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CONCLUSIONES PARCIALES

La metodología implementada permitió una aproximación en la

caracterización de comunidades microbianas para las muestras

provenientes de lavado broncoalveolar de pacientes con EPOC

(COPD) y el grupo control, sin EPOC, en las cuales se determinaron

las abundancias relativas y la diversidad del microbioma de cada

grupo de estudio y una expresión diferencial del hospedero.
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Etapa 1: Obtención de muestras.

METODOLOGÍA

OBJETIVOS

Específicos

1.Caracterizar taxonómica y funcionalmente las comunidades

microbianas presentes en muestras de lavado bronco-

alveolar de pacientes con EPOC

2.Determinar los genes humanos con expresión diferencial en 

muestras de lavado bronco-alveolar de pacientes con EPOC

General

Caracterizar el microbioma pulmonar y su impacto en la 

expresión génica de pacientes con EPOC

Etapa 2: Flujo de trabajo para el análisis del microbioma de 

pulmón.

RESULTADOS  PRELIMINARES 


