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ZMIANY W GENACH CZYNNIKOW ZJADLIWOSCI DROBNOUSTROJOW W MONO - |
MIXT-INFEKCJACH

Wazne zmiany w pogladach dotycza infekcji,
pojecie ktorego otrzymuje swoj dalszy rozwoj poprzez
badania rozwijajacych si¢ na podstawie dtugotrwatego
utrzymywania si¢ chorobotworczych
mikroorganizméw wymazane, nietypowe, wolno
ptynacych, przewlektych proceséw patologicznych lub
bezobjawowe formy, czgstotliwos¢ ktorych okazato sig
niewspoOlmiernie wickszej niz czegstos$¢ ostrych form
zakazenia. Zgromadzone w ostatnim czasie dane o
powszechnosci wielu patogendéw z cata oczywistoscia
udowadniajg, ze kazdy proces zakazne, w istocie jest
tylko oddzielny komponent rozwijajacego si¢ w
organizmie procesu mieszanego zakazenia, ktdrego
uczestnikami s3 przedstawiciele roznych grup
taksonomicznych mikroorganizméw.

Wyniki badan genetycznych pozwolity odkry¢, ze
rozwoj infekcji czesto moze by¢ ze wzgledu na
nietypowe, wadliwe patogendow, co prowadzi do
powstawania patologii, znacznie rozni si¢ w swej
manifestacji od obrazu klinicznego, typowy dla tego
mikroorganizmu. Procesy te cze¢sto sg niedostgpne dla
diagnostyki rutynowymi metodami, co spowodowato

konieczno$¢ rozwoju  techniki molekularne -
biologicznego wskazania czynnikow
chorobotworczych, z kolei patrzac pojecia o

molekularnych mechanizmach patogenezy infekcji [2,
3].

Obecnie w zadania mikrobiologow i genetykow
wchodzi identyfikacja czynnikow zjadliwosci bakterii
roznych gatunkow, ocena ich znaczenia w realizacji
okreslonych faz infekcji 1 zapewnieniu ochrony
mikroorganizmoéw przed infekcjami. Nalezy odréznic
uwarunkowania (czynniki) pathogenicity, niezbg¢dne
dla wyrazenia pathogenicity rodzaju, i tzw. markerow
zjadliwo$ci, wygodne do identyfikacji patogennych
szczepow, ale nie koniecznie okreslajace whasciwosc.
Waznym wydaje si¢ rOwniez i objasnienia chemicznej
natury czynnikoéw zjadliwosci i nauka ich genetycznej
kontroli, co lezy u podstaw tworzenia nowych
produktow diagnostycznych i operacji szczepow, ktore
mogg by¢ wykorzystane w charakterze s$rodkow
zapobiegawczych, a takze do pozniejszego tworzenia
biwalentng 1 poliwalentng szczepionek metodami
inzynierii genetycznej [1, 2].

Mykoplazmy i Ureaplazma — najmniejsze (0,15-
0,30 pm) wérdéd prokariota mikroorganizmy zdolne do
samodzielnego metabolizm i reprodukcje [2, 5].
Wedlug wspotczesnej klasyfikacji chorobotworcze dla
cztowieka mykoplazmy i ureaplsma zalicza si¢ do
klasy Mollicutes, kolei Mycoplasmatales, rodziny
Mycoplasmataceae, ktory zawiera mikroorganizmy
dwoch rodzajow: Mycoplasma i przez ureaplasma. Do

rodzaju Mycoplasma naleza rodzaje M. pneumoniae,
M. genitalium, ktore sa patogenne dla cztowieka i M.
hominis, M. fermentas — warunkowo chorobotworcze.
Do rodzaju przez ureaplasma odnoszg si¢ widok U.
urealyticum — warunkowo-patogenny patogen, ktory na
podstawie wynikow filogenetyczny analizy dzielg si¢
na dwa biowar U. urealyticum i U. parvum. Kazdy z
produktéw zawiera kilka serotypoéw: U. urealyticum —
10 serotypow (2, 4, 5, 7-13), U. parvum — 4 serotype (1,
3,6,14)[1, 2, 4].

Przejawem chorobotworczych dziatania
mykoplazmy i ureaplasma na organizm cztowieka
wiaze si¢ z ich biologicznymi wiasciwosciami: mate
wymiary komorki i genomu, brak sciany komorkowej,
podobng strukture btony komorkowej z btonami
komoérek organizmu gospodarza, zmiennos¢ genomu i
wsp. [4, 5].

