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La hipdtesis innovadora

Podemos utilizar la solucion de preservacion del higado donado \
4@~ recogida tras isquemia fria como fuente para la deteccion de T v j
bacterias que pueden reflejar la microbiota intrahepatica del donante.

Podria este ADN bacteriano funcionar como wuna “huella -
dactilar” del estado microbiologico del organo, ofreciendo N
informacion predictiva hasta ahora inexplorada. ‘
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Diseno del estudio

01 02

Reclutamiento Secuenciacion

- 110 donantes en cohorte principal + 29 en cohorte de validacion - Analisis 16S rRNA del ADN bacteriano en solucion de preservacion
independiente del érgano (SPO)
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Bioinformatica Validacion

- Perfil de la microbiota intrahepatica capturada en SPO - Analisis transcriptémico (RNA-seq) en biopsias hepaticas para confirm:
- Vinculacién de taxones con genes del huésped mediante mineria de confirmar hallazgos

mineria de datos bibliograficos - Cohorte independiente de validacion de modelo predictivo.

- Prediccion a un afio con modelos de aprendizaje automatico
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Composicion de la microbiota proveniente

proveniente de SPO del donante
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Conexion funcional: genes, bacterias e inmunidad

Mineria de Genes omip LVer g . Clinical

gene outcome

Pubmed IDs . Generation of
. Genes retrieval .
retrieval liver genes table
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o Figure Median expression > 10 counts
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UMAP2

Conexion funcional: genes, bacterias e inmunidad

[J validacién: Andlisis transcriptémico (RNA-seq) en biopsias hepaticas

PERMANOVA test:
pvalue < 0.001

Survival
® YES
® NO
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Modelo predictivo utilizando machine learning
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La microbiota intrahepatica
existe y es medible

El higado del donante alberga una microbiota
caracteristica que puede cuantificarse mediante la

solucion de preservacion

@ Predice complicaciones

Permite anticipar rechazo, mortalidad y otras

complicaciones antes del trasplante
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Refleja el estado del drgano

Los perfiles bacterianos reflejan el estado
inmunometabdlico del injerto y su potencial de éxito

de éxito

Abre un nuevo camino hacia la personalizacion del

personalizacion del trasplante hepatico
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Lucas- Ruiz F, et al. Gut 2025;0:1-12. doi:10.1136/gutjnl-2025-335986
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