
           

Ροβίνα Νικολέττα 
Επίκουρη καθηγήτρια Πνευμονολογίας - Εντατικής Θεραπείας 

ΕΚΠΑ 
Α Πανεπιστημιακή Πνευμονολογική Κλινική 

ΝΝΘΑ «η Σωτηρία» 
 

 

   Μικροβίωμα πνεύμονα και παροξύνσεις 



Microbiota: το σύνολο των μικρο-οργανισμών 
που διαβιούν στο ανθρώπινο σώμα  
 
Microbiome: οι γενετικές πληροφορίες 
(γενώματα) και οι επαγώμενες φυσικο-χημικές 
ιδιότητες των γονιδιακών προϊόντων των 
μικροβιακών κοινοτήτων (microbiota) 
 
Human microbiome: το μικροβίωμα των 
εσωτερικών και εξωτερικών βιότοπων του 
ανθρώπινου σώματος  
 
Συμβίωση: η αλληλεπίδραση ξενιστή και 
μικροβίων που επιφέρει αμοιβαία οφέλη και στα 
δυο μέρη 
 
Δυσβίωση: αλλαγή στη σύνθεση της 
μικροβιακής κοινότητας που διαμορφώνεται 
από τις τοπικές οικολογικές συνθήκες και  
γενικά, σχετίζεται με μειωμένη αλληλεπίδραση 
ξενιστή-μικροβίων 

Ορολογία 



Ορολογία ταξινόμησης 

Han et al. Thorax 2013 



Οι υγιείς πνεύμονες δεν είναι στείροι, είναι αποικισμένοι από παθογόνα 
που βρίσκονται σε μια δυναμική ισορροπία εναπόθεσης/κάθαρσης 

Κάθαρση, θάνατος 

Εναπόθεση,ανάπτυξη 

Chellappan et al Chem Biol Interact. 2019 Sep 1;310:108732 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Chellappan DK[Author]&cauthor=true&cauthor_uid=31276660
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Chellappan DK[Author]&cauthor=true&cauthor_uid=31276660


JLoverdos et al. Clin. Med. 2019, 8(11), 1967 

Η φυσική εξέλιξη στην μορφοποίηση του μικροβιώματος 



Fabbrizzi et al. Intern Emerg Med. 2019 Nov;14(8):1241-1250 

Gut–lung axis 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



JLoverdos et al. Clin. Med. 2019, 8(11), 1967 



Αρκετές μελέτες έχουν χαρακτηρίσει το μικροβίωμα του υγιούς πνεύμονα με τα 
συχνότερα φύλα σε μεγάλη ανάπτυξη να είναι τα Bacteroides, Firmicutes και 
Proteobacteria.  
 
 
  
 

Han KM, et al. Thorax. 2012;67(5):456–463 
Erb-Downward JR, et al. PloS one. 2011; 6(2):e16384 

Charlson ES, et al. PloS one. 2012; 7(9):e42786. 
Charlson ES, et al. Am J Respir Crit Care Med. 2011; 184(8):957–963.  

Μικροβιακή χλωρίδα των υγιών πνευμόνων 

Το βακτηριδιακό μικροβίωμα των υγιών αποτελείται από έναν κοινό πυρήνα μικροβίων 
που περιλαμβάνει ως συχνότερα είδη τα: Pseudomonas, Streptococcus, Prevotella, 
Fusobacterium, Haemophilus, Veillonella, and Porphyromonas 



Τι αλλάζει στη νόσο; 



JLoverdos et al. Clin. Med. 2019, 8(11), 1967 

Ο κύκλος δυσβίωσης-φλεγμονής 
Η φλεγμονή επάγεται μέσω αλληλεπίδρασης των μοριακών προτύπων αναγνώρισης παθογόνων (PAMP) – 

με τους υποδοχείς προτύπων αναγνώρισης  (PRR) στέλνοντας σήματα σε διάφορα μονοπάτια  

Microbiota 



Lancet Respir Med. 2019 Oct;7(10):907-920 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30975495


Sethi and Murphy  NEJM 2008 

Mammen and Sethi Respirology 2016 

Η διαταραχή του οικοσυστήματος οδηγεί σε αλλαγή της σύστασης του 
μικροβιώματος, το οποίο επάγει περαιτέρω τη φλεγμονή  



Lancet Respir Med. 2019 Oct;7(10):907-920 

Η αλλαγή της σύστασης του μικροβιώματος επάγει περαιτέρω τη φλεγμονή  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30975495


Τι συμβαίνει στις παροξύνσεις; 



Το μικροβιακό φορτίο αυξάνεται στους πνεύμονες στον οποίο απαντάμε διάφορες βακτηριδιακές 
τάξεις που δεν απαντώνται στο στοματικό βλεννογόνο. Επιλεκτικές πιέσεις στους πνεύμονες 