Genom mykoplazmy i ureaplasmas jest
reprezentowany przez okragta dwuniciowa czasteczke
DNA. Rozmiar genomu wynosi 580-1600 tys. N.p. i
jest najmniejszy wsrod prokariotycznych
mikroorganizméw  zdolnych do  samoreplikacji.
Zaktada sie, ze ilos¢ informacji genetycznej dostepnej
dla mykoplazm i ureaplasmas jest na dolnej granicy dla
stworzen zdolnych do samoreprodukcji. Pomimo
ograniczonej  zdolnosci  informacyjnej  genomu
mikoplazmy i ureaplasmas, te mikroorganizmy maja
zdolnos¢ do wspierania metaboliczny procesy na
wysokim poziomie wystarczajacym do zapewnienia
ich wzrostu i reprodukcji. Mykoplazmy narzadow
plciowych i ureaplasmas maja rowniez duzy zestaw
mechanizmoéw ochronnych, ktére pomagaja im uciec z
systemOw obronnych gospodarza i1 przetrwaé w
wyjatkowo niesprzyjajacych warunkach, w tym w
komoérkach eukariotycznych [2, 5].

Patogenicznos¢ patogenu, ktory jest gtowng
wilasciwoscia kazdego czynnika zakaznego, mozna
zdefiniowaé jako potencjalna zdolnos¢
mikroorganizmu do spowodowania rozwoju procesu
zakaznego.  Patogeniczno$¢  jest  genetycznie
zdeterminowana cecha, ktora determinuje powstawanie
czynnikéw wirulencji, w zaleznosci od obecnosci
okreslonych genéw w genomie mikroorganizmu [2, 7].

Z kolei czynniki wirulencji sg fenotypowsa
ekspresjg patogennego genotypu i mogg objawiaé sie
bezposrednimi czynnikami toksycznymi i posrednimi
(potencjalnymi) czynnikami chorobotwdérczymi [6, 8].

Bezposrednie toksyczne czynniki chorobotworcze
obejmujg tworzenie inwazyn, agresyn, egzotoksyn,
endotoksyn, enzymoéow toksynowych, alergendéw i
innych substancji, ktore niekorzystnie wptywaja na
komorki  makroorganizmu.  Czynniki  posrednie
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(potencjalne) obejmuja czynniki chorobotworcze, ktore
zapewniaja adhezje, kolonizacje i przetrwanie
mikroorganizmu w obrghie makroorganizmu [3, 4].

Czasteczki determinujace immunopatogenezg
procesu zakaznego to czasteczki o wysokiej
immunogennosci. Nalezy zauwazy¢, ze sklad tej grupy
w duzej mierze zalezy od statusu genetycznego
mikroorganizmu. Niektore czasteczki, ktére moga
uczestniczy¢ w immunopatogenezie zakazen uktadu
moczowo-ptciowego mykoplazmy i moczowoddw sa
kodowane przez bardzo zmienne geny, a odpowiednie
produkty moga by¢ wysoce immunogenne lub nie.
Rozne mutacje w genach czasteczek
immunopatogenezy Potrafi takze okreslic, w jaki
sposob  mikroorganizm wchodzi w interakcje z
uktadem odpornosciowym gospodarza, co jest
niezwykle wazne dla przewidywania przebiegu
zakazenia i okreslenia charakteru terapii [4, 6].

M. hominis zawiera uklad genetyczny, ktory
umozliwia in vivo zmian¢ repertuaru antygenowego
zwigzanego z blona, co jest jednym z mechanizmow
unikania dzialania uktadu odpornosciowego. Jedna z
takich czasteczek jest produkt genu P120
Przegrupowania w genie P120 ', ktére wystepuja pod
wplywem pewnych czynnikéw zewnetrznych i / lub
wewngetrznych, prowadza do zmian w strukturze
produktu tego genu, co =zapewnia zmiang Ww
powierzchniowym sktadzie antygenowym patogenu [2,
7, 8].

MBA U. urealyticum - gtéwny antygen wiazacy,
ktory jest rozpoznawany przez ukiad odpornosciowy
gospodarza po zakazeniu patogenem, zawiera miejsca
specyficzne dla serowarow i epitopy reaktywne
krzyzowo. MBA jest kodowany przez gen, ktorego 2/3
zawiera identyczne 18-nukleotydowe sekwencje
powtarzajgce sie w tandemie. Zmiany w tych
powtarzajacych si¢ regionach prowadza do zmian
wielkosci polipeptydu MV, co wplywa na jego
zdolno$¢ do interakcji z uktadem odpornosciowym [2,
6,7, 8].

