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Резюме
Дыхательные пути (ДП) человека представляют собой сложную систему, обладающую собственным микробным профилем. До недавнего 
времени основной интерес научного сообщества вызывали микробные сообщества легких, ассоциированные с различными заболевания-
ми. В период пандемии COVID-19 внимание специалистов сосредоточилось на микробиоте верхних ДП (ВДП), которая, предположитель-
но, является одним из факторов, оказывающих влияние на течение вирусных инфекций. Целью работы явились систематизация и оценка 
известной к настоящему моменту информации о микробных сообществах каждого из отделов ВДП, однако особое внимание уделено 
предположительной барьерной функции респираторной микробиоты. Заключение. Приводятся данные, обобщающие известную инфор-
мацию о микробных сообществах каждого из отделов ВДП и факторах, оказывающих влияние на состав респираторной микробиоты.
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Abstract
Human respiratory tract is a complex system with a specific microbiological profile. Until recently, researchers were mostly interested in lung 
microbial communities associated with acute and chronic infections. The upper respiratory tract microbiota has gained attention during COVID-19 
pandemic as it was proposed to be one of the factors affecting the course and the outcome of viral infections. The aim. In this review, we summarized 
the current knowledge about microbial communities in each section of the upper respiratory tract, considering the proposed barrier function of the 
respiratory microbiome. Conclusion. The facts provided in the first part of this review give a modern perspective on the structure of microbial 
communities of each part of the upper respiratory tract and factors that affect their variability.
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Человеческое тело является средой обитания для ми-
кробных сообществ, нарушение структуры которых 
может привести к различным заболеваниям. В на-
стоящий момент активно изучаются закономерности 
функционирования микробных сообществ кишечника 
и влагалища, однако микробные сообщества респира-
торной системы изучены в меньшей степени.

Изначально основной интерес исследователей 
вызывала микробиота дыхательных путей (ДП) у де-
тей и младенцев в свете изучения распространения 
детских инфекций. Для взрослых пациентов делался 
акцент на изучении легочного биотопа в ассоциации 
с хроническими болезнями легких и бронхов. Микро-
биота верхних дыхательных путей (ВДП) у здоровых 

взрослых изучена в гораздо меньшей степени, но в не-
давнем времени привлекла особый интерес в связи 
с пандемией COVID-19. Высказаны предположения, 
что микробиота может являться одним из факторов, 
оказывающих влияние на развитие инфекции, ухуд-
шая либо улучшая течение болезни.

В данном обзоре приводятся результаты анализа 
уже известной информации о микробных сообщест-
вах системы ВДП у здоровых взрослых, охарактери-
зованы особенности биотопов в каждом из отделов 
ВДП – преддверии носа, носовой полости, носоглотке 
и ротоглотке, а также данные исследований микроб-
ного состава околоносовых пазух, ранее считавшихся 
стерильными. Также рассматриваются факторы, ока-
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зывающие влияние на состав микробиоты, – генети-
ческие детерминанты, которые обусловливают изби-
рательность иммунной системы в отношении насе-
ляющих ДП микроорганизмов, отмечены изменения, 
которым микробиота подвергается под воздействием 
внешних факторов, – состава вдыхаемого воздуха, 
табачного дыма, сезонных изменений в атмосфере 
и при контакте с животными. Также приводятся дан-
ные исследований о зависимости состава микробиоты 
от социокультурных факторов.

Целью данного обзора явился сбор и анализ из-
вестной к настоящему моменту информации о ми-
кробных сообществах каждого из отделов ВДП и их 
предположительной барьерной функции.

Микробные биотопы верхних дыхательных путей

Верхний дыхательный тракт человека образован не-
сколькими различными по строению анатомическими 
нишами, отличными по степени и форме соприкосно-
вения с внешней средой, а также по степени насыщен-
ности кислородом, что оказывает влияние на их ми-
кробный состав. К таким нишам относят преддверие 
носа, носовую полость, включающую 3 носовых хода, 
а также околоносовые пазухи, носоглотку и ротоглот-
ку (рис. 1). И хотя часть населяющих ВДП микроор-
ганизмов являются общими для всех отделов, в целом 
для них характерна нишевая дифференциация.

