
 باركنسون اللمرض ى  ةالمعوي ات تحليل الميكروب

 اعداد  

 امينه يوسف اللهيبي  

   إشراف 

 بحيري صالح الد .رائد                                                                                                        محمدد.احمد بهي الدين أ.

 المستخلص 

ا حا  امع أم اي العال  عمل الإصا معدل الميووووواب  العا   PDيعد مرض باركنسووووو     /  50-10( من أكثر أمراض التنكس العصووووووع اوووووم ع 

ا ل     ا قمن ا ت ضع أ  ات وووووووواعر عدد ا صووووووووابا  بارض باركنسوووووووو   أر ع مرا    300-100فرد ، بيناا الإصا معدل امتشووووووووار     100000سوووووووون    / سوووووووون   

 عن   مارا  حا ب   ن ممكرق م بوا ا معواي ا ربلإ و    2030ب ص ل عوا   
 
بسووووووووووووويوو امتشووووووووووووووار الشووووووووووووومع  و  حا سووووووووووووو وا  العوال ا قضود ب  الكشووووووووووووور سوووووووووووووواب وا

 حا الجهاز اله ووو،ع ، قالعا عادا ما يسووولإا ا عراض البركم  بسووون ا ا قال رض الرايدوووةع من الدراسووو     اكتشوووا   PDمرض بفيسوووم ل  ما  
 
ملإكرا

ق عد عاما     (A)عند مرعص  ا سوووووووا     (C)( م اب  بصك ا    دا حا ا صوووووووباي  Pبنم  ممكرق م با ا معاي لصارضوووووووة  العان يعام   من اوووووووص  الرعا   

ا من  40( ، مع مراعاا طعامه  قأدق ته  قالع ام  السووور ر   ا  رحا عمل ضانا بتل ا  اللإماما  ا قلم  لصامكرق ا  لعدد B  أق  مرعص  ا تابع مر  ووو 

ا من ا صوووووباي  اكوووووعا  لصت ك  حا ك  ا رعصتا  ال منيتا  من أ   ب مم  ب عار ب  ر ا رض بناي  ع   الت مارا  حا  20مرض باركنسووووو   ق  شووووومصووووو 

فماا  ا ق 16Sالجا  الرما الر لإ زا  ampliconا  بصوونمر مرض باركنسوو   ا  عد قالجرع  ا  افن  من لمف دق ا باسووتعدا   سووصسوو  أملإصم    م م

ق   Oscillibacterق   Gemmigerق    Faecalibacteriumها    Firmicutes، كا   ناك عدد  سووووووووع  أ نا  من فصوووووووومص   genusاتعصا باسووووووووت ح الجنس  

Blautia   قRoseburia   قRuminococcus   قCoprococcus   قEubacterium    قFusicatenibacter     قع ع  أ نا  من فصوووووومص ،Bacteroidetes   ها

Bacteroides ق Alistipes   ق Prevotella    ق نس قاعوود من فصووووووووووووومصووActinobacteria       Bifidobacterium   كووامووك ا كثر قفرا با  ا مكرق ووا  حا

ق عد م ارم  ا رضوووووووووووووة  با صوووووووووووووباي ف د ق دما ا ت فا  كلإارا با  المبت ح ا مكرق   حا ا معاي ، قلكن ليس  ا  PBق  PAق   CBق  CAالمجا عا  ا ر ع  

ا للإ ثنا ، الإدق أ  الت ارا  حا ا مكرق م   اليشوورا يعت ر م ؤاوور   ر لايوواب  بارض باركنسوو  ا قضدا تصر العداد  با  ا رعصتا  ال منيتا ا ققف  

ا با  ا رضوووووووووووة  قا صوووووووووووباي حا ك  من الن ا  ال منم  ، باا حا  لك أع ووووووووووواي من أ نا   ق   Prevotellaق   Roseburiaمن اللإكتاراا  ا صووووووووووونف  سووووووووووواب  

Bifidobacteriumا حا مرضوووووة  با ركنسووووو   عن ا ت دما  حا ا رض أق ا فراد ا صوووووبايا  ا قكامك ا ماا  ا ع    حا عال  اسوووووت رار ا رض أكثر اوووووم ع 

م ارم  با صووووووبايا قم سووووووةع باسووووووتعدا  مدا    PDقب د  متااج  ع  الدراسوووووو  ممرا عام  ع   الت مارا  حا بن ئ ال اانا  البم  الدضم   لدح مرضووووووة  

 أق ادبها PDمكرق م   حا عدقث أط ل من قضك ا تابع  من أ   ال ي ل إل  استنتاج أكثر ي ب  فماا اتعصا باشارك  ا 
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Abstract  

Parkinson's disease (PD) is among the most common neurodegenerative disease worldwide with 

global incidence of 10-50/year per 100,000 individuals, while a prevalence of 100-300/year. The number 

of people with Parkinson's disease is anticipated to quadruple by 2030 due to global population ageing. 

Alterations in gut microbiota composition in association to PD pathophysiology have been detected 

because of early gastrointestinal system involvement, which commonly precedes motor symptoms by 

years. The main purpose of the study is to detect the structure of gut microbiota for patients with PD (P) 

versus that of healthy controls (C) at baseline (A) and two years later (follow-up, B), taking into account 

their food, medications, and other clinical factors. We downloaded raw data of microbiota for 40 

Parkinson's patients and 20 control subjects at both timepoints in order to evaluate disease progression 

based on changes in Unified Parkinson's Disease Rating Scale and Levodopa Equivalent Dose using 16S 

rRNA gene amplicon sequencing. After comparing patients to controls, we found substantial variations 

between their microbial communities, e.g., P versus C, but not between the two timepoints, e.g., A versus 

B. According to our research, changes in human microbiome appear to be a risk factor for Parkinson's 

disease. Nine genera of phylum Firmicutes (e.g., Faecalibacterium, Gemmiger, Oscillibacter, Blautia, 

Roseburia, Ruminococcus, Coprococcus, Eubacterium and Fusicatenibacter), three genera of phylum 

Bacteroidetes (e.g., Bacteroides, Alistipes and Prevotella), and one genus of phylum Actinobacteria (e.g., 

Bifidobacterium) are the most highly abundant among microbiomes of the four groups CA, CB, PA and PB. 

Several previously described bacterial taxa differed between patients and controls at both timepoints, 

including Roseburia, Prevotella, and Bifidobacterium.  

 

 