Aby zbada¢ rearanzacje aparatu genetycznego
patogendéw podczas infekcji mono- i mieszanej oraz
ustali¢ mozliwy zwiagzek miedzy charakterem infekcji
mykoplazmami narzadéw plciowych i ureaplasmas a
zmianami strukturalnymi w systemach patogennosci
tych  mikroorganizméw,  obecno$cia  mutacji,
zbadaliSmy 10 probek materialu biologicznego
zawierajacego M. hominis, U. urealyticum w postaci
monoinfekeji, 25 probek materialu biologicznego
zawierajagcego M. hominis, U. urealyticum z infekcja
mieszang. Podczas eksperymentu wykorzystano
rowniez 2 szczepy referencyjne: M. hominis - szczep H
34 i Ureaplasma urealyticum - szczep VIII. Do analizy
wybrano geny, ktorych produkty sa jednym =z
czynnikdOw  patogennosci  tych  patogenow, a
mianowicie gen P120 'M. hominis, gen MV U.
urealyticum [2, 7].

Badanie przeprowadzono przy uzyciu kompleksu
metod, w tym PCR, analizy sekwencji nukleotydow
poprzez sekwencjonowanie PCR (analiza sekwencji).
Na poczatkowym etapie obecnos$¢ czynnikow
zakaznych w materiale biologicznym okre§lono za

pomoca wysokiej jakosci PCR. W kazdej probece
materiatu biologicznego obecno$¢ genow ureB zostala
jakosciowo okreslona metodg PCR U.urealyticum,
16sRNA  M.hominis za  pomocg  zestawoOw
diagnostycznych Amplisens (NIIEMZ RF) [1, 2].

Ponadto, aby zidentyfikowaé procesy
reorganizacji w genach, ktére kontroluja powstawanie
czynnikow chorobotworczych patogenow,
zastosowaliSmy  analize  sekwencji  sekwencji
nukleotydowej gendéw P120 'M. hominis, MB U.
urealyticum.

Do amplifikacji okreslonych fragmentéw P120

‘M. hominis, genu MB genu U. urealyticum,
zastosowano startery:
M.h.P120f- 5'-

GAGGAATTTCAACTGGTGTCC -3’ (forward)
M.h.P120°r-5'- CTGTTGTAATAGCATTTAAG
-3’ (reverse),
konkretna dtugo$¢ fragmentu 510 p.o.

U.u.MBf- 5-
GTATTTGCAATCTTTATATGTTTTCG -3
(forward)

U.u.MBr- 5'-
ACCTGGTTGTGTAGTTTCAAAGTTCAC -3’
(reverse),

konkretna dtugos¢ fragmentu 602 p.o.

Analiza sekwencji obejmowata kilka etapow. W
pierwszym etapie zamplifikowane fragmenty DNA
specyficznych genow P120 ™. hominis i MB U.
Urealyticum oczyszczono za pomocg kolumn
Centricon-100, a nastepnie zsekwencjonowano PCR ze
specyficznymi starterami. Sekwencjonowane
fragmenty oczyszczono za pomoca zestawu BigDye
XTerminator Purification Kit, a nastepnie elektroforezy
stosujac analizator genetyczny ABI Prism 310.

Dane sekwencji nukleotydowej probek zbadano
przy uzyciu wyszukiwarki nukleotydow
BLAST.(www.ncbi.nlm.nIm.nih.gov/blast/bl2seq/bl2.
html) w celu ustalenia, czy okreslona sekwencja nalezy
do okre§lonego genu. Nastepnie uzyskane dane
przeanalizowano, a sekwencje nukleotydowe DNA
patogenéw podczas infekcji mono- i mieszanej
porownano z sekwencja nukleotydowa szczepow
referencyjnych.  Wyniki analizy sekwencji dla
szczepoOw  referencyjnych 1 probek testowych
analizowano przy uzyciu systemu BLAST.