Преддверие носа

Из всей системы ВДП человека наибольший контакт 
с внешней средой имеет преддверие носа. В преддве-
рии носа находятся вибриссы, которые образуют воло-
сяную сетку, задерживающую крупные (> 3  мкм) ча-
стицы из вдыхаемого воздуха, а также серозные и саль-
ные железы. Выделяемый железами кожный жир 
обусловливает колонизацию этих поверхностей пре-
имущественно липофильными бактериями, такими 
как Staphylococcus, Cutibacterium и Corynebacterium [1, 
2], которые способны метаболизировать кожные жиры 
до короткоцепочечных жирных кислот. Обогащенная 
кислородом среда и высокая влажность являются до-
полнительными факторами, способствующими росту 
Corynebacterium и Staphylococcus aureus. В небольших 
количествах в этой среде также присутствуют анаэ-
робы типа Bacteroidetes.

Носовая полость

В полости носа происходит разогрев и увлажнение 
вдыхаемого воздуха. Поверхность полости носа выст-
лана слизистой оболочкой (муцином), которая спо-
собна задерживать микрочастицы размером 0,5–3 мкм 
(в т. ч. микроорганизмы), которые не были отфиль-
трованы в преддверии носа. В верхней части полости 
носа расположена обонятельная зона. По данным од-

Рис. 1. Анатомия верхних дыхательных путей человека
Figure 1. Anatomy of the human upper respiratory tract
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ного из недавних исследований отмечена возможная 
связь между обонянием и таксономическим соста-
вом микробиоты полости носа. Так, у добровольцев 
с пониженной обонятельной функцией наблюда-
лась повышенная представленность бутират-про-
дуцирующих бактерий (в частности, Porphyromonas 
и Faecalibacterium) по сравнению с таковой у добро-
вольцев с нормальным и хорошим обонянием [3]. 
В носовой полости также расположены вкусовые ре-
цепторы, которые участвуют в обнаружении патоген-
ных микроорганизмов и реализации иммунного ответа 
на них. Рецепторы горького вкуса способны узнавать 
бактериальные лактоны, которые служат сигнальными 
молекулами при образовании биопленок, формирую-
щихся при достижении определенной концентрации 
лактонов. После такого узнавания рецепторы способ-
ны запускать каскад врожденных иммунных реакций, 
предотвращая таким образом колонизацию носовой 
полости патогенами [4].

Слизистая оболочка носа бедна питательными ве-
ществами, также в ней присутствуют органические 
кислоты и неорганические соли, способные ограни-
чивать рост микроорганизмов.

Наибольшую представленность в носовой поло-
сти имеют бактерии типа Actinobacteria, в частности 
Corynebacterium и Cutibacterium [5]. Большинство 
этих бактерий являются симбионтами. Виды рода 
Corynebacterium ассоциированы со стабильностью ми-
кробиома носовой полости и пониженным риском 
возникновения инфекций у детей [6]. В то же вре-
мя виды рода Cutibacterium (ранее Propionibacterium) 
часто встречаются в носовой полости подростков, 
в частности, C. acnes, которая считается причиной 
возникновения акне [7]. Также она является одной 
из наиболее представленных бактерий в носовой по-
лости взрослых [8]. Часто в носовой полости встреча-
ются бактерии рода Peptoniphilus, обнаруженные также 
в микробиоте влагалища и кишечника [3].

Следует отметить, что из всех участков тела че-
ловека полость носа в наибольшей степени населе-
на археями. В основном они представлены метано-
генными микроорганизмами родов Methanosphaera 
и Methanobrevibacter, встречающимися в кишеч-
нике человека, а также аммоний-окислителем 
Nitrososphaera, часто обнаруживаемым на коже [9].

Околоносовые пазухи

Увлажнение и разогрев вдыхаемого воздуха также осу-
ществляется в сообщающихся с носовой полостью 
околоносовых пазухах – гайморовых, лобных, клино-
видной пазухе и решетчатом лабиринте, которые так 
же, как и носовая полость, выстланы мерцательным 
эпителием, производящим слизь, которая через от-
верстия попадает в носовую полость.

Ранее считалось, что околоносовые пазухи в нор-
ме стерильны [10]. При использовании методов сек-
венирования ампликонов гена 16S рРНК выявлен 
ряд микробных таксонов в пазухах носа здоровых 
людей. Обнаружены специфические таксоны, ха-
рактерные для гайморовых пазух только здоровых 

людей, а именно – ряд видов, относящихся к поряд-
ку Lactobacillales – Lactobacillus sakei, Carnobacterium 
alterfunditum, Enterococcus mundtii и Pediococcus 
pentosaceus [11]. На основании данных, полученных 
на животной модели, предполагается, что L. sakei мо-
жет защищать эпителий гайморовых пазух от колони-
зации патогенными бактериями [11].

