XI. Streszczenie

W ostatnim czasie pojawia si¢ coraz wiecej doniesien na temat bytowania
Helicobacter pylori w jamie ustnej. Bakteri¢ lub jej DNA izolowano z ptytki nazebnej,
kieszonek przyzebnych, miazgi zgbdw, §liny, powierzchni jezyka, owrzodzen btony sluzowe;,
a takze zmian nowotworowych. Obecno$¢ H. pylori w slinie jest rozpatrywana jako czynnik
biorgcy udziat w powstawaniu chordb przyzgbia i prochnicy oraz zmian takich jak afty,
leukoplakia, liszaj ptaski, a nawet moze mie¢ wplyw na procesy zapalne w obrebie
migdatkow podniebiennych.

W niniejszej pracy podjeto probe odpowiedzi na pytanie czy jama ustna jest
rezerwuarem Helicobacter pylori, czy obecno$¢ bakterii w §linie u dzieci ma zwigzek z
wystepowaniem prochnicy, czy obecnos¢ bakterii w jamie ustnej koreluje z zakazeniem blony
Sluzowej zotadka, czy zakazenie btony $luzowej zZotadka jest jednoznaczne z obecno$cig
bakterii w jamie ustnej oraz czy istnieje zwigzek miedzy okreslonym genotypem bakterii a
objawami klinicznymi.

W wybranej populacji 116 dzieci wykonano badanie kwestionariuszowe oraz badanie
metodg tancuchowej reakcji polimerazowej (PCR) poszukujac alleli s1 i s2 genotypu vacA
genomu H. pylori w probkach $liny oraz w wycinkach z btony $§luzowej zotadka. Grupe
badang stanowily dzieci z potwierdzonym zakazeniem btony §luzowej zotadka H. pylori, za
pozytywny wynik uznawano dodatni wynik badania histopatologicznego wycinkoéw z btony
$luzowej zotadka. Grupe kontrolng stanowily dzieci z wykluczonym zakazeniem H. pylori
btony sluzowej zotadka, u ktorych test ureazowy oraz badanie histopatologiczne byly ujemne.

Na podstawie danych uzyskanych w badaniu kwestionariuszowym nie stwierdzono
istotnych roéznic w wystepowaniu zakazenia H. pylori pomiedzy dziewczegtami i chtopcami
zamieszkalymi na wsi 1 w mie$cie (p= 0,577). Nie wykazano takze istotnych réznic pomiedzy
grupg badang i kontrolng w zaleznosci od rodzinnego wystgpowania zakazenia H. pylori (p=
0,654). Dzieci z grupy badanej czesciej miaty wigekszg liczbe rodzenstwa niz dzieci z grupy
kontrolnej. Posiadanie do dwojki rodzenstwa nie wptywato w sposob istotny na nabywanie
zakazenia H. pylori przez dzieci w danej rodzinie (p= 0,358). Tendencja taka pojawiata si¢ w
rodzinach, w ktorych liczba dzieci wynosita 4 1 wigcej (p= 0,057).

Sposrod objawdw zglaszanych przez dzieci ze stwierdzonym zakazeniem H. pylori
dominujagcymi objawami byly bole brzucha wystepujace u 84,1%. W grupie dzieci bez

zakazenia odsetek bolow brzucha siggal 97,2%. Utrata taknienia stwierdzana byta u 54,5%



dzieci z zakazeniem oraz u 55,6% dzieci bez obecnosci H. pylori w zotadku. Objawy choroby
refluksowej stwierdzano u 36,4% badanych zakazonych i 45,8% dzieci bez zakazenia.

Przeprowadzone badanie PCR w $linie wykazato obecno$¢ materiatu genetycznego H.
pylori u 81,6% pacjentow w grupie badanej, w tym allel s1 byt obecny w 71,1% probkach
§liny, a allel s2 stwierdzono u 42,1% badanych. Oba allele byly obecne u 31,6% pacjentow.
Wystepowanie allelu s1 bylo istotnie statystycznie czestsze niz allelu s2 (p=0,011).

Badanie PCR w btonie §luzowej zotadka wykonano tylko u dzieci z grupy badanej,
materiat genetyczny wykryto u 65,9% osob. U 34,1% nie wykryto zadnego z alleli. Allel s1
wykryto w 61,0% przypadkoéw, allel s2 w 26,8% przypadkéw. U 22% pacjentow
wystepowaly obydwa allele genu vacA H. pylori. Allel s1 byt istotnie cz¢sciej znajdowany w
btonie sluzowej zotadka (p=0,002).

Oceniono stan uzebienia dzieci uzywajac wskaznika PUW. Nie stwierdzono istotnych
roznic w wartosci wskaznika PUW miedzy grupa badang a kontrolng (p= 0,561). Nie
stwierdzono istotnej statystycznie zalezno$ci w liczbie PUW oraz wystegpowaniem jednego z
alleli genotypu vacA genomu H. pylori w $linie (p= 0,746). Analizowano takze korelacj¢
obecnosci H. pylori w btonie sluzowej zotadka z wystgpowaniem prochnicy. Nie stwierdzono
istotnych statystycznie réznic w liczbie stwierdzanych alleli genotypu vacA genomu H. pylori
(0 vs.1 vs. 2) w bioptacie $§luzéwki zotadka w odniesieniu do wskaznika PUW (p=0,441).

W grupie 37 pacjentow badanych udalto si¢ uzyskac¢ oznaczenie genetyczne allelu Sl i
s2 w $linie 1 w btonie $luzowej Zzotadka. Stwierdzono istotnie czestsze wystepowanie allelu s1
w $linie i w btonie §luzowej zotadka jednoczesnie w poréwnaniu z czgsto$cig wystepowania
allelu s2 w obu tych miejscach rownoczesnie (chi2= 12,9; p= 0,002).

Na podstawie przeprowadzonych badan wyciggni¢to nastepujace wnioski:

1. Badaniem PCR $liny u dzieci zakazonych H. pylori stwierdzono obecno$¢ materiatu

genetycznego bakterii H. pylori u 81,6% badanych. Allel s1 obecny byt w 71,1%

prébek badanej $liny, za$ allel s2 stwierdzany byt u 42,1% badanych, co wskazuje na

istnienie cze¢stszego wystepowania allelu s1 w slinie badanych dzieci.



2. Ocena jednoczasowa alleli s1 i s2 w §$linie i w blonie $Sluzowej zotadka dzieci
zakazonych H. pylori wykazala czgstsze wystepowanie allelu s1 w §linie i zotadku w
poréwnaniu z czestoscig wystgpowania allelu s2.

3. Nie stwierdzono zwigzku pomigdzy badanymi objawami klinicznymi a
wystepowaniem genotypu vacA genomu H. pylori w btonie Sluzowej zotadka.

4. Obecno$¢ badanego genotypu vacA genomu H. pylori zarowno w blonie $luzowej
zoladka jak i §linie badanych dzieci nie wykazala istnienia istotnego statystycznie

zwigzku z wystgpowaniem prochnicy.






