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Introducere

Motivatia stiintificd a prezentei cercetdri privind consideratiile asupra implicatiilor
genetice 1n patologia parodontala si ortodontica este strans legata de impactul semnificativ
al anomaliilor dento-maxilare asupra sanatatii orale. De la riscul crescut de aparitie a bolii
parodontale, la afectarea tesuturilor de sustinere ale dintilor, rezorbtia osoasa si progresia
bolii parodontale, aceste anomalii impun necesitatea planificarii unui tratament integrat,
personalizat si inovativ, care sd aiba un impact pozitiv asupra calitatii vietii pacientilor.

Studiile epidemiologice si cercetdrile clinice in domeniu indica legaturile stranse dintre
anomaliile dento-maxilare si prevalenta bolii parodontale in diferite grupuri populationale,
facilitand astfel identificarea factorilor de risc specifici si dezvoltarea de noi strategii mai
eficiente de preventie, diagnostic precoce, personalizat si tratament tintit. Acestea sunt posibile
prin abordarea interdisciplinara si eficienta a patologiei dento-maxilo-parodontale.

Studiul implicatiilor genetice in patologia parodontala si ortodontica prezinta o motivatie
stiintifica profunda atat pentru profesionistii din domeniul stomatologic, cat si pentru
cercetdtorii stiintifici. Acesta le ofera clinicienilor posibilitatea de a adopta abordari terapeutice
nu doar complexe, dar si profund interdisciplinare, perfect sincronizate cu ultimele descoperiri
stiintifice. In acelasi timp, cercetitorii sunt incurajati si exploreze noi perspective, facilitind
astfel o intelegere mai profundd a legdturii dintre anomaliile dento-maxilare si boala
parodontala.

Importanta, noutatea si relevanta actuald a temei mele de cercetare rezida in
complexitatea strategiei actuale de cercetare la nivel molecular, care exploreazd relatia
complexd dintre doud specialititi-cheie ale stomatologiei: ortodontia si parodontologia.
Interdisciplinaritatea acestei teme atrage o atentie sporitd din partea comunitatii stiintifice si a
profesionistilor din domeniul sanatitii orale, subliniind potentialul sdu de a revolutiona
intelegerea si managementul anomaliilor dento-maxilare in contextul unei practici medicale
moderne si holistic integrate. Daca pana nu demult tratamentele stomatologice se limitau la o
abordare singulara, unidisciplinard, in prezent, progresele in cercetarea stiintifica si adoptarea
tehnologiei moderne — de la explorari imagistice si modelare computerizata, la investigatii de
genetica moleculard — permit identificarea factorilor de risc, instituirea precoce a masurilor
specifice de preventie, diagnosticarea precisa si planificarea adecvata a tratamentelor in cadrul
echipelor multidisciplinare si interdisciplinare.

Tema abordatad este de mare actualitate, nu doar la nivel national, ci si international,

dat fiind numarul foarte redus de studii din literatura de specialitate care analizeaza impactul



direct al cercetarilor de genetica moleculara asupra patologiei parodontale asociate cu
anomaliile dento-maxilare.

Ipoteza generala care a stat la baza cercetdrii mele stiintifice este cd anomaliile dento-
maxilare, in strinsa corelatie cu factorul microbian si cel imunologic, potentate de profilul
genetic unic al fiecarui individ, reprezintad factori de risc majori asociati cu dezvoltarea si
progresia bolii parodontale.

In epoca actuald a genomicii si proteomicii, obiectivele specifice ale acestei cercetari
se extind dincolo de identificarea si cuantificarea incarcaturii bacteriene la pacientii cu boala
parodontala si anomalii dento-maxilare utilizdnd metode avansate de microbiologie
genomicd. Cercetarea personald vizeazd, de asemenea, elaborarea profilului genomic
inflamator al pacientilor, prin analiza polimorfismelor nucleotidice unice ale celor mai
relevante gene, asociate biomoleculelor cu potential de biomarkeri inflamatori. Aceasta
abordare nu doar cd amplifica intelegerea mecanismelor patogene ale bolii parodontale in
contextul anomaliilor dento-maxilare, dar si dezvolta potentialul de diagnostic si tratament
personalizat al pacientilor.

Tn scopul indeplinirii obiectivelor propuse, am implementat cele mai avansate metode
si tehnici de investigatie genetica la nivel molecular, utilizdnd tehnologie de ultima
generatie, care a permis prelucrarea probelor conform celor mai inalte standarde ale geneticii
moleculare. Astfel, am efectuat analiza microbiologica cantitativa si calitativd a 12 specii
bacteriene parodontopatogene prin metoda gRT-PCR (quantitative Real-Time Polymerase
Chain Reaction) utilizand sistemul Bio-Rad CFX-96 Real-Time, controlat de software-ul
Bio-Rad CFX Maestro 2.0 (Bio-Rad Laboratories, Inc., Hercules, CA, SUA) si am analizat
polimorfismele nucleotidice unice ale citokinelor pro-inflamatorii — IL-1A, IL-1B, IL-1RN,
IL-6 si TNF-a — utilizdnd tehnologia microfluidicd Fluidigm (Fluidigm Corporation, South
San Francisco, California, SUA).

Metodologia cercetarii stiintifice a fost fundamentata pe o abordare interdisciplinara,
menitd sa investigheze in profunzime impactul anomaliilor dento-maxilare asupra bolii
parodontale. Studiul integreazd dimensiunile clinice, microbiologice si genetice, oferind o
abordare holisticd asupra acestei patologii. Pentru a asigura validitatea si fiabilitatea datelor,
cercetarea personald a fost structurata in trei studii, realizate pe doua si, respectiv, trei loturi
distincte de participanti, selectati conform unor criterii stricte de includere si excludere, care
au vizat omogenitatea grupurilor si relevanta rezultatelor obtinute. Cele trei loturi de
participanti au fost distribuite astfel: Lotul 1: Pacienti diagnosticati cu boald parodontala si

anomalii dento-maxilare, Lotul 2: Pacienti cu boala parodontald fard anomalii dento-



maxilare si Lotul 3: Subiecti clinic sanatosi, fara boala parodontala si fara anomalii dento-
maxilare. Aceasta structura mi-a permis realizarea unei analize comparative detaliate ntre
grupuri, facilitdnd identificarea unor corelatii semnificative Intre prezenta anomaliilor dento-
maxilare si evolutia bolii parodontale, in raport cu factorii microbieni, imunologici si
predispozitia geneticd individuala.

Lucrarea este structuratd in doud sectiuni principale, cu o structurd conforma, ce
imbind armonios aspecte teoretice cu cercetarea personald originala.