Wszystkie  analizowane  probki — materiatu
genetycznego zidentyfikowano jako nalezace do genu
P120 'M. hominis - 36 probek (10 probek z materiatu
biologicznego z monoinfekcja, 25 prébek z mieszang
infekcja, 1 szczep referencyjny H 34 M. hominis) i
genu MB U , urealyticum - 36 probek (10 probek z
materiatu biologicznego z monoinfekcja, 25 probek z
infekcja mieszana, 1 szczep referencyjny VIII U.
urealyticum).

Wstepna analiza obecnosci lub braku mutacji w
genach P120 'M. hominis, MB U. Urealyticum poprzez
analize sekwencjonowania ujawnita, ze w przypadkach
monoinfekcji mutacje stwierdzono w genie P120" M.
hominis w 10% przypadkéw oraz w genie MV U.
urealyticum - w 20% przypadkow. W analizie
obecnosci braku mutacji w przypadku mieszanej
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infekcji zmiany w genie M. hominis P120 'wykryto w
40% analizowanych probek, w genie U. urealyticum

MV zmiany w strukturze DNA wykryto w 44%
przypadkow (Tabela 1).
Tabela 1

WYNIKI WSTEPNEJ OCENY ANALIZY SEKWENCJI W GENACH P120*
M. HOMINIS, MV U. UREALYTICUM

Obecnos¢ lub brak mutacji (nie / tak), liczba probek
Ciziéilé}?r P120' gen M. hominis MB gen U. urealyticum.
nie tak nie tak
Mono 9 (90,0%:+28,3%) ! 8 (80,0%23,4%) 2
infekcji (10,1%6,7%) (20,0%+11,3%)
l\u/lr:?esligﬂe (60,0%:::534,6%) (40,0%1fZI,4%) (56,0%1;125,2%) 11 (44,0%+15,9%)

Wstepne wyniki analizy obecno$ci-braku zmian w
strukturze DNA mozna uzna¢ za potwierdzenie
wzmocnienia procesOw reorganizacji w aparacie
genetycznym patogendéw M. hominis i U. urealyticum
powiazane infekcje drég moczowo-piciowych, w

porownaniu z wariantem  monoinfekcji  tymi
patogenami.

W celu glebszego badania mutacji, ktore
wystapity, przeprowadzono szczegblowa analize

sekwencji nukleotydowej uzyskanej przez
sekwencjonowanie PCR. Probki DNA patogenow
izolowanych z materialu biologicznego podczas
infekcji mono- i mieszanych poréwnano ze szczepami
referencyjnymi (szczep H 34 M. hominis, szczep VIII
U. urealyticum) patogenéw. Wyniki badania
przedstawiono w tabelach 2, 3.

Tabela 2

ANALIZA SEKWENCJI PROBEK M. HOMINIS ZAWIERAJACYCH MUTACJE W POROWNANIU
ZE SZCZEPEM REFERENCYJNYM H 34 M. HOMINIS

Probka Podstawienie nukleotydow w P120' gen
M.hominis 234 297 300 379 394 396 405 500 552
H34 C T A A G C C G A
18 T C — — A — T —
1,6,10,12 — — — C — — — T _
4-mono, 4,7,9 — — — — A — T — —
13,25 — C C — — T — — G
W  wyniku analizy zmian w sekwencji wykryto w 10 przypadkach. W 1 probee liczba

nukleotydowej genu P120 'M. hominis podczas infekcji
mono- i mieszanej stwierdzono, ze na 10
analizowanych probek DNA patogenéw podczas
monoinfekcji wykryto mutacje w 1 przypadku, a liczba
wykrytych substytucji nukleotydow wynosita 2 : w
pozycji 394 zastapienie to G — A, a w pozycji 405
zastgpienie to C — T. Podczas analizy 25 probek DNA
patogenéw podczas mieszanej infekcji mutacje

podstawien wynosita 5: w pozycji 234, podstawienie C
- T,297-T—>C,394-G—> A,405-C—> T, 552 -
A — G. Wykryto cztery podstawienia nukleotydow w
2 probkach w pozycji 297, zastgpienie T — C, 300 - A
— C,39-C—T,552-A — G. Kazda z 7 probek
miata 2 podstawienia nukleotyddéw: 4 probki w pozycji
379 A — Ciwpozycji 500 G— T, a 3 probki w pozycji
394 zastapily G — A i w pozycji 405 zastapi¢ C — T.

