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Важко переоцінити роль мікробіоти для здоров’я людини. Мікробіота впливає на розвиток імунних клітин та імунні відповіді, а склад мікро-
біоти ротової порожнини може спричиняти сенсибілізацію та розвиток алергічних реакцій.
Мета – якісно і кількісно охарактеризувати мікрофлору біотопу ротоглотки в дітей, хворих на бронхіальну астму (БА) та атопічний дерматит (АД).
Матеріали і методи. Обстежено 11 пацієнтів з АД і 15 дітей із частково контрольованою БА в періоді загострення легкого і середнього 
ступеня тяжкості віком 9–17 років. Для оцінювання біоти ротоглотки використано посів харкотиння на поживні середовища. Визначено 
кількісний і якісний склад мікрофлори ротоглотки, ступінь домінування мікроорганізмів, оцінено показник зустрічальності популяцій різних 
мікроорганізмів.
Результати. Діти, хворі на АД, були носіями стафілококів (α-гемолітичних – 54,54%, β-гемолітичних – 45,45%, а також S. аureus – 36,36%). У 80% 
хворих на БА домінували α-гемолітичні стрептококи в поєднанні з більшою ваговою часткою автохтонних мікроорганізмів: Corynebacterium 
spp., Branhamella spp., Moraxella spp. Константними для біотопів ротоглотки дітей із АД і БА були стафілококи і гемолітичні стрептококи. Гру-
пи дослідження різнилися за складом другорядних за значенням мікроорганізмів: при АД – Streptococcus spp. з β-гемолізом, E. coli, Candida 
spp., при БА – представники автохтонної мікрофлори (Streptococcus spp. з β-гемолізом, Moraxella spp., Corynebacterium spp.). Варіабельність 
видового складу біоти ротоглотки у хворих на АД майже вдвічі перевищувала аналогічну біоту пацієнтів із БА.
Висновки. Визначення мікробних асоціацій ротоглотки у хворих на АД і БА, встановлення їхньої тригерної ролі та впливу на перебіг цих 
захворювань у дітей є новим напрямом у розумінні чинників ризику розвитку алергії та хронічного легеневого запалення, а також можли-
вих терапевтичних цілей. При цій патології константними для біотопів ротоглотки дітей визначено стафілококи та α-гемолітичні стрептоко-
ки. Варіабельність видового складу біоти ротоглотки у хворих на АД майже вдвічі перевищує аналогічну біоту пацієнтів із БА.
Дослідження виконано відповідно до принципів Гельсінської декларації. Протокол дослідження ухвалено локальним етичним комітетом 
установи. На проведення досліджень отримано інформовану згоду батьків дітей.
Автори заявляють про відсутність конфлікту інтересів.
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It is difficult to overestimate the role of microbiota for human health. The microbiota affects the development of immune cells and immune responses, 
and the composition of the oral microbiota can contribute to sensitization and the development of additional reactions.
Aim – to qualitatively and qualitatively characterize the microflora of the oropharyngeal biotope in children with bronchial asthma (BA) and atopic 
dermatitis (AD).
Materials and methods. 11 people with AD and 15 children with partially controlled BA during the period of exacerbation of mild and moderate seve
rity aged 9–17 years were examined. To assess the oropharyngeal biota, sputum culture was used on living media. The quantitative count of bacteria 
was expressed as the number of colonies of microorganisms in colony-forming units per gram (CFU/g).
Results. Children with AD were carriers of staphylococci: 54.54% α-hemolytic and 45.45% – β-hemolytic and S. aureus in 36.36%. In 80% of patients 
with asthma, α-hemolytic streptococci dominated in combination with a greater by weight. autochthonous microorganisms: Corynebacterium spp., 
Branhamella spp., Moraxella spp. Thus, staphylococci and hemolytic streptococci were constant for the biotopes of the oropharynx of children with 
AD and BA. The study groups differed in the composition of secondary microorganisms: in AD – Streptococcus spp. with β-hemolysis, E. coli, and 
Candida spp., in BA – representatives of the autochthonous microflora (Streptococcus spp. with β-hemolysis, Moraxella spp., Corynebacterium spp.). 
The variability of the species composition of the oropharynx biota in patients with AD was almost twice as high as the similar biota replaced with BA.
Conclusions. Determining the microbial associations of the oropharynx in patients with AD and BA, establishing their trigger role and the impact on the 
course of these diseases in children is a new direction in understanding the risk factors for the development of allergies and chronic inflammation, as well 
as possible therapeutic goals. In this pathology, staphylococci and α-hemolytic streptococci are determined to be constant for the oropharyngeal biotopes 
of children. The variability of the species composition of oropharyngeal biota in patients with AD was almost twice as high as that of patients with BA.
The study was conducted in accordance with the principles of the Declaration of Helsinki. The research protocol was approved by the Local Ethics 
Committee of the institution. Informed parental consent was obtained for participation in the study.
The authors declare no conflict of interest.
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На сьогодні складно переоцінити роль 
мікробіоти в стані здоров’я людини та 
у виникненні захворювань чи підтри-