Partea generald este configurata in trei capitole. Tn acest context, Capitolul 1, intitulat
»Boala parodontala: etiopatogenie, clasificare, implicatii microbiene si imunologice”,
capitolul 2, intitulat ,,Anomaliile dento-maxilare: etiopatogenie, clasificare, implicatii in
patologia parodontala” si capitolul 3, intitulat ,,Consideratii asupra implicatiilor factorului
genetic in patologia parodontalad si ortodontica”, ilustreaza stadiul actual al cunoasterii
implicatiilor genetice in domeniul patologiei parodontale si ortodontice.

Tn cea de-a doua parte, dedicati contributiilor personale, am prezentat trei studii
originale, fiecare presupunand o investigatie profundd asupra interactiunilor dintre
anomaliile dento-maxilare si boala parodontala, in corelatie cu microbiologia genomica si
predispozitia genetica individuala.

Primul studiu, intitulat ,,Studiul privind determinarea incarcaturii bacteriene la
pacientii cu boald parodontald si anomalii dento-maxilare asociate”, analizeaza incarcatura
microbiand cu 12 tulpini bacteriene la pacienti cu anomalii dento-maxilare si boalad
parodontald versus pacienti cu boala parodontala, dar fara anomalii dento-maxilare.

Al doilea studiu, intitulat ,,Studiu comparativ privind determinarea particularitatilor
incarcaturii bacteriene la pacientii cu boald parodontala si anomalii dento-maxilare”, care
reprezintd o continuare a studiului precedent, vizeaza compararea incarcaturii microbiene Cu
12 tulpini bacteriene, la pacientii cu boala parodontala si anomalii dento-maxilare, comparativ
CuU pacientii cu boald parodontald fard anomalii dento-maxilare si pacientii clinic sanatosi, fara
boala parodontald si anomalii dento-maxilare.

Al treilea studiu, intitulat ,,Studiu privind determinarea profilului genetic inflamator
prin analiza polimorfismelor mononucleotidice ale interleukinelor IL-1A, IL-1B, IL-1RN,
IL-6 si TNF-a”, urmdreste determinarea profilului genomic inflamator in patologia
parodontala §i ortodontica prin analiza polimorfismelor genetice ale markerilor pro-
inflamatori ai interleukinelor, IL-1A, IL-1B, IL-1RN, IL-6, si a factorului de necroza
tumorala alfa (TNF-o) la pacienti cu anomalii dento-maxilare si boald parodontala versus

pacienti cu boala parodontala, dar fara anomalii dento-maxilare.



Rezultatele cercetarii stiintifice personale ofera noi perspective asupra mecanismelor
specifice de actiune ale diferitelor specii bacteriene, care contribuie la initierea si evolutia
bolii parodontale, subliniind importanta unui management clinic personalizat, bazat pe
particularitatile microbiologice si genetice ale fiecarui pacient. Aceste studii subliniaza
necesitatea unei abordari integrate si inovatoare in patologia ortodontica si parodontald, cu
potential de a imbunatati calitatea vietii pacientilor.

Cercetarea personala prezinta caracter interdisciplinar si pluridisciplinar, evidentiat
prin impactul cercetdrilor genomice asupra factorilor microbian si imunologic in contextul
binomului ortodontie-parodontologie. Acest demers permite o Intelegere profundd si
cuprinzatoare a mecanismelor fundamentale ale medicinei secolului XXI, caracterizata
printr-o abordare genomica predictiva, preventiva, personalizata si participativa.

Cercetarea personala a debutat cu un studiu pilot, care ulterior a fost extins progresiv=
Ca urmare, aceasta prezinta cateva limite care trebuie luate in considerare pentru a intelege
corect contextul si relevanta rezultatelor. Dimensiunea redusa a esantioanelor studiate poate
limita puterea statisticd a concluziilor si aplicabilitatea rezultatelor la o populatie mai larga,
lar diversitatea participantilor, limitatd la o singura regiune geografica, poate reduce
variabilitatea genetica observata. Totodatd, analiza unui numar restrans de tulpini bacteriene
limiteaza Intelegerea completd a implicarii factorului microbian in patologia parodontala si
ortodonticd, iar selectia limitatd a markerilor genetici individuali analizati restrictioneaza
evaluarea altor variante genetice unice potential relevante pentru patologia orala.
Recunoasterea acestor limite este esentiald pentru a ghida cercetari viitoare mai
cuprinzdtoare si riguroase, asigurand o evaluare mai profunda a relatiilor complexe care
guverneazd interactiunea dintre diferitele specii bacteriene, polimorfismele genetice
individuale si evolutia afectiunilor studiate.

Prin implementarea in practica a unor directii viitoare de cercetare — concretizate in
extinderea esantioanelor, diversificarea populatiilor studiate, analiza unui spectru mai larg
de tulpini bacteriene si investigarea unui numar sporit de secvente mononucleotidice — mi
propun extinderea acestui studiu Tn cadrul unui proiect de cercetare de o mai mare amploare,
conceput cu rigoare stiintifica si viziune strategica, desfasurat intr-un colectiv format din
tineri cercetatori pasionati si personalitati de prestigiu, recunoscute pentru expertiza lor in
domeniu, care sa confere studiului initial noi perspective si abordari inovatoare, de natura
transdisciplinard, contribuind astfel la perfectionarea actului medical si la imbunatatirea

semnificativd a calitatii vietii pacientilor.



CERCETAREA STIINTIFICA PERSONALA

Metodologia generala a cercetarii

Ipoteza generala care a stat la baza cercetarii mele stiintifice este ca anomaliile dento-
maxilare, potentate de profilul genetic unic al fiecarui individ, reprezinta factori de risc
majori asociati cu dezvoltarea si progresia bolii parodontale.

Cele doua obiective generale ale cercetarii mele stiintifice au fost urmatoarele:

1. Evaluarea cantitativa si calitativa a bacteriilor parodontopatogene utilizand
tehnici avansate de geneticd moleculara (QRT-PCR), prin determinarea prevalentei si
concentratiei acestora in loturile studiate. Tn cadrul primului studiu, cercetarea a vizat
compararea incarcaturii bacteriene intre doud loturi de pacienti, respectiv intre pacientii
cu BP si AnDM vs. pacientii cu BP, dar farda AnDM. In cadrul celui de-al doilea studiu,
cercetarea a fost extinsa, prin introducerea in studiu a celui de-al treilea lot, constituit din
pacienti clinic sandtosi, fara BP si AnDM.

2. Evaluarea profilului genomic inflamator individual prin analiza
polimorfismelor nucleotidice unice ale interleukinelor (IL-1A, IL-1B si IL-1RN, IL-6)
si factorului de necrozd tumorala-alfa (TNF-alfa) la pacientii cu BP si AnDM vs.
pacientii cu BP fard AnDM, in scopul identificarii variantelor genetice asociate cu o
susceptibilitate crescuti la BP in contextul AnDM. In cadrul acestui studiu a fost
necesara stabilirea relatiei genotip-fenotip la pacientii din cele doua loturi si identificarea
modului In care aceste polimorfisme influenteazad raspunsul inflamator si progresia BP
la pacientii cu AnDM.

