicaciones
autoinmunes o inflamatorias graves no infecciosas con una morbimortalidad elevada asociada.
Recientemente, se ha propuesto que la disbiosis intestinal puede ser un factor desencadenante de la
disregul acion inmunol dgica. Nuestro objetivo es valorar si el microbiomaoral, pulmonar e intestinal pudiera
encontrarse alterado en los pacientes con IDCV y disinmunidad, y s pudiera contribuir a su etiopatogenia.

Métodos: Evaluamos la microbiota oral, respiratoria e intestinal de 41 pacientes con IDCV (24 con
complicaciones disinmunesy 17 con complicaciones infecciosas) y 15 voluntarios sanos utilizando
secuenciacion del gen 16S rRNA para explorar biomarcadores bacterianos y |as asociaciones entre los
perfiles de microbiotay los fenotipos de IDCV (fig. 1).

Resultados: Se detectaron diferencias profundas en la composicion de la microbiota en la saliva, esputo y
heces entre los pacientes con IDCV y disinmunidad, y losindividuos sanos. En general, ladiversidad de
especies respiratorias y la riqueza bacteriana fecal fueron menores en los individuos con IDCV y
complicaciones disinmunes (tablay fig. 2). Aungue no se pudo identificar una especie Gnica como un
predictor solido de la disinmunidad, una combinacion de alrededor de 5-7 especies bacterianas en cadartipo
de muestra pudo predecir este fenotipo mas grave con una precision de alrededor del 90% en nuestra
poblacion (fig. 3).
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Boruta Relative Relative
Predictve  ANCOM-BC-  ANCOM- -0t

Species abundance in
confirmed BC log2FC
oLl in JCVID (%) __ICVID (%)
Oral microbiota ®
1.154 0241 0.536
0,219 0.055 0.047
0,927 0.320 0.073
2238 0.0 0.048
-1.685 0.235 0.073
=3.127 0.165 0.019
143 0.006 0.016
-1.222 0.882 0.378
Pulmonary microbicta n

-1.743 0.985 0.294
=2,153 0.161 0.028
-1.643 0237 0.076
-2.629 0.157 0.025
-1.927 0.058 0.015

«10.310 0103 0
-0.307 0,186 0.151
-3,.246 0.066 0.007
0.563 0.108 0.159

Gastrointestinal microbiota &
Not assigned Paplococcaceas 2221 0.007 0.032
Mot assigned Christensellaceae 2113 0.018 0.078
unassigned Oscillaspirales 1.420 0.008 0.022
unassigned Alistipes -0.576 1.605 1.077
unassigned Dscillaspirales, family
UCGE.010 2264 0.076 0.364
unassigned Dafluvifaleaceas

UCG.011 genus 1.503 o.007 0.364
Parabactercides mendag 0.33 1.027 1.200
Negativibacilus massifensis 1.735 0.023 0.076
unassigned Rikenala 7.521 0 0.0z
Coliinsella massiensis 6.562 0 0.006
P 0,552 0,081 0.286
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Conclusiones. Nuestro estudio proporciona nuevas perspectivas sobre estos nichos ecol gicos previamente
no explorados pero altamente interrelacionados entre si, se asocia el fenotipo de los pacientes con IDCV.
Estos datos sugieren que la dishiosis sistémica relacionada con esta patol ogia podria estar implicadaen la
disregulacion inmunol 6gica asociada con laIDCV.
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