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Резюме. В связи с высокой распространенностью острых респираторных инфекций у детей представляло инте-

рес выяснить состав бактериальных и вирусно-бактериальных ассоциаций микроорганизмов, населяющих ре-

спираторный тракт. Для идентификации патогенов дыхательных путей, особенно вирусов и некультивируемых 

бактерий, целесообразно использовать молекулярно-генетические методы исследования, в частности, ПЦР. Цель 

работы — сравнительный анализ частоты обнаружения геномов патогенов дыхательного тракта у детей с остры-

ми респираторными инфекциями и практически здоровых. Материалы и методы. Обследованы дети (97 человек), 

из которых 35 человек — с острыми респираторными инфекциями верхних дыхательных путей (назофарингит, 

фарингит, ларингит) (ОРИ ВДП), 32 человека — с острыми респираторными инфекциями нижних дыхатель-

ных путей (острый бронхит, острый обструктивный бронхит) (ОРИ НДП) и 30 человек — практически здоровые 

на момент обследования. В отделяемом ротоглотки с помощью ПЦР определяли РНК и ДНК вирусных и бактери-

альных патогенов. Использованы тест-системы производства ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора 

и АО «Вектор-Бест». Результаты. Анализ частоты выявления ДНК и РНК патогенов бактериальной и вирусной 

природы показал наличие их широкого спектра (20 различных видов/штаммов из 27 определяемых) в биоматери-

але из ротоглотки у всех обследованных детей. Наибольшее разнообразие и частота обнаружения геномов пато-

генов обнаружены у практически здоровых обследованных и детей с ОРИ ВДП (ДНК представителей семейства 

Herpesviridae, S. pneumoniae, H. influenzae, MSSA, MRCoNS). В составе микрофлоры превалировали ассоциации 

из 4–6 патогенов, а «ядром» как бактериальных, так и вирусно-бактериальных ассоциаций являлось сочетание 

S. pneumoniae и H. influenzae (в 93,3% и 60,0% случаев соответственно). В бактериальных ассоциациях у здоровых де-

тей выявляли также стафилококки (MRSA и MRCoNS) и P. аeruginosa, у детей с ОРИ ВДП — MSSA и очень редко — 

другие виды бактерий. У детей с инфекциями НДП, большинство из которых (75,0±7,7%) относились к категории 

длительно болеющих и имели осложненное течение заболевания, обнаружено заметное обеднение (уменьшение 

таксономичес кого разнообразия) назофарингеальной микробиоты. Заключение. Представленные данные свиде-

тельствуют о присутствии в биоматериале обследованных детей молекулярно-генетических маркеров широкого 

спектра патогенов в виде вирусно-бактериальных и бактериальных ассоциаций, состав которых вариабелен и за-

висит от клинического статуса пациентов. Обнаружение геномов патогенов является важным для решения вопро-

са о выборе этиотропной терапии на ранних этапах заболевания, а также назначения пробиотических препаратов, 

способных восстановить баланс микрофлоры дыхательных путей.
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Abstract. Due to the high prevalence of acute respiratory infections in children, it was of interest to determine 

the composition of bacterial and viral-bacterial associations for respiratory tract inhabiting microorganisms. 

To identify respiratory tract pathogens, especially viruses and unculturable bacteria, it is advisable to use molecular 

genetic research methods particularly PCR. The work was aimed at comparatively analyzing rate of genome detection 

for respiratory tract pathogens in children with acute respiratory infections and apparently healthy controls. Materials 

and methods. Children (97 people) were examined, of which 35 people — with acute respiratory infections of the upper 

respiratory tract (nasopharyngitis, pharyngitis, laryngitis) (ARI URT), 32 people — with acute respiratory infections 

of the lower respiratory tract (acute bronchitis, acute obstructive bronchitis) (ARI NDP) and 30 people — apparently 

healthy control at the time of examination. RNA and DNA of viral and bacterial pathogens were assessed in the 

oropharyngeal smears using PCR. Test systems produced by the Federal Budgetary Institution Central Research 