Cercetarea personala a inclus selectia unui numar variabil de pacienti, grupati Tn trei
loturi. Doud studii, respectiv, studiul 1 si studiul 3, s-au desfasurat pe doud loturi de pacienti
(Lotul 1: Pacienti cu BP si AnDM, Lotul 2: Pacienti cu BP fara AnDM), in timp ce Studiul
2 a inclus analiza a trei loturi de participanti (Lotul 1: Pacienti cu BP si AnDM, Lotul 2:
Pacienti cu BP fara AnDM, Lotul 3: Pacienti clinic sanatosi, farda BP si AnDM).

Referitor la informatiile demografice, incluzand varsta, sexul, nivelul de educatie si
obiceiurile de fumat, impreund cu datele clinice si de diagnostic, acestea au fost colectate si
documentate din dosarele pacientilor.

Metoda de lucru utilizatd in cadrul primelor douad studii a fost reprezentata de analiza

microbiologicd cantitativa si calitativd a 12 tulpini bacteriene, prin tehnica reactiei de



polimerizare in lant in timp real qRT-PCR (quantitative Real-Time Polymerase Chain
Reaction), utilizand sistemul Bio-Rad CFX-96 Real-Time, controlat de software-ul Bio-Rad
CFX Maestro 2.0 (Bio-Rad Laboratories, Inc., Hercules, CA, SUA).

Metoda de lucru utilizatd pentru identificarea polimorfismelor genetice ale markerilor
pro-inflamatori ai interleukinelor, IL-1A, IL-1B, IL-1RN, IL-6 si TNF-q, a fost reprezentata
de genotiparea polimorfismelor nucleotidice unice IL-1A rs1800587, IL-1B rs1143634, IL-
1RN rs419598, IL-6 rs1800795 si TNF-a rs1800629, utilizdnd tehnologia microfluidica
Fluidigm (Fluidigm Corporation, South San Francisco, California, SUA).

Datele obtinute au fost colectate, organizate si pregatite pentru analiza statistica,
elimindnd datele incomplete sau eronate. Pentru efectuarea analizelor statistice si
interpretarea rezultatelor am utilizat software-ul statistic IBM SPSS Statistics 25 si Microsoft
Office Excel/Word 2021.

Studiul 1: Studiul privind determinarea incircaturii bacteriene la

pacientii cu boali parodontali si anomalii dento-maxilare asociate

Introducere

Studiul referitor la determinarea incarcaturii bacteriene a 12 specii bacteriene
parodontopatogene pe doua loturi de pacienti s-a desfasurat in cadrul Facultatii de
Stomatologie a U.M.F. "Carol Davila" din Bucuresti, cu avizul Comisiei de Etica a Cercetarii
Stiintifice (numar protocol: 27652/02.02.2024) si in conformitate cu Declaratia de la Helsinki
din anul 1975 [14].

Toti pacientii au primit informatii scrise privind detaliile cercetdrii stiintifice, au
acceptat si au semnat "Consimtamantul informat al pacientului* si "Consimtamantul privind
protectia datelor cu caracter personal®.

Obiectivul principal al cercetarii a vizat compararea incarcaturii bacteriene a 12 specii
parodontopatogene intre doud grupuri de pacienti: Lotul 1, care include pacienti cu anomalii
dento-maxilare si afectare parodontala, si Lotul 2, format din pacienti cu afectare parodontala
dar fara anomalii dento-maxilare.

Obiectivele specifice ale studiului meu au vizat: determinarea incarcaturii bacteriene a
bacteriilor Aggregatibacter actinomycetemcomitans, Porphyromonas gingivalis, Treponema
denticola, Tannerella forsythia, Eikenella corrodens, Campylobacter rectus, Prevotella

intermedia, Fusobacterium nucleatum, Prevotella nigrescens, Capnocytophaga ochracea,



Capnocytophaga sputigena si Capnocytophaga gingivalis la pacientii cu BP si AnDM versus
pacientii cu BP fara AnDM.

Material si metoda

Toti participantii inclusi in studiu, au fost Tmpartiti in doua grupuri distincte:

. Lotul 1: Pacienti cu anomalii dento-maxilare si afectare parodontala.
. Lotul 2: Pacienti cu afectare parodontala, dar fara anomalii dento-
maxilare.
Rezultate

Analiza cantitativa a incarcaturii bacteriene a celor 12 tulpini bacteriene a indicat
niveluri semnificativ crescute ale speciilor din complexul rosu la pacientii cu AnDM fata de
cei fara AnDM. Concentratiile de Tannerella forsythia (p=0.020, media = 6.04 + 0.72 vs.
media = 4.4 £ 1.89), Treponema denticola (p=0.023, mediana = 4.32, IQR = 2.76-5.53 vs.
mediana = 1.93, IQR = 0-3.19) si Porphyromonas gingivalis (p=0.002, mediana =5.64 , IQR
=4.94-5.98 vs. mediana = 2.48, IQR = 0-4.05) au fost semnificativ mai ridicate la pacientii
cu AnDM [14].

Studiul bacteriilor cu grad mediu de patogenitate a indicat ca dintre bacteriile
complexului portocaliu, doar concentratiile de Eikenella corrodens (p=0.040,
media=4.55+1.02 vs. media=3.23+1.56), Campylobacter rectus (p<0.001, media=4.2+0.56
vs. media=1.8+1.51) si Prevotella intermedia (p=0.043, mediana=5.04, IQR=0-5.49 vs.
mediana=0, IQR=0-3.39) au fost semnificativ crescute la pacientii cu AnDM comparativ cu
cei fara AnDM [14]. Tn contrast, Fusobacterium nucleatum si Prevotella nigrescens au fost
semnificativ crescute la pacientii fara AnDM [14].

Studiul bacteriilor cu grad mic de patogenitate a indicat ca, dintre bacteriile
complexului verde, doar concentratiile de Capnocytophaga sputigena (p=0.011, mediana =
5.91, IQR =5.47-6.17 vs. mediana = 4.63, IQR = 3.83-5.64) si Capnocytophaga gingivalis
(p=0.007, mediana = 5.87, IQR = 5.34-6.03 vs. mediana = 4.4, IQR = 3.5-5.71), au fost
semnificativ crescute la pacientii cu AnDM comparativ cu cei fara AnDM [14].

In cadrul analizei calitativa a celor 12 tulpini microbiene cu diferite grade de
patogenitate parodontald (mare, medie si mica), fiecare bacterie analizata a fost evaluata in
functie de prezenta sa in cele doua loturi de pacienti.

