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BRONCHEKTAZIŲ MIKROBIOMA
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Įvadas. Pastaraisiais metais pasaulyje dau-
gėja žmonių, sergančių bronchektazėmis. 
Europoje ir Šiaurės Amerikoje ligos papliti-
mas padidėjo nuo 67 iki 566 atvejų 100 000 
gyventojų, o Kinijoje siekia net 1200 atvejų 
100 000 gyventojų. Tai yra didelė ekonominė 
našta sveikatos apsaugos sistemai. Manoma, 
kad plaučiuose esant bronchektazių, vyksta 
sąveika tarp lėtinės infekcijos, uždegimo ir su-
trikusio mukociliarinio klirenso, o tai sukelia 
struktūrinius plaučių pokyčius ir sudaro sąly-
gas toliau vystytis infekcijoms bei progresuo-
ti ligai. Įvairios bakterijos, ypač Pseudomonas 
aeruginosa yra susijusios su ligos progresa-
vimu bei bloga baigtimi. Dėl šios priežasties 
antibiotikų skyrimas yra vienas pagrindinių 
gydymo būdų dažnai paūmėjančioms bron-
chektazėms. Kadangi nuolat atsiranda naujų 
molekulinių metodų mikroorganizmams ap-
tikti, tai keičia mūsų supratimą apie kvėpa-
vimo takų mikrobiologiją bei infekcinių ligų 
fiziologiją. Todėl mikrobiomos tyrimai galėtų 
suteikti svarbios informacijos apie ligos feno-
tipą, naujus gydymo taikinius arba atsako į 
gydymą vertinimą. 

Sveikų plaučių mikrobioma. Mikrobioma 
apibrėžiama kaip visų tam tikros aplinkos 
mikroorganizmų genetinė medžiaga. Mikro-
biomų tyrimų srityje svarbiausia yra suprati-
mas, kad žmogaus kūne yra daugybė įvairių 
mikroorganizmų, sąveikaujančių su šeimi-
ninku bei vienas su kitu, ir taip darančių įta-
ką žmogaus sveikatą. Dažniausiai kvėpavimo 
takų mikroorganizmams aptikti naudojamas 
kultūrų metodas, tačiau tokiu būdu randamos 
tik žinomos, daugiausia aerobinės bakterijos. 
Alternatyvūs molekuliniai metodai yra 16S 
ribosomų (r) RNR sekoskaita bei metageno-
minė sekoskaita. Šiais metodais siekiama 
surinkti genetinę informaciją apie visas 
bakterijas arba metagenomikos atveju visas 

DNR sekas, esančias mėginyje. Atlikus sveikų 
plaučių sekoskaitą, dažniausiai aptinkami šie 
mikroorganizmų tipai: Proteobacteria, Firmi-
cutes, Bacteroidetes; dominuojančios gentys: 
Streptococcus, Prevotella, Veillonella, mažiau 
Haemophilus ir Neisseria. Manoma, kad sveikų 
plaučių mikrobioma yra kintama ir priklauso 
nuo trijų veiksnių: mikrobų patekimo į kvėpa-
vimo takus; jų pašalinimo, kurį atlieka muko-
ciliarinis klirensas bei imuninė sistema; taip 
pat organizmo sąlygų arba jos yra palankios 
mikroorganizmams daugintis. Esant bron-
chektazėms, kvėpavimo takai plečiasi, dėl 
to sutrinka mukociliarinis klirensas, daugėja 
bakterijų ir vystosi lėtinė infekcija.

Bronchektazių mikrobioma. Mikrobiomos 
tyrimų sritis bronchektazių atveju yra mažiau 
pažengusi nei kitų plaučių ligų, pvz., cistinė 
fibrozė arba lėtinė obstrukcinė plaučių liga. 
Atlikta mažiau klinikinių tyrimų, tačiau, ne-
paisant to, įvairių studijų rezultatai yra pa-
našūs. Pirmieji bronchektazių mikrobiomos 
tyrimai patvirtino prieš tai atliktų tyrimų, kai 
buvo naudojami kultūrų metodai, išvadas. 
Identifikuotos su infekcija susijusios gentys, 
pvz., Haemophilus, Streptococcus ir Pseudo-
monas. Mikroorganizmai taip pat aptikti ir 
tiems, kuriems kultūrų metodais jų nebuvo 
rasta. Tyrimai taip pat parodė, kad bronchek-
tazių mikrobioma yra individuali kiekvienam 
žmogui, tačiau stabili ir nelinkusi kisti, nepai-
sant skiriamo gydymo antibiotikais.