Institute of Epidemiology of Rospotrebnadzor and JSC Vector-Best were used. Results. An analysis of detection rate 

for DNA and RNA of bacterial and viral pathogens showed the presence of a wide range of them (20 different species/

strains out of 27 identified) in oropharyngeal biomaterial from all examined children. The peak diversity and detection 

rate of pathogen genomes were found in apparently healthy subjects and children with ARI UDP (DNA of members 

from Herpesviridae family, S. pneumoniae, H. influaenzae, MSSA, MRCoNS). Associations of 4–6 pathogens prevailed 

in the microflora, and the “core” of both bacterial and viral-bacterial associations was the combination of S. pneumoniae 

and H. influenzae (in 93.3% and 60.0% of cases, respectively). In bacterial associations, staphylococci (MRSA and 

MRCoNS) and P. aeruginosa were also detected in healthy children, MSSA and other very rarely bacterial types 

were detected in children with ARI UDP. In children with NPD infections, the majority of whom (75.0±7.7%) were 

classified as long-term ill and had a complicated disease course, a noticeable depletion (decrease in taxonomic diversity) 

of the nasopharyngeal microbiota was found. Conclusion. The presented data indicate the presence in the biomaterial 

of the examined children of molecular genetic markers of a wide range of pathogens presented as viral-bacterial and 

bacterial associations, with varying composition being related to patient clinical status. Detection of pathogen genomes 

is important for choosing proper etiotropic therapy at early disease stages as well as prescribing probiotic drugs that can 

restore a balance in respiratory tract microflora.

Key words: microbiome of the respiratory tract, respiratory infections, children, viral pathogens, bacterial pathogens.

Введение

Микрофлора дыхательных путей обеспе-

чивает биологический баланс между орга-

низмом и окружающей средой, играя важную 

роль в поддержании здоровья человека [5, 13]. 

Защита дыхательных путей от патогенов осу-

ществляется с помощью многих механизмов, 

включая мукоцилиарный клиренс, факторы 

врожденного и адаптивного иммунитета, им-

муномодулирующее и антагонистическое дей-

ствие резидентной микрофлоры. Активизация 

комменсальных бактерий, проникновение 

из внешней среды патогенов, в том числе ви-

русной природы, приводит к формированию 

дисбиоза респираторного тракта [13]. Вирусы 

способствуют адгезии бактериальных пато-

генов к клеткам человека и их колонизации 

за счет разрушения эпителиального барьера, 

снижения бактериального клиренса, прямого 

иммуносупрессивного действия [2, 8]. Такая 

ситуация закономерно может привести к раз-

витию вторичных средних отитов, бактериаль-

ных бронхитов и пневмоний, наиболее часто 

вызываемых S. pneumoniae и S. aureus, реже — 

Haemophilus influenzae и Pseudomonas aeruginosa. 

В свою очередь увеличение количества этих 

патогенов во время вирусной инфекции при-

водит к усилению экспрессии рецепторов ад-

гезии для проникновения вирусов [12, 14]. 

Формируется патологический замкнутый круг, 

где дисбиоз поддерживает воспаление, а вос-

паление — дисбиоз, что приводит к возникно-

вению острых респираторных инфекций, их 

переходу в хроническую форму и повышению 

риска развития соматических заболеваний [9].

Острые респираторные инфекции у детей 

составляют более 70% инфекционной патоло-

гии, причем каждый пятый ребенок относится 

к группе детей с рекуррентными респиратор-

ными инфекциями, при которых наблюдается 

4–6 и более эпизодов заболевания в год [3, 4]. 

Для острых респираторных инфекций характер-

на полиэтиологичность. Благодаря внедрению 
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в практику молекулярно-генетичес ких методов 

исследования выявлен широкий спектр «скры-

тых» респираторных патогенов, не доступных 

для идентификации в «культуральную» эпоху 

(вирусы, микоплазмы, хламидии, пневмоци-

сты и др.). Идентификация некультивируемых 

и трудно культивируемых представителей ре-

спираторной микрофлоры возможна при ис-

пользовании высокопроизводительных мето-

дов секвенирования метагенома микробиоты 

респираторного тракта, основанных на анализе 

вариабельных участков гена 16S рибосомальных 

РНК. Этот методичес кий подход актуален для 

научных исследований, в том числе и для вне-

сения новых данных о нуклеотидных последо-

вательностях тех или иных прокариот в соответ-

ствующие базы данных.  В рутинной практике 

основным методом молекулярно-генетических 

исследований для установления этиологии ин-

фекционных заболеваний является ПЦР [12, 20].