Studiul a aratat ca Porphyromonas gingivalis s-a asociat semnificativ mai frecvent cu

AnDM, fiind prezenta la 90% dintre pacienti, comparativ cu 30% dintre pacientii faira AnDM



(p=0.028). Tn schimb, Treponema denticola (p=0,106) si Tannerella forsythia (p=0,474) nu
au prezentat diferente semnificative intre cele doua loturi.

In ceea ce priveste bacteria Aggregatibacter actinomycetemcomitans (p=0,517),
bacterie cu grad mare de parodontopatogenitate, aceasta nu a prezentat diferente
semnificative intre cele doud grupuri, astfel incat nivelul concentratiei sale nu a fost
semnificativ diferit ntre pacientii cu sau fara AnDM.

Analiza calitativa a bacteriilor cu grad mediu de patogenitate a indicat ca in cazul
bacteriilor complexului portocaliu, Eikenella corrodens (p=1.000), Campylobacter rectus
(p=0,474), Prevotella intermedia (p=0.073), Fusobacterium nucleatum (p=0,325) si
Prevotella nigrescens (p=1.000), diferentele dintre grupuri nu au fost semnificative statistic
conform testului Fisher, astfel incat nivelul concentratiei acestora nu a fost semnificativ
diferit intre pacientii cu sau fard AnDM.

Analiza calitativa a bacteriilor cu grad mic de patogenitate a indicat ca in cazul
bacteriilor complexului verde, Capnocytophaga sputigena a prezenta la 50% dintre pacientii
cu BP si AnDM, comparativ cu 0% dintre pacientii cu BP dar farai AnDM (p=0.033). In
contrast, Capnocytophaga ochracea (p=1.000) si Capnocytophaga gingivalis (p=0,474) nu
au prezentat diferente semnificative intre cele doud grupuri, astfel incat nivelul concentratiei

acestor doud bacterii nu a fost semnificativ diferit intre pacientii cu sau farda AnDM.

Concluzii

1. Studiul demonstreazd o corelatie semnificativd intre prezenta AnDM si
incarcatura crescutd de bacterii parodontopatogene, in special din complexele
microbiene rosu si portocaliu.

2.  Bacteriile parodontopatogene cu patogenitate crescuta, Treponema denticola,
Tannerella forsythia si Porphyromonas gingivalis, au fost observate in concentratii
semnificativ crescute la pacientii cu AnDM comparativ cu cei fara AnDM.

3. Bacteriile parodontopatogene cu patogenitate moderata, Eikenella corrodens,
Campylobacter rectus si Prevotella intermedia, au fost de asemenea prezente in
concentratii semnificativ mai mari la pacientii cu AnDM.

4. Bacteriile parodontopatogene cu patogenitate scazuta, Capnocytophaga
sputigena si Capnocytophaga gingivalis, au fost detectate in concentratii semnificativ

mai mari la pacientii cu AnDM.
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5.  Aggregatibacter actinomycetemcomitans, Fusobacterium nucleatum si
Prevotella nigrescens au fost detectate in concentratii semnificativ mai mari la pacientii
fara AnDM.

6. Incircatura bacteriand de Capnocytophaga ochracea nu a fost semnificativ
diferita intre pacientii cu sau fara anomalii dento-maxilare.

7.  Pacientii care au prezentat concentratii ridicate de Porphyromonas gingivalis
si Capnocytophaga sputigena s-au asociat semnificativ mai frecvent cu prezenta

anomaliilor dento-maxilare.

Studiul 2: Studiu comparativ privind determinarea particularititilor
incircaturii bacteriene la pacientii cu boala parodontala si anomalii

dento-maxilare

Introducere

Acest studiu se inscrie in continuarea cercetarilor anterioare, avand drept obiectiv
compararea incarcaturii bacteriene intre urmatoarele categorii de subiecti: pacienti cu boala
parodontala asociata anomaliilor dento-maxilare, pacienti cu boald parodontala fara anomalii
dento-maxilare si indivizi clinic sanatosi.

Obiectivele specifice au vizat compararea incarcaturii bacteriene cu 12  Specii
bacteriene  parodontopatogene, apartinand complexelor violet (Aggregatibacter
actinomycetemcomitans), rosu (Porphyromonas gingivalis, Treponema denticola si
Tannerella forsythia), portocaliu (Eikenella corrodens, Campylobacter rectus, Prevotella
intermedia, Fusobacterium nucleatum si Prevotella nigrescens) si verde (Eikenella
corrodens, Campylobacter rectus, Prevotella intermedia , Fusobacterium nucleatum si
Prevotella nigrescens) la pacientii cu BP si AnDM, comparativ cu cei care au doar BP, fara

ANnDM, precum si fatd de pacientii clinic sdnatosi, fara BP si AnDM

Material si metoda

Toti participantii inclusi n studiu, au fost impartiti in trei grupuri distincte:

. Lotul 1: Pacienti cu anomalii dento-maxilare si afectare parodontala
. Lotul 2: Pacienti cu afectare parodontald, dar fara anomalii dento-
maxilare
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. Lotul 3: Pacienti fara anomalii dento-maxilare si afectare

parodontala.

Rezultate

Analiza cantitativa a bacteriilor cu grad mare de patogenitate a indicat ca Tannerella
forsythia (p=0.007) si Porphyromonas gingivalis (p=0.002) au inregistrat diferente
semnificative statistic intre cele trei loturi. Pacientii cu parodontitd si anomalii dento-
maxilare au prezentat o concentratie bacteriand semnificativ mai mare comparativ cu
pacientii din celelalte doua loturi.

In ceea ce priveste Treponema denticola (p=0.004), diferentele intre grupuri au fost de
asemenea semnificative statistic, dar testele post-hoc au aratat ca pacientii cu parodontita si
anomalii dento-maxilare au avut o valoare a concentratiei semnificativ mai mare (mediana
=4.32, IQR = 2.77-5.54) doar comparativ cu pacientii fara parodontitd si anomalii dento-
maxilare (mediana = 0, IQR = 0-0.96) (p=0.003).

Spre deosebire de bacteriile cu patogenitate crescuta ale complexului rosu, concentratia
de Aggregatibacter actinomycetemcomitans nu a inregistrat diferente semnificative statistic
ntre cele trei loturi.

Studiul bacteriilor cu grad mediu de patogenitate a indicat ca, dintre bacteriile
complexului portocaliu, Eikenella corrodens (p=0.037), Campylobacter rectus (p<0.001) si
Fusobacterium nucleatum (p=0.015) au prezentat diferente semnificative statistic. In
contrast, pentru Prevotella intermedia si Prevotella nigrescens, diferentele intre loturi nu au
fost semnificative statistic.