ευνοούν μάλλον την παραμονή των μικροβίων, τον αποικισμό και την ανάπτυξή τους 

Erb-Downward et al.  PLoS One 2011;6(2):e16384 



Eur Respir J 2016; 47: 1082–1092 

16S ribosomal RNA survey of the lung microbiome on 476 sputum samples collected from 87 subjects 
with COPD at four visits defined as stable state, exacerbation, 2 weeks post-therapy and 6 weeks 

recovery 

Dysbiosis of sputum 
microbiome was observed 

with significantly increased 
relative abundance of 

Moraxella in COPD versus 
healthy subjects and during 

COPD exacerbations 



Respir Res. 2019 Jun 6;20(1):113 

Moraxella-associated host responses 
were primarily related to exacerbations 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/31170986


Respir Res. 2019 Jun 6;20(1):113 

Multivariate modeling on sputum 
microbiome, host transcriptome 

and proteome profiles 
revealed that significant 

associations between Moraxella 
and Haemophilus, host 

interferon and pro-inflammatory 
signaling pathways and 

neutrophilic inflammation  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/31170986


Wang Z, et al. Thorax 2017;0:1–8. 



Wang Z, et al. Thorax 2017;0:1–8. 

Microbial dysbiosis is a feature of some 
exacerbations and its presence, especially in 
concert with eosinophilic inflammation, is 
associated with more severe exacerbations 
indicated by a greater fall in lung function 



Am J Respir Crit Care Med.

Significantly lower values of alpha 
diversity (Richness, Shannon Index, 
Evenness, and Faith’s Phylogenetic 

Diversity) among non-survivors 
(n=19, 18.6%) compared to survivors 

(n=83, 81.4%).  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356


Veillonella, Actinomyces, and Leptotrichia showed a higher relative abundance in 
survivors, whereas Staphylococcus predominated in non-survivors. 

Am J Respir Crit Care Med.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356


Am J Respir Crit Care Med.

The microbiome profile of sputum in AECOPD is associated with 1-year 
mortality and may be used to identify subjects with a poor prognosis 

at the time of hospitalization 

Lower survival among patients in whom sputum samples were negative for 
Veillonella (HR: 13.5, 95% CI: 4.2 – 43.9, p<0.001) or positive for 

Staphylococcus (HR: 7.3, 95% CI: 1.6 – 33.2, p=0.01) 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/30376356


Bacterial copy number and COPD 
exacerbations 

After rhinovirus infection, there is a rise in bacterial burden and a 
significant outgrowth of Haemophilus influenzae from the existing microbiota 

of subjects with COPD  



JGhebre et al. Allergy Clin. Immunol. 2018, 141, 2027–2036 

32 asthmatic patients and 73 patients with COPD assessed at exacerbation 



ΒΡΟΓΧΕΚΤΑΣΙΕΣ 
European cohort study 

US Bronchiectasis Registry 

 Representative microbiome 
 profile 

Richardson et al. Eur Respir Rev. 2019 Sep 4;28(153) 



Ann Am Thorac Soc.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/24592925
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/24592925
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/24592925
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/24592925
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Αντιμετώπιση παροξύνσεων και 
μικροβίωμα 



Επίδραση θεραπείας με αντιβιοτικά, στεροειδή ή συνδυασμό 



J Clin Microbiol. 2014 Aug;52(8):2813-23 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/24850358


Κλείνοντας.. 

 H χρήση τεχνικών ανεξάρτητων της καλλιέργειας για την 
ταυτοποίηση των μικροβίων έχει διευρύνει την κατανόησή μας για 
τους ρόλους που παίζουν τα βακτήρια στις παροξύνσεις των 
χρόνιων αναπνευστικών νόσων 
 

 Οι παροξύνσεις δεν είναι βακτηριδιακές λοιμώξεις των 
αεραγωγών, αλλά μάλλον περιστάσεις αναπνευστικής δυσβίωσης, 
αποδιοργάνωσης και δυσλειτουργίας του μικροβιακού 
οικοσυστήματος που πυροδοτεί περαιτέρω δυσλειτουργία της 
ανοσολογικής απάντησης και περαιτέρω δυσβίωση    
 

 Έχει μεγάλη κλινική σημασία να διερευνηθεί ποια χαρακτηριστικά 
του αναπνευστικού μικροβιώματος συσχετίζονται με επόμενες 
παροξύνσεις και ποιοι θεραπευτικοί χειρισμοί που στοχεύουν στο 
μικροβίωμα μπορούν να είναι αποτελεσματικοί στη μείωση του 
ρυθμού τους 



Ευχαριστώ για την προσοχή σας! 