Цель исследования — сравнительный анализ 

частоты обнаружения геномов патогенов дыха-

тельного тракта у детей с острыми респиратор-

ными инфекциями и практически здоровых.

Материалы и методы

Обследованы дети: 35 человек — с острыми 

респираторными инфекциями верхних дыха-

тельных путей (назофарингит, фарингит, ла-

рингит) (ОРИ ВДП), 32 человека — с острыми 

респираторными инфекциями нижних дыха-

тельных путей (острый бронхит, острый об-

структивный бронхит) (ОРИ НДП) и 30 чело-

век — практически здоровых на момент обследо-

вания. Все пациенты находились под наблюде-

нием в ГБУ РО «Детская городская поликлиника 

Железнодорожного района» в г. Ростове-на-Дону 

и ГБУ РО «Детская городская больница № 1» 

в г. Ростове-на-Дону в 2021–2022 гг. (в период 

пандемии новой коронавирусной инфекции). 

Возраст детей составил 3–15 лет, медиана возрас-

та — 7 лет. Обследование детей проведено в соот-

ветствии с требованиями Хельсинской деклара-

ции Всемирной медицинской ассоциации (ВМА) 

«Этические принципы проведения научных ме-

дицинских исследований с участием человека» 

в редакции 52-й сессии Генеральной Ассамблеи 

ВМА (2000 г.) и «Правилами клинической прак-

тики в Российской Федерации», утвержденны-

ми Приказом Минздрава России от 19.06.2003 г. 

№ 266. На проведение клинического исследова-

ния получено добровольное информированное 

согласие от родителей детей до 15 лет.

У всех детей производили забор отделяе-

мого ротоглотки для постановки полимераз-

ной цепной реакции (ПЦР). Биоматериал по-

мещали в транспортную среду и доставляли 

в лабораторию в течение 1–2 ч. Для выявления 

и количественного определения ДНК вирусов 

герпеса человека 1 типа (ВГЧ-1) и 2 типа (ВГЧ-2) 

использовали тест-систему «АмплиСенс HSV I, 

II-FL» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Рос-

потребнадзора и АО «Вектор-Бест»); ЭБВ, ЦМВ 

и ВГЧ-6 — «АмплиСенс EBV/CMV/HHV6-

cкрин-FL» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии 

Роспотребнадзора и АО «Вектор-Бест»). Для де-

текции РНК вирусов гриппа А (Influenza 

virus A) и гриппа В (Influenza virus В) исполь-

зовали тест-систему «АмплиСенс® Influenza 

virus A/B-FL» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии 

Роспотребнадзора и АО «Вектор-Бест»); для 

типирования (идентификации субтипов H1N1 

и H3N2) вирусов гриппа А (Influenza virus A) — 

«АмплиСенс Influenza virus A-тип-FL» (ФБУН 

ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора 

и АО «Вектор-Бест»); РНК респираторно-син-

цитиального вируса (human Respiratory Syncytial 

virus — hRSv), метапневмовируса (human 

Metapneumovirus — hMpv), вирусов парагриппа 

1, 2, 3 и 4 типов (human Parainfluenza virus 1–4 — 

hPiv), коронавирусов (human Coronavirus — 

hCov), риновирусов (human Rhinovirus — hRv), 

ДНК аденовирусов групп B, C и E (human 

Adenovirus B, C, E — hAdv) и бокавируса (human 

Bocavirus — hBov) — «АмплиСенс ОРВИ-

скрин-FL» (ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии 

Роспотребнадзора и АО «Вектор-Бест»).