Tabela 3

ANALIZA PROBKI U. UREALYTICUM, ZAWIERAJACE MUTACJE W POROWNANIU Z
ODNIESIENIEM SZCZEPY UREAPLASMA UREALYTICUM

Probka U. Podstawienie nukleotydow w MB gen
Urealyticum 105 134 138 153 187
Ureaplgsma T A T c c
urealyticum
5-mono, 2,18 — G — — —
139,11 C — C A A
1-mono,10,13,
1522, 24 — G c

Podczas badania podstawien nukleotydowych w
sekwencji genu U. urealyticum MV podczas infekcji
mono- i mieszanej stwierdzono, ze na 10
analizowanych probek DNA patogenéw podczas
monoinfekcji wykryto mutacje w 2. W probee 1-mono
wykryto 2 substytucje: 134 - A - G, 138-T > C, w

probee 5-mono 1 zidentyfikowano zmiane w pozycji
134 A — G. Podczas analizy 25 probek patogendw
DNA podczas mieszanej infekcji, mutacje wykryto w
11. W 2 probkach, 1 podstawienie nukleotydow
zainstalowano w pozycji 134 A — G. Zastosowano 2
podstawienia nukleotydéw b Ci zidentyfikowane w 5
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probek: 134 — A — G, 138 — T — C. 4 probki DNA
zawieraly 4 podstawienia:105 - T — C, 138 - T — C,
153-C —> A,187-C — A.

Zatem w zlozonej analizie wynikow badan
genetycznych molekularnych stwierdzono, ze w
probkach DNA patogendw podczas monoinfekcji
liczba probek z mutacjami wynosita 10-20%, za$ liczba
wykrytych podstawien nukleotydowych wynosita 1-2
mutacje w analizowanym genie (P120 ,,M. hominis,
MB genu U. Urealyticum).

EESY_
W wyniku badania zmian w sekwencji
nukleotydowej ~w  genach, ktore  kontroluja

powstawanie czynnikow patogennosci, patogenow,
podczas mieszanej infekcji, mutacje wykryto w 40—
44% probek poddanych analizie. Stwierdzono réwniez,
ze w przypadku towarzyszacych infekcji wystepuje nie
tylko wzrost czestotliwosci rearanzacji, ale takze
wzrost liczby podstawien nukleotydow w obrebie tego
samego genu, na przyklad podczas mieszanej infekcji,
W 12-16% prébek odnotowano 3 lub wigcej substytucji
(tabela 4) .

Tabela 4

WYNIKI KOMPLEKSOWEGO MOLEKULARNEGO BADANIA GENETYCZNEGO PROBEK M.
HOMINIS, U. UREALYTICUM DLA MUTACJI

: . Liczba
1 Liczba probek, w Liczba .
C_harakt_t_sr Wzbudnica Ogom,a liczba ktorych wykryto Probka P?Ob.ka .
infekcji probek d " z 3 1 wigcej
mutacje z 1-2 mutacji ‘
mutacja
Mono M.h. 10 (100%) 1 (10%) 1 (10%) 0 (0%)
zakazenie U.u. 10 (100%) 2 (20%) 2 (20%) 0 (0%)
Mixt M.h. 25 (100%) 10 (40%) 7 (28%) 3 (12%)
zakazenie U. u. 25 (100%) 11 (44%) 7 (28%) 4 (16%)
Zastosowanie  metody analizy  sekwencji badan z  wykorzystaniem  réznych  metod
pozwolito nam wiarygodnie ustali¢ obecnos¢  diagnostycznych.

przegrupowan w genach kontrolujgcych powstawanie
czynnikow  chorobotworczych M. hominis, U.
urealyticum, ktorych transformacja prowadzi do
zmiany wilasciwosci czynnika zakaznego. Jednak
mechanizm, ktory aktywuje tancuch zdarzen
genetycznych, ktore ostatecznie stajg si¢ przyczyna
zmiany poziomu patogeniczno$ci, pozostaje niejasny.
Ponadto podczas badania wykazano, Ze obecnos¢
powiazanych infekcji prowadzi do nasilenia proceséw
reorganizacji genomu patogendéw, co mozna uznac za
potwierdzenie wzajemnego aktywnego dziatania
patogendw na siebie w ramach skojarzen.