По данным исследования микробного состава ре-
шетчатого лабиринта и клиновидной пазухи с примене-
нием культуральных методов и полимеразной цепной 
реакции, в пазухах здоровых людей обнаруживались 
в основном такие бактерии, как C. acnes и Staphylococcus 
epidermidis [12]. Следует отметить, что данные микро-
организмы являются распространенными контаминан-
тами и получение более полной картины микробного 
состава решетчатых пазух возможно лишь с примене-
нием некультуральных методов. При проведении более 
позднего исследования для анализа микробного состава 
образцов биопсии полости носа и околоносовых пазух 
больных и здоровых людей, включая решетчатый лаби-
ринт, применялся метод секвенирования ампликонов 
гена 16S рРНК [13]. Однако характерных таксонов, 
присутствующих в решетчатых пазухах и клиновид-
ной пазухе здоровых людей, не выявлено по причине 
малых размеров выборок здоровых добровольцев [12, 
13]. Анализ микробного состава лобных пазух здоровых 
добровольцев не проводился.

В целом данные о микробных сообществах око-
лоносовых пазух на сегодняшний день крайне огра-
ничены ввиду необходимости проведения биопсии 
для получения образцов, что создает сложности при 
наборе групп добровольцев для исследования.

Носоглотка

Через носоглотку проходит увлажненный и ра-
зогретый в носовой полости и околоносовых пазу-
хах воздух и направляется к легким. Таким образом, 
в носоглотку попадают микроорганизмы, присутст-
вующие также в преддверии носа и носовой поло-
сти, – аэробные грамположительные бактерии ро-
дов Staphylococcus, Dolosigranulum, Corynebacterium, 
Streptococcus и др. Помимо упомянутых видов, также 
встречаются бактерии родов Moraxella и Haemophilus. 
В одном из исследований на основании данных секве-
нирования ампликонов гена 16S рРНК образцов но-
соглотки 40 взрослых добровольцев выделено 5 типов 
микробных профилей, различающихся по представ-
ленности родов Corynebacterium, Streptococcus, Staphy­
lococcus, Dolosigranulum, Peptoniphilus и Prevotella [14]. 
Один из таких профилей, характеризуемых большей 
вариабельностью микробного состава, был ассоци-
ирован с колонизацией Streptococcus pneumoniae [14]. 
По данным более позднего исследования выделены 
микробные профили 4 типов в зависимости от доми-
нирования в сообществе одного из следующих родов 
бактерий – Streptococcus, Fusobacterium или Moraxella, 
а также смешанный тип. Отмечено, что для носоглот-
ки характерно наличие бактерии рода Fusobacterium, 
которая, согласно данным исследования [15], в носо-
вой полости не обнаруживается.

https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/3O3Z
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/7I0m
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/MVOv
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/epPx
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/IxVh
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/YMHp
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/3O3Z
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/3f4j
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/ns1L
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/2cYS
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/2cYS
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/UX9E
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/nfOt
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/nfOt
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/nfOt
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/2fGk
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/2fGk
https://paperpile.com/c/8ZvXDZ/JOpU


748 Пульмонология ● Pul’monologiya. 2022; 32 (5): 745–754. DOI: 10.18093/0869-0189-2022-32-5-745-754

Старикова Е.В. и др. Роль микробиома верхних дыхательных путей в здоровье человека: биотопы и изменчивость

Ротоглотка

В ротоглотку, анатомически соединенную с ротовой 
полостью, носоглоткой, гортанью, ведущей к трахее, 
и гортаноглоткой, ведущей в пищевод, попадает мно-
жество микроорганизмов различного происхожде-
ния. Считается, что ротоглотка является основным 
источником микроорганизмов, населяющих нижние 
ДП [16]. В ротоглотке наиболее часто встречаются 
бактерии родов Prevotella, Veillonella, Streptococcus, 
Neisseria, Fusobacterium и Leptotrichia (относительная 
представленность – 5–26 %), Rothia, Haemophilus, 
Porphyromonas и Actinobacillus (относительная пред-
ставленность – 2–3 %) [17, 18], а также профили с до-
минированием Corynebacterium [19]. В недавнем ис-
следовании на основании анализа образцов (n = 304) 
выделены 9 кластеров микробных профилей, в каждом 
из которых в разных соотношениях доминировали 
представители упомянутых родов [18].

На основании имеющихся данных сделано за-
ключение о том, что некоторые бактерии (например, 
Corynebacterium ssp.) встречаются во всех отделах ВДП, 
при этом можно отметить виды, обнаруживаемые 
только в некоторых отделах. Микробное разнообразие 
ВДП увеличивается от преддверия носа к ротоглотке, 
однако для составления более полной картины требу-
ется большее количество исследований микробиома 
у взрослых здоровых добровольцев.

