
Progetto “Analisi del Microbiota e del Microbioma Orale e 

interconnessioni con diverse patologie sistemiche” 

 

Le comunità del cavo orale ed intestinale sono i due più grandi ecosistemi microbici del corpo umano (1). Il microbiota 

è rappresentato dalla popolazione di microrganismi (batteri, funghi, protozoi e virus) di numerosi generi e specie che 

colonizzano la cavità orale ed il tratto gastroenterico come commensali o come patogeni opportunisti (1).  

La composizione del microbiota orale è stata analizzata in diversi studi (1-4). 

E’ stato dimostrato che microorganismi del cavo orale possono penetrare nel circolo sanguigno attraverso la distruzione 

del tessuto dentale (smalto/dentina) e necrosi pulpare con fuoriuscita dall’apice di patogeni e disseminazione nel tessuto 

osseo intorno alla radice (tessuto periapicale), formando cisti, granulomi e riassorbimenti ossei (5-8). Questi 

microrganismi possono penetrare nel sistema vascolare, con il rischio di disseminazione sistemica in differenti distretti 

anatomici (9), come nel sistema cardiovascolare (10), fegato, milza e sistema nervoso centrale da parte di patogeni 

provenienti dal canale endodontico. Pertanto, popolazioni microbiologiche del cavo orale sembrano essere maggiormente 

correlate a patologie sistemiche, quali le patologie cardiovascolari (valvulopatie, aterosclerosi, endocarditi) (10), renali 

(patologia renale cronica) (11) e neurologiche (Alzheimer e patologie neurodegenerative) (12,13). Diversi microrganismi 

riscontrati in queste patologie appartengono al red complex quali, Porphyromonas gingivalis, Tannerella forsythia, 

Prevotella intermedia e Treponema denticola, tutti batteri anaerobi, gram-negativi e fortemente associati alla malattia 

parodontale (14) ed alla patologia endodontica periapicale (5-7,9). 

 

Il cancro gastrico è uno dei tumori maligni più comuni a rapido sviluppo (15). Le comunità microbiche sono considerate 

un fattore importante nell'incidenza e nello sviluppo del cancro gastrico, come  ad esempio l’Helicobacter pylori (15-17) 

Un ampio gruppo di microorganismi del cavo orale sembra essere associato ed implicato nella carcinogenesi del tumore 

del cancro gastrico ed esofageo, come ad esempop Tannerella forsythia, Peptostreptococcus stomatis e Streptococcus 

anginosus. (18). Una scarsa igiene orale (presenza di placca batterica e tartaro sottogengivale, gengivite e parodontite) 

favorisce lo sviluppo di batteri che riducono i nitrati producendo nitrosammine, nota causa che favorisce lo sviluppo di 

cancro gastrico (19). Tuttavia, pochi studi sono attualmente presenti relativi alla correlazione tra microorganismi orali e 

rischio oncogenico/carcinogenetico.  

Le nuove tecniche diagnostiche di sequenziamento genico (Next Generation Sequencing) (20,21) e di radiologia 3D Cone 

Beam Computed Tomography (CBCT) (22) rendono possibili nuove indagini accurate a livello del microbiota, 

microbioma orale e dello stato di salute dei tessuti periapicali. 

 

Il progetto intende analizzare la composizione del microbiota (popolazione di microorganismi che colonizza un ambiente 

in un determinato tempo) e microbioma (la totalità del patrimonio genetico espresso dal microbiota) orale in pazienti con 

differenti patologie gastriche tumorali o precancerose. 

 

Pazienti afferenti all’ Unità Operativa, ambulatorio di Endoscopia Digestiva con diagnosi positiva ad Helicobacter pylori 

saranno indirizzati presso l’Unità Operativa Reparto di Endodonzia della Clinica Odontoiatrica per la valutazione del loro 

stato di salute orale e per prelievo microbiologico. 



I pazienti saranno reclutati nel corso di 2 anni. L’adesione allo studio sarà su base volontaria previa acquisizione di 

consenso scritto. Una coorte di pazienti in salute e con diagnosi negativa ad Helicobacter pylori, afferenti all’ Unità 

Operativa, ambulatorio di Endoscopia Digestiva costituirà il gruppo controllo. 

Sarà reclutato un campione minimo di 68 pazienti, considerando un livello di confidenza del 90% ed un margine di errore 

del 10%. 

 

I pazienti saranno reclutati tramite i seguenti criteri di inclusione: 

- età compresa tra 40-85 anni 

- breath test positivo  

- presenza di infiltrato polimorfonucleato nell’epitelio gastrico  

- stato di salute ASA 1-2 (23) 

 

I criteri di esclusione saranno: 

- età inferiore a 40 anni  

- stato di salute ASA 3-4 (23) 

 

Come gruppo di gruppo di controllo saranno reclutati pazienti con le seguenti caratteristiche: 

- età compresa tra 40-85 anni 

- breath test negativo 

- assenza di patologie/problematiche gastrointestinali 

- stato di salute ASA 1-2 (23) 

 

Saranno analizzati i seguenti parametri: 

-Status dentale: Indice DMFTI (Decayed, Missed, Filled Tooth and Implants) 

-Status parodontale: indice di placca (Plaque Score, PS), profondità della tasca parodontale (Pocket Probing Depth, PPD) 

e sanguinamento al sondaggio (Bleeding on Probing, BoP). 

Il prelievo microbiologico sarà eseguito in maniera non invasiva utilizzando un cono di carta sterile.  Due zone specifiche 

saranno scelte per ogni paziente: in corrispondenza della tasca parodontale più profonda e sulla porzione media della 

lingua. 

L’analisi del microbioma prelevato dal cavo orale, eseguita tramite Next Generation Sequencing (20,21), che consentirà 

di identificare il microbiota orale e la presenza di microrganismi tipici del tratto gastrico e/o con potenziali patogenicità 

e oncogenicità/carcinogenicità. 

Lo stato di salute del paziente sarà inoltre studiato in correlazione a malattia parodontale, numero di elementi dentali 

rimasti, problematiche gastriche, status dentale, status parodontale, stato ASA oltre a età, genere, abitudine al fumo. 

 

Possibili risultati attesi sono: 

-  presenza a livello della tasca parodontale e/o del tessuto linguale di biota potenzialmente patogeno ed 

oncogenico 

- una correlazione livelli di biota patogeno nel cavo orale e stadio/progressione della patologia gastrica 
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