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£ Infroduccién

=> Tno del neurodesarrollo.

TEA

- Prevalencia: 1 cada 36 ind (cbc 2022), viene en aumento y no se
ha logrado evidencia sobre la asociacion con factores de riesgo especificos.

La microbiota del intestino de pacientes con TEA difiere de pacientes neuroftipicos.
Aprox un 40% de los pacientes con TEA presenta co-ocurrencia con frastornos gastrointestinales.
La sinfomatologia incluye mayor frecuencia de diarrea, constipacion, flatulencia y reflujo gastrointestinal.

El microbioma intestinal se ha asociado a distintas afecciones neuroldgicas, entre ellas el TEA. Estd
estrechamente relacionado con factores geograficos y culturales, y las bases de datos estGn muy
sesgadas hacia los paises desarrollados.

Hay hipotesis que vinculan el TEA con cambios en la microbiota y con alteraciones en el eje
intestino-cerebro.

Circulaciéon de ofertas de tto nutricionales con baja evidencia determina confusion en las familias y
clinicos.

Es particularmente relevante recopilar datos a escala local para capturar patrones que
contemplen las particularidades nacionales.



Q Evidencias en estudios internacionales:

La busqueda de asociaciones entre TEA y microbioma no es novedosa e involucra mas de una
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ales clusters including Clostridium perfringens, and Bifidobacterium species.

needed to elucidate the specific role of the gut microbiome in the pathogenesis of ASD.
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Background: As more anlmal studies start to dlsentangle pathways ||nkmg the gut mlcroblal ecosystem and neu-

Conclusions: These results were inadequate to confirm a global microbiome change in children with ASD and
causality could not be inferred to explain the etiology of the behaviors associated with ASD. Mechanistic studies are

Moreover, it remains unclear whether
binding affinity governs the direction of
the function of iNKT cells because the af-
finity of the SB2217-CD1d complex to the
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of KRN7000-CD1d. As iNKT cells stimu-
lated with SB2217 and KRN7000 have
dnf(erent gene profile propemes, the
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L) Objetivos

Realizar un trabajo de cooperacidon bdsico clinico con Instituto Pasteur de Uruguay, Escuela de
Nutricion y Facultad de Medicina Unidad Académica de Psiquiatria Pedidatrica.

Caracterizar el microbioma intestinal en nifos con diagnéstico TEA y hermanos neurotipicos para
estudiar asociaciones con perfiles clinicos y nutricionales en Uruguay.

Buscar correlaciones de coexistencia y covariacion en abundancia y composicion entre las distintas
comunidades de microorganismos.

Poder comprender la relacién entre microbioma y autismo para eventualmente proponer nuevas
estrategias terapéuticas en busca de mejorar la calidad de vida de los pacientes con TEA.

Brindar a las familias informaciéon fundada con datos de nuestra poblacion, abordando sus dudas
y cuestionamientos.



42 Métodos

Grupo experimental

Grupo control
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Ambos grupos de ninos comprendidos entre 4 y 10 anos.

Consentimiento informado

-Peso
-Talla
-Cuestionario alimentos

Perfil nutricional

Evaluacion dx equipo de Psiquiatria incluyendo ADOS 2

Se entregara kit para obtener muestra de materia fecal.

A partir de las muestras se extrae el ADN de las mismas para realizar un perfil
taxonomico e identificar posibles biomarcadores asociados al TEA.



xﬁ‘ Conclusiones

Generar conocimiento sobre el tema a una profundidad no explorada a nivel nacional e internacional,
considerando de importancia para los clinicos el contar con informacion sobre la influencia de las posibles
alteraciones de la microbiota intestinal y los comportamientos autisticos, contando con mayor respaldo para
orientar a las familias.

Aportar a la investigacion sobre posibles biomarcadores tempranos que mejoren la identificacion y diagnostico de
ninos con TEA.

Cabe destacar que el diagnostico temprano y la intervencion inmediata es un componente fundamental para
mejorar el pronostico, la calidad de vida y atender comorbilidades de la poblacion con TEA.

Los resultados pueden aportar al trabajo del clinico y al vinculo con la familia para generar mayor conocimiento.

Los resultados que se obtengan de la poblacion uruguaya podran ser utilizados a futuro y compararlos con otras
cohortes, detectando patrones distintivos en nuestra region.
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