Факторы, оказывающие влияние на состав 
микробиоты

В течение жизни респираторный тракт человека 
подвергается воздействию внутренних или внешних 
факторов. Данные факторы могут варьироваться 
в течение короткого или продолжительного време-
ни в зависимости от местности, сезонности, образа 
жизни и потенциально влиять на микробиом верхнего 
респираторного тракта человека (рис. 2).

Генетика

Согласно данным ряда исследований, состав ми-
кробиоты ВДП может быть обусловлен генетическими 
факторами, в частности вариациями генов паттерн-
распознающих рецепторов, которые связываются 
с компонентами бактериальных клеток, запуская 
каскад реакций врожденного иммунитета. Такие ре-
цепторы, как TLR2 и TLR4, способны связываться 
с компонентами клеток грамположительных и гра-
мотрицательных бактерий соответственно. Известно, 
что аллельные полиморфизмы данных генов приводят 
к снижению активности соответствующих рецептор-
ных белков, что может, в свою очередь, определять 
соотношение грамположительных и грамотрицатель-
ных бактерий в микробиоме. Так, найдена ассоциация 
между полиморфизмами генов Toll-подобных рецеп-

Рис. 2. Факторы, оказывающие влияние на микробиом верхних дыхательных путей человека
Figure 2. Factors that affect microbiome of the upper respiratory tract
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торов TLR2 и TLR4 и микробным составом носоглот-
ки младенцев – вариантные аллели гена TLR2 были 
ассоциированы с колонизацией грамположительной 
бактерией S. aureus, а гена TLR4 (в частности, поли-
морфизма Asp299Gly) – грамотрицательной бактерией 
Moraxella catarrhalis [20]. Однако в дальнейшем связь 
вероятности колонизации носоглотки младенцев 
M. catarrhalis с полиморфизмом Asp299Gly гена TLR4 
подтвердилась [21].

Проводились исследования, в которых оценива-
лась связь других генов, задействованных в реакциях 
врожденного иммунного ответа, с микробным со-
ставом ДП, по результатам которых для вариантных 
аллелей гена манноза-связывающего лектина MBL 
показана ассоциация с колонизацией S. pneumoniae, 
S. aureus и другими видами рода Staphylococcus [20]. 
Отмечена также связь аллельных вариантов промотора 
гена Toll-подобного рецептора TLR9 с постоянным 
присутствием S. aureus в полости носа у взрослых [22]. 
Показано, что колонизация носоглотки у младенцев 
S. pneumoniae ассоциирована с генетическим вариан-
том G-152A интерлейкина (IL)-17 [23].

Также сообщается о связи сниженной представ-
ленности бактерий рода Dermacoccus, обнаруженных 
в преддверии носа, с определенным полиморфизмом 
гена TINCR – гена длинной некодирующей РНК, от-
вечающей за дифференциацию эпидермиса, а также 
связывающейся с транскриптом гена пептидогликан-
распознающего белка PGLYRP3. Белок, кодируемый 
данным геном, обладает бактерицидными свойства-
ми. Эти данные указывают на роль бактерии рода 
Dermacoccus в поддержании структуры и барьерной 
функции эпителия носовой полости [24]. Обнаруже-
на связь представленности неустановленного рода 
семейства Micrococcaceae с миссенс-мутацией в по-
следовательности гена пептидогликан-распознающего 
белка PGLYRP4 [24].

Таким образом, на основании пока еще немно-
гочисленных исследований о связи респираторной 
микробиоты с генетическими факторами можно 
заключить, что на бактериальный состав ДП могут 
оказывать влияние полиморфизмы генов, связанных 
с узнаванием компонентов бактериальных клеток.

Сезонность

В среднем человек ежедневно вдыхает до 10 000 л 
воздуха, состав которого может меняться в зависимо-
сти от времени года как по физическим параметрам 
(температура, влажность), так и по составу (микро-
организмы, пыльца, загрязняющие вещества) [25]. 
С течением времени данные факторы могут оказы-
вать влияние на структуру бактериального сообщества 
ВДП человека.

По данным исследования временнóй динамики 
бактериальной флоры преддверия носа у здоровых 
добровольцев в течение 15 мес. выявлено, что смена 
сезонов вносит вклад в колебания представленности 
таких видов, как C. acnes, численность которого была 
выше в период с февраля по апрель, и Staphylococcus 
epidermidis, численность которого у подавляющего 

большинства добровольцев возрастала в период с фев-
раля по август [26].

