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Introducción
• Se desconoce el papel que juegan los cambios en la composición, el equilibrio y la 

variabilidad del microbioma bacteriano en las enfermedades crónicas respiratorias, como 

la fibrosis quística (FQ)

•  La aplicación de técnicas de biología molecular está permitiendo identificar a algunos de 

estos gérmenes de difícil crecimiento, sin poder definir el papel que juegan en la historia 

natural de la enfermedad

Objetivo
• Determinar la composición y diversidad del microbioma en pacientes con FQ y estudiar relación 

con características de la enfermedad y del huésped, su evolución clínica y los tratamientos 

recibidos



Material y Métodos

• Estudio observacional transversal de la microbiota de muestras de esputo inducido obtenido de 
niños con FQ

• Fases del estudio
– Recogida datos clínicos de cada paciente 
– Extracción y purificación del DNA bacteriano de las muestras de esputo

•    Secuenciación masiva del DNA mediante el sistema Illumina MiSeq con 250bp pair-ends. Se 
obtuvieron las secuencias del 16S usando los programas ssu-align y meta-rna

 
•  Se determinó:

• Composición del microbioma: la abundancia absoluta y relativa de especies, la 
dominancia

• Alfa diversidad a través del índice de Shannon Wiener
• Beta diversidad mediante el análisis de componentes principales. 
• Análisis estadístico entre las variantes clínicas y los distintos índices de diversidad 

bacteriana.









• Abundante cantidad de Staphylococcus, en correlación con los estudios microbiológicos 
convencionales. Su mayor número parece relacionarse con una menor diversidad y afectación 
respiratoria

• Abundancia de Streptococcus, Rothia y Granulicatella

• Se aíslan numerosos anaerobios, así como otros microorganismos que difícilmente se aíslan en 
los cultivos tradicionales

• Determinar el papel de estas especies, no reconocidas como patógenos clásicos, resulta 
fundamental

 
• Las nuevas técnicas metagenómicas proporcionan una gran cantidad de información que ha de 

ser debidamente integrada en el conocimiento global de la FQ

• Esencial: estrecho dialogo entre los profesionales que se dedican a la ciencia básica, el 
diagnóstico microbiológico y la práctica clínica

Conclusiones