муванні перебігу патологічного процесу. Мікро-

бні спільноти перебувають у симбіозі з хазяїном, 
сприяючи гомеостазу і регулюючи імунну функ-
цію. Але виникнення порушень рівноваги «мікро-
біота – людський організм» (дисбактеріоз мікро-
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біоти) спричиняє дисрегуляцію функцій 
організму і провокує виникнення захворювання 
[8]. Мікробіота порожнини рота вважається дру-
гим за величиною мікробним співтовариством 
людського організму [3]. Вона складається що-
найменше з семи окремих частин: слини, язика, 
поверхні зубів, ясен, слизової оболонки щік, ро-
тоглотки та під’ясенного/над’ясенного нальоту, 
які можуть мати суттєві відмінності складу та 
активності. В усіх семи місцях склад мікробіоти 
має загальну схожість, але з невеликими відмін-
ностями. Загалом, основними бактеріями, при-
сутніми в  ротовій мікробіоті, є  Firmicutes, 
Proteobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria 
і Fusobacteria [13]. Маніпуляції з мікробіотою 
в організмі людини можуть бути ключовими для 
лікування захворювання.

Організм людини є суперкомплексом, що скла-
дається з людських клітин і мікроорганізмів, що як 
другий геном впливає на здоров’я людини. Як важ-
лива частина мікробіому людини мікробіом рото-
вої порожнини є системним і специфічним [12]. 
Вивчення його все ще знаходиться в зародковому 
стані. Багато досліджень зосереджуються на від-
критті мікробного різноманіття, і лише деякі з них 
вивчають вплив на формування захворювань.

Мікробіота порожнини рота взаємодіє з імун-
ною системою людини-хазяїна і відіграє важливу 
роль не тільки в стані здоров’я ротової порожни-
ни, але й організму в цілому. Вона є різноманіт-
ною, структурованою і може впливати на патофі-
зіологію господаря в  системному масштабі. 
Метагеномне секвенування та інші технології 
продовжують підтверджувати, що, крім каноніч-
них бактерій, мікробіота порожнини рота є «до-
мом» для дуже різноманітної спільноти ультра-
малих бактерій-кандидатів, а також грибів, амеб, 
джгутикових, архей і вірусів. Нині все більше 
визнається, що мікробіом порожнини рота віді-
грає важливу роль у розвитку багатьох системних 
захворювань [2].

Склад мікрофлори генетично пов’язаний усе-
редині біоплівки і специфічний на штамовому 
рівні для кожного індивідуума, навіть детерміно-
ваний спадково [14]. За її складом можна іденти-
фікувати індивід із більшою точністю, ніж за від-
битками пальців. Тому цікавим є  вивчення 
відмінностей видового складу мікроорганізмів, 
що населяють ротоглотку в пацієнтів, що тривало 
хворіють, зокрема, у дітей із бронхіальною аст-
мою (БА) та атопічним дерматитом (АД).

Мікробіота хазяїна може впливати на розвиток 
імунних клітин та імунні відповіді, і останні дані 
свідчать, що зміни складу мікробіоти ротової по-
рожнини також можуть зумовлювати сенсибілі-
зацію і розвиток алергічних реакцій, у тому числі 
астму й алергію [11].

Мета дослідження – якісно і кількісно охарак-
теризувати мікрофлору біотопу ротоглотки у ді-
тей, хворих на БА і АД.

