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RESUMEN 

 

La diabetes tipo 1 (DT1) y la enfermedad celiaca (EC) son enfermedades 

autoinmunes, ambas desarrolladas principalmente en la niñez, cuando hay 

predisposición genética asociada con factores ambientales, influenciando la 

composición de la microbiota intestinal. En niños sonorenses saludables, más 

del 50% de la microbiota es Bacteroidetes, predominando Prevotella sobre 

Bacteroides. En los niños con DT1 activa, dicha relación se invierte y no se 

recupera tal disbiosis durante la evolución de la enfermedad. El objetivo de esta 

tesis fue evaluar si  las restricciones dietéticas son las responsables de dicha 

disbiosis en niños con DT1 o EC. Se registró historial clínico. Se evaluó 

antropometría y dieta. Se analizaron haplotipos y autoanticuerpos. Se 

cuantificaron Prevotella y Bacteroides en heces, por PCR tiempo real. 

Participaron 7 niños con DT1, 4 con EC y 8 sin esas patologías, como 

referencia. El alelo predominante de los niños con DT1 o EC fue DQB1*0302. 

De acuerdo a los valores de puntaje Z de IMC/Edad, los niños con DT1 o EC 

presentaban  desde desnutrición leve hasta sobrepeso. En la dieta de aquéllos 

con DT1 se observó reducción sustantiva de carbohidratos y aumento de 

grasas totales y saturadas, respecto a los saludables. Mientras Prevotella fue 

prevalente en niños saludables, en aquéllos con DT1 o EC  casi no se detectó. 

Bacteroides se presentó en todos los participantes, con mayor acumulación en 

los niños con DT1. En conclusión, se observó una modificación en la dieta de 

los niños con DT1, lo cual podría afectar la microbiota y limitar la recuperación 

de su equilibrio, durante la evolución de la DT1 o EC. 

Palabras Clave: Dieta, microbiota, diabetes tipo 1, enfermedad celiaca, 

Prevotella, Bacteroides. 
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ABSTRACT 

 

Type 1 diabetes (T1D) and celiac disease (CD) are autoimmune diseases with 

onset principally in genetically predisposed children, and associated to 

environmental factors that influence the intestinal microbiota composition. In 

healthy Sonoran children more than 50% of the microbiota is Bacteroidetes, 

mainly Prevotella above Bacteroides. In active T1D, microbiota is in dysbiosis 

and it is not completely recovered after the disease control. The aim of this 

thesis was to evaluate if the dietary restrictions are responsible of the microbiota 

dysbiosis in children with T1D or CD. Clinical history was recorded, 

anthropometry and diet, were evaluated, and haplotypes and auto-antibodies 

were analyzed. Bacteroides and Prevotella in feces were quantified by real-time 

PCR. Seven T1D, 4 CD and 8 healthy children as control participated in the 

study. The predominant allele was DQB1*0302 in T1D and CD children. 

According to Z scores of BMI/age children ranged from mild undernourished to 

overweight. In T1D children diet, carbohydrates were substantively reduced 

while total and saturated fats were increased in comparison to healthy children’ 

diet. Although Prevotella was prevalent in healthy children it was almost 

undetected in T1D or EC children. Bacteroides was quantified in all the 

participants with higher accumulations in T1D children. In conclusion, a dietary 

modification affecting the microbiota composition was observed, especially in 

T1D children, which could affect the microbiota balance along the T1D or CD 

evolution.   

Keywords: Diet, Microbiota, Type 1 Diabetes, Celiac Disease, Prevotella, 

Bacteroides.
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INTRODUCCIÓN 

 

La diabetes tipo 1 (DT1) y la enfermedad celiaca (EC) comparten factores 

desencadenantes. Ambas son enfermedades autoinmunes se presentan 

principalmente en la niñez y juventud y comparten predisposición genética 

ligada a los marcadores HLA de clase II, HLA-DQ2 y DQ8 (Garavito et al., 2005; 

Ivarsson et al., 2013). Además, hay otros factores que requieren para activarse, 

los cuales podrían inducir la inflamación, seguida de pérdida de células beta del 

páncreas en la DT1 (Dabelea, 2009) y de las del epitelio intestinal en la EC 

(Ivarsson et al., 2013). 

 

Se han estudiado gran parte de los elementos sobre la patogénesis de la EC, 

pero aún faltan algunas piezas de ese rompecabezas. Por su parte, sobre la 

patogénesis de DT1 no se sabe mucho y su estudio se hace más complejo al 

saber que la autoinmunidad precede hasta por años, a sus manifestaciones 

clínicas (Gillespie et al., 2014). 

 

En este contexto, los primeros estudios sobre microbiota intestinal y su 

asociación con la dieta (Wu et al., 2011), que a su vez se relaciona con la 

respuesta inmune (Sekirov et al., 2010), han estimulado la investigación sobre 

microbiota en DT1 y EC. Así, ya hay resultados sobre la disbiosis en la 

microbiota en estas enfermedades activas (Mejía-León et al., 2014; Murri et al., 

2013; Schippa et al., 2010; Francavilla et al., 2014). También se conoce que 

una vez diagnosticadas, se hacen cambios sustantivos en la composición de la 

dieta (Patton et al., 2013; Kurppa et al., 2012). Lo que se desconoce es, si las 

restricciones dietéticas debidas a la enfermedad autoinmune, influyen en la 

recuperación del equilibrio en la microbiota, una vez controladas; lo cual es el 

objetivo de esta tesis. 
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ANTECEDENTES Y JUSTIFICACIÓN 

 

Microbiota Intestinal, Características y Funciones 

 

Se conoce como microbiota intestinal al conjunto de microorganismos en el 

ecosistema que coloniza el tracto gastrointestinal. Incluye alrededor de 100 

billones de bacterias de aproximadamente 500 a 1000 especies distintas 

(Eckburg et al., 2005; Tannock, 2007). Los productos del metabolismo de la 

microbiota, así como sus estructuras moleculares más externas, son detectados 

y reconocidos por moléculas y células en la mucosa que recubre el intestino. 

Para tal reconocimiento, la mucosa cuenta con estructuras y funciones como 

glándulas, secreciones, receptores y actividad mecánica, ya que es la superficie 

donde ocurre el intercambio y comunicación entre el medio interno y externo. 

Así, las bacterias intestinales tienen influencia y relevancia no solo patológica 

sino fisiológica, en el intestino del hospedero (Guarner, 2007). 

 

En el estómago y el duodeno hay relativamente pocos microorganismos 

adheridos a la superficie mucosa o en tránsito, debido a las secreciones así 

como la constante actividad motora, que impiden una colonización estable. La 

cantidad de bacterias aumenta progresivamente conforme se avanza a lo largo 

del yeyuno y del íleon. En el extremo ileal, predominan los microorganismos 

aerobios Gram negativos y algunos anaerobios obligados (Guarner, 2007). La 

distribución microbiana está influenciada por el hábitat a lo largo del tracto 

gastrointestinal, con variaciones fundamentales en pH, concentración de 

oxígeno y disponibilidad de nutrientes (DiBaise et al., 2008). 

 

En la microbiota intestinal occidental predominan las divisiones Firmicutes, 

Bacteroidetes, Proteobacteria y en menor proporción Verrucomicrobia,



3 
 

Actinobacteria y Tenericutes (Goodrich et al., 2014). Arumugam et al. (2011), 

proponen clasificar los metagenomas intestinales en 3 enterotipos: Bacteroides, 

Prevotella y Ruminococcus; los dos primeros de la división Bacteroidetes y el 

segundo de Firmicutes. Dichos autores consideran que la posibilidad de 

sintetizar vitaminas de los tres enterotipos es la fuerza evolutiva de la simbiosis. 

Los Bacteroides ofrecen enzimas involucradas en la biosíntesis de biotina, 

riboflavina, pantoteno y ascorbato. Prevotella brinda tiamina y folato, y 

Ruminococcus expresa enzimas involucradas en el metabolismo del grupo 

Heme, participante en el metabolismo de oxígeno (Qi et al., 1999).  

 

La gran biodiversidad en el ecosistema intestinal humano favorece la vida y el 

desarrollo, tanto de las comunidades bacterianas como del hospedero (Hooper 

et al., 2012). El perfil del microambiente intestinal tiende a ser tolerogénico, por 

el constante contacto con los alimentos y bacterias comensales (Artis, 2008). La 

relación y adaptación entre las bacterias comensales y su reconocimiento por el 

sistema inmune del huésped, son la base del desarrollo y diversificación del 

sistema adaptativo (Chow et al., 2011; Lee & Mazmanian, 2010). En el proceso 

de inmunomodulación se inducen varios subtipos de células CD4+ reguladoras 

y las células T invariantes asociadas a mucosa (Corthésy et al., 2007). 

 

Se han identificado tres funciones elementales en la microbiota intestinal. La 

primera es de tipo nutricional y metabólica. La flora entérica metaboliza los 

sustratos o residuos dietéticos no digeribles, el moco endógeno y los detritos 

celulares. Así mismo, transforma carcinógenos potenciales a no carcinogénicos 

como los compuestos N-nitroso y aminas heterocíclicas y la activación de 

algunos compuestos bioactivos como los fitoestrógenos (DiBaise et al., 2008). 

Al haber gran diversidad en la comunidad microbiana, y por ende de genes 

provenientes de la misma, se multiplica la variedad de enzimas y vías 

bioquímicas además de los recursos propios del hospedero (Gill et al., 2006). 
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La segunda función de la microbiota es de protección. Las bacterias, al ocupar 

un nicho ecológico impiden que se establezcan bacterias ajenas al ecosistema, 

como serían las oportunistas en el tracto intestinal. La acción de barrera 

ejercida por la microbiota se debe a que ciertas bacterias secretan 

bacteriocinas, que inhiben el desarrollo de otras bacterias, además de la 

competencia por nutrientes y espacio en el intestino (Brook, 1999). 

 

Finalmente, la tercera de las funciones principales es trófica. Las bacterias 

intestinales tienen la capacidad de controlar la proliferación y diferenciación de 

las células epiteliales. La interacción con los microorganismos residentes del 

hospedero repercute en gran medida en la diferenciación celular en el epitelio. 

Esto se demuestra en la expresión de una diversidad de genes en los animales 

mono-asociados a cepas bacterianas específicas. Además, los animales poco 

expuestos tienen atrofia en los folículos linfoides, baja concentración de células 

linfoides en la mucosa del intestino delgado y de inmunoglobulinas circulantes. 

Si se exponen a flora convencional, se da una recuperación de las áreas 

afectadas (Yamanaka et al., 2003; Helgeland et al., 2004). 

 

Diabetes Tipo 1 

 

La diabetes mellitus tipo 1 (DT1) es una enfermedad autoinmune, caracterizada 

por la destrucción selectiva y progresiva de las células pancreáticas, 

productoras de insulina (Dabelea, 2009). Las manifestaciones autoinmunes de 

la DT1 se detectan por la presencia de anticuerpos anti-islotes (ICA), anti-

descarboxilasa del ácido glutámico (anti-GAD) y anti-insulina. Un 10% de los 

casos son idiopáticos (Abarzúa et al., 2005; Prieto et al., 2012).  

 

La insulina es la proteína transportadora de glucosa hacia las células. En 

condiciones óptimas, la producción de insulina en el cuerpo depende de la 

acumulación de glucosa en sangre. Al elevarse, se activa la producción de 
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insulina. Una vez que se ha diagnosticado la DT1 es necesario iniciar el 

tratamiento con insulina de forma inmediata (Prieto-Tenreiro et al., 2012).  

 

Los genes HLA clase II contribuyen en un 50% al riesgo a desarrollar DT1 

(Notkins & Lenmark, 2001); en el 95% de los pacientes con DT1 se encuentran 

los haplotipos HLA-DQ8 (A1*0301 y B1*0302) solos o combinados con DQ2 

(A*0501 y B1*0201). Además, de la asociación con DRB1*0302 y DQB1*0602 

(Garavito et al., 2005).  

 

En la DT1, la tasa de destrucción de células beta es variable, en algunos 

individuos es rápida con tendencia a la cetoacidosis y en otros es lenta. Algunas 

líneas de evidencia sugieren que la autoinmunidad no es la única causa de 

destrucción de células beta. Así, la Asociación Americana de Diabetes (ADA) y 

la Organización Mundial de la Salud (OMS) proponen dos subtipos en la 

clasificación de DT1: la 1A, que presenta auto-anticuerpos y la 1B o idiopática, 

de etiología desconocida. Los diabéticos 1B en su mayoría hispánicos, 

afroamericanos o asiáticos, presentan insulinopenia y predisposición a la 

cetosis, en forma indistinguible de la tipo 1, pero no manifiestan signos de 

autoinmunidad (Prieto et al., 2012). 