Mikrobiomos įtaka paūmėjimams ir ligos 
sunkumui. Bronchektazių paūmėjimus gali 
sukelti įvairios bakterijos, virusai, aplinkos 
faktoriai, todėl sudėtinga tiksliai įvertinti, 
kas kokią reikšmę turi. Mikrobiomų pokyčiai 
paūmėjimų metu, skirtingų tyrimų duome-
nimis, yra įvairūs. Keleto tyrimų duomenys 
rodo, kad bakterijų kiekis arba įvairovė sta-
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tistiškai reikšmingai nesiskiria paūmėjimų ir 
remisijos metu. 

BLESS dvigubai aklo placebo kontroliuoja-
mojo klinikinio tyrimo metu kontrolinei gru-
pei pacientų su bronchektazėmis 48 savaites 
buvo skiriama eritromicinas. Rezultatai pa-
rodė, kad pacientams, kuriems buvo skiria-
mas eritromicinas, paūmėjimų buvo mažiau 
nei kontrolinėje grupėje. Taip pat buvo tirta 
ir pacientų mikrobioma. Pacientams, kurių 
mikrobiomoje vyravo Haemophilus genties 
bakterijos, paūmėjimų buvo mažiau, tuo tar-
pu tiems, pas kuriuos vyravo Pseudomonas 
arba Veillonella genties bakterijos – daugiau. 
Tačiau mikrobiomos, kuriose vyravo Pseudo-
monas ir Haemophilus bakterijos, buvo susiję 
su reikšmingai blogesniais plaučių funkcijos 
rodikliais. Taip pat rasta, kad eritromicino 
grupėje mikrobioma reikšmingai pagausėjo. 
Pokytis priklausė nuo tyrimo pradžioje vyra-
vusių bakterijų. Pseudomonas grupėje reikš-
mingų mikrobiomos pokyčių nebuvo. Ne 
Pseudomonas grupėje eritromicinas suma-
žino Haemophilus bakterijų santykinį kiekį ir 
padidino makrolidams atsparių patogenų bei 
pačių Pseudomonas bakterijų. Kaip vertinti 
šiuos duomenis iki šiol išlieka neaišku. Tačiau 
didėja susirūpinimas, kad makrolidų vartoji-
mas didina Pseudomonas bakterijų kiekį, ku-
rios, kaip žinoma, yra susijos su blogesnėmis 
baigtimis.

Grybelių, virusų ir netuberkuliozės mi-
kobakterijų reikšmė. Šių sukėlėjų reikšmė 
bronchektazėms tyrinėta mažiau, nes gene-

tiniai tyrimai sudėtingai, ypač grybelių ir ne-
tuberkuliozės mikobakterijų. CAMEB tyrimas 
buvo pirmas, kuris tyrinėjo plaučių mikobio-
mą (grybelių genetinės medžiagos visuma) 
bronchektazėmis sergantiems pacientams 
iš Azijos ir Europos. Dažniausiai aptinkamos 
gentys buvo Aspergillus, Cryptococcus bei Cla-
vispora. Duomenys skyrėsi priklausomai nuo 
geografinės vietovės. Tačiau reikia daugiau 
išsamesnių tyrimų. Išsamių virusų tyrimų kol 
kas neatlikta. Aptikti gripo A ir B, paragripo 
virusai, adenovirusai, rinovirusai ir žmogaus 
T-limfocitų virusas – 1. Kelių tyrimų metu vi-
rusų buvo aptikta 39 ir 59 proc. visų pacientų, 
sergančių bronchektazėmis, todėl manoma, 
kad virusai taip pat turi įtakos ligos paūmė-
jimas, tačiau reikalingi tai patvirtinantys ty-
rimai. Genetinių netuberkuliozės mikobak-
terijų tyrimų bronchektazėms sergantiems 
pacientams taip labai mažai. Daliai pacientų, 
kuriems kultūrų metodu buvo rastos netu-
berkuliozės mikobakterijos, genetiniais me-
todais jų aptikta nebuvo, todėl kol kas duo-
menų nepakanka.

Išvados. Iki šiol atlikti bronchektazių mikro-
biomos tyrimai buvo nedidelės imties ir trum-
palaikiai, todėl kol kas neturi įtakos klinikinei 
praktikai. Atliekami sekoskaitos metodai taip 
pat yra sudėtingi ir nėra pritaikyti kasdienei 
klinikinei praktikai. Šiuo metu atliekami di-
desnės imties mikrobiomos tyrimai, taip pat 
išbandomos naujos sekoskaitos technikos, 
todėl tikėtina, kad ateityje mikrobiomos tyri-
mų duomenys bus naudingi praktiniame dar-
be, ypač personalizuotam gydymui.
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