Матеріали і методи дослідження
У дослідженні взяли участь 11 пацієнтів з АД 

і 15 дітей із частково контрольованою БА в пері-
оді загострення легкого і середнього ступеня тяж-
кості віком 9–17 років, які перебували на стаціо-
нарному лікуванні в  пульмонологічному та 
інфекційно-боксованому дитячих відділеннях 
КНП «Тернопільська обласна дитяча клінічна 
лікарня» чи отримували допомогу амбулаторно. 
Групи обстежених дітей були порівнювані за ві-
ком, статтю і місцем проживання.

Відповідно до Уніфікованого клінічного про-
токолу первинної та вторинної (спеціалізованої) 
медичної допомоги «Бронхіальна астма у дітей» 
(Наказ Міністерства охорони здоров’я України 
від 23.12.2021 № 2856), об’єктивними ознаками 
загострення бронхіальної астми визначено: ви-
раженість тахіпное і тахікардії; характер мовлен-
ня (здатність говорити реченнями, фразами або 
окремими словами); активність дитини; поло-
ження в ліжку (не може прийняти горизонтальне 
положення); рівень сатурації (насичення гемо-
глобіну киснем) при диханні повітрям: легкий 
напад – вище 95%, середньотяжкий – 91–95%, 
тяжкий – ≤90%.

Хворі на БА отримували стандартну базисну 
терапію та в якості невідкладної терапії – повтор-
ні інгаляції β2-антагоністів короткої дії.

Мікробіологічне дослідження в цій групі про-
вели в перші дні періоду загострення. У 38,46% 
(n=5) хворих загострення виникало на тлі легко-
го персистуючого перебігу захворювання. У ре-
шти, 61,54% (n=8), обстежуваних відзначали БА 
середнього ступеня. Давність захворювання ста-
новила в середньому 4,46±2,5 року. Востаннє ан-
тибактеріальну терапію пацієнти отримували 
1–7 місяців тому до цього обстеження. Усі обсте-
жувані застосовували лише 1 вид антибіотика 
(переважно цефалоспорини).

Серед проявів АД переважали екзантема, свер-
біж, ліхенізація з локалізацією на обличчі, руках 



Ч и т а й т е  н а с  н а  с а й т і :  h t t p s : / / m e d - e x p e r t . c o m . u a
ОРИГІНАЛЬНІ ДОСЛІДЖЕННЯ

ISSN 2663-7553   Сучасна педiатрiя. Україна  1(153)/2026 77

(кисті, передпліччя). У 7 пацієнтів загострення 
виникали 3–4 рази на рік із ремісією менше 4 мі-
сяців, тобто мав місце АД середнього ступеня 
тяжкості. У решти – легкий, із загостреннями 
1–2 рази на рік, переважно в зимово-весняний 
період і хорошою відповіддю на терапію.

Комплекс лікування АД складався з місцевої 
топічної кортикостероїдної терапії 1–2 рази на 
добу протягом 1–3 тижнів залежно від тяжкості 
проявів АД і тривалого призначення емолієнтів 
і регідратантів із продовженням їх у період ремі-
сії. Короткочасно усі пацієнти отримували анти-
гістамінні препарати.

Дослідження проводили в першу добу стаціо-
нарного лікування або після першого амбулатор-
ного огляду.

Основні методи дослідження обстежених:
•	 загальноклінічні: збирання анамнезу, огляд 

хворого, оцінювання скарг хворого;
•	 мікробіологічні.
Усі діти були ретельно клінічно обстежені, що 

включало детальний аналіз скарг, анамнезу жит-
тя, наявності супутніх захворювань, вживання 
лікарських препаратів, даних об’єктивного обсте-
ження.

Для оцінювання біоти ротоглотки досліджува-
ного контингенту використовували загальновжи-
вані методи з посівом харкотиння на поживні 
середовища (колумбійський агар, шоколадний 
агар, агар Макконки, жовточно-сольовий агар, 
середовище Сабуро, сусло-агар та ін.). Кількіс-
ний підрахунок бактерій проводили шляхом ви-
раження об’єктивної кількості колоній мікроор-
ганізмів у колонієутворюючих одинцях на грам 
(КУО/г). Враховували кількість виділених шта-
мів сапрофітних бактерій (Neisseria spp., St. 
epidermidis тощо) та умовнопатогенних бактерій 
(St. aureus, Klebsiella spp. тощо) у кількості 1×105 і 
більше, дріжджових (Candida spp.) і пліснявих 
мікроміцетів (Aspergillus spp., Penicillus spp. тощо). 
Ступінь домінування того чи іншого мікроорга-
нізму в угрупованні визначали за частотою його 
виявлення. Для цього використовували індекс 
постійності С, що виражається часткою добутку 
кількості зразків, що містять досліджуваний вид 
(р) на 100% від кількості взятих зразків (Р). 
Види, що зустрічалися найчастіше (понад 50%), 
вважали константними, у межах 20–50% – друго-
рядними, такими, що зустрічалися нечасто – 
1–19%, такими, що зустрічалися рідко – <1%. 
Для оцінювання зустрічальності популяцій різ-