В лонгитюдном исследовании в течение 2 лет из-
учалось бактериальное сообщество среднего носового 
хода у здоровых людей (n = 4) путем секвенирования 
ампликонов гена 16S рРНК [27]. По результатам ана-
лиза 128 образцов выявлены колебания численности 
бактерий родов Acidocella, Asticcacaulis и семейства 
Hyphomicrobiaceae при сравнении сезонов разных 
лет [27].

При исследовании влияния внешних факто-
ров на микробиом носоглотки у здоровых взрослых 
(n = 40) замечена повышенная относительная пред-
ставленность родов Streptococcus и Prevotella в осен-
ний период, а также повышенная представленность 
бактерий рода Symbiobacterium в весенний сезон [28].

Сезонная вариабельность микробиоты носоглотки 
у детей (n = 96) в возрасте 18 мес. изучена методом 
пиросеквенирования ампликонов гена 16S рРНК [29]. 
Для изучения влияния сезона у 50 детей мазки из но-
соглотки отбирались в осенне-зимний, еще у 40 – 
в весенний периоды. Весной наблюдалось увеличе-
ние представленности родов Bacillus, Flavobacterium 
и Brevibacillus, в то время как род Cutibacterium в боль-
шей степени был ассоциирован с осенью и зимой [29]. 
При анализе микробиома носоглотки у детей (n = 364) 
в возрасте 1 мес. выявлено, что бактериальное сооб-
щество у детей, рожденных в летний сезон, характери-
зовалось повышенным альфа-разнообразием, а также 
преобладанием класса Bacilli и альфа-протеобактерий 
порядка Rhizobiales по сравнению с таковыми у детей, 
рожденных в другое время года [30].

Полученные результаты позволяют предположить, 
что, хотя сезонные сдвиги в разнообразии бактериаль-
ных сообществ происходят, их направление предска-
зать сложно, что обусловлено рядом факторов, связан-
ных с индивидуальной вариабельностью микробиомов 
и влиянием окружающей среды.

Состав воздуха

В городских условиях люди проводят в помещени-
ях до 90 % времени, при этом их ВДП подвергаются 
воздействию газовых примесей и загрязнителей, а так-
же мелких частиц и микроорганизмов, присутствую-
щих во вдыхаемом воздухе.

Согласно данным Агентства по охране и защите 
окружающей среды, твердые частицы, присутствую-
щие в городском воздухе, подразделяются на 3 класса 
в соответствии с их размером. Частицы класса PM10 
относятся к крупным (диаметр – 2,5–10 мкм), такие 
частицы способны проникать в ВДП (нос, носоглотка, 
ротоглотка) и задерживаться там [31]. Мелкие части-
цы диаметром < 2,5 мкм относятся к классу PM2.5. 
Такие частицы могут проникнуть в бронхи и верхние 
бронхиолы, а самые мелкие частицы (PM1 < 1 мкм) 
способны проникать в альвеолы и попадать в систе-
му кровообращения [31–33]. Степень загрязнения 
воздуха определяется концентрацией таких частиц. 
Показано, что относительная представленность ро-
дов Prevotella, Veillonella, Fusobacterium, Campylobacter, 
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Capnocytophaga, Porphyromonas, Peptostreptococcus 
и Moraxella в ротоглотке человека уменьшается 
по мере увеличения степени загрязнения воздуха [34]. 
Относительная численность родов Staphylococcus, 
Haemophilus, Streptococcus и Moraxella увеличивается 
в ротоглотке человека после воздействия высоких 
концентраций PM2,5 / PM10 [35]. При исследовании 
влияния концентрации частиц PM10 и PM2,5 на ми-
крофлору носовой полости здоровых добровольцев 
(n = 40) выявлена положительная ассоциация между 
представленностью рода Moraxella и повышенной кон-
центрацией частиц PM10 и PM2,5 в воздухе на микро-
биом носа человека [36].

Помимо уже упоминавшихся твердых частиц, 
во вдыхаемом воздухе также присутствуют газообраз-
ные загрязнители, в основном оксиды азота (NOx), 
оксиды серы и озон (O3) [37]. Влияние кратковремен-
ного воздействия озона на микробиоту ДП здоровых 
молодых людей (n = 30) изучено в исследовании [38]. 
После воздействия озона на микробиом преддверия 
носа наблюдалось увеличение численности предста-
вителей семейств Moraxellaceae и Pseudomonadaceae. 
Кроме того, бактериальное сообщество группы лю-
дей, подвергшихся воздействию озона, отличалось 
более низким альфа-разнообразием и повышенным 
бета-разнообразием по сравнению с таковым у лиц 
контрольной группы [38].