 

Además de la predisposición genética existen factores ambientales capaces de 

inducir la autoinmunidad contra células β (Ma & Chan, 2009). Entre otros se 

menciona parto por cesárea (Grönlund et al., 1999), deficiencia de vitamina D 

(Grant, 2008), exposición temprana a proteínas de la leche de vaca (Cavallo et 

al., 1996), exposición limitada a microorganismos durante la infancia (Wills-Karp 

et al., 2001) y obesidad infantil (Fourlanos et al., 2008). La suma de estos 

factores lleva a la pérdida de la tolerancia inmunológica intestinal y la 

participación de células T auto-reactivas en pacientes susceptibles, pero para 

esto se requiere un gatillo que accione el proceso (Aguirre et al., 2012). 
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Se ha hipotetizado que el desbalance en la composición de la microbiota 

intestinal es uno de los detonantes de la DT1. De acuerdo a Brown et al. (2011), 

en niños sanos hay entre 20 y 140 veces más Prevotella y Akkermansia que en 

los diabéticos. También en niños sonorenses con DT1 en comparación a niños 

saludables, resultó una disbiosis con disminución de Prevotella y aumento de 

Bacteroides, en aquéllos con DT1 (Mejía-León et al., 2014). Prevotella es 

productora de butirato e induce la síntesis de mucina, que recubre la mucosa 

intestinal, preservando su integridad. Las alteraciones en la microbiota de los 

niños prediabéticos y diabéticos con mayor proporción de Bacteroides, podrían 

justificar el aumento de la permeabilidad, la inflamación subclínica del intestino 

delgado y la desregulación de la tolerancia oral (Vaarala, 2013).  

 

Algunos de los trabajos antes citados, se sustentan en la llamada hipótesis de 

la higiene de Strachan (1989), quien propuso que en el occidente habrían 

disminuido el número de especies que colonizan el cuerpo humano, debido a 

los avances tecnológicos del siglo XX (Parker, 2014). Apoyándose en dicha 

hipótesis, Bach (2002), propuso que las infecciones pueden modular de alguna 

manera las respuestas asociadas a alergia y desórdenes autoinmunes. 

Actualmente, hay evidencias de estudios en humanos y sistemas modelo, de 

que tanto los microbios como los macroparásitos, pueden modificar la 

reactividad inmunológica y aliviar patologías como las alérgicas y las 

autoinmunes (Maizels et al., 2014). Esto abre la posibilidad de prevención, a 

partir de intervenciones dirigidas, dicen estos últimos autores, con helmintos; y 

otros autores, por manipulación de la microbiota intestinal. 

 

Enfermedad Celiaca 

 

La enfermedad celiaca (EC) es una enteropatía autoinmune desencadenada 

por el consumo de gluten y prolaminas relacionadas, en individuos con 

predisposición genética. LA EC afecta aproximadamente al 1% de la población 

mundial. Se caracteriza por una combinación variable de manifestaciones 
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clínicas dependientes de gluten, anticuerpos específicos de EC, haplotipos HLA 

DQ2 y/o DQ8 y enteropatía (Ivarsson et al., 2013). El único tratamiento de la EC 

es una estricta dieta sin gluten tras lo cual los síntomas desaparecen (Kurppa et 

al., 2012).  

 

El gluten es un conjunto de proteínas, ricas en residuos de prolina y glutamina, 

en el trigo, el centeno y la cebada. En el tracto gastrointestinal de los 

mamíferos, no hay proliendopeptidasas, por lo que la degradación de las 

proteínas del gluten es solo parcial. Como resultado, se originan péptidos de 

tamaño suficiente para inducir una respuesta inmune, que pueden atravesar el 

epitelio intestinal, en procesos inflamatorios con ruptura de uniones estrechas 

intersticiales. Una vez que los péptidos llegan a la lamina propria, son sustrato 

de la enzima transglutaminasa tisular 2, que modifica residuos de glutamina en 

puntos específicos, a glutamato.  

 

En la EC, las moléculas HLA DQ2 y DQ8 -en las células presentadoras de 

antígenos- unen péptidos con carga negativa, como los residuos de glutamato 

(Stepniak et al., 2005). Una vez unidos los péptidos desaminados y/o el 

complejo péptido-enzima, las células presentadoras los presentan a células T. 

Así, en los linfocitos T CD4+ se desencadena una respuesta Th1, caracterizada 

por la producción de anticuerpos anti-gliadinas y anti-transglutaminasa, así 

como por la liberación de interferón ɣ (IFN-ɣ). Este último, potencia la 

presentación de antígenos asociados al HLA y amplifica la fase de 

reconocimiento de la respuesta inmune, con lo que aumenta la expresión de 

ligandos reconocidos por las células T (Kagnoff, 2007; Schuppan et al., 2009). 

 

Influencia de la Dieta en la Microbiota  

 

La influencia de la dieta en la composición de la microbiota se ha demostrado 

desde la lactancia. Los infantes alimentados al pecho tienen niveles más altos 

de Bifidobacterium spp., mientras que en los bebés alimentados con fórmula 
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predominan Bacteroides spp., con aumento de Clostridium coccoides y 

Lactobacillus spp. (Fallani et al., 2010; Brown et al., 2012).  

 

Hasta hace poco se consideraba que, más allá del período postnatal, la 

microbiota llegaba a ser relativamente estable a lo largo de la vida; pero éste ha 

resultado un principio endeble. En un estudio realizado en ratones para ver la 

influencia de la dieta y la genética en la microbiota, aquellos con una dieta alta 

en grasa, no mostraron Bifidobacterium spp., que protege la barrera intestinal. 

En general, la variación estructural de la microbiota es influida en un 57% por 

los cambios dietéticos y en menos del 12% por la carga genética (Zhang et al., 

2010). En un estudio muy reciente con cientos de gemelos homo y 

heterocigotos, se encontró que no todas las divisiones están asociadas a una 

genética dada, tal es el caso de Bacteroidetes (Goodrich et al., 2014).  

 

La “dieta occidental”, alta en azúcar y grasa, genera disbiosis afectando tanto el 

metabolismo del tracto gastrointestinal, como la homeostasis del sistema 

inmune (Sekirov et al., 2010). Esto, se pudo comprobar en un modelo de 

ratones libres de gérmenes a los que se les trasplantó microbiota fecal de 

humanos adultos. Se les dio primeramente una dieta baja en grasa y rica en 

polisacáridos vegetales. Cuando se cambiaron a una dieta "occidental", la 

composición de la microbiota mostró un crecimiento excesivo de Firmicutes 

como Clostridium innocuum, Eubacterium dolichum, Catenibacterium mitsuokai 

y Enterococcus spp. (Turnbaugh et al., 2009).  

 

Walker et al. (2011), observaron que las dietas reducidas en carbohidratos 

favorecen un aumento del porcentaje de Bacteroides vulgatus en la microbiota 

intestinal enriquecida con bacterias de la división Bacteroidetes. Por su parte, 

las dietas restringidas en calorías previenen el crecimiento de Clostridium 

coccoides, Lactobacillus spp. y bifidobacterias, que son los principales 

productores de butirato, necesarios para la homeostasis de los colonocitos 

(Santacruz et al., 2009). Las dietas ricas en carbohidratos complejos favorecen 
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menos el crecimiento de especies patógenas como Mycobacterium avium 

(subespecie para tuberculosis), que las dietas altas en grasa o proteína (Walker 

et al., 2011). 

 

Los carbohidratos tienen un efecto evidente sobre la microbiota; las dietas que 

los contienen en alta proporción, al mismo tiempo que incluyen baja ingestión 

de proteína y grasas animales, inducen enterotipo de Prevotella (Wu et al., 

2011). Los azúcares complejos aumentan los niveles de bifidobacterias, con 

especies benéficas como B. longum, B. breve y B. thetaiotaomicron (Pokusaeva 

et al., 2011). Por otro lado, los azúcares refinados, median el crecimiento 

excesivo de bacterias oportunistas como Clostridium difficile y C. perfringens, 

aumentando la producción de bilis (Berg et al., 2013; Begley et al., 2006). 

 

El consumo alto de fibra se asocia a Prevotella en el intestino humano (David et 

al., 2014), lo que aumenta la producción de ácidos grasos de cadena corta, 

previniendo el crecimiento de algunas cepas de E. coli y otras enterobacterias 

(Zimmer et al., 2012). En cambio, las dietas altas en proteínas y grasas 

saturadas, se asocian con el género Bacteroides (Wu et al., 2011).  

 

Comparando la microbiota entre niños europeos y los de zonas rurales en 

África, la microbiota de los primeros, es pobre en Bacteroidetes y alta en 

Enterobacteriaceae, a diferencia de los africanos. El hallazgo resulta curioso 

tomando en cuenta el nivel socioeconómico de las poblaciones, pues se 

esperaba una microbiota más equilibrada en la población caucásica. Este hecho 

se atribuye a la baja ingestión de fibra en los europeos (De Filippo et al., 2010).  

 

Mozes et al. (2008), realizaron un estudio en modelo murino donde se les 

alimentó con una dieta de leche condensada (44%) y aceite de maíz (8%). La 

dieta causó alteraciones microbianas específicas en la huella digital de la 

microbiota de las crías, tales como poblaciones enriquecidas de Lactobacillus 

spp. y Enterococcus spp. y empobrecidas en Bacteroides spp. y Prevotella spp.  
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Es necesario profundizar en los estudios sobre los efectos de la dieta en la 

microbiota, ya que este tipo de investigación es incipiente; el trabajo realizado 

confirma la estrecha relación entre dieta y microbiota.  

 

Modificaciones Dietéticas en DT1 y EC 

 

El objetivo de la terapia nutricional en la DT1 es lograr y mantener un peso 

corporal estable, acorde a la complexión del paciente y los niveles de glucosa y 

lípidos sanguíneos, dentro del rango saludable. 

 

Cada individuo debe tener un plan alimenticio acorde a sus características y 

necesidades (Wheeler et al., 2012). Actualmente, no hay una dieta específica 

para los niños con DT1, sino que se deben seguir recomendaciones generales 

como las de American Heart Association en Estados Unidos. Se da prioridad a 

los carbohidratos complejos y a consumo balanceado de proteínas y se limita la 

ingestión de grasas, en especial de las saturadas. Además, se recomienda 

seguir un programa de ejercicio moderado previa asesoría con un especialista. 

La dieta de un paciente con DT1 y el estilo de vida debe corresponder a su 

estado metabólico y proporcionar la suficiente energía y nutrientes que 

aseguren un crecimiento y desarrollo adecuados (ADA, 2013).  

 

A pesar de la recomendación general antes citada, a los niños con DT1 desde 

el diagnóstico, se les restringen alimentos con alto índice glicémico. Esto, en el 

afán de mantener su glicemia y para evitar más dosis de insulina, toda la dieta 

se modifica, pudiendo afectar el consumo de energía y nutrientes necesarios.  

 

Analizando la dieta de niños y adolescentes con DT1, Randecker et al. (1996), 

encontraron una reducción sustantiva en la ingestión de azúcares simples y 

alimentos de alto índice glicémico. Su consumo total de proteína se aproxima a 

las recomendaciones. Sin embargo, es de destacarse que ingieren grasa 

saturada por encima de las recomendaciones y reducen el consumo de fibra. 
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En otros estudios, también se ha encontrado que los niños con DT1 consumen 

micro y macronutrientes en forma cercana a las recomendaciones 

nutrimentales, pero los lípidos totales rebasan la recomendación (Mayer-Davis 

et al., 2006). En las investigaciones de Faulkner et al. (2006) y Helgeson et al. 

(2006), aunque los jóvenes con DT1 consumen menos carbohidratos que los 

saludables, su ingestión de grasa total y saturada es mayor. Esto implica un 

riesgo, por su propensión de los diabéticos, a enfermedades cardiovasculares. 

 

Por su parte, para que un paciente celiaco tenga recuperación de la mucosa 

intestinal, requiere de una dieta estrictamente sin gluten durante toda su vida. 

Una vez que ha cesado el consumo de gluten debe haber mejoría de los 

síntomas, normalización de los anticuerpos específicos dentro de los 12 meses 

después de iniciar la dieta y recuperación a nivel histológico (Husby et al., 

2012). Sin embargo hay otros alimentos y nutrientes que también se omiten o 

reducen al enfocarse en la exclusión del trigo, cebada, centeno o avena 

(Ludvigsson et al., 2013). Tal es el caso de la fibra dietética y de los 

micronutrimentos con los que se fortifican las harinas de trigo comerciales. 

 

Kautto et al. (2014), compararon la alimentación de niños celiacos de 13 años, 

diagnosticados en la primera infancia, con un grupo de niños sanos 

concordante en género y requerimientos nutricios. La mayoría de los niños con 

EC presentó un consumo de energía por encima del requerimiento nutricional 

promedio, independientemente del estado de la enfermedad. En el mismo 

estudio, los niños celiacos consumieron una dieta desbalanceada en cuanto a 

ingestión de grasas; fue alto el consumo de las saturadas y bajo el de las 

insaturadas.  
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Efecto de Fármacos Usados en DT1 y EC sobre la Microbiota 

 

En la DT1 es indispensable el tratamiento con insulina, la cual se prescribe de 

acuerdo a la forma en que el páncreas la libera en condiciones de salud. El 

páncreas secreta insulina en pequeñas dosis durante todo el día, incluso en los 

periodos de ayuno. Además hay una liberación rápida e intensa después de las 

comidas. Así, en la DT1, la insulina de efecto rápido es la que se prescribe para 

administrar antes de los alimentos, para evitar que se eleve la glucosa después 

de consumirlos. El otro tipo de insulina tiene efecto a lo largo del día y es para 

cubrir los periodos de ayuno. La forma de aplicar la insulina es por inyección en 

el tejido subcutáneo, para que ingrese directamente al torrente sanguíneo. De 

administrarse vía oral, pasaría por el proceso de digestión enzimática, ya que 

se trata de un péptido (Gillespie et al., 2014). Así, no debe tener ningún efecto 

la insulina administrada exógenamente, sobre la microbiota intestinal. 