них мікроорганізмів у ротоглотці використовува-
ли показник зустрічальності (Рі), що являє собою 
відношення числа штамів даного виду до загаль-
ної кількості штамів [19].

Статистичний аналіз проведено за допомогою 
STATISTICA 10. Якісні змінні наведено у вигля-
ді абсолютних частот і відсотків.

Дослідження проведено відповідно до Гельсін-
ської декларації 1975  року (переглянутої 
у 2000 р.) і схвалено етичним комітетом Терно-
пільського національного медичного університе-
ту імені І. Горбачевського (протокол № 70 від 
1 серпня 2022 року). Письмову інформовану зго-
ду отримано від усіх учасників дослідження (ді-
тей та їхніх батьків).

Результати дослідження  
та їх обговорення

Не існує стандартного таксономічного складу 
здорової мікробіоти, але здорові композиції мі-
кробіоти найчастіше представлені певними шта-
мами, виявленими у здоровій популяції. Мікро-
біота людини складається з  усіх мікробів 
(прокаріотів, архей і вірусів) в організмі, відіграє 
гомеостатичну роль у розвитку здорової імунної 
системи, взаємодіє з вродженими й адаптивними 
імунними клітинами хазяїна таким чином, що 
сприяє тренуванню імунітету та толерантності до 
патогенних і коменсальних бактерій. Приблизно 
700 видів бактерій ідентифіковані в ротовій по-
рожнині людини за допомогою молекулярного 
аналізу. Поява нових геномних технологій, зокре-
ма, секвенування наступного покоління та біоін-
форматика, підтвердили складність мікробіому 
порожнини рота [3]. Сучасні дослідження дитя-
чого мікробіому базуються винятково на секве-
нуванні ампліконів 16S рРНК, тому обмежують-
ся оцінюванням таксономічного складу 
і різноманітності мікробіому [16]. Мікробіота 
ротової порожнини тісно взаємодіє з імунною 
системою людини, що засвідчують дослідження 
останніх років [10,17].

Серед обстеженого контингенту висіяли стафі-
лококи в 6 (54,54%) дітей, хворих на АД, причому 
4 (36,36%) із них – S. аureus. Майже в половини 
обстежуваних виділили різного роду стрептоко-
ки: α-гемолітичні – 54,54%, β-гемолітичні – 
45,45% (табл. 1).

Отже, до константних видів при АД належали 
стафілококи та α-гемолітичні стрептококи, до 
другорядних – відповідно β-гемолітичні стрепто-
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коки та E. coli (45,45%), а також Candida spp. 
(36,36%). Решта мікроорганізмів – нейсерії, мо-
раксели, корінебактерії, клебсієли, пневмококи 
та бранхамели – належали до третьої групи – ті, 
що зустрічаються нечасто.

При БА ступінь домінування мікроорганізмів 
був дещо іншим, хоча константні види виявилися 
тими самими (табл. 2).

Проте в дітей із БА порівняно з мікрофлорою 
при АД значно зростала кількість α-гемолітичних 
стрептококів (80,00% проти 54,54%) і збільшува-
лася вагова частка автохтонних мікроорганізмів: 
Corynebacterium spp., Branhamella spp., Moraxella 
spp. Серед виявлених стафіло- і стрептококів 
у хворих на БА домінували Streptococcus spp. 
з α-гемолізом (табл. 3).

У структурі біотопу ротоглотки дітей із БА не 
спостерігали видимих явищ дисбіозу (наявності 
нехарактерних для даного біотопу мікроорганіз-
мів або збільшення кількості тих, що рідко зустрі-
чаються) (табл. 4).