Eikenella corrodens a prezentat doar o tendinta spre semnificatie statistica (posibil din
cauza numarului mic de pacienti), cu o concentratie mai mare la pacientii cu parodontita si
anomalii dento-maxilare comparativ cu pacientii fara parodontita si anomalii dento-maxilare
(p=0.091) sau comparativ cu pacientii cu parodontita, dar fard anomalii dento-maxilare
(p=0.099).

Campylobacter rectus a indicat ca pacientii cu parodontita si anomalii dento-maxilare
au prezentat o valoare a concentratiei semnificativ mai mare comparativ cu pacientii fara
parodontita si anomalii dento-maxilare (p=0.006), sau comparativ cu pacientii cu parodontita
dar fara anomalii dento-maxilare (p=0.002).

Fusobacterium nucleatum a aratat ca pacientii cu parodontitd si anomalii dento-
maxilare au prezentat o valoare a concentratiei semnificativ. mai mare comparativ cu

pacientii fara parodontitd si anomalii dento-maxilare (p=0.047), ceea ce sugereaza rolul
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important al acesteia in exacerbarea inflamatiei parodontale in prezenta anomaliilor dento-
maxilare.

Studiul bacteriilor cu grad mic de patogenitate a indicat ca toate bacteriile complexului
verde, Capnocytophaga ochracea (p=0.008), Capnocytophaga sputigena (p=0.014) si
Capnocytophaga gingivalis (p=0.010), au Inregistrat diferente semnificative statistic.
Pacientii cu parodontitd si anomalii dento-maxilare au prezentat o concentratie bacteriana
semnificativ mai mare de Capnocytophaga ochracea, Capnocytophaga sputigena si
Capnocytophaga gingivalis, comparativ cu pacientii fara parodontiti si AnDM. in plus,
Capnocytophaga gingivalis a inregistrat o valoare a concentratiei semnificativ mai mare la
pacientii cu parodontitd si anomalii dento-maxilare (mediana = 5.87, IQR = 5.34-6.04),
comparativ cu pacientii cu parodontitd, dar fard anomalii dento-maxilare (mediana = 4.41,
IQR =3.5-5.71) (p=0.025).

In ceea ce priveste pacientii din Lotul 1 (BP si AnDM), acestia au prezentat
concentratii semnificativ mai mari de Treponema denticola, Tannerella forsythia,
Porphyromonas  gingivalis, Campylobacter rectus, Fusobacterium  nucleatum,
Capnocytophaga ochracea, Capnocytophaga sputigena si Capnocytophaga gingivalis,
comparativ cu pacientii din Loturile 2 (BP farda AnDM) si 3 (Sanatosi).

Pacientii din Lotul 2 (BP fara AnDM), desi nu au inregistrat diferente semnificative
statistic, au  prezentat concentratii usor mai mari de Aggregatibacter
actinomycetemcomitans, Treponema denticola, Tannerella forsythia, Eikenella corrodens,
Fusobacterium nucleatum, Capnocytophaga ochracea si Capnocytophaga sputigena
comparativ cu pacientii din Lotul 3 (Sanitosi). In schimb, Porphyromonas gingivalis,
Campylobacter rectus si Capnocytophaga gingivalis au prezentat concentratii usor mai mici
la pacientii din Lotul 2 comparativ cu pacientii din Lotul 3.

Referitor la pacientii din Lotul 3 (Sandtosi), acestia au Inregistrat concentratii foarte
scazute ale bacteriilor patogene studiate, comparativ cu pacientii din Lotul 1 (BP si AnDM)
si respectiv pacientii din Lotul 2 (BP fara AnDM).

Analiza comparativa a Loturilor 1 (BP si AnDM) si 3 (Sénatosi) a indicat ca pacientii
din Lotul 1 (BP si AnDM) au prezentat concentratii bacteriene semnificativ mai mari pentru
Tannerella forsythia, Porphyromonas gingivalis, Treponema denticola, Campylobacter
rectus, Fusobacterium nucleatum, Capnocytophaga ochracea, Capnocytophaga sputigena
si Capnocytophaga gingivalis comparativ cu pacientii din Lotul 3.

Analiza comparativa a Loturilor 2 (BP fard AnDM) si 3 (Sandtosi) a ilustrat ca pacientii

din Lotul 2 (BP fara AnDM) au prezentat concentratii mai mari de bacterii
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parodontopatogene comparativ cu pacientii sandtosi din Lotul 3, desi diferentele nu au fost
semnificative statistic pentru majoritatea bacteriilor. Totusi, pentru Porphyromonas
gingivalis, Campylobacter rectus si Capnocytophaga gingivalis, concentratiile au fost usor
mai mari In Lotul 3 comparativ cu Lotul 2, dar fard semnificatie statistica.

Analiza comparativa a Loturilor 1 (BP si AnDM) si 2 (BP fara AnDM) a indicat ca
pacientii din Lotul 1 (BP si AnDM) au prezentat concentratii semnificativ mai mari de
Tannerella forsythia, Porphyromonas gingivalis, Campylobacter rectus si Capnocytophaga
gingivalis comparativ cu pacientii din Lotul 2 (BP fara AnDM), in timp ce Eikenella
corrodens si Capnocytophaga sputigena au inregistrat doar o tendinta catre semnificatie
statistica. Alte bacterii, precum Treponema denticola, Fusobacterium nucleatum,
Capnocytophaga ochracea, Aggregatibacter actinomycetemcomitans, Prevotella intermedia
si Prevotella nigrescens, nu au prezentat diferente semnificative statistic intre cele doud
loturi, desi concentratiile lor au fost mai mari in Lotul 1.

In concluzie, pacientii din Lotul 1 (BP si AnDM) au finregistrat concentratii
semnificativ mai mari de bacterii parodontopatogene comparativ cu pacientii din Loturile 2
(BP fara AnDM) si 3 (Séanatosi), indicand ca prezenta anomaliilor dento-maxilare contribuie
semnificativ la cresterea incarcaturii bacteriene.

Analiza calitativa a bacteriilor cu patogenitate ridicata a aratat ca distributia bacteriei
Aggregatibacter actinomycetemcomitans nu a prezentat diferente semnificative intre loturile
analizate (p=0,238).

Distributia pacientilor in functie de loturile analizate si concentratiile bacteriilor din
complexul rosu, Treponema denticola, Tannerella forsythia si Porphyromonas gingivalis, a
evidentiat diferente semnificative intre grupuri.

In cazul bacteriei Treponema denticola, 60% dintre pacientii din Lotul 1 (cu
parodontita si anomalii dento-maxilare) au prezentat concentratii ridicate, In contrast cu
Lotul 2 (parodontitd fard anomalii dento-maxilare), unde doar 10% dintre pacienti au
nregistrat astfel de valori. Tn plus, la 60% dintre pacientii din Lotul 3 (fir parodontita si
anomalii dento-maxilare), Treponema denticola nu a fost detectabild, evidentiind diferentele
semnificative Tntre grupuri.