 

Por otra parte, hay una fuerte correlación entre disbiosis de la microbiota 

intestinal inducida por antibióticos y DT1 (Keeney et al., 2014; Mejía-León et al., 

2014). Se sabe que existe una disbiosis intestinal asociada a Prevotella y 

Bacteroides en DT1 (Murri et al., 2013; Vaarala, 2012). De acuerdo con 

Jernberg et al. (2007), el tratamiento con clindamicina altera la proporción de 

Bacteroidetes en el intestino (con efectos a largo plazo). Sin embargo, también 

se ha encontrado que antibióticos como la vancomicina tienen un efecto 

protector contra la DT1 favoreciendo la propagación de la bacteria mucolítica 

Akkermansia muciniphila (Hansen et al., 2012). 

 

Para el tratamiento de la EC no se administra algún fármaco, sino que se trata 

con la sola restricción del gluten en la dieta. Sin embargo, debido a los síntomas 

principales en los niños antes del diagnóstico, es común que se les suministren 

antibióticos. Esto, además de que hay varios estudios que muestran fuerte 

asociación entre infecciones previas y su tratamiento con antibióticos, y el 

desencadenamiento de EC; por ejemplo, el uso de cefalosporina incrementa en 
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alto grado el riesgo (Canova et al., 2014; Tran et al., 2013).  Así, el uso de 

antibióticos y las infecciones gastrointestinales en el primer año de vida, pueden 

facilitar el desarrollo temprano de EC debido a que alteran la microbiota 

intestinal y afectan la barrera en la mucosa (Canova et al., 2014). 

 

Además, debido a su naturaleza con síntomas gastrointestinales, en quienes 

padecen la EC, se desarrollan eventualmente crisis que requieren de fármacos 

orales. El impacto de los fármacos sobre la microbiota, las vellosidades en la 

mucosa intestinal y sus secuelas, se ha estudiado poco y los resultados no son 

contundentes (Tran et al., 2013). 

 

Obviamente los niños y adolescentes con DT1 y EC, reciben tratamientos con 

antibióticos al igual o en mayor medida que los que no padecen estas 

enfermedades. Las alteraciones en la microbiota intestinal por algunos 

fármacos, están bien tipificadas (Canova et al., 2014; Jernberg et al., 2007). El 

efecto de los antibióticos en la microbiota, puede permanecer hasta 2 años 

después de la exposición.  

 

Sistema Inmune, DT1 y EC 

 

La respuesta inmune innata se adquiere desde el estado embrionario, 

independiente de la presencia de antígenos. Corresponde a las primeras 

reacciones de defensa del organismo, actúa de 0 a 12 h después del ingreso 

del antígeno extraño, para eliminarlo a través de mecanismos microbicidas y 

respuesta inflamatoria. Como no posee memoria, la respuesta ante un antígeno 

no se verá reforzada y siempre será la misma. Sin embargo, tiene la capacidad 

de alertar y dirigir la respuesta inmune adquirida hacia una respuesta celular o 

humoral específica (Abbas & Lichtman, 2008; Palomo, 2009).  

 

Los principales componentes de la inmunidad innata son las barreras físicas y 

químicas como los epitelios de la piel y las mucosas, enzimas y la microbiota 
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autóctona (O’Hara & Shanahan, 2006). También son componentes, los factores 

solubles, las células fagocíticas, tanto polimorfonucleares como mononucleares 

y células asesinas (Whiteside, 1997; Whiteside 2001). Aun cuando se considera 

inespecífico, el sistema innato es capaz de discriminar lo que es propio de lo 

ajeno y actuar rápidamente ante la invasión de agentes extraños (Collado, 

2009).  

 

La respuesta inmune posterior a la innata es la adaptativa. Su mecanismo se 

dirige a una porción del antígeno, llamada determinante antigénica o epítope y 

su intensidad aumenta ante contactos sucesivos. Los procesos de inmunidad 

adaptativa dependen tanto del antígeno como del hospedero. Dichos procesos 

pueden ser de tipo humoral, donde los linfocitos B tienen un papel 

predominante o de tipo celular, en el que los linfocitos T son las células 

fundamentales (Collado, 2009). La respuesta en ambos casos se inicia con la 

activación de los linfocitos en los órganos periféricos, por parte de la célula 

presentadora de antígeno (APC). Posterior a la activación, suceden las fases de 

reconocimiento, de activación y efectora (Collado 2009; Murphy et al., 2009). 

 

En la fase de reconocimiento, el antígeno se une con los receptores específicos 

que están en la membrana de los linfocitos maduros. Los linfocitos B se unen a 

moléculas, mientras que los T reconocen péptidos unidos a moléculas del 

complejo mayor de histocompatibilidad (MHC). En la fase de activación, los 

linfocitos proliferan y se diferencian. En la proliferación, actúan los linfocitos T 

CD4, que activan linfocitos B y T CD8. En la diferenciación, se forman las 

células efectoras, que producen anticuerpos y citocinas y las de memoria 

(Murphy et al., 2009). En la fase efectora, las células efectoras migran hacia el 

patógeno, mientras que los linfocitos B actúan en los órganos periféricos. Hay 

participación de células no linfoides, del sistema del complemento e 

inmunoglobulinas del tipo E. También intervienen citocinas segregadas por los 

linfocitos T, necesarios para estimular la inmunidad natural (Murphy et al., 

2009). 
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En el tracto gastrointestinal se localiza la mayor superficie mucosa del sistema 

inmune; es un órgano inmunológicamente privilegiado (Dwivedy & Aich, 2011; 

Van Wijk & Cheroutre, 2009). Su reto principal consiste en mantener el 

equilibrio entre absorción de nutrientes y de protección (Szczawinska-Poplonyk, 

2012). De esto dependen tanto la nutrición como la capacidad de defensa. La 

mucosa intestinal está formada por una fase interna y otra externa. La fase 

interna es estéril y la constituyen los agentes secretados por las células de 

Goblet, mientras en la externa, se alojan las bacterias comensales (Aguirre et 

al., 2012). 

 

En la mucosa intestinal se encuentra el tejido linfoide asociado a intestino  y las 

células efectoras. Este tejido linfoide está constituido por las placas de Peyer, 

los folículos linfoides aislados, el apéndice y los nódulos linfáticos mesentéricos. 

Las células efectoras se encuentran en la lámina propia con sus propios 

linfocitos y los intraepiteliales (Van Wijk & Cheroutre, 2009). 

 

El epitelio intestinal, es una monocapa de células (enterocitos) estrechamente 

unidas por una zonula occludens constituida por occludina-1, E-cadherinas, 

cateninas, claudina-1, zonulina-1, JAM-1 y actina (Vaarala et al., 2008). La 

capacidad de absorción de los enterocitos se ve aumentada gracias a las 

microvellosidades. Los enterocitos expresan MHC-I (Bozzola, 2003) y pueden 

actuar cómo células presentadoras de antígeno (Mayer et al., 1991). La 

respuesta de los enterocitos es tolerogénica porque carece de los demás 

factores estimulantes (Mowat, 2003). 

 

Las células dendríticas (CD) CD70+CX3CR1+ se prolongan hacia el epitelio 

intestinal, detectando antígenos de la luz intestinal y controlando el sistema 

adaptativo al inducir Th17, un tipo de células T colaboradoras (Rescigno & Di 

Sabatino, 2009). Éstas, son importantes en la defensa del hospedero contra 

bacterias y hongos (Dubin & Kools, 2008), pero en condiciones patológicas 

como la autoinmunidad, exacerban la inflamación (Steinman, 2008). Las placas 
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de Peyer se componen de áreas linfoides con células plasmáticas rodeadas por 

células T vírgenes (Tangye, 2011; Chorny et al., 2010). 

 

La respuesta adaptativa a nivel intestinal se caracteriza por la presencia de 

subtipos de células T y células plasmáticas (Van Wijk & Cheroutre, 2009). En la 

lamina propria pueden encontrarse todos los subtipos clásicos de células T, 

junto a una producción constitutiva estable de IL-17 (isoleucina-17, producida 

por las células Th17), ayudada por IL-6 y controlado por ácido retinoico (Mowat, 

2003; Coombes & Powrie, 2008). 

 

Al ser la DT1 una enfermedad autoinmune, las alteraciones en el sistema 

inmunitario son tomadas como indicadores, tanto para su diagnóstico, como 

para comprender la patogénesis. La aparición de uno o más auto-anticuerpos 

es uno de los primeros signos detectables de autoinmunidad celular emergente 

(Knip et al., 2005). Estos son, anticuerpos anti-insulina, la isoforma 65 kDa de la 

decarboxilasa, los asociados a insulinoma (Colman et al., 2002) y la proteína 

transportadora de zinc (Wenzlau et al., 2007). No existe una edad límite para 

que se presente la autoinmunidad (Litherland, 2008; Orban et al., 2009), que no 

se da inmediatamente antes de las manifestaciones clínicas, sino que puede 

perdurar desde pocos meses hasta varios años (Gillespie et al., 2014). 

 

A medida que avanza la DT1, las células β pancreáticas son atacadas por un 

infiltrado llamado insulitis. Éste, contiene citocinas proinflamatorias como el IFN-

γ, TNF-α, IL-1, óxido nítrico, perforina, granzima B, el ligando inductor de 

apoptosis y las moléculas pro-apoptóticas (Manrique & Silva, 2006). La 

respuesta protectora de las células β ante las citocinas involucra –

probablemente- la expresión de moléculas antioxidantes y el bloqueo de vías 

relacionadas con el óxido nítrico. Debido a la exposición crónica ante la insulitis, 

se genera un cambio homeostático a nivel endocrino y en el componente celular 

inmunológico, que finalmente destruye a las células β, induciendo los síntomas 

clínicos de la DT1 (Eizirik & Darville, 2001).  
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Por su parte, el detonante en la enfermedad celiaca es el gluten, sin embargo 

se requieren una suma de elementos para que se manifieste. En primer lugar se 

encuentra la predisposición genética, es necesario tener los haplotipos HLA-

DQ2 o HLA-DQ8, esto aunado al ambiente inicial del proceso de reacción. La 

respuesta inmune de la EC tiene un componente innato, causante de la lesión 

epitelial, y otro adaptativo que es mediado por linfocitos T CD4+ específicos de 

la lamina propria, determinante en la remodelación mucosa (Arranz et al., 

2012).  

 

En el contexto de las moléculas HLA-DQ2/DQ8, la activación de linfocitos T 

CD4+ de la lamina propria, genera, tras el reconocimiento de péptidos de 

gliadinas modificados por la transglutaminasa 2 (TG2), una respuesta 

infamatoria. La inflamación en la EC se caracteriza por la presencia de citocinas 

del tipo Th1, donde prevalece el IFN-γ y otras citocinas proinflamatorias como 

TNF-α, IL-15 e IL-18, pero hay ausencia de IL-12 y desciende 

proporcionalmente la expresión de citocinas inmunorreguladoras como IL-10 y 

TGFβ. A consecuencia de la inflamación constante se produce una lesión en la 

mucosa intestinal que afecta la absorción de nutrientes. Según el grado de 

atrofia vellositaria las repercusiones clínicas y funcionales, así como la 

capacidad de recuperación, varían (Forsberg et al., 2002; León et al., 2006). 

 

Factores que Afectan la Permeabilidad Intestinal 

 

La mucosa intestinal se compone de una barrera mecánica celular, uniones 

entre células, una barrera inmunológica, la flora bacteriana y el eje hígado-

intestino. Dentro de los compuestos en la luz intestinal se encuentran alimentos, 

microorganismos y sus toxinas y secreciones que pueden producir daños a 

nivel local o sistémico. La modificación de alguno de sus elementos podría 

translocar bacterias o sus toxinas (Soriano & Guarner, 2003; Porras et al., 

2006). 
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Cuando la función de la barrera es deficiente hay un deterioro en la absorción 

de nutrientes, alteración de la respuesta inmune intestinal y aumento de la 

permeabilidad intestinal (Jiang et al., 2003). Es importante mantener el equilibrio 

de la barrera intestinal por sus implicaciones en los procesos de regulación. 

 

La permeabilidad intestinal se puede ver mermada por la presencia o ausencia 

de ciertos microorganismos, cambios en la alimentación y enfermedades 

crónicas. Según Cani et al. (2006), el control de la permeabilidad del intestino a 

través de la modulación selectiva de la microbiota intestinal por prebióticos, 

ayuda a proteger a los ratones ob/ob de enfermedades metabólicas. Este grupo 

reveló que los ratones alimentados con oligofructosa tenían niveles más bajos 

de TNF-α, IL-1b, IL-1α, IL6 e IFN-ɣ, todos ellos promotores de la separación de 

las uniones estrechas. Además, se mostró que la alteración de la microbiota 

intestinal con aumento de Bifidobacterium spp mediante prebióticos, está ligada 

con una notable reducción de la permeabilidad intestinal. 

 

Analizando el efecto de la dieta sobre la endotoxemia (respuesta inflamatoria 

exacerbada), Cani et al. (2008), observaron que una alimentación alta en grasa 

reduce la expresión de ocludina y zonulina, proteínas de unión estrecha, que 

ayudan a mantener intacta la permeabilidad del epitelio intestinal (Shen et al., 

2011).  

