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Identificacién bacteriana en endocarditis ]
infecciosa mediante secuenciacion masiva de
lecturas largas del gen ARNr 16S
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Justificacion: La identificacion del agente causal es crucial para la
administracién precisa de antibiéticos en la endocarditis infecciosa
(EI). El cultivo positivo es el método de referencia para el diagnés-
tico microbiolégico, pero su sensibilidad es limitada tras la toma
de antibiéticos y en microorganismos exigentes o de crecimiento
lento. La secuenciacién masiva de lecturas largas permite analizar
el gen completo ARNr 16S para identificar con precisién las bacte-
rias a nivel de especie. En este sentido, la secuenciacién basada en
nanoporos es rapida, flexible y facil de utilizar.

Objetivo: Validar e implementar la secuenciacién masiva de lec-
turas largas para una rapida identificacion de especies bacterianas
que causan EIL.

Método: Se seleccionaron muestras congeladas de biopsia o
protesis cardiacas de pacientes con El de forma retrospectiva (2020-
2022)y prospectiva (dic. 2022-mayo 2023). Se realizé la extraccién
de ADN con el QJAamp DNA Mini Kit (QIAGEN). Mediante el 16S Bar-
codingKit (Oxford Nanopore Technologies; ONT) se amplificé el gen
ARNr 16S completo y se indexaron las librerias, que se secuencia-
ron en < 24 h en un secuenciador MinlON Mk1C (ONT). Las lecturas
bacterianas se clasificaron con el workflow EPI2ZME 16S (ONT) y
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el pipeline EMU. El método de referencia consistié en el cultivo
convencional (hemocultivo y cultivo del tejido/sonicado) e identifi-
cacion del aislado con MALDI biotyper (Bruker Daltonics). Se evalud
la concordancia entre la secuenciacién y el cultivo convencional.
Resultados: Se incluyeron 31 muestras (i) 25 retrospectivas (19
biopsiasy 6 prétesis); 7 hemocultivo y cultivo positivos, 3 hemocul-
tivo negativo y cultivo positivo, 12 hemocultivo positivo y cultivo
negativo, y 3 hemocultivo y cultivo negativos, y (ii) 6 prospecti-
vas (5 biopsias y 1 proétesis); 3 hemocultivo y cultivo positivos, y
3 hemocultivo y cultivo negativos. La secuenciacion requirié de
1-3 dias (de extraccién a identificacién), mientras que el método
de referencia requirié de 1-9 dias. En muestras retrospectivas, la
concordancia a nivel de especie fue del 100% (7/7) cuando ambos
cultivos fueron positivos, y del 86,7% (13/15) cuando uno de los dos
cultivos fue negativo al no identificarse especies bacterianas por
secuenciacién. La concordancia fue del 100% (3/3) cuando ambos
cultivos fueron negativos. En muestras prospectivas, la concordan-
cia a nivel de especie fue del 100% (3/3) cuando ambos cultivos
fueron positivos. En las 3 muestras con cultivos negativos se detect6
por secuenciacién Mycoplasma hominis, Streptococcus pneumoniae
y Coxiella burnetii. Los resultados se informaron al personal clinico
y se adapt6 la terapia antimicrobiana.

Conclusiones: La secuenciacién completa del gen ARNr 16S
mediante la metodologia de ONT es un método sensible para la
identificacién bacteriana en biopsias y prétesis cardiacas con un
tiempo de respuesta rapido, y complementa el diagndstico con-
vencional especialmente en los casos con cultivo negativo.
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Justificacion: El implante de dispositivos de asistencia ventricular
izquierda (DAVI) de larga duracién como terapia de la insuficiencia
cardiaca avanzada, esta en aumento. Una complicacién relevante
es la infeccion (IDAVI), con manejo complejo ya que, entre otros
factores, pueden ser causadas por microorganismos resistentes, la
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