Obecnos¢ przegrupowan w genach patogendéw
potwierdza, ze podczas krazenia w organizmie
gospodarza czynnik patologiczny ulega zmianom
adaptacyjnym,  ktorych celem jest unikniecie
eliminacji. Procesy transformacji zachodzace w
genomie patogendow podczas uporczywosci sa
spowodowane  zar6wno interakcja ~ czynnika
patologicznego z komoérkami organizmu gospodarza,
jak i wzajemnym wplywem w obrebie stowarzyszenia,
w obecnosci mieszanych infekcji. Mechanizm
powstawania przewlektych i uporczywych infekeji jest
nierozerwalnie zwigzany, a mianowicie ze zdolnos$cia
patogenéw do zmiany czynnikow chorobotworczych,
w wyniku czego organizm gospodarza nie moze
rozpoznaé i wyeliminowa¢ czynnika zakaznego.

Obecno$¢  wykrytych  zwigzkow  miedzy
mikroorganizmami moze wskazywaé, po pierwsze,
procesy komunikacji migdzykomaérkowej, a po drugie,
0 pewnych powigzaniach kooperacyjnych. Takie
relacje, charakterystyczne dla populacji organizmow (i
w pewnym sensie, przez analogi¢ z pierwotniakiem,
bakteri¢ mozna rowniez wuzna¢ za ,,0rganizm
komorkowy”), wymagaja specjalnych szczegotowych

Dalsze badania w zakresie reorganizacji genomu
M. hominis i U. urealyticum moga znacznie poméc w
ustaleniu mechanizmoéw, ktore przyczyniajg sie do
powstawania trwatej infekcji, a takze w identyfikacji
czynnikéw wywotujacych kaskadg zmian
genetycznych w genomie patogenow.
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THE QUALITY OF LIFE OF PATIENTS WITH THYROID PATHOLOGY AFTER
SIMULTANEOUS AND ISOLATED OPERATIONS

Summary. Relevance. In connection with the wide spread of simultaneous surgical interventions, there is an
insignificant number of works, indicating the deterioration of perioperative condition and subsequent rehabilitation
of patients after such operations. The quality of life of patients after simultaneous and isolated surgical
interventions is an important aspect of a comparative assessment.

Purpose of research. To conduct a comparative assessment of the quality of life of patients after
simultaneous and isolated operations by means of a survey using a standardized questionnaire "SF — 36".

Materials and methods. The main group included 35 patients with combined pathology of the thyroid gland

(TG) and cholelithiasis (GL) / gallbladder polyposis who underwent simultaneous operations. The comparison
group included 35 patients with thyroid disease who underwent isolated interventions. Six months following the
surgery, the patients of both groups were interviewed using a standardized questionnaire "SF-36 Health Status
Survey".

Results. The level of physical health of patients of the main group was estimated as 49.4 + 4.1 points. In
patients of the comparison group, who survived isolated operations on TG, the physical health index was 47.9 +
3.8 points, U = 461.0; p = 0.076. Mental health index in patients of the main group was at the level of 46.9 + 3.5

points; comparison group - 45.4 + 3.9 points, U = 587.0; p = 0.769.

Conclusions.

1. The level of physical health of patients after simultaneous surgical interventions in postoperative period,
statistically does not differ from the same indicator in patients who underwent isolated operations: U = 461.0; p =

0.076.

2. The indicator of mental health in patients of the main group does not differ statistically from its level in the

comparison group: U = 587.0; p = 0.769.

3. Simultaneous surgical interventions in patients with thyroid pathology do not worsen the quality of life of

patients compared with isolated operations.

Relevance

The pathology of TG has been ranked first among
endocrine diseases with an incidence 0f 9.9 —11.3 cases
per 100 thousand population for many years [5], [6],
[9], [12]. At the same time, in 20 — 30 % of patients
there is a combined surgical pathology of other organs
(8], [10], [11].

Due to the fact that simultaneous surgical
interventions have been widely performed, isolated
works on the topic start to appear, in which the
deterioration of the perioperative state and subsequent
rehabilitation of patients after such operations are being
described [1], [2]-

Given the fact that simultaneous interventions
tend to gain popularity increasingly popular among
surgeons, it is important to assess the quality of life of
patients after such operations and compare these results

with the data received after
interventions.

Purpose of research

To conduct a comparative assessment of the
quality of life of patients after simultaneous and
isolated operations by means of a survey using a
standardized questionnaire "SF — 36",

Materials and methods

The main group included 35 patients with
combined pathology of TG and CL / gallbladder
polyposis. The comparison group consisted of 35
patients with isolated pathology of the TG.

All patients were examined and operated on the
basis of “Zaporizhzhia City clinical hospital of
emergency and ambulance”.

isolated surgical