 

En individuos con predisposición genética a DT1, Sapone et al. (2006) 

observaron un aumento en la expresión de zonulina que precedió al desarrollo 

de la enfermedad asociado al incremento en la permeabilidad intestinal. Por 

otro lado, en la investigación de Lee et al. (2010), también se encontró que en 

ratones NOD, la permeabilidad intestinal aumentó previo al desarrollo de la 

diabetes. De acuerdo con Vaarala (2012), la autoinmunidad puede activarse 

después de la translocación de microbios a través del epitelio intestinal como 

resultado de un aumento de la permeabilidad. Este hecho sugiere una relación 

entre este mecanismo de protección y la DT1. 
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Respecto a la EC, se ha encontrado que una sobreexpresión de zonulina y los 

autoanticuerpos séricos, se correlacionan con la permeabilidad intestinal 

aumentada (Vitoria & Bilbao, 2013). 

 

Planteamiento de la Pregunta de Investigación 

 

En resumen, la microbiota de los niños con DT1 presenta mayor proporción de 

Bacteroides y menor de Prevotella, que la de los niños sanos. También en la 

microbiota de los niños con EC hay disbiosis que no se recupera por completo 

después de una evolución larga (1-2 años) y la enfermedad controlada. EC está 

controlada cuando no hay síntomas ni anticuerpos específicos positivos; DT1 se 

considera bajo control, cuando el diabético presenta hemoglobina glicosilada 

menor del 7.5% (Chiang et al., 2014). En segundo término, se ha observado 

que Prevotella se relaciona con dietas ricas en carbohidratos, mientras que 

Bacteroides con aquéllas altas en proteína. Por último, los niños con DT1 o EC 

consumen menos carbohidratos y fibra dietética y más grasa, debido a cambios 

en la dieta. 

 

De las premisas anteriores surge la pregunta: ¿La estructura de la microbiota 

intestinal en niños con DT1 o EC de larga evolución, es resultado de las 

modificaciones dietarias, o una consecuencia de la enfermedad? 
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HIPÓTESIS 

 

La relación Prevotella a Bacteroides en la microbiota intestinal es baja en niños 

con DT1 o EC y durante la evolución de la enfermedad, no regresa al equilibrio 

que presenta en la salud, debido a modificaciones en la dieta. 

 

OBJETIVOS 

 

General 

 

Evaluar la relación entre Prevotella y Bacteroides, el estado nutricio y la dieta 

actual, de niños con diabetes tipo 1 o enfermedad celiaca con al menos un año 

de evolución. 

 

Particulares 

 

Registrar historial clínico, tipificar haplotipos y cuantificar autoanticuerpos de 

niños con DT1 o EC con al menos un año de evolución y de niños sanos. 

 

Evaluar antropometría y dieta en niños con DT1 o EC, con al menos un año de 

evolución, así como en niños sanos. 

 

Extraer ADNg de las heces de niños con DT1 o EC y cuantificar por PCR en 

tiempo real, Prevotella y Bacteroides. 

 

Buscar asociaciones entre nutrimentos específicos y proporción Prevotella a 

Bacteroides, considerando el estado nutricio y el grado de control de la 

enfermedad. 
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PARTICIPANTES Y MÉTODOS 

 

Se invitó a participar en el estudio a niños con DT1 o EC con mínimo un año de 

evolución, que asistían a sus citas de control médico en el Hospital Infantil del 

Estado de Sonora (HIES) o en la Clínica IMSS No. 14. Los controles fueron  

niños sanos del mismo rango etario, que tuvieran algún parentesco o fueran 

vecinos de los niños con DT1 o EC. Esto con la finalidad de que tanto este 

grupo de referencia como los niños diagnosticados tuviesen condiciones 

similares de vivienda y alimentación. Una vez firmada la carta de 

consentimiento por los padres, se les solicitaron datos generales, además se 

registró información de su historial clínico, así como de padres y abuelos, en un 

formato prediseñado en un estudio anterior de nuestro grupo de trabajo.  

 

Los criterios de inclusión fueron diagnóstico de DT1 o EC con al menos un año 

de evolución y contar con al menos 7 años de edad, ya que la mayoría de los 

diagnósticos suceden entre los 7 y 12 años de edad. Los criterios de exclusión 

fueron, que no se firmara la carta de consentimiento informado, no se 

proporcionara la muestra de heces o sangre. Así mismo, que el participante 

estuviera enfermo al momento del muestreo o que hubiese recibido tratamiento 

con antibióticos en los últimos 2 meses.  

 

Evaluación Antropométrica y de la Dieta 

 

El peso se midió con una balanza electrónica digital (capacidad de 0 a 150 kg ± 

0.05 kg) y la talla con un estadiómetro Holtain, siguiendo técnicas 

estandarizadas (ISAK, 2001).  Estos datos se ingresaron a los programas 

“Anthro” (WHO, 2010) y “Anthro plus” (WHO, 2009) para calcular el puntaje Z 

(cantidad de desviaciones estándar de un dato respecto a la media) de
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los indicadores de crecimiento. Estos fueron, talla para la edad (T/E), peso para 

la talla (P/T), peso para la edad (P/E) e índice de masa corporal para la edad 

(IMC/E). Este último se calcula dividiendo el peso corporal en kilos, entre el 

cuadrado de la talla en metros (kg/m2) (WHO, 1995). La interpretación del valor 

de los indicadores de crecimiento, se realizó de acuerdo a los puntos de corte 

establecidos por la Organización Mundial de la salud (WHO, 2009). 

 

Para conocer la dieta actual de los participantes, se aplicó un recordatorio de 24 

h en dos periodos. Se utilizaron modelos de alimentos en plástico y en gráficos 

impresos, así como utensilios de cocina para estimar la cantidad de alimento 

consumido. Los nutrientes de interés fueron carbohidratos, fibra, proteínas y 

grasas saturadas e insaturadas. La información obtenida, se analizó a través de 

un diccionario de composición de alimentos regionales (Ortega et al., 1999).  

 

Colección de Muestras y Extracción de ADN Genómico 

 

A cada niño se le tomó una muestra de sangre venosa, en tubos con 

anticoagulante, que se almacenaron a 4 °C para su posterior análisis. También, 

se les solicitó que colectaran una muestra de heces del mismo día, la cual se 

colocó inmediatamente en hielo para transportarla al CIAD para la extracción de 

ADN genómico (ADNg). El procedimiento de extracción se realizó en las 

primeras 4 h después de colectar las muestras de heces. 

 

Se extrajo el ADNg a partir de la muestra de sangre completa usando el kit 

comercial QIAamp DNA Blood Mini Kit (QIAGEN®, Hilden, Alemania), y 

siguiendo las instrucciones del fabricante. Para la extracción del ADNg de 

heces, se usó el kit comercial QIAamp DNA Stool Mini Kit (QIAGEN®, Hilden, 

Alemania), y de la misma forma, se siguieron las instrucciones del proveedor. 

La concentración y pureza de los extractos se evaluó midiendo absorbancia a 

260/280 nm, en un espectrofotómetro Nanodrop® (Thermo Scientific, 

Wilmington, DE, USA). El ADNg extraído se almacenó a -20 C.  
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Tipificación de Haplotipos 

 

Se amplificaron los alelos DQA1*0501, DQA1*0301, DQB1*0201, 

DQB1*0302/3, por PCR en tiempo real (qPCR). Para esto se utilizaron 

iniciadores específicos previamente diseñados para los alelos (Olerup et al., 

1993). La Tabla 1 muestra las secuencias de los iniciadores utilizados. 

 

Tabla 1. Iniciadores utilizados en la tipificación de haplotipos  

Adaptado de Olerup et al. (1993)  

 

Cada reacción de PCR contenía: 12.5 µL de SYBR-Green® mix, 0.5 µL de cada 

uno de los iniciadores correspondientes a cada bacteria y 11.5 µL del templado 

de ADNg con 50 ng/µL de concentración, para un volumen final de 25 µL. Se 

utilizó un termociclador de 96 pozos StepOnePlus™ Instrument (Applied 

Biosystems Inc. Foster City, CA, USA). 

 

PCR en Tiempo Real para Cuantificar Prevotella y Bacteroides 

 

La curva estándar por qPCR se construyó usando muestras de ADNg extraído 

de heces, analizadas previamente por pirosecuenciación, con acumulación de 

Prevotella y Bacteroides conocida (Mejía-León et al., 2014). Las muestras 

Iniciador Dirección Secuencia Tamaño 

DQA1*0501 
Sentido 

Antisentido 

5´ACGGTCCCTCTGGCCAGTA3´ 

5´AGTTGGAGCGTTTAATCAGAC3´ 

 

186 pb 

DQA1*0301 
Sentido 

Antisentido 

5´TTCACTCGTCAGCTGACCAT3´ 

5´CAAATTGCGGGTCAAATCTTCT3 

 

183 pb 

DQB1*0201 
Sentido 

Antisentido 

5´GTGCGTCTTGTGAGCAGAAG3´ 

5´GCAAGGTCGTGCGGAGCT3´ 

 

205 pb 

DQB1*0302/0303 
Sentido 

Antisentido 

5´GACGGAGCGCGTGCGTTA3´ 

5´AGTACTCGGCGTCAGGCG3´ 

 

122 pb 
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fueron C1 con 9% de acumulación relativa de Prevotella y 16.7% de 

Bacteroides, C2 con 50% de acumulación relativa de Prevotella y 7.2% de 

Bacteroides y C3 con 63% de acumulación relativa de Bacteroides y 0% de 

Prevotella. Para dicha curva de calibración se realizaron diez diluciones 

seriadas 106.5 µg/µL – 0.01065 µg/µL para Prevotella y 40.5 µg/µL – 0.00405 

µg/µL para Bacteroides. 

 

Las reacciones para la cuantificación se realizaron usando iniciadores de 

Prevotella y Bacteroides previamente diseñados (Bekele et al., 2010; Guo et al., 

2008). Para cada reacción se utilizaron 12.5 µL de IQ™ SYBR-Green® 

supermix (BIO-RAD, Hercules, CA, USA), 0.5 µL de cada uno de los iniciadores 

sentido y antisentido correspondientes a cada bacteria y 11.5 µL del templado 

de ADNg con 50 ng/µL de concentración, dando un total de 25 µL por reacción. 

Se utilizó un equipo termociclador de 96 pozos StepOnePlus™ Instrument 

(Applied Biosystems Inc. Foster City, CA, USA). Las condiciones de las 

reacciones se muestran en la Tabla 2. 

 

Tabla 2. Condiciones óptimas para el alineamiento, extensión y amplificación en 

la cuantificación de Prevotella y Bacteroides 

 

Fase Prevotella Bacteroides 

Iniciación 
95 °C 

5 mi n 

95 °C 

5 min 

Desnaturalización 
95 °C 

30 seg 

95 °C 

30 seg 

Alineamiento 
60 °C 

30 seg 

60 °C 

30 seg 

Elongación 
72 °C 

30 seg 

72 °C 

30 seg 

Ciclos 30 30 

Conservación 4 °C 4 °C 
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Como control interno se corrió una muestra previamente pirosecuenciada. En la 

Tabla 3 se observa la secuencia y longitud de los iniciadores utilizados en la 

cuantificación de Prevotella y Bacteroides. 

 

Tabla 3. Secuencias de iniciadores utilizados para Prevotella y Bacteroides 

Grupo Dirección Secuencia Tamaño 

Prevotella 
Sentido GGTTCTGAGAGGAAGGTCCCC 

121 pb 

Antisentido TCCTGCACGCTACTTGGCTG 

Bacteroides 
Sentido GAGAGGAAGGTCCCCCAC 

106 pb 

Antisentido CGCTACTTGGCTGGTTCAG 

Adaptado de Bekele et al., 2010 y Guo et al., 2008. 

 

 

Análisis de Datos 

 

Debido al tamaño tan pequeño de los grupos y su variabilidad, no fue posible 

aplicar un análisis estadístico. Así, el análisis es discursivo, apoyado en 

información publicada.  
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

Participantes en el Estudio 

 

En total, participaron 23 niños y adolescentes entre 2 y 18 años de edad, de los 

cuales se incluyeron 19 (7 con DT1, 4 con EC y 8 para el grupo de referencia). 

Aunque uno de los criterios de inclusión era una edad mayor de 7 años, se 

incluyeron dos niños menores (2 y 3 años), debido a que ya estaban siendo 

atendidos en el Laboratorio de Proteínas por padecer EC.  

 

En la Tabla 4 se observan las características de los 7 niños del grupo de DT1. 

De éstos, 5 presentaron auto-anticuerpos contra glutamato decarboxilasa 

(GAD) y/o contra tirosina fosfatasas (IA-2), lo que indica que son diabéticos tipo 

1A. Los 2 restantes no presentaron evidencia de autoinmunidad, lo que los hace 

diabéticos tipo 1B (Prieto et al., 2012). Cabrera Rodé (2010), encontró que en 

población cubana con DT1, la frecuencia de anticuerpos a GAD fue del 50 al 

80% y la de los anticuerpos contra IA2 fue del 50 al 75%.  

 

En nuestro grupo de estudio, sólo un niño con DT1, el caso D2, resultó positivo 

para auto-anticuerpos contra transglutaminasa tisular, específicos de EC, 

aunque sin síntomas. Así, es probable que este caso sea parte del 10% de 

diabéticos que eventualmente desarrollan EC (Rewers et al., 2004). 