Referitor la Tannerella forsythia, toti pacientii din Lotul 1 (cu parodontita si anomalii
dento-maxilare) si 80% dintre pacientii din Lotul 2 (cu parodontita, dar fara anomalii dento-
maxilare) au prezentat concentratii ridicate. In Lotul 3 (fira parodontiti si anomalii dento-
maxilare), concentratiile au fost distribuite egal, 50% dintre pacienti avand concentratii

ridicate si 50% concentratii scazute.
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Tn cazul bacteriei Porphyromonas gingivalis, 90% dintre pacientii din Lotul 1 (cu
parodontita si anomalii dento-maxilare) au prezentat concentratii ridicate, in contrast cu
Lotul 2 (parodontitd fara anomalii dento-maxilare), unde doar 30% dintre pacienti au
inregistrat astfel de valori. in Lotul 3 (fira parodontiti si anomalii dento-maxilare), nu au
fost detectate concentratii ridicate. In plus, peste 90% dintre pacientii din Lotul 3 au prezentat
valori scazute, subliniind diferentele semnificative intre grupuri.

In concluzie, pacientii cu parodontiti si anomalii dento-maxilare (Lotul 1) au prezentat
cea mai mare prevalentd a concentratiilor ridicate de bacterii din complexul rosu, comparativ
cu pacientii cu parodontita, dar fara anomalii dento-maxilare (Lotul 2) si cei fara parodontita
si anomalii dento-maxilare (Lotul 3).

Distributia pacientilor in functie de loturile analizate si concentratiile bacteriilor din
complexul portocaliu, Eikenella corrodens, Prevotella intermedia si Fusobacterium
nucleatum, a evidentiat diferente semnificative intre grupuri, spre deosebire de
Campylobacter rectus si Prevotella nigrescens care nu au inregistrat astfel de diferente.

Tn cazul bacteriei Eikenella corrodens, toti pacientii din Lotul 1 (cu parodontita si
anomalii dento-maxilare) si Lotul 2 (cu parodontita, dar fara anomalii dento-maxilare) au
prezentat concentratii scizute sau nedetectabile. in Lotul 3 (fard parodontitd si anomalii
dento-maxilare), desi 80% dintre pacienti au inregistrat concentratii scazute sau
nedetectabile, 20% dintre acestia au prezentat concentratii ridicate, ceea ce subliniaza
diferentele semnificative intre grupuri.

Referitor la Prevotella intermedia, 60% dintre pacientii din Lotul 1 (cu parodontita si
anomalii dento-maxilare) au prezentat concentratii ridicate, in timp ce doar 10% dintre
pacientii din Lotul 2 (cu parodontitd, dar fara anomalii dento-maxilare) si Lotul 3 (fara
parodontitd si anomalii dento-maxilare) au inregistrat astfel de valori, ceea ce subliniaza
diferentele semnificative Intre grupuri.

In ceea ce priveste Fusobacterium nucleatum, 40% dintre pacientii din Lotul 1 (cu
parodontita si anomalii dento-maxilare) si 30% dintre pacientii din Lotul 2 (parodontita fara
anomalii dento-maxilare) au prezentat concentratii ridicate. In contrast, toti pacientii din
Lotul 3 (fara parodontita si anomalii dento-maxilare) au inregistrat concentratii scazute,
subliniind diferentele semnificative Intre grupuri.

Analiza distributiei pacientilor in functie de loturile analizate si concentratiile
bacteriilor din complexul verde a evidentiat diferente semnificative intre grupuri doar pentru
Capnocytophaga sputigena, in timp ce pentru Capnocytophaga ochracea si

Capnocytophaga gingivalis nu au fost inregistrate astfel de diferente.
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Tn cazul bacteriei Capnocytophaga sputigena, 50% dintre pacientii din Lotul 1 (cu
parodontita si anomalii dento-maxilare) au prezentat concentratii ridicate. In contrast, mai
putin de 10% dintre pacientii din Lotul 2 (parodontitd fara anomalii dento-maxilare) si Lotul
3 (fara parodontita si anomalii dento-maxilare) au inregistrat astfel de valori. n plus, testele
Z cu corectie Bonferroni au aratat ca pacientii cu concentratii ridicate de Capnocytophaga
sputigena s-au asociat semnificativ mai frecvent cu parodontita si anomaliile dento-maxilare
(50% vs. 0%).

Tn cazul bacteriilor Capnocytophaga ochracea si Capnocytophaga gingivalis,
diferentele dintre grupuri nu au fost semnificative statistic conform testului Fisher, indicand

ca aceste bacterii nu prezinta variatii semnificative In concentratie intre grupurile studiate.

Concluzii

1. Bacteriile parodontopatogene cu patogenitate crescutd, Tannerella forsythia
si Porphyromonas gingivalis, au prezentat diferente semnificative statistic. Pacientii cu
boala parodontala (BP) si anomalii dento-maxilare (AnDM) au inregistrat concentratii
bacteriene semnificativ mai mari comparativ cu pacientii din celelalte doua loturi.

2. Aggregatibacter actinomycetemcomitans nu a prezentat diferente
semnificative statistic intre loturi.

3. Bacteriile parodontopatogene cu patogenitate moderata, Eikenella corrodens,
Campylobacter rectus si Fusobacterium nucleatum, au prezentat diferente semnificative
statistic. Pacientii cu BP si AnDM au inregistrat concentratii semnificativ crescute
comparativ cu pacientii fara BP si AnDM.

4.  Prevotella intermedia si Prevotella nigrescens nu au prezentat diferente
semnificative statistic intre loturi.

5. Bacteriile parodontopatogene cu patogenitate scazutd, Capnocytophaga
ochracea, Capnocytophaga sputigena si Capnocytophaga gingivalis, au prezentat
diferente semnificative statistic. Pacientii cu BP si AnDM au inregistrat concentratii
bacteriene semnificativ mai mari comparativ cu pacientii fard BP st AnDM.

6. Capnocytophaga gingivalis a inregistrat o valoare a concentratiei
semnificativ crescutd la pacientii cu BP si AnDM comparativ cu cei cu BP dar fard
AnDM.

7. Bacteriile fara diferente semnificative intre loturi: Aggregatibacter
actinomycetemcomitans, Prevotella intermedia si Prevotella nigrescens nu au aratat

diferente semnificative statistic intre loturi.
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8.  Bacteriile complexului rosu, Treponema denticola, Tannerella forsythia si
Porphyromonas gingivalis, au fost semnificativ asociate cu BP, in special la pacientii cu
BP insotitd de AnDM.

9. Bacteriile complexului portocaliu, Prevotella intermedia, Fusobacterium
nucleatum si Eikenella corrodens, au prezentat diferente semnificative intre grupurile
studiate, fiind mai frecvente in cazurile de BP si AnDM asociate.

