Budiice smerovanie

Vzhladom na zloZitost a velkost CM a jeho metabolitov, ako aj na
potencialne prinosy a rizikd ovplyviiovania CM u vysokorizikovych paci-
entov, je potrebny multidisciplindrny pristup. Do buduicna je potrebné
rozsiahlejsie aplikovat Uplné metagenomické sekvenovanie na lepsie
definovanie funkénych zmien v CM u pacientov s kardiovaskularnymi
ochoreniami. Takéto metédy su drahé, ale poskytuju rozliSenie na Urovni
druhu, ako aj funkény potencial mikrébov v ¢reve na hostitela.

Existuje siroké spektrum moznosti ovplyvriovania CM a v sicas-
nosti prebieha vyskum jednotlivych modalit pri kardiovaskularnych
ochoreniach. Zatial nie je zndme, ktord metdda je najvhodnejsia na
ovplyvnenie crevnej mikrofléry. Farmakologické zacielenie TMA-lydzy
a modifikacia stravy predstavuju prijatelné stratégie na zmiernenie
prejavov a progresie SZ. Najbezpecnejsou a najslubnejsou moznostou

vsak moze byt zmena stravy.
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Mikrobiém pri srdcovom zlyhdvani a aortalnej stenoze

Na hlbsie pochopenie a ndsledné terapeutické zacielenie osi ¢reva-
-srdce bude potrebné Uzka spolupraca medzi Specializovanymi lekdrmi
a vyskumnymi skupinami zameranymi na mikrobiém s kapacitou pre
analyzu produktov mikrobidlnej aktivity (metabolomické a/alebo pro-
teomické analyzy), metagenomiku a viacurovrovu bioinformatiku.

Zaver
Podla sucasnych poznatkov sa na funkciu mikrobiému pozerd ako

o

na ,endokrinny” orgén, ktory svojimi metabolitmi ovplyvruje fudsku
fyzioldgiu. Crevny mikrobiom je prepojeny s vyvojom jednotlivych
ochoreni. Zatial ostdva neisté, do akej miery ovplyviiuje vyvoj a prie-
beh chorob. Upresnenie tlohy mikrobiomu pri patogenéze je cielom
vyskumu. Pochopenie a naslednd manipulacia ¢revnej mikroflory moze
byt v buducnosti atraktivnou metédou na redukciu rizikovych faktorov

a minimalizaciu kardiovaskuldrnych ochoreni.
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