 

En todos los casos del grupo con DT1, excepto D5, se presentaron haplotipos o 

sus alelos de predisposición. El haplotipo HLA-DQ8 (3 casos) fue más común 

que el DQ2 (un caso), mientras que el resto presentó sólo uno de los alelos 

(B1*0501 o A1*0301). 
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Tabla 4. Características de participantes del grupo con diabetes tipo 1 

Caso 
Edad 
(años) 

HLA-DQ2 HLA-DQ8 1Anti-
cuerpos 
GAD/IA2 

Hb  
glicosilada A1 

*0201 
B1 

*0501 
A1 

*0301 
B1 

*0302/3 

D1 14  + + + - < 8% 

2D2 14 + +   + > 8% 

D3 11  + +  + > 8% 

D4 13  + + + + > 8% 

D5 15     -/+ < 8% 

D6 13   + + -/+ < 8% 

D7 15   +  - < 8% 

1
Autoanticuerpos contra glutamato decarboxilasa (GAD) y tirosina fosfatasas (IA2). 

2
Presentó anticuerpos IgA contra transglutaminasa tisular (TGt). 

 

El puntaje Z IMC/Edad de los participantes con DT1, osciló entre -1.45 y 1.45. 

Dos de ellos tenían bajo peso (-1.45 y -1.25), dos mostraban normopeso (0.02 y 

0.52) y tres presentaron sobrepeso (1.24, 1.35 y 1.45).  

 

Para determinar si existía un manejo adecuado y buen control de la DT1 se 

tomó el último valor de hemoglobina glicosilada registrado en el historial médico 

y proporcionado por los padres. Los participantes D2, D3 y D4, no tenían la DT1 

controlada (Tabla 4). De acuerdo con la American Diabetes Association la 

recomendación general para jóvenes menores de 18 años con DT1, es tener un 

valor de hemoglobina glicosilada menor al 8%. No obstante este criterio, la ADA 

también sostiene que el control glicémico debe ajustarse a las características de 

cada persona, considerando edad, tiempo de evolución de la enfermedad y la 

presencia de alguna comorbilidad (Chiang et al., 2014).  

 

Las características del grupo de EC, se muestran en la Tabla 5. Todos los niños 

presentaron al menos un alelo de los analizados para haplotipos HLA-DQ2 o 

DQ8 de predisposición a EC, de acuerdo con los criterios de la ESPHAGAN 

(Husby et al., 2012). El caso EC1 presenta el haplotipo HLA-DQ2 y el C2 el 
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HLA-DQ8. En este grupo, el alelo DQB1*302 predominó, presentándose en 3 

de los 4 participantes, lo que es común, en población celiaca sonorense al igual 

que el alelo DQA1*0301 (Mejía-León et al., 2014; Sotelo Cruz et al., 2013). Le 

siguieron los alelos A1*0201 y B1*0501 en dos casos y finalmente el A1*0301, 

en uno. Curiosamente, el alelo B1*0302 es el de menor frecuencia en la 

población de neonatos sonorenses saludables (Ruiz-Dick, 2012). 

 

Tabla 5. Características de participantes del grupo con enfermedad celiaca 

Caso 
Edad 
(años) 

HLA-DQ2 HLA-DQ8 1Anticuerpos IgA 

A1 
*0201 

B1 
*0501 

A1 
*0301 

B1 
*0302/3 Gd TGt 

EC1 8 + + 
  

- - 

EC2 10 + 
 

+ + + + 

EC3 2 
   

+ + + 

EC4 3 
 

+ 
 

+ + + 

1
Anticuerpos IgA contra gliadinas (Gd) y contra transglutaminasa tisular (TGt). 

 

En la EC controlada desaparecen los anticuerpos específicos contra gliadinas y 

los auto-anticuerpos contra transglutaminasa, que en la enfermedad activa son 

positivos, además de desaparecer los síntomas gastrointestinales. Del grupo de 

niños con EC, los casos EC1 y EC2 proporcionaron muestra de sangre actual, 

el primero dio negativo a anticuerpos anti-gliadinas y anti-transglutaminasa. El 

segundo caso presentó anticuerpos positivos, debido posiblemente a la 

alteración ocasionada por una intervención quirúrgica reciente, ya que después 

de estos procesos al paciente se le suministran dosis altas de antibióticos los 

cuales modifican la microbiota intestinal (Canova et al., 2014; Jernberg et al., 

2007) (Tabla 5). En los casos EC3 y EC4, los valores de anticuerpos fueron los 

registrados en nuestro laboratorio, cuando tenían la enfermedad activa. En 

resumen, se considera que los niños con EC no tenían la enfermedad 

controlada, excepto el caso EC1. 
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Los pacientes celiacos de nuestro estudio tuvieron un puntaje Z IMC/Edad entre 

-1.54 y 1.52, lo que ubica a uno de ellos en desnutrición (-1.54) y a los otros tres 

con sobrepeso. De acuerdo a Reilly et al. (2011), el apego o desapego a una 

dieta libre de gluten llega a modificar el IMC debido a que cuando se sienten 

mejor, aumentan su actividad física. Otro factor pueden ser las restricciones 

dietarias –que pueden incurrir en un desbalance- y a una estrecha vigilancia 

nutricional. En nuestro caso, se hace evidente la influencia que tiene la 

supervisión paterna sobre la adherencia a la dieta. Los participantes de este 

grupo que no se mantienen controlados, tienen 8 y 2 años y por lo tanto no son 

responsables de planear su régimen. 

 

Se puede observar una evidente heterogeneidad entre los participantes del 

grupo de EC. El caso EC2 se sometió recientemente a cirugía por problemas de 

reflujo, debido a esto se modificó su respuesta fisiopatológica y eso lo hace muy 

diferente para fines de agrupación. Los casos EC3 y EC4 son niños de mucha 

menor edad que el resto del grupo. Considerando que durante los primeros 

años de vida la microbiota sufre cambios rápidos y radicales (Fouhy et al., 

2012), no es comparable con los otros, mayores de 7 años (Mariat et al., 2009). 

 

Así, en el grupo de EC, el tamaño de la muestra, el rango etario y las 

observaciones particulares anteriormente mencionadas, impiden el analizarlos 

como grupo.  

 

En la Tabla 6 se observan las características de los participantes en el grupo 

saludable, el cual es el de referencia en este estudio. Todos los niños de este 

grupo presentaron haplotipos o sus alelos de predisposición a EC y a DT1. 

Aunque en la población sonorense, un 30% presenta los haplotipos de riesgo 

(Ruiz-Dyck, 2012), en el grupo de referencia la mayoría los tiene ya que son 

hermanos o parientes cercanos de los niños en estudio; esto, para tener 

condiciones ambientales similares para fines comparativos. 
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Tabla 6. Características de participantes en el grupo control 

Caso 
Edad 

(años) 

Alelos positivos DQ  

1Anti-

cuerpos 

2IgA 

A1*0201 B1*0501 A1*0301 B1*0302/3 GAD/IA2 TGt 

S1 11 +    ─ ─ 

S2 9 +  + + ─ ─ 

S3 13 +    ─ ─ 

S4 9 + +   ─ ─ 

S5 16 +  + + ─ ─ 

S6 14 +    ─ ─ 

S7 12 +    ─ ─ 

S8 16  +  + ─ ─ 

1
Autoanticuerpos contra glutamato decarboxilasa (GAD) y tirosina fosfatasas (IA2). 

2
Anticuerpos IgA contra transglutaminasa tisular (TGt). 

 

La edad de los niños del grupo saludable osciló entre los 9 y 16 años, 

considerándose a todos de pre-adolescentes a adolescentes (Tabla 6). Los 8 

participantes del grupo de referencia resultaron negativos para anticuerpos 

contra GAD e IA2 y también contra transglutaminasa tisular. Por ello, se pueden 

considerar libres de EC o DT1. 

 

En la evaluación del puntaje Z IMC/Edad en el grupo de referencia, un 

participante se encontró en desnutrición (-2.08). Tres casos estaban en 

normopeso (0.57, 0.73 y 0.97), dos casos mostraron sobrepeso (1.24 y 1.96) y 

dos participantes presentaron obesidad (2.4 y 2.5).  

 

La predisposición genética es indispensable para el desarrollo de DT1 y EC, 

aunque no es suficiente. En la totalidad de participantes iniciales de este 

estudio, los 4 alelos analizados se presentaron en proporción similar, siendo los 

B1*0501 y A1*0301 los más comunes para DT1 y el B1*0302/3 el más común 

en EC. En la investigación de Parada et al. (2011), de población amerindia, 

encontraron que en EC el alelo más frecuentes fue B1*0201 con un 55%, al 
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igual que en un grupo de celiacos sonorenses (Sotelo Cruz et al., 2013). En la 

población amerindia saludable, es prevalente el haplotipo HLA-DQ8 en un 36%, 

mientras en población sonorense solo se presentan en alrededor del 15% (Ruiz-

Dyck, 2012).  

 

Composición de la Dieta 

 

La evaluación de la dieta del grupo con DT1 se muestra en la Figura 1 y la 

adecuación se comenta de acuerdo a las recomendaciones para niños 

mexicanos, de Bourges et al. (2008). La contribución de carbohidratos al aporte 

de la energía total consumida, que debe de ser entre 55 y 65%, varió en un 

rango amplio de 30 a 65%, con un promedio de 48%.  En dos de los niños la 

contribución de los carbohidratos fue 63%, uno de ellos presentó 58% y cuatro 

consumieron entre 30% y 44%. En cuanto al aporte de energía proveniente de 

lípidos, solo dos participantes se encontraron cerca de la recomendación (25-

30%); uno consumió mucho menos de lo recomendado (19.3%) y en cuatro 

casos, la ingestión fue muy alta (36-47%). Respecto a la energía proveniente de 

proteínas, recomendada entre 12 y 15%, en un niño la ingestión fue  muy baja 

(9%) y solo un niño tuvo una ingestión adecuada. Cinco niños consumieron 

proteína en exceso (17, 18, 19, 21 y 23%). 

 

De acuerdo con O´Brecht et al. (2013), más de la mitad de los jóvenes con DT1 

consumen un exceso de calorías en forma de grasa. Esto, va unido a la 

ingestión de más de la recomendación (WHO, 2010) de grasas saturadas (7%), 

problema que se correlaciona positivamente con la cantidad de hemoglobina 

glicosilada. Más de la mitad de los niños con DT1 del presente estudio, 

consumieron grasas en exceso y en promedio 11% de grasas saturadas, 

coincidiendo con lo encontrado por otros autores en niños con DT1 (O’Brecht et 

al., 2013; Snell-Bergeon, 2009). 
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La Figura 2 muestra el promedio de energía derivada de macronutrientes en los 

niños con DT1, para observar el patrón de consumo como grupo. Un 48% de la 

energía corresponde a carbohidratos, 34% a los lípidos, de los cuales el 12% 

son grasas saturadas y finalmente el 17% a proteínas. En promedio el aporte de 

los macronutrientes a la energía total, está fuera de la recomendación, con 

reducción sustantiva de carbohidratos y exceso de lípidos y proteínas.  

 

Figura 1. Aporte de los nutrimentos a la energía consumida por los 

participantes en el grupo de diabéticos tipo 1. 

D1 D2 D3 D4 D5 D6 D7

Proteínas 13.4 9.0 20.6 17.3 19.2 23.1 18.0

Grasas 23.4 32.3 41.9 19.3 36.3 47.0 40.3

Carbohidratos 63.2 58.7 37.4 63.4 44.5 29.8 41.7
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Figura 2. Promedio del aporte energético de macronutrientes en la dieta del 

grupo de diabéticos tipo 1. 
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En el control de la diabetes, es fundamental para la planeación y la adherencia 

a la dieta, que el niño y su familia tengan buena información sobre la dieta. 

Gellar et al. (2007), encontraron en un estudio cualitativo, que un grupo de 

niños con DT1 entre 7 y 16 años, tenían un consumo adecuado de frutas, 

verduras y alimentos bajos en grasa. No obstante el aparente equilibrio dietario, 

consideraban que alimentos como el tocino, queso y carne –altos colesterol y 

grasas saturadas- eran buenas opciones dentro de su régimen, porque no 

proveen carbohidratos. De acuerdo con el patrón alimentario observado, la 

preferencia por alimentos altos en grasa sugiere que los niños con DT1 de 

nuestro estudio abusan de este tipo de alimentos. 

 

La fibra es una de las principales fuentes energéticas para la microbiota 

intestinal (Yang et al., 2013), además de su contribución a la reducción del 

índice glicémico de los alimentos. Por esto, un punto analizado particularmente 

en este estudio, fue la ingestión de fibra dietética. El rango en general varió de 

los 4 a los 56 g/día, con un promedio de 28.6 g/día, por debajo de los 31 g/día 

recomendados para niños de 9 o más años (Institute of  Medicine, 2005). En la 

dieta de los niños diabéticos, la mayor parte de la fibra provenía de panes y 

cereales integrales. 

Exceptuando la necesaria restricción de gluten, las recomendaciones 

nutrimentales en cuanto a las fuentes de energía, para los niños y jóvenes con 

EC, son las mismas que para niños saludables.  

