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Kurz & fundiert

e Konnen mikrobielle Muster im Darm Therapieerfolg vorhersagen?

¢ Analyse der Darmmikrobiota von 231 Menschen mit CED unter Biologika-Therapie

e Signifikante Unterschiede in der mikrobiellen Vielfalt zwischen CED-Patienten mit und ohne
Remission

¢ 10 Bakteriengattungen wurden fiir das Vorhersagemodell verwendet

e Modell zeigte hohe Genauigkeit zur Vorhersage des Therapieerfolgs

e Mikrobielle Muster konnten fiir personalisierte Therapien genutzt werden

MedWiss - Aktuelle Forschungsdaten zeigen, dass bestimmte mikrobielle Muster im Darm
mit einer klinischen Remission bei Menschen mit chronisch-entziindlichen
Darmerkrankungen (CED) assoziiert sind. Ein Vorhersagemodell auf Basis dieser
Mikrobiomdaten erreichte eine hohe Genauigkeit und konnte zukiinftig personalisierte
Therapien ermoglichen.

Die Beziehung zwischen der Zusammensetzung der Darmmikrobiota und dem Ansprechen auf eine
Biologika-Behandlung bei chronisch-entzundlichen Darmerkrankungen ist bisher nur unzureichend
verstanden. Das Ziel einer Studie aus China war es, mikrobielle Muster zu identifizieren, die mit
einer klinischen Remission assoziiert sind.

Zusammensetzung der Darmmikrobiota: Relevant fiir Therapiewirkung?

Es wurden 16S-TRNA-Gensequenzdaten aus 2 offentlichen Kohorten (n = 231) analysiert. Die
Probanden wurden mit Biologika behandelt (Infliximab: n = 23; Adalimumab: n = 22; Ustekinumab:
n = 186). Die mikrobielle Diversitat und die taxonomische Zusammensetzung wurden zwischen der
Remissions- und der Nicht-Remissionsgruppe verglichen. Ein Algorithmus wurde verwendet, um ein
Vorhersagemodell basierend auf unterschiedlichen Bakteriengattungen und klinischen Merkmalen
zu erstellen. Das Modell wurde in einer weiteren Kohorte validiert (n = 29).
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Analyse verschiedener Kohorten zur Berechnung eines Vorhersagemodells

Es zeigten sich signifikante Unterschiede in der mikrobiellen Diversitat (Alpha- und Beta-Diversitat)
zwischen den Gruppen mit und ohne Remission (p < 0,05). Fiir das Modell wurden die 10
wichtigsten Gattungen ausgewahlt, die bei Menschen mit Remission vermehrt auftraten
(Parabacteroides B 862066, Agathobaculum, Ruminococcus E, Sutterella, Clostridium R 135822,
Hominilimicola, Onthenecus, Butyricimonas, Bariatricus, Hominenteromicrobium). Das
Vorhersagemodell zeigte eine hohe Genauigkeit (Flache unter der Kurve, AUC: 0,895) und wurde in
einer lokalen Kohorte validiert (AUC: 0,750).

Unterschiede zwischen Remission und Nicht-Remission: Grundlage fiir personalisierte
Therapien bei CED?

Die Studienergebnisse zeigen, dass zwischen der Zusammensetzung der Darmmikrobiota und dem
Ansprechen auf Biologika bei Menschen mit chronisch-entziindlichen Darmerkrankungen ein
Zusammenhang besteht. Ein Vorhersagemodell auf Basis dieser Darmmikrobiota konnte laut der
Autoren helfen, die Entwicklung von personalisierten Therapien zu ermoglichen.
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