Помимо атмосферного воздуха города, загрязните-
ли также присутствуют в жилище человека в виде ча-
стиц пыли. В комнатной пыли может присутствовать 
до 500–1 000 различных видов бактерий и грибов. Бак-
териальное сообщество комнатной пыли представлено 
родами Streptococcus, Staphylococcus, Rothia, Haemoph­
ilus, Paracoccus и Corynebacterium [39, 40]. Микобиом 
комнатной пыли характеризуется родами Aureobasidi­
um, Leptosphaerulina, Cryptococcus, Epicoccum, Aspergillus, 
Malassezia, Spegazzinia, Aureobasidium, Sphaerellopsis, 
Curvularia, Saccharomyces и Penicillium [39–41]. Разно-
образие грибковых сообществ в помещениях в основ-
ном зависит от внешней среды, в то время как на бак-
териальный состав чаще влияют жильцы, домашние 
животные и методы вентиляции [41–43]. О влиянии 
состава комнатной пыли на микробиом ВДП здоро-
вого человека на данный момент известно немного. 
Основные исследования в данной области сосредо-
точены на воздействии микроорганизмов комнатной 
пыли на течение некоторых респираторных заболе-
ваний и проявление аллергических реакций [44–46].

Курение

ВДП человека непосредственно контактируют 
с вдыхаемым табачным дымом, что может внести из-
менения в их бактериальный состав из-за воздействия 
химических и физических факторов, связанных с ку-
рением. Регулярное воздействие сигаретного дыма 
нарушает функционирование мукоцилиарного кли-
ренса, который обеспечивает защиту слизистой обо-
лочки органов дыхания от внешних воздействий [47]. 
Кроме того, сигареты содержат широкий спектр по-
тенциальных патогенов, включая Acinetobacter, Ba­

cillus, Burkholderia, Clostridium, Klebsiella, Pseudomonas 
aeruginosa и Serratia [48, 49]. Перечисленные факторы 
ведут к изменению микробного сообщества ВДП и мо-
гут способствовать нарушению его гомеостаза.

Согласно результатам исследования с участием 
курящих (n = 20) и некурящих (n = 20) доброволь-
цев, из носоглотки курильщиков чаще выделялись 
такие оппортунистические патогены, как S. pneumo­
niae, Haemophilus influenzae и M. catarrhalis [50]. Также 
с помощью метода секвенирования ампликонов гена 
16S рРНК удалось установить, что микробиота носо-
глотки курильщиков или бывших курильщиков по-
ложительно ассоциирована с родами Corynebacterium 
и Staphylococcus [15]. В носоглотке курильщиков вы-
явлено увеличение представленности бактерий родов 
Eggerthella, Dorea, Anaerovorax, Eubacterium, Abiotrophia 
и существенное снижение бактерий рода Shigella [51].

В ротоглотке курильщиков по сравнению с неку-
рящими повышена представленность бактерий ро-
дов Megasphaera, Streptococcus, Veillonella, Actinomyces 
и Atopobium, в то время как численность таких пред-
ставителей нормальной микробиоты ротоглотки, как 
Capnocytophaga, Fusobacterium, Peptostreptococcus и Neis­
seria, снижена [51]. При исследовании микробиоты 
ротоглотки взрослых людей (n = 529) такие бакте-
рии, как Fusobacterium, Neisseria, Haemophilus, Veil­
lonella и Gemella, были отрицательно ассоциированы 
с курением, при этом у курящих людей наблюдалось 
увеличение численности видов Streptococcus parasangui­
nis, S. pneumoniae, Streptococcus salivarius и Streptococcus 
thermophilus [52].

На микробиом ВДП человека оказывает влияние 
не только непосредственно курение, но и пассивное 
вдыхание сигаретного дыма. Из мазков среднего но-
сового хода у детей 6–12 лет, подвергавшихся воздей-
ствию пассивного курения, значительно чаще выде-
лялись S. pneumoniae, S. aureus, H. influenzae и M. сa­
tarrhalis по сравнению с таковыми у детей, не под-
вергавшихся воздействию сигаретного дыма [53]. 
По данным работы [54], показано, что S. pneumoniae 
чаще выделялся из мазков носоглотки у детей курящих 
матерей по сравнению с некурящими.