 

Durante la investigación, participaron 4 niños con EC, cuyos datos presentaron 

mucha variabilidad. En la Figura 3 se muestra el análisis individual de la energía 

obtenida de macronutrientes. Tres de los cuatro participantes consumieron 

carbohidratos de acuerdo a la recomendación (Bourges et al., 2008), mientras 

el caso EC3 tuvo una ingestión muy baja. En los lípidos, solo un participantes 

estuvo dentro del rango recomendado, dos participantes estuvieron por debajo 

del mismo y nuevamente el caso EC3 se distinguió, esta vez por un consumo 

superior al límite recomendado, con un 49%. En cuanto a las proteínas como 



34 
 

fuente energética en la dieta, dos de los participantes consumieron cantidades 

dentro de lo recomendado, y dos se excedieron (Bourges et al., 2008). 

 

 

Al tener que omitir el gluten en su alimentación, los niños con la condición 

celiaca sustituyen el pan y las tortillas de trigo por otros productos, 

principalmente de maíz.  

 

Dentro de las limitantes en el análisis dietario realizado a los participantes con 

EC, se observó que la alimentación del grupo es variada entre sus miembros. 

Dos casos consumían carbohidratos refinados en postres; en los otros dos, los 

padres ejercían un mayor control de sus dietas. Errichiello et al. (2010) y Kurppa 

et al. (2012), afirman que el buen cumplimiento de la dieta, en niños, depende 

de la conciencia familiar sobre la enfermedad, pero en la adolescencia suele 

romperse el régimen indicado. Los casos de este estudio con mayor descontrol 

en las dietas, fueron niños de 8 y 2 años. 

 

Diamanti et al. (2014), hacen hincapié en la importancia de mantener el 

equilibrio en la dieta en EC, pues a largo plazo se evidencian deficiencias en 

Figura 3. Aporte de los nutrimentos a la energía consumida por los 

participantes en el grupo con enfermedad celiaca. 

EC1 EC2 EC3 EC4

ProteÍnas 12.46 21.90 14.77 17.81

Grasas 22.00 19.90 48.56 26.13

Carbohidratos 65.54 58.20 36.67 56.06
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nutrientes. El desbalance, puede ser por aumento de los macronutrientes para 

compensar la ausencia del gluten o a una disminución de la ingestión calórica, 

debido al seguimiento estricto de la dieta (Reilly et al., 2011). 

 

En cuanto al consumo de fibra dietética en los participantes celiacos, dos niños 

– de 3 y 8 años- consumen, en promedio, más de 30 g/día, superando la 

recomendación de 25 g/día; mientras que el participante de 10 años rebasa los 

31 g/d de fibra sugeridos para su edad. El caso de 2 años registró 12 g/día de 

fibra, quedando por debajo de la recomendación de acuerdo a su edad, de 19 

g/día de fibra total para niños de 1 a 3 años (Institute of Medicine, 2005). 

 

La distribución de nutrientes de cada uno de los participantes del grupo de 

referencia se muestra en la Figura 4. En el análisis individual se observa que 5 

de los 8 participantes consumen energía proveniente de carbohidratos en un 

porcentaje cercano a las recomendaciones (Bourges et al., 2008). Dos niños 

tuvieron una ingestión menor a lo recomendado con 38% y 49% y uno 

consumía 70% de su energía total a partir de carbohidratos; el resto, cumple la 

recomendación. Analizando el aporte de energía a partir de lípidos, se encontró 

que hubo tres participantes con dietas extremas, dos con un aporte muy bajo, 

de 17 y 20% y uno que excedió (45%) la recomendación (25-30%). Dos niños 

consumieron menos de lo recomendado (12-15%) de proteínas, tres estuvieron 

dentro del rango y tres de ellos superaron la recomendación, uno incluso 

alcanzó un 31%. 
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El promedio del aporte de los nutrientes a la energía consumida dentro de la 

dieta del grupo de referencia, se ilustra en la Figura 5. El promedio de energía 

proveniente de carbohidratos fue de 56% y de lípidos 27%, 11% de estos 

correspondieron a grasas saturadas. Aunque en el análisis individual los 

registros indican un consumo muy variado que va del 10% al 31% de energía 

derivada de proteínas como grupo, fue de 17%. Los promedios, excepto por 

proteína un tanto mayor a la recomendación, estuvieron dentro de lo 

recomendado. Los jóvenes sonorenses tienden a un consumo alto de proteína 

(Palacios-Esquer et al., 2011), en población adolescente sonorense. En ambos 

casos los participantes realizaron la mayoría de sus comidas en casa.   

S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8

Proteínas 15.5 9.8 23.1 12.9 18.3 13.4 11.1 31.0

Grasas 45.6 26.9 23.9 17.0 23.2 32.2 31.4 20.4

Carbohidratos 38.9 63.3 54.0 70.1 58.5 54.4 57.4 49.4
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Figura 4. Aporte de los nutrimentos a la energía consumida por los 

participantes en el grupo de niños saludables, de referencia. 



37 
 

 

Analizando el consumo de fibra en el grupo control, niños y niñas mayores de 9 

años, cinco consumieron menos de la recomendación mínima, variando entre 

14 y 22 g/día, mientras que los restantes tuvieron una ingestión entre 28 y 32 

g/día, acorde a la recomendación.  

 

El análisis dietario muestra que en los tres grupos se consume gran cantidad, 

frecuentemente un exceso, de alimentos de origen animal -fuentes de grasa 

saturada-. Se registraron valores extremos en la fibra ingerida, el valor 

promedio de consumo estuvo ligeramente por debajo de lo recomendado, 

siendo la fuente principal los productos integrales y frijoles para los niños de los 

grupos DT1 y saludables, y la tortilla de maíz en el grupo de EC.  

 

La ingestión de proteínas no presenta variación entre el grupo DT1, respecto al 

grupo sano, pero sí se observa una reducción de carbohidratos totales (48 vs 

56%) y un aumento notable en la ingestión de grasa (35 vs 27). Esto, es similar 

a lo observado en estudios de niños y jóvenes con DT1 de otras poblaciones 

del mundo (Faulkner et al., 2006; Helgeson et al., 2006). 

 

Figura 5. Promedio del aporte energético de macronutrientes en la dieta del 

grupo control. 
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Tomando como referencia a Valencia et al. (1998), los niños de este estudio se 

apegan a la dieta sonorense, con alta proporción de grasas de origen animal y 

buen consumo de leguminosas, como fuente de fibra. Si bien, los alimentos 

considerados típicos continúan vigentes, la población juvenil –como la de 

nuestra investigación– representa un potencial para incorporar las llamadas 

comidas rápidas a su dieta, debido a la disponibilidad comercial (Sandoval & 

Camarena, 2011).  

 

Microbiota Fecal 

 

Uno de los objetivos de esta investigación de tesis fue conocer la acumulación 

de Prevotella y Bacteroides en muestras de heces de los participantes, como un 

acercamiento a la composición de la microbiota. Esto porque en un estudio 

previo (Mejía-León et al., 2014) se evidenció que son los géneros dominantes 

(más del 50% del total) en una muestra de niños de la misma población de este 

trabajo. Así, a los niños de los 3 grupos participantes, pacientes diabéticos, 

pacientes celiacos y niños sanos, se les solicitó una muestra de heces fresca 

para la extracción de ADN genómico (ADNg) y su posterior análisis. 

 

Las muestras analizadas en este estudio provienen de un total de 19 niños, 7 

en el grupo de DT1 con al menos un año de evolución, 4 en el grupo de EC con 

al menos un año de evolución y 8 en el grupo de referencia. Las muestras de 

heces las colectaron los padres en el hogar y se transportaron a 4 °C al CIAD 

para la extracción de ADNg. Una vez obtenido éste, se realizó la cuantificación 

de Prevotella y Bacteroides mediante PCR cuantitativo (qPCR), usando 

iniciadores específicos, descritos en la sección de Participantes y Métodos.  

Para validar la técnica, se hicieron curvas de calibración interna de Prevotella y 

Bacteroides, con muestras de ADNg obtenido de heces y previamente 

pirosecuenciado y con una acumulación conocida de dichas bacterias (Mejía-

León et al., 2014). Las curvas de calibración interna ofrecen la ventaja de una 

cuantificación absoluta de la expresión genética (Swillens et al., 2004).  
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La Figura 6 (A y B), muestra las curvas de calibración obtenidas, graficando 

cantidad en el eje de las X y el número de ciclos necesarios para que se 

produzca una señal de fluorescencia y se dé la amplificación, llamado umbral 

de ciclos (Threshold Cycle) (Ct), en el eje Y. 

  

 

En las gráficas de la Figura 6, se puede identificar fácilmente a dos muestras de 

abundancia conocida corridas como controles internos (en color azul). Una de 

las muestras (C1) presentaba 5.9% de acumulación relativa de Prevotella y 

16.7% de Bacteroides, por pirosecuenciación. En este estudio, mediante qPCR, 

se obtuvo 9.9% de Prevotella y 15.5% de Bacteroides. Se corrió una muestra 

(C2) con 50% de acumulación relativa de Prevotella y 7.2% de Bacteroides y 

otra muestra (C3), con 63% de acumulación relativa de Bacteroides y 0% de 

Prevotella. Mediante el qPCR, en la muestra C2, usada para acumulación alta 

de Prevotella, se obtuvo 19.9%. Finalmente, en este análisis en la muestra C3, 

usada en la curva de Bacteroides, se obtuvo 23.9%. 

 

Para la muestra C1, las discrepancias entre las acumulaciones calculadas por 

pirosecuenciación y las obtenidas en este estudio, fueron menores tanto para 

Prevotella como para Bacteroides. Sin embargo, en las muestras C2 y C3, 

usadas para ejemplificar acumulación de 50% o más de Prevotella y de 

Cantidad 
C

t 

C
t 

Cantidad 

Figura 6. Curvas estándar de iniciadores de Prevotella (A) y Bacteroides (B) y 

posición de muestras (C1, C2 y C3) de abundancia conocida, como referencias. 
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Bacteroides, respectivamente, se encontró gran desviación entre los resultados 

obtenidos por qPCR y pirosecuenciación. En ambos casos, se subcuantificó por 

qPCR en poco más de la mitad. Las diferencias en el análisis, pueden atribuirse 

a una cobertura parcial o inespecífica de los iniciadores si estos se unen a 

secuencias parcialmente complementarias presentes en el DNA.  

 

En el caso de la muestra C2, la subcuantificación puede atribuirse a que el 

iniciador utilizado (g-Prevo) - aunque tiene 98% de alineación con Prevotella - 

identifica solamente a 12,054 secuencias (The Ribosomal Database Project, 

2014) y así no cubriría el total de secuencias de Prevotella acumuladas en la 

pirosecuenciación. 

 

Para la muestra C3, si bien, el iniciador Bacter identifica 94,655 secuencias, se 

alinea sólo en un 54.4% con Bacteroides y 35.6% con Prevotella (The 

Ribosomal Database Project, 2014). Esto, le resta especificidad y la estimación 

de acumulación dependerá de la proporción de Prevotella en la misma muestra. 

Así, en la muestra C3 al no haber Prevotella, el porcentaje de Bacteroides fue 

subcuantificado por qPCR. Curiosamente, el problema no se hace obvio en la 

muestra C1 debido a sus bajas proporciones de ambas bacterias en estudio.  

 

Otro aspecto a considerar para responder a las diferencias de acumulación 

encontradas entre ambos métodos, aunque se desconoce su ponderación, es la 

forma en que se calcula la abundancia relativa. En el qPCR se evalúa 

totalmente cada bacteria individualmente, mientras que en la pirosecuenciación 

la abundancia se calcula basada en el número de secuencias por grupo 

filogenético, como parte del total (Van den Bogert et al., 2011).   

 

Para evaluar la acumulación de Prevotella se estimó su proporción tomando 

como referencia el 60.2% de diferencia obtenido por qPCR, debido a la 

reducida cobertura de secuencias por parte de g-Prevo. El resultado se 

multiplicó por un factor de corrección de 0.98, así se contemplaba el 98% de 
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alineación de g-Prevo con las secuencias del género de Prevotella. La 

proporción de Bacteroides, se estimó usando como referencia el 62.1% de 

discrepancia detectado. Después, se multiplicó la abundancia obtenida por un 

factor de corrección de 0.544, correspondiendo al 54.4% de alineación de 

Bacter con las secuencias del género Bacteroides. En las muestras de 

Bacteroides con presencia de Prevotella se restó el 35.6% del valor de 

Bacteroides, debido a que el iniciador Bacter se alinea en un 35.6% con 

secuencias de Prevotella. Sin embargo, en las muestras de Bacteroides con 

ausencia de Prevotella, no habría material que el iniciador Bacter identificara.  

 

La cuantificación individual de Prevotella y Bacteroides en los miembros del 

grupo de DT1, EC y de control una vez corregidos usando los factores antes 

mencionados, se muestran a continuación.  

 

En la Figura 7 se presenta la acumulación relativa de Prevotella y Bacteroides 

de los participantes con DT1. El caso D1 presentó 12% de Prevotella y 19% de 

Bacteroides. La acumulación de Prevotella fue prácticamente indetectable en 

los seis casos restantes. Respecto a Bacteroides, el caso D2 tuvo 59%, el caso 

D3 presentó un 85%. El porcentaje más bajo de Bacteroides fue de 19% en el 

caso D4. La mayor acumulación de Prevotella corresponde a un niño con una 

dieta un tanto más equilibrada en nutrimentos (Fig. 1) y un buen control de la 

enfermedad (Tabla 4). 
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La acumulación promedio de Prevotella y Bacteroides de los pacientes con DT1 

se encuentra en la Figura 8. En la cuantificación de Prevotella se calcula 2% de 

acumulación. En Bacteroides se estima que la cuantificación de este 

microorganismo es del 44%.  

