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ANALISIS METAGENOMICO CLINICO (AMC) PARA UCI

Andlisis de Diagndstico

Detecta e identifica en un solo ensayo cualquier agente patégeno
de origen bacteriano, virico, fungico, protozoario e incluso
metazoario, presentes en una muestra clinica, sin necesidad de
realizar cultivos ni PCRs previos. Es el estado del arte en técnicas
microbiologicas
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Se usan para pacientes con necesidad de un diagndstico rapido,

cubriendo todo el espectro patogénico para descartar
infecciones complejas y/o con resistencias a los tratamientos.

Ventajas del Analisis Metagendmico de Microbiologia

Andlisis bioinformatico Secuenciacion
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v Detecta e identifica mas de 27.000 bacterias, hongos, ™™™ "

virus y protistas simultdneamente y en una sola técnica.

v/ Realiza un analisis semicuantitativo.

v/ Realiza un analisis de posibles resistencias a antibioticos o antimicéticos.

v/ Analiza cualquier muestra clinica.

v/ El facultativo no precisa tener una sospecha previa de la identidad del patégeno.
v/ Requiere bajo volumen de muestra (2-3 ml de liquidos o 2-3 mg de tejido sdlido).
v/ Se detectan patdgenos que crecen mal en cultivos o no crecen.

v/ Esinmune a la inhibicion por antibidticos u otras causas.

v/ Réapido: En tan sélo 24-48 horas se obtienen resultados definitivos y precisos.

v/ Es la técnica de identificacién microbiana directa mas sensible y fiable en la
actualidad.

v/ Esindependiente de cultivos.

v/ Es un 87% mas sensible que un cultivo.

v/ Aumenta en mas del 50% la tasa de diagnodstico real de infecciones.

v/ Especialmente indicado en todos aquellos casos de dificil diagndstico,

diagndstico urgente o seguimiento de trasplantes.



Técnica

Se realiza mediante técnicas de secuenciacion directa de alta resolucion (HRS), y no precisa
la realizacion de cultivos celulares, lo que implica una mayor resolucién en la obtencion de
resultados.

El proceso se realiza en 3 partes:

a) En la primera parte se realiza la extraccion de todos los acidos nucleicos de la
muestra.

b) Secuenciacién de los AN extraidos. La deteccidn e identificacidn del patégeno se
realiza en unas pocas horas en contraposicion a la técnica mediante cultivos que
precisa al menos 4 dias. No hay PCR previa a la secuenciacidn, eliminando el sesgo
gue introduce

c) Para el analisis de secuencias de muestra, se utiliza un potente software
bioinformatico que permite comparar las muestras con bases de datos de mas de
55000 secuencias editadas. Se puede visualizar los datos obtenidos con un visor
dinamico observando los microorganismos detectados.

La identificacidn incluye microorganismos como Haemophilus, Complejo Mycobacteria,
Sthaphylococcus, Aspergillus, bacterias Nosocomiales y otros.

Las muestras clinicas pueden ser de sangre entera (en EDTA), tejidos, biopsias, LCR, orina,
liguido sinovial, lavados broncoalveolares, exudados como esputo, hisopos y material
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O\ | Cuando el facultativo solicita
un ensayo las mejoras
conseguidas se han
implementado
de forma automadtica.
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