Для выявления и количественного опре-

деления ДНК MSSA и MRSA, MRCoNS ис-

пользовали тест-систему «АмплиСенс MRSA-

скрин-титр-FL» (ФБУН ЦНИИ Эпидемио-

логии Роспотребнадзора и АО «Вектор-Бест»); 

ДНК Neisseria meningitidis, H. influenzae 

и S. pneumoniae — «АмплиСенс® N. meningiti-

dis/H influenzae/S. pneumoniae-FL» (ФБУН 

ЦНИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора 

и АО «Вектор-Бест»); для выявления и коли-

чественного определения ДНК Streptococcus 

agalactiae — «АмплиСенс® Streptococcus agalac-

tiae — скрин-титр-FL» (ФФБУН ЦНИИ Эпи-

демиологии Роспотребнадзора и АО «Вектор-

Бест»); Streptococcus pyogenes — «АмплиСенс 

Streptococcus pyogenes скрин/монитор-FL» 

(ФБУН ЦНИИ Эпидемиологии Роспотреб-

надзора и АО «Вектор-Бест»); ДНК Mycoplasma 

pneumoniae и Chlamydophila pneumoniae — 

«АмплиСенс Mycoplasma pneumoniae/Chlamy-

dophila pneumoniae-FL» (ФБУН ЦНИИ Эпиде-

миологии Роспотребнадзора и АО «Вектор-

Бест»). ДНК Klebsiella pneumoniae, P. aeruginosa, 

Acinetоbacter baumannii и Stenotrophomonas malto-

philia выявляли методом ПЦР в режиме реаль-

ного времени с помощью тест-системы (АО 

«Вектор-Бест»).

Статистическую обработку материала про-

водили с помощью программы STATISTICA 12.0 

(StatSoft Inc., США) и MedCalc (версия 9.3.5.0).
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Результаты

При анализе клиническо-анамнестических 

данных установлено, что большинство обследо-

ванных детей как с патологией дыхательных пу-

тей (ОРИ НДП и ОРИ ВДП), так и практически 

здоровых имели неблагоприятный преморбид-

ный фон (отягощенный акушерский анамнез, 

искусственное вскармливание, перинатальное 

поражение ЦНС, рекуррентные респираторные 

инфекции в анамнезе). На долю непривитых 

и привитых с отклонениями от Национального 

календаря профилактичес ких прививок при-

шлось среди всех обследованных 33,3–45,7% 

пациентов. Осложнения основного заболева-

ния, связанные с поражением лимфоглоточно-

го кольца Пирогова–Вальдейера (гипертрофия 

глоточной миндалины 2–3 степени, гипертро-

фия небных миндалин 2–3 степени, гипертро-

фия глоточной и небных миндалин 2–3 степени) 

регистрировали у 34,4–50% детей, что не име-

ло достоверных отличий при сравнении детей 

с заболеваниями дыхательных путей и прак-

тически здоровых. Потребность в госпитали-

зации среди пациентов с ОРИ ВДП составила 

34,3±8,0%, что достоверно (р � 0,05) ниже, чем 

у детей с ОРИ НДП (87,5±5,8%). Длительность 

госпитализации более 5 койко-дней у пациен-

тов с ОРИ ВДП (25,7±7,4%) ниже (р � 0,05), чем 

у детей с ОРИ НДП (53,1±8,8%).

При исследовании частоты встречаемо-

сти различных представителей семейства 

Herpesviridae в ПЦР (табл. 1) установлено, что 

ДНК вируса Эпштейна–Барр на слизистой обо-

лочке ротоглотки обнаруживали реже (р � 0,05) 

у детей с заболеваниями дыхательных путей 

(ОРИ ВДП — 17,1±6,4%, ОРИ НДП — 9,4±5,2%), 

чем у практически здоровых обследованных 

(40,0±8,9%). Другие герпес-вирусы (ЦМВ, ВГЧ-

6) выявляли у всех обследованных вне зави-

симости от диагноза с одинаковой частотой. 

Примечательно, что ни у одного из пациентов 

ДНК ВГЧ-1 и ВГЧ-2 в отделяемом ротоглотки 

не выявлена. При рассмотрении частоты вы-

деления ДНК всех герпесвирусов в целом (рис.) 

