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Resumen

Introduccién y objetivos. Alteraciones de la microbiota pueden generar una alteracion del estado
inflamatorio subclinicay podrian tener un papel en la aparicién de sindrome coronario agudo (SCA) en
pacientes con ateroesclerosis crénica. El estudio prospectivo MIGATER. El Microbioma como diana para la
medicina de precision. De indicadores establecidos a innovadores en ateroesclerosis estudia la interaccion
entre el sistemainmune, lamicrobiotay lainestabilizacion de la ateroesclerosis. Se presentan resultados
preliminares del estudio de la microbiota gastrointestinal de pacientes con SCA.

M étodos: Se estudiaron prospectivamente 10 pacientes ingresados por SCA (edad 61 + 11 afios, 80%
varones; muestras de heces recogidas en las primeras 24 horas del episodio; 4 con SCASEST) y se
compararon con 10 controles sanos. Se analiz6 la microbiota a partir de ADN extraido con la estrategia de
andlisis de unidades taxonomicas operacionales (OTU) del amplicdn V4 del gen ARNr 16S. La
identificacion, cuantificacion, clusterizacion y clasificacion taxonomica de OTU se realizd en Mothur usando
la base de datos RDP.

Resultados: A pesar de que no se detect6 una pérdida significativa de diversidad, el andlisis global delos
datos con un modelo de escalamiento multidimensional permitié discriminar claramente € cluster de
pacientes con SCA del de controles (figura, p 0,005). El andlisis especifico de |os resultados (tabla) indica
gue uno de los principal es phylum de la microbiota humana, Bacter oidetes, aparece reducido en el grupo de
pacientes con SCA, con ratio Firmicutes/Bacter oidetes incrementado en estos -indicador de microbiota no
sana. Asimismo, se observa un incremento patol 6gico de Actinobacterias y un detrimento de bacterias
relacionadas con el metabolismo del TMAO, como Roseburia, -indicador de inflamacion. Las arqueas
Methanobrevibacter (generadoras de productos metandgenos asociados a enfermedades cardiacas), también
Se encontraron incrementadas en |os pacientes.

Principales diferencias de la microbiota gastrointestinal en pacientes con sindrome coronario agudo frente a persona:
sanas

Sano (n = 10) Paciente SCA (n = 10) Pr (F)



media(de)

Actinobacteria 0,066 (0,071)
Bacteroidetes 0,380 (0,097)
Firmicutes/Bacterioidetes 1,463 (0,476)
Firmicutes-Roseburia 0,037 (0,025)
Archeas-Methanobrevibacter 0,002 (0,004)

MANOVA (modelo = Edad x Condicion: Sano/SCA). SCA: sindrome coronario agudo.

media(de)

0,253 (0,150)

0,205 (0,102)

2,900 (2,159)

0,137 (0,012)

0,019 (0,021)

0,002

0,001

0,018

0,045

0,004

Clusters de microbiota gastrointestinal segin modelo de escalamiento multidimensional segin Bray-Curtis

en pacientes con sindrome coronario agudo frente a sanos.

Conclusiones: Los pacientes con SCA presentan alteraciones patogénicas de su microbiota gastrointestinal.
El estudio de la evolucion temporal de estos perfiles permitira aclarar de forma definitiva el papel delos

cambios en lamicrobiota en la génesis del SCA.