Із ротоглотки досліджуваних дітей з АД виді-
лили 95 різних штамів мікроорганізмів. Левову 
частку становили стафіло- і стрептококи (n=7 і 
n=11, відповідно). Далі за величиною показника 
зустрічальності (Рі) були E. coli та дріжджоподіб-
ні гриби роду Candida (табл. 5). Це переконливо 
засвідчило наявність у значної (45,45%) частки 
обстежених дисбіозу ротоглотки, оскільки і киш-
кова паличка, і гриби Candida не є представника-
ми нормобіотопу ротоглотки.

Серед 46 штамів, виділених від 15 пацієнтів із 
БА, найвищий показник зустрічальності (Рі) 
відзначали в α-гемолітичних стрептококів, на 
другому місці був S. aureus і Streptococcus spp. 
з β-гемолізом. Решта представників зустрічалися 
практично однаково часто (табл. 6).

Тобто за цим показником суттєвих змін у по-
рівнянні біотопів ротоглотки в обстежених хво-
рих не спостерігали, за винятком E. coli і Candida 
spp. при АД.

Отже, аналізуючи індекс постійності (С, %) 
можна підсумувати, що константними для біото-
пів ротоглотки дітей з АД і БА були лише два 
види – стафілококи та α-гемолітичні стрептоко-
ки. Але щодо другорядних за значенням мікро-
організмів ці групи значно різнилися: при АД 
виділяли Streptococcus spp. з β-гемолізом, E. coli, 
Candida spp., при БА – представники автохтонної 
мікрофлори: Streptococcus spp. з β-гемолізом, Mo­
raxella spp., Corynebacterium spp.. Серед мікроор-

Таблиця 1
Ступінь домінування мікроорганізмів у ротоглотці 

хворих на атопічний дерматит дітей

Виділені мікроорганізми Індекс постійності С (%)
Staphylococcus spp. 63,63
Streptococcus spp. 
з α-гемолізом

54,54

Streptococcus spp. з β-гемолізом 45,45
E. coli 45,45
Candida spp. 36,36
Neisseria spp. 18,18
Moraxella spp. 18,18
Corynebacterium spp. 9,09
Klebsiella spp. 9,09
Streptococcus pneumoniae 9,09
Branhamella spp. 9,09

Таблиця 2
Ступінь домінування мікроорганізмів у ротоглотці 

хворих на бронхіальну астму дітей

Виділені мікроорганізми Індекс постійності С (%)
Staphylococcus spp. 59,90
Streptococcus spp. з α-гемолізом 80,00
Streptococcus spp. з β-гемолізом 40,00
E. coli -
Candida spp. -
Neisseria spp. 6,70
Moraxella spp. 20,20
Corynebacterium spp. 20,20
Klebsiella spp. 6,70
Streptococcus pneumoniae -
Branhamella spp. 13,30

Таблиця 3
Частота виявлення стафіло- і стрептококів у хворих на 

бронхіальну астму дітей

Виділені мікроорганізми Індекс постійності С (%)
Staphylococcus haemolyticus 6,30
Streptococcus spp. з α-гемолізом 75,00
Streptococcus spp. з β-гемолізом 37,50
Staphylococcus epidermidis 18,80

Таблиця 4
Структура мікробного пейзажу ротоглотки хворих на 

бронхіальну астму дітей

Виділені мікроорганізми Індекс постійності С (%)
Staphylococcus spp. 97,80
Streptococcus spp. 48,60
Neisseria spp. 60,00
Micrococcus spp. 11,50
Corynebacterium spp. 16,70
Klebsiella spp. 5,50
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ганізмів, що зустрічалися нечасто в дітей з АД, 
були представники таких патогенів, як Neisseria 
spp. (18,18%) і Moraxella spp. (18,18%), Klebsiella 
spp. (9,09%) і Corynebacterium spp. (9,09%), Strep­
tococcus pneumoniае (9,09%), Branhamella spp. 
(9,09%). Тоді як при БА нечастими були лише 
Neisseria spp. (6,70%), Klebsiella spp. (6,70%) і Bra­
nhamella spp. (13,30%).

