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Введение. В настоящее время установленным 
и неоспоримым является факт нестерильности 
нижних дыхательных путей. Бронхиальное дерево 
человека характеризуется собственным, уникаль-
ным по составу сообществом микроорганизмов, 
отличным от микробиоты других областей тела. 
Населяющая нас микрофлора играет важную 
роль в поддержании здоровья: формирование ло-
кального и системного иммунитета, препятствие 
патологической колонизации условно-патоген-
ной и патогенной флорой. Но также есть особен-
ности спектра и биогеографии микробиоты при 
различных заболеваниях респираторного тракта 
[1, 2, 3]. По данным уже проведенных исследова-
ний, наиболее частыми микроорганизмами, коло-
низирующими бронхиальное дерево у здоровых 
людей, являются бактерии рода Streptococcus, 
Rothia, Mycoplasma, Neisseria, Proteus, Haemophilus 
[3, 4, 5]. Что касается пациентов с бронхиаль-
ной асмтой (БА), то преобладающей флорой, по 
данным проведенных исследований, являются 
Moraxella сatarrhalis, Haemophilus, Streptococcus 
spp., Streptococcus pneumoniae, Neisseria menigiditis, 
Actinomyces, Campylobacter и Leptotrichia. [6, 7, 8]. 
Мало работ по изучению микробиоты у детей с 
БА и нет работ, проводящих анализ микробиоты 
у пациентов с БА во временном аспекте, изучению 
этих вопросов посвящено данное исследование.

Цель: провести исследование микробиоты 
нижних дыхательных путей у детей с бронхиаль-
ной астмой и сравнить полученные данные с ана-
логичным исследованием, проведенным два деся-
тилетия назад.

Материалы и методы. Под наблюдением на-
ходилось 66 детей с БА в возрасте от 6 до 18 лет. 
Всем пациентам проводилось исследование ми-
кробиоты бронхиального дерева путем бактери-
ологического анализа образцов индуцированной 
мокроты (ИМ). Полученные данные сравнива-
лись с результатами нашего исследования, прове-
денного 20 лет назад, в котором приняли участие 
97 детей с БА.

Результаты. Метод индуцированной мокроты, 
внедренный и запатентованный нашим коллек-
тивом, в настоящее время широко используется 
в практике аллергологов и пульмонологов [9]. 
При бактериологическом исследовании ИМ у 
детей с БА были выявлены в общей сложности 
представители 8 родов бактерий (Streptococcus, 
Staphylococcus, Neisseria, Moraxella, H. influenzae, 
Klebsiella, H. parainfluenzae, Corynebacterium) и 
1 рода грибов (Candida albicans). В 12,1% (n=8) 
случаев роста микрофлоры в образцах ИМ не 
было. В целом среди всех выявленных микроор-
ганизмов преобладали бактерии рода Streptococcus 
(66,7%), Staphylococcus (33,3%) и Neisseria (30,3%). 

https://doi.org/10.53529/2500-1175-2021-4-39-41

I.A. Fedorov, O.G. Rybakova
South Ural State Medical University, 64, Vorovsky street, Chelyabinsk, 454092, Russia

For citation: Fedorov IA, Rybakova OG. Change in the microbiota of bronchial tree in children with bronchial asthma from past to 
our days. Allergology and Immunology in Pediatrics. 2021; 4: 39–41. https://doi.org/10.53529/2500-1175-2021-4-39-41

Change in the microbiota of bronchial tree in children with bronchial 
asthma from past to our days

https://doi.org/10.53529/2500-1175-2021-4-39-41

И.А. Федоров, О.Г. Рыбакова
ФГБОУ ВО «Южно-Уральский государственный медицинский университет» Минздрава России, 454092, г. Челябинск,  
ул. Воровского, д. 64, Россия

For citation: Федоров ИА, Рыбакова ОГ. Изменение микробиоты респираторного тракта у детей с бронхиальной астмой во 
временном аспекте. Allergology and Immunology in Pediatrics. 2021; 4: 39–41. https://doi.org/10.53529/2500-1175-2021-4-39-41

Изменение микробиоты респираторного тракта у детей с бронхиаль-
ной астмой во временном аспекте
SCO — краткое сообщение

https://crossmark.crossref.org/dialog/?doi=10.53529/2500-1175-2021-4-39-41&domain=pdf&date_stamp=2021-12-25
https://creativecommons.org/licenses/by-sa/4.0/


АЛЛЕРГОЛОГИЯ И ИММУНОЛОГИЯ В ПЕДИАТРИИ, №4, декабрь 2021 / ALLERGOLOGY AND IMMUNOLOGY IN PEDIATRICS, №4, december 2021

Краткие сообщения и письма в редакцию / Communications and Correspondence

40

Практически у каждого пациента обнаруживались 
бактериальные или бактериально-грибковые ассо-
циации. При легкой БА и тяжелой БА одинаково 
часто определялись бактерии рода Streptococcus и 
Staphylococcus, в отличие от пациентов со средне-
тяжелой БА. В соответствии с воспалительным 
фенотипом ИМ пациенты с БА были разделены 
на подгруппы. За основу деления на фенотипы 
были взяты данные Simpson J.L. и соавт [10]: эо-
зинофильный воспалительный фенотип (эозино-
филы >1% в индуцированной мокроте), нейтро-
фильный воспалительный фенотип (нейтрофилы 
>61%), малогранулоцитарный воспалительный 
фенотип (эозинофилы и нейтрофилы в преде-
лах нормы). У всех детей с нейтрофильным вос-
палительным фенотипом БА высевались бакте-
рии рода Streptococcus, и в 25% случаев это был 
Streptococcus pneumonia. У пациентов с эозино-
фильным воспалительным фенотипом БА чаще, 
чем у детей с нейтрофильным и малогранулоци-
тарным воспалительным фенотипом, высевались 
бактерии рода Staphylococcus (75,0%), в частности 
Staphylococcus aureus (62,5%). Два десятилетия 
назад нашим коллективом проводилось подобное 
исследование по определению спектра микрофло-
ры у детей со среднетяжелой и тяжелой БА [11], 
у нас появилась возможность сравнить современ-
ные данные по микробиоте с полученными ранее. 
Таким образом, два десятилетия назад рост микро-
флоры в образцах мокроты детей с БА отмечал-
ся чуть больше, чем в половине случаев (58,8%), 
соответственно в 41,2% случаях роста микрофло-
ры не было (p<0,05), значимо реже отмечался 
рост бактерий рода Streptococcus и, в частности, 
Streptococcus pneumoniae (p<0,05), бактерии рода 
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Заключение. Существует несколько точек 
зрения, объясняющих разницу в составе микро-
флоры нижних дыхательных путей у детей с БА 
два десятилетия назад и сейчас. Необоснованное 
назначение антибактериальных препаратов, неис-
полнение режимов их использования приводит к 
тому, что меняется спектр микробиоты кишечни-
ка. Сам факт применения антимикробных препа-
ратов, а также изменение микробиоты кишечника 
опосредованно приводят к изменению спектра и 
биогеографии нормальной микробиоты дыхатель-
ных путей, появляется агрессивная, резистентная 
к местным регулирующим факторам и к антибио-
тикотерапии патогенная и условно-патогенная 
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кропластика, аллергенов приводит к нарушению 
целостности эпителиального барьера, увеличению 
его проницаемости, вследствие чего развивается 
хронический воспалительный процесс на уровне 
слизистой оболочки бронхиального дерева, что в 
свою очередь также приводит к изменению биоге-
ографии и спектра микробиома [14, 15].
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