установлено, что реже (р � 0,05) ее определя-

ли у детей с ОРИ НДП (28,1% обследованных), 

чем у детей с ОРИ ВДП (60,0%) и практически 

здоровых пациентов (73,3%). При определении 

вирусной нагрузки (количество копий ДНК/

мл) никаких достоверных отличий выявить 

не удалось.

Геномы (РНК, ДНК) вирусов — возбудите-

лей острых респираторных инфекций (гриппа, 

парагриппа, аденовирусов, респираторно-син-

тициального вируса, коронавирусов, бокавиру-

сов, метапневмовирусов) представлены у детей 

с заболеваниями дыхательных путей и прак-

тически здоровых обследованных значительно 

более скудно по сравнению с вирусами герпеса. 

Так, у детей с ОРИ ВДП только в единичных 

случаях в биоматериале обнаружены РНК ви-

русов гриппа А(H3N2) и А(H1N1), парагриппа 

1–4, риновируса и ДНК аденовирусов В, С, Е. 

У детей с ОРИ НДП также в единичных случа-

ях обнаруживали РНК вирусов гриппа А(H3N2) 

и А(H1N1), риновируса и респираторно-синти-

циального вируса. Достоверные отличия в ча-

стоте выявления геномов этой группы вирусов 

у детей с заболеваниями дыхательных путей 

и практически здоровых отсутствуют (рис.).

При рассмотрении частоты выявления ге-

номов бактериальных патогенов на слизи-

стой оболочке ротоглотки установлено, что 

S. pneumoniae являлся доминирующим видом. 

ДНК S. pneumoniae обнаруживали в биомате-

риале, отобранном у всех практически здоро-

вых детей (100%), в подавляющем большинстве 

(91,4±4,7%) у детей с ОРИ ВДП и более чем у поло-

вины (68,8±8,2%) пациентов с ОРИ НДП. Второй 

по частоте выявления вид H. influaenzae пред-

ставлен почти у всех практически здоровых детей 

(93,3±4,6%), более чем у половины детей с ОРИ 

ВДП (57,1±8,4%) и 21,9±7,3% пациентов с ОРИ 

НДП. Следует отметить, что ДНК этих микро-

организмов реже (р � 0,05) выявляли у больных 

с ОРИ нижних дыхательных путей, чем верх-

них. Следующей по значимости группой бакте-

рий явились представители рода Staphylococcus: 

Рисунок. Частота встречаемости геномов 

герпесвирусов и других респираторных вирусов 

у детей с ОРИ и практически здоровых

Figure. Rate of detected genomes for herpesviruses 
and other respiratory viruses in children with ARI and 
apparently healthy control
Примечание. *Достоверность отличий  р � 0,05.
Note. *Significance of the differences р � 0.05.
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Таблица 1. Частота встречаемости геномов патогенов у детей с ОРИ и практически здоровых

Table 1. The rate of microbial genome detection in children with ARI

Патогены

Pathogens
ОРИ ВДП

ARI VDP
ОРИ НДП

ARI NDP
Практически здоровые дети

Apparently healthy children

ЭБВ

EBV
6

17,1±6,4%*
3

9,4±5,2%*
12

40,0±8,9%

ЦМВ

CMV
7

20,0±6,8%
3

9,4±5,2%
5

16,7±6,8%

ВГЧ-6

HHV-6
8

22,9±7,1%
3

9,4±5,2%
5

16,7±6,8%

ВГЧ-1 и ВГЧ-2

HSV-1 and HSV-2
– – –

Вирус гриппа А(H3N2)

Influenza A(H3N2) virus
2

5,7±3,9%
4

12,5±5,8% –

Вирус гриппа А(H1N1)

Influenza A(H1N1) virus
1

2,9±2,8%
1

3,1±3,0% –

Вирус гриппа B

Influenza B virus
– – –

Вирусы парагриппа 1–4

Parainfluenza viruses 1–4
6

17,1±6,4% –

Бокавирус

Bocavirus
– – 1

3,3±3,3%

Аденовирус (B, C, E)