 

 

 

 

D1 D2 D3 D4 D5 D6 D7

Bacteroides 19.7 59.1 85.1 19.1 67.9 33.7 20.9

Prevotella 12.4 0.0 0.0 0.0 0.2 0.0 0.0
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Figura 7. Cuantificación individual de Prevotella y Bacteroides en niños con 

DT1 con al menos 1 año de evolución 
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Otros

Figura 8. Cuantificación promedio (corregida) de Prevotella y 

Bacteroides en niños con DT1 con al menos un año de evolución.  
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Los resultados de acumulación obtenidos en este trabajo se contrastaron con 

los de Mejía-León et al. (2014), también en niños y jóvenes sonorenses, entre 7 

y 18 años de edad. Aunque en promedio sería del 2% la acumulación de 

Prevotella en los niños con DT1 de nuestro estudio, es obvio que no se puede 

trabajar con ese dato que procede de un solo caso. La comparación que sí es 

más válida de los niños con DT1 con al menos un año de evolución de esta 

tesis, es en acumulación de Bacteroides con prácticamente el mismo porcentaje 

de los niños recién diagnosticados en el estudio previamente citado (44%) 

(Mejía-León et al., 2014). Posiblemente, los datos que nos proporcionaron de 

hemoglobina glicosilada en el registro de historial clínico, no sean lo 

suficientemente actuales como para considerar que solo tres casos no tienen la 

enfermedad controlada (Tabla 4).  

 

En la Figura 9 se muestra la cuantificación individual de Prevotella y 

Bacteroides de los niños con EC. El valor más alto de Prevotella se registró en 

el caso EC2 con 62%, el resto tuvo valores cercanos a cero. El caso EC1 

presentó 23% de Bacteroides, el caso EC2 un 35%. En el caso 3 se encontró el 

menor porcentaje de Bacteroides de todo el grupo, con 8%; por último, el caso 

EC4 registró 76%.  

 

 

EC1 EC2 EC3 EC4

Bacteroides 23.4 35.3 8.1 76.8

Prevotella 0.0 62.7 0.0 0.2
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Figura 9. Cuantificación individual de Prevotella y Bacteroides en niños con 

enfermedad celiaca con al menos un año de evolución 
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La acumulación de Prevotella y Bacteroides en cada uno de los niños sanos se 

ilustra en la Figura 10. No se detectó Prevotella en los casos S1, S4, S7 y S8, 

pero sí en el resto. En el caso S2 hubo 14%, el caso S3 alcanzó 44%, el caso 

S5 tuvo 5% y el caso S6 registró 8% de acumulación. En cuanto a Bacteroides, 

el caso S1 tuvo 25%, el caso S2 un 32%. El caso S3 presentó 54%, el 

porcentaje más bajo se encontró en el caso S4 con 1%. Los casos S5 y S6 

tuvieron 13% y 11% de acumulación, respectivamente. El caso S7 registró 9% y 

por último, en el caso S8 se encontró el valor más alto con una acumulación del 

59%.  

 

 

Los valores promedios en la cuantificación de Prevotella y Bacteroides en niños 

sanos se muestran en la Figura 11. Prevotella representó el 9% de la microbiota 

en general y Bacteroides el 26%.  

 

Figura 10. Cuantificación individual de Prevotella y Bacteroides en heces de 

niños sanos 

S1 S2 S3 S4 S5 S6 S7 S8

Bacteroides 25.2 32.9 54.2 1.3 13.6 11.9 9.2 59.4

Prevotella 0 14.7 44.3 0.0 5.9 8.7 0.0 0.0
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Es notorio que hay más individuos con Prevotella en el grupo de los niños 

sanos (Figura 10)  que en DT1 (Figura 8) o EC (Figura 9). La mitad de este 

grupo saludable, muestra entre 5% y 44% del total de la microbiota 

representado por Prevotella y valores que van del 1% al 59% de Bacteroides. 

Aunque la estimación de la acumulación de Prevotella de cada niño muestra 

diferencias con el estudio de Mejía-León et al. (2014), también en población 

sonorense, el comportamiento en general se asemeja al obtenido en dicha 

investigación. En cuanto a Bacteroides, el promedio de estimación fue superior 

a lo encontrado en el trabajo antes mencionado. La presencia de casos atípicos 

- como los individuos S3 y S4- causa una desviación demasiado grande. 

Ley et al. (2006), sostienen que los Bacteroidetes, como parte de la relación 

Firmicutes/Bacteroidetes, se consideran de relevancia significativa en la 

microbiota intestinal humana. Esta relación aumenta desde el nacimiento hasta 

la edad adulta y se altera con la edad más avanzada (Mariat et al., 2009). El 

análisis realizado a la microbiota de los niños y jóvenes sonorenses en este 

trabajo de investigación nos permite ver que, en general, Prevotella y 

Bacteroides, pertenecientes al grupo Bacteroidetes tienen una presencia 

importante en la microbiota de los niños entre 8 y 16 años y coincide con lo 

presentado por Mejía-León et al. (2014). La presencia de Bacteroidetes también 

se ha observado y analizado en población infantil finlandesa y española, tanto 

en niños con DT1 y como en niños sanos (Murri et al., 2013)  

Figura 11. Cuantificación grupal de Prevotella y Bacteroides en heces de 

niños sanos 
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Dieta y Microbiota Intestinal en DT1 y EC 

 

Se han estudiado las diferencias en la microbiota de niños con DT1 o EC, en 

comparación con la de niños saludables (Murri et al., 2013; Schippa et al., 2010; 

Francavilla et al., 2014). Así mismo, se conoce sobre los cambios en la dieta en 

niños con DT1 o EC después de ser diagnosticados (Patton et al., 2013; Kurppa 

et al., 2012). Sin embargo, no hay estudios que muestren el efecto de los 

cambios dietarios a consecuencia de DT1 o EC, sobre la microbiota.  

 

Debido a que se encontró mucha variabilidad en las características de los 

participantes, y el tamaño de muestra es muy reducido, no se pudo hacer un 

análisis estadístico, sino una descripción de casos. Para facilitar tal descripción, 

se construyeron tres tablas con el contenido de los nutrientes de interés y la 

acumulación de Bacteroides y Prevotella, en cada grupo estudiado. 

 

En la Tabla 7, correspondiente a los niños con DT1, se presentan la 

contribución de los nutrientes de interés a su dieta, así como la acumulación de 

Bacteroides y Prevotella, en sus heces.   

 

 

Caso 

Grasas 

totales     

(%) 

Proteínas 

(%) 

Grasas 

saturadas 

(%) 

Carbo-

hidratos  

(%) 

Fibra 

dietética  

(g/día) 

Bacteroi- 

des (%) 

Prevotella 

(%) 

D1 23.4 13.4 7.2 63.2 56.4 11.62 12.41 

D2 32.3 9.0 11.1 58.7 4.1 41.20 0.00 

D3 41.9 20.6 13.6 37.4 30.8 59.26 0.00 

D4 19.3 17.3 6.7 63.4 54.9 13.30 0.002 

D5 36.3 19.2 6.9 44.5 19.1 25.74 0.16 

D6 47.0 23.1 14.0 29.8 13.9 23.50 0.00 

D7 40.3 18.0 21.2 41.7 14.2 14.58 0.00 

Tabla 7. Nutrientes (como porcentajes de la energía total) y fibra (g/día) en la dieta 

de niños con DT1; y acumulación relativa de Bacteroides y Prevotella en heces 
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En el grupo de DT1, el caso D1 es un niño de 14 años al momento del 

muestreo, con 5 años de evolución en la enfermedad. Fue el único que 

presentó acumulación de Prevotella, también tuvo el consumo más alto de fibra 

con 56.4 g/día (Tabla 7). Esto concuerda con la asociación entre consumo de 

fibra y Prevotella descrita por David et al. (2014). Este mismo caso (D1) registró 

el nivel más bajo de Bacteroides (Tabla 7) y en su dieta se encontraban 

porcentajes de grasa total y proteína un poco por debajo de lo recomendado. 

Su puntaje Z IMC/Edad era de -1.45, y aunque un tanto bajo de peso, mantenía 

buen nivel de actividad física y buen control de la DT1.  

 

El caso D2, niño de 14 años al tiempo del muestro, con 2 años de evolución de 

la DT1, su dieta era muy desequilibrada, con solo 4 g/día de fibra, baja ingestión 

de proteína y alta de grasas saturadas (Tabla 7). No se detectó Prevotella y la 

acumulación de Bacteroides fue del 41% de su microbiota. La madre comentó 

la apatía que mostraba al seguir un control de su dieta, lo cual está bien 

tipificado en adolescentes (Borus & Laffel, 2010; Svoren et al., 2007; Silverstein 

et al., 2005). Aunque su puntaje Z de IMC/Edad fue de 0.52 y lo ubica en 

normopeso, se mostraba con poca energía y a menudo prefería tomar siesta 

por la tarde que comer.  

 

El caso D3 es una niña de 12 años al tiempo del muestro, con 2 años de 

evolución de la DT1. Se encontró que su dieta estaba muy mal equilibrada, con 

altos consumos de proteína y grasas, especialmente la grasa saturada y muy 

bajo consumo de carbohidratos, aunque en fibra cumplió con la recomendación 

para su edad y sexo (26 g/día). No presentó Prevotella y casi 60% de 

Bacteroides, la mayor acumulación del grupo de DT1, en su microbiota (Tabla 

7). El padre de la niña dijo que, aunque a veces tiene más de 200 mg/dL de 

glucosa, no presentaba síntomas como debilidad o convulsiones. Aunque 

perdió peso al inicio de la DT1, actualmente su puntaje Z IMC/Edad es de 1.35. 
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El caso D4 es una niña de 13 años con más de 3 años de diagnóstico de DT1. 

Su dieta presentó el consumo más alto de carbohidratos y el segundo más alto 

en fibra; aunque esto no redundó, contrariamente a lo esperado, en un alto 

porcentaje de Prevotella; su acumulación fue cercana a cero (Tabla 7). Su 

ingestión de grasas totales y saturadas, fue muy baja, mientras que las 

proteínas superaron la recomendación. La acumulación de Bacteroides estaba 

en el segundo lugar más bajo del grupo (Tabla 7). Probablemente la proteína 

provenga de frijol, tortillas de maíz y arroz, alimentos recurrentes en su dieta. 

Su puntaje Z IMC/Edad fue de -1.25, tiene infecciones frecuentes y se 

deshidrata con facilidad. 

 

El caso D5 es una joven de 15 años con casi 3 años de evolución de la DT1, 

además padece hipotiroidismo que controla con tratamiento. Ingiere menos 

carbohidratos y fibra de los recomendados, y su acumulación de Prevotella fue 

cercana a cero. La ingestión de grasas totales está algo alta, aunque de las 

saturadas está adecuada; la de proteínas fue mayor a la recomendación (Tabla 

7). Bacteroides se encontró en el medio de los valores de este grupo con 24% 

de acumulación. El puntaje Z IMC/Edad fue normal (0.52). Debido a que vive en 

una localidad rural (dentro del municipio de Magdalena, Sonora) fuera de 

Hermosillo no le es fácil comprar alimentos integrales, por lo que suprime 

alimentos ricos en carbohidratos. Se encuentra en control de la enfermedad. 

 

El caso D6 es un joven de 15 años con dos años de evolución de DT1. Tenía 

una dieta con gran restricción de carbohidratos y de fibra; las grasas totales, 

grasas saturadas y proteínas superan en mucho, las recomendaciones. No se 

detectó Prevotella y la acumulación de Bacteroides se ubicó en el medio de los 

valores del grupo (Tabla 7). El puntaje Z IMC/Edad fue de 1.24. La madre vigila 

estrictamente el régimen de alimentación, aunque el joven presenta resistencia 

a comer cereales integrales y lo hace en baja cantidad. 
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Finalmente, el caso D7, es una joven de 15 años diagnosticada con DT1 a los 

13 años, además con hipotiroidismo bajo tratamiento. Antes de que la DT1 se 

manifestara la joven era atleta de alto rendimiento. Actualmente continúa 

ejercitándose, en menor grado. En el régimen los consumos de carbohidratos y 

fibra fueron bajos; el de grasas totales y proteínas fueron mayores que  la 

recomendación y el de grasas saturadas la duplicaron (Tabla 7). No se encontró 

Prevotella y Bacteroides en su microbiota intestinal se estimó sólo en un 13%, 

difiriendo de lo esperado según investigaciones como la de Wu et al. (2011). 

Tuvo un puntaje Z IMC/Edad de 1.45 lo cual indica sobrepeso. En la entrevista 

su madre dijo que preparaba bebidas de frutas naturales y usaba productos 

integrales, pero la joven acostumbra comer comidas como pizza o tacos más de 

una vez por semana.  

