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Wstep:

Czestsze wystepowanie nieswoistych chordéb zapalnych jelit (NChZJ)) jest obserwowane zarowno wsrod dzieci jak i dorostych.
Jednym z prawdopodobnych czynnikdw wptywajgcych na wystgpienie choroby jest mikrobiom jelitowy.

Cel oraz Metody:

Celem badania byto okreslenie sktadu mikrobiomu w prébkach katu u 20 dzieci z nowo rozpoznanym NChZJ oraz poréwnanie go
z mikrobiomem 10 dzieci zdrowych (Ctr), a takze analiza zwigzku pomiedzy mikrobiomem a aktywnosciag NChZJ i wybranymi
markerami zapalenia, metabolitami i lipidami oznaczonymi w surowicy. ldentyfikacja szczepdéw bakteryjnych zostata
przeprowadzona przy pomocy analizy sekwencji gendw kodujgcych regiony zmienne 16S RNA. Profil metabolitow znajdujgcych
sie w surowicy byt mierzony przy pomocy chromatografu cieczowego sprzezonego z czutym detektorem masowym, a stezenie
lipidow przy pomocy ultra wysokosprawnej chromatografii sprzezonej z tandemowym spektrometrem mas typu potrojny
kwadrupol.

Wyniki:

Dane demograficzne oraz kliniczne pacjentéw z wrzodziejgcym zapaleniem jelita grubego (UC), chorobg LeSniowskiego-Crohna
(CD) oraz Ctr zostaty przedstawione w Tabela 1.W badaniu stwierdzilismy istotne rdoznice w wystepowaniu przedstawicieli 25
rodzin, 52 rodzajow i 79 gatunkédw bakterii miedzy pacjentami z NChZJ a Ctr. Stwierdzono istotnie wiecej materiatu
genetycznego 17 gatunkdéw bakterii w grupie NChZJ, zas 62 gatunkdéw w Ctr, przy czym 5 gatunkéw wykryto tylko w grupie z
NChZJ (Bacteroides clarus, Haemophilus quentini, Sporolactobacillus putidus, Pasteurella pneumotropica, Prevotella oris), a 13
gatunkéw tylko w Ctr. Wykorzystujgc metode sPLS-DA dla mikrobiomu stwierdzono separacje grup dzieci z UC, CD oraz Ctr
(Rycina 1). Analiza korelacji miedzy iloscig materiatu genetycznego bakterii przewazajgcych w NChZJ oraz metabolitami i lipidami
wykazata 26 istotnych dodatnich korelacji (9 z markerami zapalenia, 3 z metabolitami i 14 z lipidami) i 46 istotnych ujemnych
korelacji (9 z markerami zapalenia, 10 z metabolitami i 27 z lipidami) (Rycina 2). Nie stwierdzono rdéznic w ilosci materiatu
genetycznego bakterii w zaleznosci od aktywnosci NChZ).

p p
Ctr uc CD
UC vs Ctr CD vs Ctr
Liczba pacjentow 10 10 - 10
Wiek (mediana, lata) 12.5 (10-16) 13.5 (8-16) NS 14 (8-16) NS
Ple¢ (mezczyzni) 5 4 - 4
OB (mmv/h); mediana (zakres) 3 (2-9) 8 (5-38) 0.02 41 (8-68) 0.00009 Tabela 1 Dane demograficzne oraz kliniczne
) pacjentéw z UC, CD i Ctr. Analiza
CRP (mg/l); mediana (zakres) 0.35(0.1-1.7) 3(0.45-11.9) 0.001 33 (8.1-156) 0.00002
: statystyczna wykonana metodg Manna-
WBC (10%/ul); medi k 6.1(1.7-7.9 8.23 (5.7-18.9 0.04 8.3(6.1-13.8 0.008 . . 'y
il Gl 779 ( ) ( ) Whithney’a. Istotna statystycznie wartoé¢
PLT (10%/p); mediana (zakres) 248 (206-417) 287 (234-506) NS 412 (210-543) 0.02 0<0.05
Ferytyna (ng/ml); mediana (zakres) 34 (24.3-47.3) 35.2 (5.7-113.8) NS 42.2 (5.3-170.6) NS OB.-OdCZVﬂ Biernackiego, CRP-biatko C-
Albumina (g/dl); mediana (zakres) 4.8 (4.2-5.5) 4.53 (2.78-4.91) NS 4.2 (3.2-4.8) 0.002 reaktywne, WBC-leukocyty, PLT-ptytki krwi,
FC (ng/g); mediana (zakres) 14.9 (4.8-51.6) | 1799 (415-2673) | 0.00002 | 1989 (522-2607) | 0.00002 FC-kalprotektyna w kale
sPLS-DA dla mikrobiomu
Rycina 1. Analiza sPLS-DA dla mikrobiomu.
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Whioski:

Pacjenci z NChZJ) oraz zdrowe dzieci majg odmienne profile mikrobiomu jelitowego. Zaobserwowano istotne rdéznice w
wystepowaniu poszczegolnych gatunkow bakterii, lipiddw i metobolitdow w grupie badanej oraz kontrolnej. Istnieje potrzeba
dalszych badan mogacych ocenic przydatnosc nieinwazyjnych markeréow w przewidywaniu wystapieniu NChZJ u dzieci.



