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Introduccion: Numerosos estudios sefialan la importancia creciente de la relacion entre dieta,
microbiota y Diabetes Mellitus tipo 2 (DMT2). La dieta occidental, rica en proteina animal,
azucares refinados y grasas saturadas de cadena larga, se considera un factor de riesgo de
DMT2 debido en parte a los efectos que ejerce sobre la microbiota intestinal. A su vez, el
microbioma se afecta a medida que progresa la DMT2; sin embargo, son muy pocos los trabajos
que lo detallen.

Objetivos: Evaluar y comparar los principales grupos bacterianos de la microbiota intestinal en
dos modelos murinos de DMT2 que simulan a la etapa inicial y tardia de esta patologia.
Método: Los animales se dividieron en dos grupos atendiendo alprogreso de la patologia (n=8):
DMT2 inicial (DI) inducida exclusivamente con dieta alta en grasas saturadas; y DMT2 tardia
(DT) provocada con dieta alta en grasas saturadas aportada por manteca de cerdo e inyeccion
de estreptozotocina (STZ) y nicotinamida (NAD) (65 y 225mg/kg p.c., respectivamente). A las 8
semanas, los animales fueron eutanizados, recogiéndose sangre para determinacién de insulina
y glucosa, y heces del colon distal para la cuantificacion de la microbiota intestinal mediante
gPCR.

Resultados: Los datos obtenidos confirmaron los dos modelos de DMT2, ya que en el grupo DI,
se observd hiperglucemia (250,6 mg/dL) e hiperinsulinemia (15,8 plU/mL) y en el DT
hiperglucemia (326,0 mg/dL) e hipoinsulinemia (5,4 ylU/mL) (ambos p<0,001 vs Dl). Se observé
una disminucién significativa de Bacteroides, Bifidobacterium y Faecalibacterium prausnitzii en
el modelo DT vs DI (p<0,05).

Conclusiones: Los resultados obtenidos muestran que el estadio de la DMT2 influye en la
composicion de la microbiota intestinal, reduciendo grupos bacterianos beneficiosos, sefialando
la importancia de estudiar la microbiota en diferentes etapas de dicha patologia, a fin de optimizar
la intervencion nutricional en pacientes con DMT2.

Palabras clave: DMT2, microbiota, insulinemia, glucemia.
Declaracion de conflicto de intereses: Todos los autores declaran ausencia de conflicto de intereses
en el estudio realizado.