Отже, константними для біотопів ротоглотки 
дітей з АД і БА були стафілококи та α-гемолі
тичні стрептококи. Групи дослідження різнилися 
за складом другорядних за значенням мікроорга-
нізмів: при АД виділили Streptococcus spp. 
з β-гемолізом, E. coli, Candida spp., при БА – пред-
ставники автохтонної мікрофлори (Streptococcus 
spp. з β-гемолізом, Moraxella spp., Corynebacterium 
spp.). Варіабельність видового складу біоти рото-
глотки у хворих на АД майже вдвічі перевищува-
ла аналогічну біоту пацієнтів із БА. Домінуючи-
ми за показником зустрічальності (Рі) 
мікроорганізмами при обох захворюваннях були 
стафіло- і стрептококи.

У недавніх дослідженнях констатували зміни 
складу мікробіоти порожнини рота та глотки і їх-
ній зв’язок із розвитком алергії, а також розви-
тком астми. Тут слід відзначити важливу відмін-
ність між алергією та астмою. Астма є хронічним 
респіраторним розладом, який проявляється 
у вигляді епізодів свистячого дихання, кашлю та 
задишки, і тяжкі епізоди іноді можуть призводи-
ти до непоправного зниження функції легенів. 
Атопія або генетична схильність до розвитку 
алергічних захворювань, таких як риніт і специ-
фічні алергії, пов’язані з підвищеним ризиком 
розвитку астми. Однак не всі пацієнти з астмою 
виявляють підвищену алергічну реакцію [15]. Гі-
перреакція з опосередкованим Th17/IL-17 запа-
ленням у пацієнтів із БА асоціюється з Proteobac­
teria [9]. А найчастішим збудником, ізольованим 
від хворих із резистентними до стероїдів нейтро-
фільними алергічними захворюваннями дихаль-
них шляхів, є H. Influenza [6]. Proteobacterium M. 
Catarrhalis може посилювати алергічні захворю-
вання дихальних шляхів, запускаючи сильну 
імунну відповідь, що характеризується нейтро-
фільною інфільтрацією, високими рівнями IL-6 і 
TNF-α і помірними рівнями інтерферону (IFN)-γ 
та IL-17 у моделі миші [1]. Мікроорганізми з роду 
Proteobacteria можуть викликати хронічне запа-
лення і передбачити високу тяжкість захворю-
вання [7]. У структурі біотопу ротоглотки спо-

стережуваних нами хворих на БА дітей не 
спостерігали видимих явищ дисбіозу. Проте, по-
при константні види стафілококи й α-гемолітичні 
стрептококи, другорядними були представники 
автохтонної мікрофлори: Streptococcus spp. 
з β-гемолізом, Moraxella spp., Corynebacterium spp. 
і такий патогенний вид, як Neisseria spp. Це пере-
кликається з дослідженням M. Dzidic (2018), 
у  якому також ідентифікували кілька видів 
стрептококів, у тому числі S. sanguinis і S. mitis, 
виявлені в більшій кількості у дітей-астматиків 
[5]. Тобто дисбактеріоз легеневої мікробіоти по-
тенційно може бути пов’язаний із розвитком хро-
нічних респіраторних захворювань, таких як БА.

Склад мікробіоти в дітей визначається віком 
і значно варіює при алергійних захворюваннях. 
У дітей, у яких виникали алергічні захворювання, 
M. Dzidic зі співавт. (2018) спостерігали нижчу 
різноманітність слинних бактерій у поєднанні 

Таблиця 5
Варіабельність показника зустрічальності (Рі) 

у представників мікробіоценозу ротоглотки хворих 
на атопічний дерматит дітей

Виділені мікроорганізми Показник зустрі-
чальності (Рі), ОД

Staphylococcus spp. 0,21
Streptococcus spp. з α-гемолізом 0,18
Streptococcus spp. з β-гемолізом 0,17
E. coli 0,16
Candida spp. 0,085
Neisseria spp. 0,05
Moraxella spp. 0,05
Corynebacterium spp. 0,03
Klebsiella spp. 0,035
Streptococcus pneumoniae 0,01
Branhamella spp. 0,01

Таблиця 6
Варіабельність показника зустрічальності (Рі) 