10. Bacteriile complexului verde au prezentat variatii semnificative,
Capnocytophaga sputigena fiind mai prevalenta la pacientii cu BP si AnDM, in timp ce
Capnocytophaga ochracea si Capnocytophaga gingivalis nu au prezentat diferente

semnificative Tntre cele trei loturi.

Studiul 3: Studiu privind determinarea profilului genetic inflamator
prin analiza polimorfismelor mononucleotidice ale interleukinelor IL-1A,
IL-1B, IL-1RN, IL-6 si TNF-a

Introducere

Acest studiu, la fel ca si precedntele, s-a desfasurat in cadrul Facultatii de Stomatologie
a U.M.F. "Carol Davila" din Bucuresti, cu avizul Comisiei de Etica a Cercetarii Stiintifice
(numar protocol: 27652/02.02.2024) si in conformitate cu Declaratia de la Helsinki din anul
1975 [15].

Obiectivele specifice ale acestui studiului au vizat: determinarea polimorfismului IL-
1A rs1800587 concretizat in analiza cantitativa a alelelor T si C ale IL-1A rs1800587 si a
genotipurilor TT, TC vs. CC la pacientii cu BP si AnDM, comparativ cu pacientii cu BP fara
AnDM, determinarea polimorfismului IL-1B rs1143634 reprezentat de analiza cantitativa a
alelelor T si C ale IL-1B rs1143634 si a genotipurilor TT, TC vs. CC la pacientii cu BP si
AnDM, comparativ cu pacientii cu BP fara AnDM, determinarea polimorfismului IL-1RN
rs419598 concretizat in analiza cantitativa a alelelor T si C ale IL-1RN rs419598 si a
genotipurilor TT, TC vs. CC la pacientii cu BP si AnDM, comparativ cu pacientii cu BP fara
ANnDM, determinarea polimorfismului IL-6 rs1800795 reprezentat de Analiza cantitativa a
alelelor C si G ale IL-6 rs1800795 si a genotipurilor CC, GC vs. GG la pacientii cu BP si
AnDM, comparativ cu pacientii cu BP fara AnDM si determinarea polimorfismului TNF-a.
rs1800629 concretizat Tn analiza cantitativa a alelelor A si G ale TNF-a rs1800629 si a
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genotipurilor AA, AG vs. GG la pacientii cu BP si AnDM, comparativ cu pacientii cu BP
fara AnDM [15].

Material si metoda

Toti participantii inclusi in studiu, au fost impartiti in doua grupuri distincte:

. Lotul 1: Pacienti cu anomalii dento-maxilare si afectare parodontala
. Lotul 2: Pacienti cu afectare parodontala, dar fara anomalii dento-
maxilare
Rezultate

Studiul polimorfismului IL-1A rs1800587 a indicat ca, distributia genotipurilor IL-1A
in randul pacientilor cu si fara anomalii dento-maxilare (AnDM) a prezentat o tendinta
interesanta. Desi diferentele nu sunt semnificative statistic (p=0.057, Testul Exact al lui
Fisher), genotipul C/C apare mai frecvent la pacientii fara AnDM (90% vs. 40%). Similar,
alela T tinde sa fie asociata cu prezenta AnDM (p=0.057, Testul Exact al lui Fisher) [15].

Analiza distributiei genotipurilor I1L-1B rs1143634 in raport cu AnDM a ilustrat o
tendinta de asociere. Desi diferentele nu sunt semnificative statistic (p=0.057, Testul Exact
al lui Fisher), exista o tendinta catre o asociere a genotipului C/T cu BP in prezenta AnDM
(60% vs. 10%). O tendinta similara a fost observata si pentru alela T (p=0.057, Testul Exact
al lui Fisher). Frecventele alelelor C si T ale IL-1B rs1143634, desi nu au inregistrat diferente
semnificative statistic in acest studiu, indica o frecventd vizibil mai mare a alelei T la

pacientii din Lotul 1, cu boala parodontald si anomalii dento-maxilare asociate [15].

Analiza cantitativa a polimorfismului IL-1RN rs419598 a aratat cd frecventa
genotipurilor C/C, C/T si T/T nu diferd semnificativ intre grupuri (p=0,332, Testul Exact al
lui Fisher). In plus, distributia alelei T a IL-1RN rs419598, a indicat faptul ci, prezenta
acestei alele nu este semnificativ diferitd intre pacientii cu si fara AnDM (p=1.000, Testul
Exact al lui Fisher).

Analiza combinata a polimorfismelor IL-1A rs1800587 sau IL-1B rs1143634 a indicat
existenta unei asocieri semnificative (p=0.020, Testul Exact al lui Fisher) intre prezenta

alelei T pentru oricare dintre cele doua gene si BP asociatda cu AnDM (70% vs. 10%) [15].

Analiza combinatd a polimorfismelor IL-1A rs1800587 si IL-1B rs1143634 a
evidentiat o asociere semnificativa statistic intre prezenta alelelor T pentru ambele gene si

BP asociata cu AnDM (p=0.025, Testul Exact al lui Fisher). Datele sugereaza ca pacientii
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care nu prezintd alela T pentru niciuna dintre gene au o prevalenta semnificativ crescuta in

Lotul 2, constituit din pacienti cu BP fara AnDM (90% vs. 30%).

Analiza cantitativa a polimorfismului IL-6 rs1800795, a indicat diferente semnificative
intre grupurile cu si farda AnDM 1n ceea ce priveste genotipurile si alelele IL-6 rs1800795.
Astfel, genotipul G/C s-a asociat semnificativ mai frecvent la pacientii cu BP si AnDM (60%
vs. 10%, p=0.020), in timp ce genotipul G/G a fost mai frecvent la pacientii faira AnDM
(90% vs. 30%). In plus, analiza alelelor a indicat ci alela C a IL-6 rs1800795 este
semnificativ mai frecvent intalnita la pacientii cu BP si AnDM (70% vs. 10%, p=0.020).

Analiza distributiei genotipurilor TNF-a rs/800629 in randul pacientilor cu si fara
AnDM a indicat ca genotipul A/G a fost prezent la 50% dintre pacientii cu BP si AnDM, in
timp ce genotipul G/G a fost prezent la 100% dintre pacientii cu BP fara AnDM. Testul
Fisher a indicat o diferentd semnificativa statistic Intre grupuri (p=0.033), sugerand ca
genotipul A/G este asociat cu o probabilitate mai mare de a dezvolta BP in prezenta AnDM.

Analiza distributiei alelelor TNF-a rs1800629 in randul pacientilor cu si fard AnDM a
aratat cd alela A a fost prezenta la 50% dintre pacientii cu BP si AnDM si absenta la cei fara
ANDM. Aceasta diferentd a fost semnificativa statistic (p=0.033), indicAnd o asociere

puternica intre prezenta alelei A si BP in asociere cu prezenta AnDM.