Таким образом, по результатам достаточного чи-
сла исследований продемонстрировано, что курение 
сигарет приводит к изменению микробного сообще-
ства ВДП у человека. Так, для отдела ротоглотки про-
слеживается тенденция к увеличению численности 
представителей бактерий рода Streptococcus и уменьше-
нию представленности родов Fusobacterium и Neisseria 
в ответ на курение. Кроме того, как у взрослых, так 
и у детей при пассивном вдыхании сигаретного дыма 
увеличивается риск бессимптомного носительства 
ряда оппортунистических патогенов.

Взаимодействие с животными

Люди в течение жизни могут контактировать с домаш-
ними животными, среди которых как животные-ком-
паньоны (кошки, собаки и т. д.), так и сельскохозяй-
ственные животные (свиньи, коровы и т. д.). При этом 
между человеком и животными может происходить 
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обмен бактериальными сообществами верхнего ре-
спираторного тракта.

Сельскохозяйственная деятельность, сопряженная 
с выращиванием животных в замкнутых помещениях, 
в которых содержится большое количество крупного 
или мелкого рогатого скота, оказывает влияние на со-
став воздуха в пределах фермерского хозяйства [55]. 
Работники ферм в течение рабочего дня вдыхают воз-
дух с высокой бактериальной нагрузкой, источниками 
которой служат не только сами животные, но и их 
фекалии, корма и подстилки [55, 56]. Длительное и ре-
гулярное воздействие воздуха с ферм и частый контакт 
с животными могут оказывать влияние на микробиоту 
ВДП человека.

Методом секвенирования ампликонов гена 16S 
рРНК исследовалось влияние свиноводческой дея-
тельности на микробиоту носовой полости у челове-
ка. Проанализированы мазки из переднего и заднего 
отделов полости носа у свиноводов (n = 43), мазки 
из передней полости носа у свиней (n = 56) и 27 проб 
воздуха, взятых вблизи загонов для свиней. В качестве 
контроля послужили мазки из передней полости носа 
у работников (n = 17) с коровьих ферм и добровольцев 
(n = 26), не контактировавших с животными. Выявле-
но, что микробиомы у свиней, свиноводов и проб воз-
духа имеют схожий бактериальный состав, отличный 
от таковых в контроле, а самыми многочисленными 
семействами, ассоциированными со свиноводством, 
являются Veillonellaceae, Staphylococcaceae, Prevotellaceae 
и Lactobacillaceae [57].

По результатам исследования, включавшего образ-
цы воздуха из 8 свинарников, в мазках из носоглотки 
у работников свиноводческих хозяйств и лиц, не зани-
мающихся животноводством, также были обнаружены 
существенные различия в бактериальном составе но-
соглотки между участниками целевой и контрольной 
групп [58]. Согласно результатам данного исследова-
ния, Klebsiella, Prevotella, Moraxella, Clostridium наибо-
лее характерны для микробиома носоглотки у ферме-
ров [58]. В этой же работе в носоглотке у работников 
ферм обнаружено присутствие некоторых оппортуни-
стических патогенов, отсутствующих у лиц контроль-
ной группы, – Listeria monocytogenes, Clostridium difficile 
и метициллин-резистентный S. aureus [58].

При анализе мазков из носа и глотки у доброволь-
цев (n = 1 342) выявлено, что фермеры, контактирую-
щие с домашним скотом (в особенности со свиньями), 
чаще являются носителями S. aureus со множествен-
ной лекарственной устойчивостью, тетрациклин-ре-
зистентного S. aureus и S. aureus, ассоциированного 
с животноводством, по сравнению с таковыми у тех, 
кто не работает с животными [59]. Одной из патоген-
ных бактерий, которые могут передаваться от сви-
ньи к человеку, является Streptococcus suis. Согласно 
исследованиям, S. suis колонизирует ВДП свиней, 
в особенности носовую полость и миндалины [60, 
61] и способна передаваться человеку при контакте 
с инфицированными свиньями или при употреблении 
инфицированного мяса [62, 63].

При исследовании микробиомов передних носо-
вых проходов у работников (n = 21) коровьей молоч-

ной фермы и офисных работников (n = 18) показано, 
что относительная представленность Paraprevotella, 
Bacteroides, Parapedobacter и Psychrobacter у работни-
ков ферм выше, чем у сотрудников офиса, в то время 
как представленность родов Pseudomonas, Xanthomonas 
и Staphylococcus – ниже [64].

Контакт с сельскохозяйственными животными 
вызывает изменения в бактериальном сообществе 
верхнего респираторного тракта человека, но дан-
ные изменения неустойчивы во времени. При анализе 
микробиоты носовой полости у работников (n = 7) 
свиных ферм показано, что после 50-дневного пере-
рыва в работе их микробиом имел пониженное аль-
фа-разнообразие по сравнению с таковым в период 
работы на ферме. Микробиом у бывших работников 
свиноводческой фермы приближается по таксономи-
ческому составу к таковому у лиц, не контактировав-
ших с животными [65].

