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Το κείμενο αποτελεί βιβλιογραφική ενημέρωση της ΕΡΕ-ΕΠΕΡΕ και όχι απαραίτητα σύσταση για την καθημερινή κλινική πράξη

Αποτελεί επίσης εύρημα ΜΙΑΣ ΜΟΝΟ εργασίας και όχι υποχρεωτικά θέμα κατασταλαγμένης γνώσης

Αποτελεί τέλος ελεύθερη μετάφραση της περίληψης της δημοσιευμένης μελέτης και δεν περιέχει στοιχεία από το πλήρες άρθρο
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Αποτελέσματα
• Τα γένη Corynebacterium και Staphylococcus

ήταν τα συχνότερα βακτηριακά γένη σε όλα τα
ρινικά δείγματα.

• Ασθενείς με νόσο σε σταθερή ύφεση
διατήρησαν σταθερό λόγο Corynebacterium
προς Staphylococcus σε όλες τις επισκέψεις

• Αντίθετα, ασθενείς που εμφάνισαν έξαρση,
είχαν σημαντικά μικρότερο λόγο στην
επίσκεψη πριν την έξαρση, ακολουθούμενη
από αυξημένο λόγο τη στιγμή της έξαρσης
(adjusted P < 0.01)

• Η ανάλυση σε επίπεδο βακτηριακού είδους
(species level) βρήκε συσχέτιση μεταξύ του
πληθυσμού του ρινικού Corynebacterium
tuberculostearicum και 1) έξαρσης νόσου
(adjusted P = 0.04) και 2) υψηλότερων
επιπέδων PR3-ANCA (adjusted P = 0.02)

Συμπεράσματα

• Στην GPA επισυμβαίνουν σημαντικές
αλλαγές στο μικροβίωμα της ρινός, οι
οποίες σχετίζονται με την ενεργότητα της
νόσου

• Το γεγονός ότι οι αλλαγές αυτές
συμβαινουν μήνες πριν από μια έξαρση
υποστηρίζει τον παθογενετικό ρόλο των
ρινικών βακτηρίων στην GPA

• Η συγκεκριμένη μελέτη υποστηρίζει ένα
πιθανό ρόλο για το ρινικό
Corynebacterium ως μεσολαβητή
(mediator) της GPA

Υπόβαθρο – Σκοπός
• Ο ρόλος του μικροβιώματος της ρινός στην κοκκιωμάτωση με πολυαγγειίτιδα (granulomatosis with

polyangiitis, GPA) δεν είναι γνωστός
• Σκοπός της μελέτης ήταν η εκτίμηση διαχρονικών αλλαγών στη βακτηριακή σύσταση της ρινός και η

συσχέτιση των αλλαγών αυτών με εξάρσεις της νόσου

Μέθοδοι
• Πραγματοποιήθηκε αλληλούχηση του 16S ριβοσωμιακού βακτηριακού RNA της ρίνος από 19

ασθενείς με GPA που ακολουθήθηκαν προοπτικά για συνολικά 78 επισκέψεις,
συμπεριλαμβανομένων 9 ασθενών που έκαναν έξαρση και 10 που παρέμειναν σταθερά σε ύφεση

• Εξετάστηκε η σύσταση του ρινικού μικροβιώματος, καθώς και ο λόγος (ratio) των σχετικών
πληθυσμών των βακτηρίων

• Χρησιμοποίηθηκαν αναλύσεις με γενικευμένα μοντέλα εκτίμησης εξισώσεων (generalized
estimating equation models) για τη συσχέτιση μεταξύ της βακτηριακής σύστασης με i) τις εξάρσεις
της νόσου και ii) τα επίπεδα των ANCA-αντισωμάτων, ειδικά έναντι της πρωτεϊνάσης 3 (anti-PR3),
λαμβάνοντας υπόψη τη θεραπεία