Concluzii

1. Frecventele alelei T si genotipului C/T ale polimorfismelor IL-1A rs1800587
st IL-1B rs1143634 au fost semnificativ mai ridicate la pacientii cu boala parodontalad
(BP) si anomalii dento-maxilare (AnDM).

2. Frecventele alelei C si genotipului C/C ale polimorfismelor IL-1A rs1800587
si IL-1B rs1143634 au fost semnificativ mai mari la pacientii cu BP fara AnDM.

3. Pentru polimorfismul IL-1RN rs419598, nu s-au identificat diferente
semnificative statistic intre loturi in ceea ce priveste frecventele genotipurilor sau
alelelor.

4.  Frecventele alelei C si genotipului G/C ale polimorfismului I1L-6 rs1800795
au fost semnificativ mai mari la pacientii cu BP si AnDM.

5. Frecventa genotipului G/G pentru polimorfismul IL-6 rs1800795 a fost
semnificativ mai mare la pacientii cu BP fara AnDM.

6. Frecventele alelei A si genotipului A/G ale polimorfismului TNF-a

rs1800629 au fost semnificativ mai mari la pacientii cu BP si AnDM.
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7.  Frecventele genotipului G/G ale polimorfismului TNF-a rs1800629 au fost

semnificativ mai mari la pacientii cu BP farda AnDM.

Concluzii, contributii personale si directii viitoare de dezvoltare

In contextul actual al cercetirii, tehnologiile avansate de secventiere genica si analiza
microbiologica la nivel molecular deschid noi orizonturi in intelegerea si managementul
bolii parodontale.

Ca particularitate, cercetarea personald a evidentiat rolul esential al microbiologiei
genomice si al determindrii profilului genomic inflamator individual n identificarea
asemenea, rezultatele obtinute demonstreaza importanta integrarii datelor genomice in
practica clinica, promovand astfel dezvoltarea unor strategii personalizate de preventie si
tratament.

Contributiile cercetdrii personale s-au concretizat in:

1. Evaluarea cantitativa si calitativa a 12 tulpini bacteriene parodontopatogene
apartinand complexelor violet (Aggregatibacter actinomycetemcomitans), rosu
(Porphyromonas gingivalis, Treponema denticola si Tannerella forsythia), portocaliu
(Eikenella corrodens, Campylobacter rectus, Prevotella intermedia, Fusobacterium
nucleatum si Prevotella nigrescens) si verde (Eikenella corrodens, Campylobacter
rectus, Prevotella intermedia, Fusobacterium nucleatum si Prevotella nigrescens),
utilizand tehnici avansate de genetica moleculara (QRT-PCR) (37-46, 82-83).

2. Determinarea si compararea incarcaturii microbiene cu 12 specii bacteriene
parodontopatogene, intre grupurile analizate, constituite din pacientii cu BP si AnDM
vs. pacientii cu BP fara AnDM si pacientii clinic sanatosi (49-60, 86-97).

3. Determinarea distributiei pacientilor raportatd la grupurile analizate (pacientii
cu BP si AnDM, pacientii cu BP fara AnDM si pacientii clinic sanatosi) si concentratia
a 12 specii  bacteriene parodontopatogene, apartinand complexelor violet
(Aggregatibacter  actinomycetemcomitans), rosu (Porphyromonas gingivalis,
Treponema denticola si Tannerella forsythia), portocaliu (Eikenella corrodens,
Campylobacter rectus, Prevotella intermedia, Fusobacterium nucleatum si Prevotella
nigrescens) si verde (Eikenella corrodens, Campylobacter rectus, Prevotella intermedia,
Fusobacterium nucleatum si Prevotella nigrescens) (61-72, 98-109).
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4. Evaluarea profilului genomic inflamator individual prin analiza
polimorfismelor nucleotidice unice ale interleukinelor IL-1A rs1800587, IL-1B
rs1143634 si IL-1RN rs419598, IL-6 rs1800795 si factorului de necroza tumorala alfa
TNF-a rs1800629 la pacientii cu BP si AnDM vs. pacientii cu BP fara AnDM (127-136).

5.  Determinarea polimorfismul I1L-1A rs1800587, IL-1B rs1143634 si IL-1RN
rs419598 prin analiza cantitativa a alelelor T, C si a genotipurilor TT, TC vs. CC la
pacientii cu BP si AnDM vs. pacientii cu BP fara AnDM (127-134).

6. Determinarea polimorfismului IL-6 rs1800795 materializat prin analiza
cantitativa a alelelor C, G si a genotipurilor CC, GC vs. GG la pacientii cu BP si AnDM
vs. pacientii cu BP fara AnDM (135, 136).

7.  Determinarea polimorfismului TNF-a rs1800629, reflectat prin analiza
cantitativa a alelelor A, G si a genotipurilor AA, AG vs. GG la pacientii cu BP si AnDM
vs. pacientii cu BP fara AnDM (137, 138).

8.  Publicarea a doua articole ISI:

e  Albu SD, Suciu I, Albu CC, Dragomirescu AO, lonescu E. Impact of
Malocclusions on Periodontopathogenic Bacterial Load and Progression of
Periodontal Disease: A Quantitative Analysis. Microorganisms. 2024 Jul
29;12(8):1553. doi: 10.3390/microorganisms12081553 [14].

e  Albu SD, Dragomirescu AO, Albu CC, Suciu I, lonescu E. Genetic
Polymorphisms Of Interleukins IL-1A, IL-1B, and IL-1RN in patients with
periodontal disease and dento-maxillary anomalies. Romanian Journal of Oral
Rehabilitation. 2024; 16(3): 253-266. doi: 10.6261/RJOR.2024.3.16.27 [15].

Directii viitoare de dezvoltare

In continuare, Tmi propun extinderea acestei cercetari stiintifice printr-o analizi

genomica mai aprofundatd de secventiere integrald a genomului (WGS), secventiere

integrala a exomului (WES) si interpretarea bio-informatica a datelor, dedicata evaluarii

impactului integrarii tehnologiilor genomice in practica stomatologica. Prin adoptarea celor

mai avansate tehnologii de secventiere genomica si a instrumentelor de analiza bioinformatica de

ultima generatie, Tmi propun ca stomatologia genomica sa devina o realitate 1n practica medicala.

Aceasta abordare inovatoare va redefini standardele In preventia si gestionarea bolii parodontale,

mai ales Tn contextul prezentei anomaliilor dento-maxilare si va marca un salt revolutionar in

medicina genomicd, aducand imbunatatiri semnificative in calitatea vietii pacientilor si deschizand

noi orizonturi pentru cercetarea stiintifica.
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