Тесный контакт с сельскохозяйственными жи-
вотными сопряжен с большой микробной нагрузкой 
и является сильнодействующим фактором, который 
влияет на микробиом ВДП у человека. При этом 
лишь небольшое число людей работают на фермах, 
в то время как гораздо большее число людей содержат 
животных-компаньонов – кошек и собак, обладаю-
щих своей характерной микробиотой. При изучении 
бактериального состава слизистой оболочки носа 
у владельцев кошек и собак (n = 20) и их питомцев 
культуральными методами идентифицированы 17 ви-
дов бактерий, встречающихся как у людей, так и у 
животных. Самыми распространенными общими 
видами у питомцев и их владельцев были Staphylo­
coccus intermedius, Escherichia coli, Enterococcus faecalis, 
Acinetobacter lwoffii, Pseudomonas putida и S. aureus [66]. 
По результатам анализа образцов микробных сооб-
ществ, полученных из ноздрей здоровых лиц и их пи-
томцев методом секвенирования ампликонов гена 16S 
рРНК, выявлено, что микробиом из ноздрей владель-
цев домашних животных характеризуется большим 
альфа-разнообразием по сравнению с таковым у лиц 
без домашних питомцев [67].

Предполагается, что между бактериальными со-
обществами ВДП человека и животных происходит 
обмен бактериями, поскольку микробиом ДП у лиц, 
которые находятся в тесном контакте с животными, 
имеет свои отличительные особенности.

Социокультурные факторы

На микробиом человека оказывает воздействие 
не только окружающая среда, но и социально-эко-
номические факторы, такие как уровень дохода се-
мьи, число членов семьи, район проживания, частые 
посещения мест большого скопления людей и т. д. 
Исследование влияния социокультурных факторов 
на микробиом ВДП человека основано на изучении 
распространенности потенциальных патогенов – 
M. catarrhalis, S. aureus, Neisseria meningitidis и S. pneu­
moniae в здоровой детской популяции.

При изучении мазков из носоглотки у здоровых 
детей выявлено, что у учащихся школ с низким со-
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циально-экономическим индексом чаще выделялись 
такие оппортунистические патогены, как M. catarrhalis 
и S. aureus по сравнению с таковыми у детей из школ 
с высоким социально-экономическим индексом [68]. 
Также в носоглотке у детей из семей с низким соци-
альным статусом чаще обнаруживались бактерии 
вида S. pneumoniae, резистентные к пенициллину, что 
связано с тем, что дети, посещающие школу с низ-
ким социально-экономическим индексом, живут 
в более тесных условиях и менее комфортном жилье 
по сравнению с детьми из школ с высоким социаль-
но-экономическим индексом [68]. Доход семьи зна-
чительно связан с альфа-разнообразием микробиоты 
носоглотки у младенцев, при этом пониженное аль-
фа-разнообразие коррелировало с таковым у детей, 
проживающих в семьях с низким уровнем дохода [30]. 
Дети из многодетных семей с низким экономическим 
статусом являлись бессимптомными носителями оп-
портунистического патогена вида N. meningitidis [69, 
70]. При анализе мазков из носоглотки у здоровых де-
тей (n = 1 723) выявлено, что наличие старших братьев 
и сестер, случаев длительного посещения дневного 
детского сада и проживание в сельской местности 
оказывали значительное влияние на наличие таких 
оппортунистических патогенов, как M. catarrhalis, 
N. meningitidis и S. pneumoniae, особенно у детей в воз-
расте 1–5 лет [71].

Таким образом, число членов и доход семьи, а так-
же проживание большого числа людей в тесных поме-
щениях связаны с риском бессимптомного носитель-
ства ряда оппортунистических патогенов в детском 
возрасте. Вопрос о влиянии социокультурных факто-
ров на состав микробиоты ВДП у взрослых на данный 
момент не изучен.

Заключение

В работе представлены результаты анализа известной 
на сегодняшний день информации о микробных сооб-
ществах каждого из отделов ВДП, при этом отмечены 
факторы, оказывающие влияние на состав микроби-
оты ДП. В дальнейшем планируется к публикации 
продолжение обзора, в котором будут рассмотрены 
вопросы о предположительной барьерной функции 
респираторной микробиоты, а также данные о вза-
имодействиях комменсальных и патогенных микро-
организмов.
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