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Resumen

Introduccién y objetivos. Las ateraciones de la microbiotaintestinal pueden desarrollar un papel en la
fisiopatol ogia de lainsuficiencia cardiaca (1C) mediado por una permeabilidad intestinal aumentada a
endotoxinas, componentes bacterianos o metabolitos, con efecto proinflamatorio. En 2016, Pasini et al
reportaron la presencia de flora patdgena en heces de hasta un 80% de pacientes con |C. Nuestro objetivo fue
valorar la presencia de ateraciones de lafloraintestinal en pacientes con IC, yafueraen formade
disbacteriosis o por presencia de flora patdgena.

M étodos: Seincluyeron pacientes con diagnostico de IC que hubieran presentado un ingreso en el dltimo afio
0 pacientes ambulatorios con elevacion significativa de péptidos natriuréticos. Se realizé cultivo de heces en
todos los pacientes para valorar la presencia de flora enteropatogena (Salmonella spp., Shigella spp., Yersinia
enterocolitica, Campylobacter spp., Aeromonas spp) o la ausenciade flora. De forma aleatoria en una
muestra de pacientes se realizé determinacion de patdgenos gastrointestinales (bacterias, virus y parasitos)
mediante panel gastrointestinal (Gl) FilmArray, sistema de PCR (Polymerase Chain Reaction) multiple.
Finalmente, se realizd, tras extraccion del DNA, secuenciaci dn metagendmica del microbioma basado en
ARN ribosomal 16S.

Resultados: Entre marzo 2018 y junio 2019 se analizaron mediante coprocultivo las heces de 48 pacientes
(56% varones, Edad: 69,8 + 9,8 afios, FEV1 38 £ 15%; NTproBNP 3.410 + 3.584 pg/mL). Solo un paciente
present6 disbacteriosis diagnosti cada mediante cultivo convencional, sin evidenciar en €l resto de muestras la
presencia de flora patdégena. Larealizacion del panel Gl en 8 de estos pacientes detectd flora patdgena en un
unico paciente (E. coli enteropatdgeno). La secuenciacién metagendmica se encuentra actualmente en fase de
realizacion.

Conclusiones: Pese alaalta prevalencia de flora patdgena comunicada en alguna publicacion previa, en
nuestra serie, la valoracion mediante cultivo tradicional o mediante amplificacién con PCR no corroboré
dichos hallazgos. La secuenciacion mediante 16s rRNA aportara informacion sobre la existencia o no de
alteraciones en laflora comensal.