 

En el grupo DT1, sólo un caso (D1) parece tener un mejor control de la 

enfermedad y su microbiota se observó mejor equilibrada hacia el enterotipo 

Prevotella, probablemente debido al alto consumo de fibra. Sin embargo, a 

pesar de no manifestar episodios de hiperglicemia, fatiga u otros síntomas 

asociados a la diabetes, el puntaje Z IMC/Edad indica que el niño está en 

desnutrición. El consumo alto de fibra podría estar implicado en la desnutrición, 

ya que el resto de los nutrientes se encuentran cerca de las recomendaciones, 

sin embargo también deben considerarse las actividades físicas realizadas, la 

complexión del paciente y otros hábitos.  

 

Por otro lado el caso D4, al igual que el D1 tuvo un consumo notablemente alto 

de fibra y tiene desnutrición, pero a diferencia del primer caso, la participante 

tiene descompensaciones frecuentemente. 

 

Los casos D2, D3 y D6 que consumieron más del 8% de grasas saturadas, 

además de otros desequilibrios de nutrientes, tuvieron estimaciones elevadas 

de Bacteroides. Mención aparte merecen los casos D5 y D7 quienes además 

padecen hipotiroidismo, pues podrían presentar sobrecrecimiento bacteriano en 
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Caso 

Grasas 

totales 

(%) 

Proteínas 

(%) 

Grasas 

saturadas 

(%) 

Carbo-

hidratos 

(%) 

Fibra 

dietética 

(g/día) 

Bacteroi-

des 

(%) 

Prevotella 

(%) 

EC1 22.09 12.5 9.6 65.4 30.9 23.4 0.003 

EC2 21.9 19.9 8.9 58.2 34.5 35.3 62.69 

EC3 48.6 14.8 12.1 36.7 12.7 8.1 0.003 

EC4 26.1 17.8 9.1 56.1 31.4 76.8 0.15 

 

el intestino (Almandoz et al., 2012; Ebert, 2010), lo cual modificaría su 

microbiota.  

 

En resumen, y con toda la cautela de la gran variabilidad intergrupal observada, 

los niños con DT1 de este estudio, modificaron su dieta restringiendo 

carbohidratos y aumentando grasas, especialmente las saturadas. Esto dio 

como resultado una composición de la microbiota en la cual Bacteroides tiene 

una acumulación relativa mayor que Prevotella.  

 

En la Tabla 8, correspondiente a los niños con EC, se presenta la contribución 

de los nutrientes de interés a su dieta, así como la acumulación de Bacteroides 

y Prevotella, en sus heces.   

 

 

 

El caso EC1 del grupo de EC, es un niño de 9 años, diagnosticado a los 2 años 

de edad. En su dieta se observó alto consumo de carbohidratos y una ingestión 

adecuada de fibra dietética; su ingestión de grasas totales y proteína fue un 

tanto baja respecto a la recomendación. La estimación de Prevotella fue cero y 

Bacteroides se estimó en un 23% en su microbiota (Tabla 8). El niño tuvo un 

puntaje Z IMC/Edad de -1.54, se encontró que tiene una talla baja para su edad.  

 

El niño del caso EC1, presentó irritabilidad y estrés, debido quizá a la 

desnutrición, al mal control de su enfermedad y a las constantes visitas al 

Tabla 8. Nutrientes (como porcentajes de la energía total) y fibra (g/día) en la dieta 

de niños con EC; y acumulación relativa de Bacteroides y Prevotella en heces 
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médico. La madre dijo que es difícil hacerlo seguir la dieta estrictamente, 

manifestó apetencia temporal por ciertos alimentos. En vista del apetito errático 

del niño, su madre prefiere dejarlo comer lo que él quiera en vez de mantenerlo 

restringido.  

 

El caso EC2 corresponde a un niño de 11 años con EC desde los 8 años. Los 

carbohidratos estaban en exceso a lo recomendado y tuvo alto consumo de 

fibra dietética (35 g/día); quizá por eso es el único caso donde se cuantifico 

Prevotella en un porcentaje muy alto (64%). Grasas totales y saturadas se 

adecuaron a la recomendación, mientras que el porcentaje de proteína fue 

demasiado alto. La estimación de Bacteroides para este caso fue de 35% 

(Tabla 8). El niño tuvo un puntaje Z IMC/Edad de 1.23. Llevaba una dieta sin 

gluten, con exceso de energía de carbohidratos y proteína, que lo ubican en 

sobrepeso. Dos meses antes de este estudio, fue sometido a cirugía a causa de 

una esofagitis, lo que podría haber afectado a la microbiota, induciendo el 

sobrecrecimiento de Bacteroidetes encontrado en este estudio. 

 

El caso EC3 es un niño de 3 años de edad, diagnosticado con EC a los meses 

de nacido. Registró una ingestión baja de carbohidratos y la fibra no alcanzó la 

recomendación de 19 g/día, acorde a su edad; la estimación de Prevotella en su 

microbiota fue cercana a cero (Tabla 8). La ingestión de grasas totales y grasas 

saturadas fue muy alta, mientras que la ingestión de proteínas fue adecuada 

(Tabla 8). En este caso se encontró la acumulación más baja de Bacteroides, 

con solo 8%. El niño presentó un puntaje Z IMC/Edad de 1.2 con sobrepeso. De 

acuerdo con su historial, ha tenido mejorías graduales desde el diagnóstico y 

muestra apertura a nuevos alimentos.  

 

El caso EC4 es una niña de 4 años de edad con 2 años de diagnóstico de EC. 

En su dieta el porcentaje de carbohidratos estaba ligeramente alto, aunque con 

alto contenido de fibra que superan los 25 g/día recomendados para su edad; 

su ingestión de grasas totales es casi adecuada, aunque las saturadas estaban 
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Tabla 9. Nutrientes (como porcentajes de la energía total) y fibra (g/día) en la dieta 

de niños saludables; y acumulación relativa de Bacteroides y Prevotella en heces 

en exceso (Tabla 8). Su acumulación de Prevotella fue cercana a cero y 

Bacteroides estaba en muy alta proporción (76%). Su puntaje Z IMC/Edad es de 

0.61 indica que tiene un peso normal; ha tenido una evolución positiva después 

del diagnóstico y la dieta sin gluten. Según la madre, aunque la niña tiene una 

dieta variada, come pocas frutas.  

 

Es difícil hacer un resumen conjunto de 4 casos tan disímiles de EC; difieren en 

edades, sexo e ingestión de nutrientes, aunque todos con dieta desequilibrada. 

El único niño que parece tener buen control de la enfermedad es el del caso 

EC2, que como otros con enfermedad celiaca, tienden a exceder el peso 

corporal por la dieta sin gluten. No se puede inferir sobre la asociación entre 

enterotipos y nutrientes, ya que en un caso parecen asociarse carbohidratos y 

fibra con Prevotella y en otro proteínas y grasas saturadas con Bacteroides y en 

los dos restantes no hay tal asociación. En los celiacos sería positivo encontrar 

Prevotella ya que refuerza la integridad de la barrera intestinal produciendo 

mucina y péptidos antimicrobianos (Pryde et al., 2002; Brown et al., 2011).   

 

En la Tabla 9, correspondiente a los niños saludables, se presenta la 

contribución de los nutrientes de interés a su dieta, así como la acumulación de 

Bacteroides y Prevotella, en sus heces.   

 

Caso 
Grasas 
totales 

(%) 

Proteínas 
(%) 

Grasas 
saturadas 

(%) 

Carbo-
hidratos  

(%) 

Fibra 
dietética 
(g/día) 

Bacteroi-
des        
(%) 

Prevotella 
(%) 

S1 45.58 15.5 19.8 38.9 22.2 25.2 00 

S2 26.86 9.8 9.6 63.3 14.4 32.9 14.7 

S3 23.89 23.1 10.4 54.0 31.1 54.2 44.3 

S4 17.09 12.9 6.8 70.1 19.5 1.3 00 

S5 23.22 18.3 9.1 58.5 32.0 13.6 5.9 

S6 32.22 13.4 8.6 54.4 21.3 11.9 8.7 

S7 31.42 11.14 9.9 57.4 16.1 9.2 00 

S8 20.4 31.0 12.1 49.4 29.0 59.4 00 
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Como se pudo observar antes en los 3 grupos de estudio, en los niños sanos  

aparece más frecuentemente Prevotella y las acumulaciones de Bacteroides no 

son tan elevadas como en los niños con DT1 o con EC. Con sus reservas, las 

dietas de los niños sanos, están mejor equilibradas que las de los niños con 

DT1 o EC. Aun así, es difícil asociar la composición de la dieta a los enterotipos 

en estudio; sin embargo, parece que la baja o nula acumulación del enterotipo, 

se relaciona con baja ingestión de un nutriente. Así, dos de los cuatro casos sin 

Prevotella tienen una baja ingestión de carbohidratos y uno más de fibra. Tres 

de los casos con baja ingestión de proteínas, se asocian a tres de los cuatro 

casos con baja acumulación de Bacteroides. 

 

Para tener un mejor panorama, se explican brevemente las generalidades de 

los casos de niños saludables. El caso S1 es un niño de 11 años con el 

consumo más bajo de carbohidratos de todo este grupo y también bajo 

consumo de fibra, fue uno de los casos sin Prevotella. Su energía la obtiene de 

un exceso de grasas totales (45.5%) y saturadas (19.8%). La acumulación de 

Bacteroides fue del 25%. Es un niño obeso con puntaje Z IMC/Edad de 2.5.  

 

El caso S2 corresponde a una niña de 10 años con ingestión un tanto alta de 

carbohidratos (63%) y menos de los 26 g/día de fibra recomendados; la 

estimación de Prevotella alcanzó un 14%. Tuvo un consumo bajo de proteínas, 

adecuado de grasas totales y alto en grasas saturadas, la estimación de 

Bacteroides fue de 32%. Es una niña obesa con puntaje Z IMC/Edad de 2.4. 

 

El caso S3 es una niña de 13 años con consumo de carbohidratos y fibra 

adecuado y la estimación más alta de Prevotella (44%) de su grupo. La 

ingestión de grasas totales está ligeramente por debajo de la recomendación, 

mientras que proteínas y grasas saturadas están altas. Su acumulación de 

Bacteroides se estimó en 54%, dentro de las más altas del grupo. Es una niña 

con normopeso y con talla adecuada para su edad.  
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El caso S4 corresponde a una niña de 9 años, con un consumo excesivo de 

carbohidratos (73%), baja ingestión de fibra y cuya estimación de Prevotella fue 

cercana a cero. Por otro lado, las grasas totales, grasas saturadas y proteínas 

estuvieron por debajo de las recomendaciones. Presentó la estimación más 

baja de Bacteroides, con sólo 1%. Su puntaje Z IMC/Edad fue de 1.96 lo cual 

indica sobrepeso, tendiendo a obesidad.  

El caso S5 es una joven de 16 años, cuya ingestión de carbohidratos, al igual 

que de fibra superan ligeramente la recomendación; se estimó Prevotella en 

5%. Las grasas totales están por debajo de la recomendación, mientras que las 

grasas saturadas y las proteínas la superan; la estimación de Bacteroides fue 

de 13%. El puntaje z IMC/Edad de 0.73 la ubica en peso normal.  

El caso S6 es una niña de 14 años cuyo consumo de carbohidratos estuvo 

dentro de las recomendaciones, no así en fibra que no alcanzó la 

recomendación; la estimación de Prevotella fue de 8.7%. Las grasas totales 

estuvieron dentro del porcentaje recomendado, las proteínas por debajo de éste 

y las grasas totales lo superaron ligeramente; Bacteroides se estimó en 13%. El 

puntaje Z IMC/Edad de 0.57 indica normopeso en la niña.  

El caso S7 es una niña de 12 años, con consumo de carbohidratos ligeramente 

mayor que la recomendación, mientras que el de fibra fue bajo; y presentó 

Prevotella en su microbiota. La ingestión de grasas totales fue adecuada, la de 

proteínas quedó baja y las grasas totales superaron la recomendación; la 

acumulación de Bacteroides se estimó en 9%. El puntaje Z IMC/Edad de 1.24 

indica que la niña tiene sobrepeso.  

El caso S8 es un joven de 16 años, con baja ingestión de carbohidratos y fibra; 

sin presencia de Prevotella en su microbiota. Su ingestión de grasas totales fue 

bajo, pero alto el de grasas saturadas y proteínas, el más alto del grupo (30%). 

Asociado a estos últimos, el porcentaje de Bacteroides fue también el más alto, 

con 59%. El joven presentó desnutrición, con puntaje Z IMC/Edad de -2.05. 
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CONCLUSIONES 

 

En general se advirtió una inclinación por los alimentos altos en grasas y 

proteínas en los participantes. Como ya se detalló en la sección “Composición 

de la dieta”, en el grupo de DT1 el consumo promedio de grasas totales y 

grasas saturadas fue mayor que en el grupo control, mientras que el consumo 

de carbohidratos fue mucho menor. Aunado a esto, la estimación promedio de 

Bacteroides también fue más alta y la de Prevotella menos frecuente, en los 

niños con DT1 que en los niños saludables.  

 

Esta tesis se generó sobre el cuestionamiento de si son los cambios dietarios 

los causantes de que la microbiota no recupere su equilibrio en los niños con 

DT1 o EC. Con todas las limitaciones de la variabilidad en la muestra y el 

problema en la cuantificación de Prevotella, los resultados sugieren que la 

alimentación afectó la microbiota, especialmente en los casos con DT1. Sin 

embargo, no se pudo comprobar estadísticamente tal aseveración, debido a 

que la mayoría de los niños con DT1 o EC, no tenían la enfermedad controlada.  
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