Adenovirus (B, C, E)
1

2,9±2,8% – –

Риновирус

Rhinovirus
4

11,4±5,4%
3

9,4±5,2%
7

23,3±7,7%

Респираторно-синцитиальный вирус

Respiratory syncytial virus
– 1

3,1±3,0% –

Метапневмовирус

Metapneumovirus
– – –

Коронавирус

Coronavirus
– – –

S. pneumoniae
32

91,4±4,7*, **
22

68,8±8,2%*
30

100%

H. influenzae
20

57,1±8,4% *, **
7

21,9±7,3%*
28

93,3±4,6%

MSSA
8

22,9±7,1%*
3

9,4±5,2%*
14

46,7±9,1%

MRCoNS
10

28,6±7,6%**
1

3,1±3,0%*
7

23,3±7,7%

MRSA
3

8,6±4,7% – 7
23,3±7,7%

S. agalactiae
1

2,9±2,8% – 5
16,7±6,8%

S. pyogenes – – 3
10,0±5,5%

P. aeruginosa
7

20,0±6,8%*
3

9,4±5,2%
1

3,3±3,3%

K. pneumoniae
2

5,7±3,9% – 1
3,3±3,3%

A. baumanii – 1
3,1±3,0% –
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MSSA, MRCoNS и MRSA (в порядке убывания). 

У детей с заболеваниями верхних и нижних 

дыхательных путей ДНК MSSA и MRCoNS вы-

являли реже (р � 0,05), чем у практически здо-

ровых обследованных. При этом ДНК MRCoNS 

чаще (р � 0,05) обнаруживали у детей с ОРИ ВДП 

по сравнению с больными с ОРИ НДП. ДНК 

P. аeruginosa выявляли у всех обследованных де-

тей, но, по сравнению с практически здоровы-

ми обследованными, чаще (р � 0,05) у больных 

с ОРИ ВДП (20,0±6,8% обследованных). К редко 

встречаемым патогенам на слизистой оболочке 

ротоглотки относятся K. pneumoniae, A. baumanii 

и S. maltophyla. Ни у кого из обследованных 

детей ДНК факультативных (N. meningitidis, 

M. рneumoniae) и облигатных (C. pneumoniae) вну-

триклеточных паразитов не обнаружена.

Микробные ассоциации у детей с ОРИ ВДП 

и практически здоровых (табл. 2) представлены, 

в основном, 4–6 микроорганизмами (60,0±5,9% 

и 93,3±4,6% пациентов соответственно). У де-

тей с ОРИ НДП на слизистой оболочке рото-

глотки с одинаковой частотой обнаружива-

ли единичные патогены и ассоциации из 2–3 

и 4–6 микроорганизмов (21,9±7,3%, 31,3±8,2% 

и 25,0±7,7% соответственно). При рассмотре-

нии состава ассоциаций установлено, что у всех 

обследованных вирусно-бактериальные и бак-

териальные комбинации встречались примерно 

с одинаковой частотой. У всех обследованных 

детей H. influaenzae обнаруживали только в обя-

зательном сочетании с S. pneumoniae, тогда как 

S. pneumoniae выявляли в ассоциациях без гемо-

фильной палочки (21,6% случаев).

Таблица 2. Количество микроорганизмов-ассоциантов в отделяемом ротоглотки и слюне у детей

Table 2. The number of oropharyngeal microorganisms isolated in children with ORI

Количество микроорганизмов-ассоциантов

Number of associates
ОРИ ВДП

ARI VDP
ОРИ НДП

ARI NDP
Практически здоровые дети

Apparently healthy children

1
1

2,9±2,8%**
7

21,9±7,3%* 0

2–3
11

31,4±7,8%*
10

31,3±8,2%*
1

3,3±3,3%

4–6
21

60,0±5,9%*, **
8

25,0±7,7%*
28

93,3±4,6%

7–8
2

5,7±3,9% – 1
3,3±3,3%

Всего обследованных детей

Total children examined
35 32 30

Примечание. *Достоверность отличий (р � 0,05) показателей у детей с различными формами острой респираторной инфекции по сравнению 
с аналогичными показателями у практически здоровых детей; **достоверность отличий (р � 0,05) показателей у детей с ОРИ ВДП по сравнению 
с аналогичными показателями у детей с ОРИ НДП.
Note. *significance of differences (р � 0,05) in children with various acute respiratory infections compared with apparently healthy children; 
**significance of differences (p � 0.05) in children with ARI of VDP compared with children with ARI of NDP.

