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Το Άσθμα είναι μια χρόνια φλεγμονώδης νόσος η οποία προκαλεί στένωση των αεραγωγών των 
πνευμόνων με αποτέλεσμα τη δυσκολία στην αναπνοή (1). Προσβάλλει άτομα όλων των ηλικιών και 
συχνά εμφανίζεται πρώτα κατά την παιδική ηλικία (2). Ειδικότερα, εκτιμάται ότι 1 στους 13 
ανθρώπους στις Η.Π.Α έχει άσθμα (3). Το 2019 262 εκατομμύρια άτομα νόσησαν από άσθμα 
παγκοσμίως, το οποίο οδήγησε σε 461.000 θανάτους (4). Τα στοιχεία αυτά καταδεικνύουν την 
ευρύτητα της συγκεκριμένης νόσου και κατά συνέπεια την επιτακτική ανάγκη για περαιτέρω έρευνα 
στο πεδίο αυτό.  
Η παρούσα μελέτη περιλαμβάνει δεδομένα από το μεταγονιδίωμα 18 ατόμων Ελληνικής καταγωγής, 
εκ των οποίων τα 11 άτομα είχαν άσθμα, ενώ τα 7 άτομα ήταν υγιή και χρησιμοποιήθηκαν ως 
μάρτυρες. Η μελέτη μας επικεντρώθηκε στην εύρεση των κυριότερων διαφορών στο μικροβίωμα 
μεταξύ υγιών εθελοντών και ασθενών με άσθμα, σε περίοδο ύφεσης. Για τον σκοπό αυτό 
πραγματοποιήθηκε χαρακτηρισμός των μεταγενωμάτων σε επίπεδο γένους και είδους και περαιτέρω 
βιοπληροφορική ανάλυση. Μεταξύ άλλων αναλύσαμε τα δεδομένα μας χρησιμοποιώντας μεθόδους, 
όπως ανάλυση βιοποικιλότητας (alpha-diversity, beta-diversity) και differential expression analysis με 
τη χρήση Generalized Linear Model (GLM), λαμβάνοντας υπόψη την ηλικία και το φύλο, ώστε να 
αναγνωριστούν τα είδη/γένη μικροβίων που εμφανίζουν διαφορετική έκφραση μεταξύ των δύο 
ομάδων.  
Τα αποτελέσματα έδειξαν ότι υπάρχει στατιστικά σημαντική διαφορά στην ποικιλότητα των ειδών 
μεταξύ υγιών και ασθματικών, με τους ασθματικούς να παρουσιάζουν σημαντικά υψηλότερη 
ποικιλομορφία (P-value < 0.0001). Επιπλέον, από την ανάλυση του GLM μοντέλου και, καταφέραμε 
να εντοπίσουμε 19 στατιστικά σημαντικά είδη μικροβίων, τα οποία φαίνεται να υπερεκφράζονται 
στο μεταγένωμα είτε των υγιών είτε των ασθματικών συμμετεχόντων. Συγκεκριμένα αναγνωρίσαμε 
13 διαφορετικά είδη βακτηρίων συμπεριλαμβανομένου ενός είδους του γένους Moraxella το οποίο 
έχει βρεθεί ότι σχετίζεται με την ανάπτυξη άσθματος (5). Επιπροσθέτως, αναγνωρίσαμε 6 ιούς, οι 4 
από τους οποίους είναι βακτηριοφάγοι (Caudovirales). 
Έχει παρατηρηθεί ότι η μικροβιακή δυσβίωση κατά μήκος της αναπνευστικής οδού επηρεάζει τόσο 
την ανάπτυξη όσο και την εξέλιξη της νόσου του άσθματος (6). Κατανοώντας μέσω της παρούσας 
μελέτης την δυναμική του ανθρώπινου μεταγενώματος, προτείνουμε την μελλοντική ανάπτυξη 
θεραπειών, οι οποίες θα μπορούν να ελέγχουν την απορρύθμιση του ανοσοποιητικού συστήματος 
και κατ’ επέκταση την δυσβίωση του μικροβιώματος, με τελικό στόχο την θεραπεία της νόσου. 
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