у представників мікробіоценозу ротоглотки дітей із 
бронхіальною астмою

Виділені мікроорганізми Показник зустрі-
чальності (Рі), ОД

Staphylococcus spp. 0,19
Streptococcus spp. з α-гемолізом 0,26
Streptococcus spp. з β-гемолізом 0,125
Neisseria spp. 0,02
Moraxella spp. 0,065
Corynebacterium spp. 0,07
Branhamella spp. 0,03
Micrococcus spp. 0,04
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з дуже дивергентним бактеріальним складом, що 
засвідчило зміни мікробіоти ротової порожнини. 
Так, збільшена відносна чисельність родів Bacte­
roides, виявлена у віці 3 місяців і 7 років, була 
пов’язана з розвитком алергічних захворювань 
поряд із підвищенням рівня Streptococcus lactarius 
і Gemella haemolysans у віці 7 років [5]. У дітей, 
у яких розвивалися алергічні захворювання, зок
рема астма, у 7-річному віці спостерігали нижчу 
різноманітність слинних бактерій разом із дуже 
дивергентним бактеріальним складом, що вказа-
ло на чітко змінену мікробіоту ротової порожни-
ни в цих осіб, імовірно, як наслідок порушення 
імунної системи в немовлячому віці. Більше того, 
відносна кількість кількох видів бактерій, у тому 
числі підвищена чисельність Gemella haemolysans 
у  дітей, у  яких розвивалися алергії,  та 
Lactobacillus gasseri та Lactobacillus crispatus у здо-
рових дітей, була відмінною в ранньому немовля-
чому віці, ймовірно, впливаючи на раннє імунне 
дозрівання [5].

Константними для біотопів ротоглотки в спо-
стережуваного нами контингенту дітей з АД по-
ряд зі стафілококами були стрептококи 
α-гемолітичні. Поряд із цими рідше виділяли 
й інші види мікроорганізмів: Streptococcus spp. 
з β-гемолізом, E. coli, Candida spp., але з удвічі ви-
щою варіабельністю видового складу біоти порів-
няно з аналогічною біотою в пацієнтів із БА. Від-
мінності в  складі біотопів при АД і  БА 
відзначаються в інших дослідників. Підвищення 
рівня Alloprevotella у віці 1 року та Staphylococcus 
у віці 2 років пов’язують із розвитком астми [5]. 
Відмінності у відносній чисельності родів бакте-
рій, таких як Streptococcus, Moraxella, Neisseria та 
Lactobacillus, у наведеному нами спостереженні 
також були пов’язані з астмою й атопією (серед 
інших Granulicatella та Aggregatibacter). Компози-
ційна структура мікробіоти мокротиння мала 

значно більше відхилення від вихідного рівня 
в пацієнтів з астмою, які не реагували на інгаля-
ційні кортикостероїди, отримувані протягом 
6 тижнів, ніж у суб’єктів, які реагували на інгаля-
ційні кортикостероїди [4]. Накопичення додатко-
вих кореляційних досліджень допоможе іденти-
фікувати видоспецифічні  бактері ї  для 
подальшого вивчення їхньої ролі в розвитку 
алергії. Опубліковані дані обмежені, і для вста-
новлення причинно-наслідкових зв’язків потріб-
но більше роботи [11].

Висновки
Визначення мікробних асоціацій ротоглотки 

у хворих на АД і БА, встановлення їхньої тригер-
ної ролі та впливу на перебіг цих захворювань 
у дітей є новим напрямом у розумінні чинників 
ризику розвитку алергії та хронічного легеневого 
запалення, а також можливих терапевтичних ці-
лей. При цій патології константними для біотопів 
ротоглотки дітей визначені стафілококи та 
α-гемолітичні стрептококи. Варіабельність видо-
вого складу біоти ротоглотки хворих на АД май-
же вдвічі перевищує аналогічну біоту пацієнтів із 
БА.

Необхідні додаткові дослідження, щоб встано-
вити причинно-наслідкові зв’язки і механізми 
між складом мікробіоти порожнини рота та роз-
витком хронічних запальних захворювань легень 
і алергічних станів. Коли ми краще зрозуміємо, 
яким чином імуномодуляція на рівні слизової 
оболонки рота корегується мікробним складом 
ротової порожнини, імовірно, стане можливим 
розробити вдосконалені та нові терапевтичні за-
соби для лікування або запобігання розвитку хро-
нічних запальних захворювань і алергічних ста-
нів у дітей.

Автори заявляють про відсутність конфлікту 
інтересів.
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