Патогены

Pathogens
ОРИ ВДП

ARI VDP
ОРИ НДП

ARI NDP
Практически здоровые дети

Apparently healthy children

Stenotrophomonas maltophyla
2

5,7±3,9% – 1
3,3±3,3%

N. meningitidis – – –

M. pneumoniae – – –

C. pneumoniae – – –

Всего обследованных детей

Total children examined
35

100%
32

100%
30

100%

Примечание. *Достоверность отличий ( р � 0,05) показателей у детей, с различными формами острой респираторной инфекции по сравнению 
с аналогичными показателями у практически здоровых детей; **достоверность отличий (р � 0,05) показателей у детей с ОРИ ВДП по сравнению 
с аналогичными показателями у детей с ОРИ НДП.
Note. * Significance of differences (р � 0,05) in children with various acute respiratory infection compared with apparently healthy children; **significance 
of differences (p � 0.05) in in children with ARI of VDP compared with ARI of NDP.

Окончание таблицы 1. Частота встречаемости геномов патогенов у детей с ОРИ и практически 

здоровых

Table 1. The rate of microbial genome detection in children with ARI (continued)
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Обсуждение

Клиническая симптоматика острых респи-

раторных инфекций у детей с поражением верх-

них и нижних дыхательных путей во многом 

определяется микрофлорой, персистирующей 

на слизистой оболочке респираторного тракта, 

в том числе микроэкосистемой глоточной мин-

далины. Анализ частоты выявления ДНК и РНК 

патогенов бактериальной и вирусной природы 

свидетельствовал о наличии их широкого спек-

тра (20 различных видов/штаммов из 27 опре-

деляемых) в биоматериале из ротоглотки у всех 

обследованных детей. Однако наибольшим 

разнообразием и частотой обнаружения гено-

мов патогенов характеризовалась микрофлора 

дыхательных путей у практически здоровых 

обследованных и детей с ОРИ ВДП. У этих па-

циентов чаще (р � 0,05) выявляли ДНК предста-

вителей семейства Herpesviridae, S. pneumoniae, 

H. influaenzae, MSSA, MRCoNS. При этом в со-

ставе микрофлоры на слизистой оболочке рото-

глотки у них превалировали ассоциации из 4–6 

патогенов (у 93,3±4,6% практически здоровых 

детей и 60,0±5,9% детей с ОРИ ВДП). Иные ре-

зультаты получены при обследовании детей 

с инфекциями НДП, у которых обнаружено 

заметное обеднение микрофлоры дыхатель-

ных путей. Следует отметить, что большинство 

(75,0±7,7%) пациентов с ОРИ НДП относились 

к категории длительно болеющих детей и имели 

осложненное течение заболевания (50,0±8,8% 

обследованных), что, как известно, сопрово-

ждается уменьшением таксономического раз-

нообразия назофарингеальной микробиоты [1, 

3]. Это может быть обусловлено высокой инва-

зивной активностью изолятов от детей с ОРИ 

НДП на фоне формирующихся у них вторич-

ных иммунодефицитных состояний, что по-

зволяет микроорганизмам глубоко проникать 

в клетки и ткани дыхательных путей. Помимо 

этого, важное значение имеют и конкурентные 

взаимоотношения между патогенами и предста-

вителями микробиоты респираторного тракта, 

приводящие к вытеснению многих условно-па-

тогенных микроорганизмов. Такое антагони-

стическое воздействие может реализовываться 

за счет продукции патогенами пероксида водо-

рода, ферментов, компонентов клеточной стен-

ки, токсинов, бактериоцинов, а также использо-

вания системы кворум-сенсинга [10, 11].

При более подробном анализе состава ми-

кробиоты отделяемого ротоглотки установлено, 

что у детей с ОРИ ВДП и практически здоровых 

«ядром» как бактериальных, так и вирусно-бак-

териальных ассоциаций является сочетание 

S. pneumoniae и H. influenzae (в 93,3% и 60,0% слу-

чаев соответственно). В бактериальных ассоци-

ациях оно дополнено стафилококками (MRSA 

и MRCoNS) у здоровых детей и P. аeruginosa или 

MSSA у детей с ОРИ ВДП, очень редко — дру-

гими видами бактерий (S. agalactiae, S. pyogenes, 

K. pneumoniae, P. aeruginosa, A. baumanii, S. malto-

phyla). Высокая распространенность пневмо-

кокков, вероятно, связана, со способностью 

стрептококковых нейраминидаз удалять остат-

ки сиаловых кислот с поверхности эпителиаль-

ных клеток слизистой оболочки ДП и созда-

вать благоприятные условия для колонизации 

S. pneumoniae. В свою очередь, колонизация 

S. pneumoniae и S. aureus приводит к большой 

плотности заселения респираторного тракта по-

пуляцией H. influenzae. Об этом свидетельствует 

обязательное сочетание H. influenzae и S. pneumo-

niae, в то время, как S. pneumoniae сравнитель-

но часто встречается в ассоциациях и без ге-

мофильной палочки. Низкая представлен-

ность других видов стрептококков (S. agalactiae, 

S. pyogenes) у обследованных детей может быть 

связана с выраженной межвидовой конкурен-

цией, которая осуществляется посредством 

комбинаций большого количества бактерио-

цинов, выделяемых S. pneumoniae и кодируемых 

высоковариабельным опероном blp. Подавление 

S. pyogenes может также происходить в результа-

те антагонистичес кого воздействия коагулазо-

негативных стафилококков. Некоторые штам-

мы CoNS способны синтезировать лантибиотик 

нукацин IVK45, ингибирующий жизнедеятель-

ность пиогенного стрептококка и других пред-

ставителей микробиоты ДП [1, 6, 7].

Изолированное выделение в ПЦР молеку-

лярно-генетических маркеров патогенов ды-

хательного тракта из материала, полученного 

со слизистой оболочки ротоглотки, не по-

зволяет однозначно дифференцировать но-

сительство от заболевания. Выявление ДНК 

S. pneumoniae не дает информации о принад-

лежности этих микроорганизмов к какому-

либо серотипу, вследствие чего невозможно 

дифференцировать патогенные и условно-па-

тогенные штаммы пневмококков. Однако ис-

пользование ПЦР поможет внести весомый 

вклад в проблему изучения некультивируе-

мых микроорганизмов в составе микробиома 

дыхательных путей человека, а также быстро 

получить данные о наличии вирусно-бактери-

альных ассоциаций и закономерностях взаи-

модействия микроорганизмов друг с другом 

и с клетками организма-хозяина. Такая инфор-

мация в сочетании с клинической картиной 

может оказаться важной для решения вопроса 

о выборе этиотропной терапии и пробиотичес-

ких препаратов, особенно у длительно болею-

щих детей, пациентов с реккурентными респи-

раторными инфекциями, имеющими небла-

гоприятный преморбидный фон, в том числе 

«герпетический» анамнез.
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Заключение

Сравнительный анализ частоты обнаруже-

ния геномов патогенов дыхательного тракта 

у детей с острыми респираторными инфекция-

ми и практически здоровых детей свидетель-

ствовал о наибольшем разнообразии и частоте 

обнаружения геномов микроорганизмов в отде-

ляемом дыхательных путей у детей с ОРИ ВДП 

и практически здоровых по сравнению с об-

следованными с ОРИ НДП. Учитывая, что вы-

деленные патогены находятся в виде вирусно-

бактериальных и бактериальных ассоциаций, 

состав которых вариабелен и зависит от кли-

нического статуса пациентов, их обнаружение 

представляется важным для решения вопроса 

о выборе этиотропной терапии на ранних эта-

пах заболевания, а также назначения пробио-

тических препаратов, способных восстановить 

баланс микрофлоры дыхательных путей.
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