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РЕЗЮМЕ. Цель: Проанализировать состав микробиома мокроты и тяжесть нарушения 
бронхиальной проходимости в период обострения у возрастных пациентов с различными 
клиническими фенотипами хронической обструктивной болезни легких (ХОБЛ). Мето-
ды: Ретроспективный анализ 86 историй болезни пациентов старше 60 лет, каждый из 
которых имел в анамнезе ХОБЛ не менее 5 лет и был госпитализирован по поводу оче-
редного обострения ХОБЛ. В зависимости от клинического фенотипа пациенты разделе-
ны на 2 группы: с редкими (n = 56) и частыми (n = 30) обострениями. Каждому пациенту 
проводились спирометрия и бактериологическое исследование мокроты. Использовался 
точный метод Фишера и другие методы статистики. Результаты: В группе с редкими 
обострениями показатель ОФВ1 > 60 % выявлен у 18 больных из 56, что значимо больше 
(p < 0,05), чем в группе с частыми обострениями — 3 человека из 30. В группе с частыми 
обострениями чаще (15 из 30) выявлялось одновременное снижение ОФВ1 ниже 50 % и 
ФЖЕЛ ниже 50 %, чем в группе с редкими обострениями (13 из 56, p < 0,05). Разнообраз-
ные представители фирмикутов (44,3 % [95 % ДИ 37,1–51,5 %]), протеобактерий (25,9 % 
[95 % ДИ 19,6–32,2 %]), актинобактерий (2,7 % [95 % ДИ 0,9–5,5 %]), а также грибы рода 
кандида (27 % [95 % ДИ 20,6–33.4 %]) были обнаружены в мокроте в обеих группах. По-
тенциально опасные микроорганизмы преобладали в 26 случаях. Высевались клебсиелла 
пневмонии, синегнойная палочка, золотистый стафилококк, моракселлы, ацинето- и эн-
теробактеры. Случаев выявления пневмококка и гемофильной палочки не зарегистри-
ровано. Представители родов Ацинетобактеров и Моракселл, принадлежащие к одному 
семейству моракселловых, встречались в группе пациентов с частыми обострениями 
6 раз из 64 (9,4 % [95 % ДИ 5,6–21,7 %]) против 2 раз из 121 в группе пациентов с редкими 
обострениями (1,7 % [95 % ДИ 0,2–4,8 %] p < 0,05). Выводы: 1) Фенотип ХОБЛ с частыми 
обострениями у пожилых пациентов отличается большей тяжестью нарушений брон-
хиальной проходимости; 2) в микробиоме мокроты пожилых пациентов с различными 
фенотипами ХОБЛ представлены три типа бактерий: фирмикуты, протеобактерии и ак-
тинобактерии, а также грибы рода кандида; 3) у пожилых пациентов с частыми обостре-
ниями ХОБЛ наблюдается смещение соотношений типов микроорганизмов в микробиоме 
мокроты в сторону протеобактерий в основном за счет увеличения представителей се-
мейства моракселловых.
КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: хроническая обструктивная болезнь легких; ХОБЛ; фенотип; 
микробиом; мокрота; моракселла; ацинетобактер; кандида; спирометрия.
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SUMMARY. Objective: To analyze the sputum microbiome and air flow limitation during an 
exacerbation in aged patients with different clinical phenotypes of COPD. Methods: Patients over 
60 years old hospitalized for exacerbation of COPD were enrolled in retrospective study. Every-
one has had a history of COPD for at least 5 years. According to the clinical phenotype 2 groups 
were formed: rare exacerbators (RE, n = 56) versus frequent exacerbators (FE, n = 30). Spirometry 
was performed in every case, and one sample of sputum for bacteriological examination from 
every patient also was taken. Two tailed Fisher’s exact test and others methods were performed 
for comparisons. Results: The average age was 80,4 ± 5,8 years in RE versus 77,9 ± 8,2 years in 
FE. RE had 18 persons out of 56 with FEV1 more than 60 % whereas among FE there were only 
3 of them out of 30 (p < 0,05). A simultaneous decrease in FEV1 ( < 50 %) and FVC ( < 50 %) was 
more often observed in the FE (15 cases out of 30) than in RE (13 cases out of 56, p < 0,05). Vari-
ous microorganisms of firmicutes (44,3 % [95 % CI, 37.1 % — 51.5 %]), proteobacteria (25,9 % 
[95 % CI, 19.6 % — 32.2 %]), actinobacteria (2,7 % [95 % CI, 0.9 % — 5.5 %]) and candida (27 % 
[95 % CI, 20.6 % — 33.4 %]) were identified totally 185 times in 83 sputum samples. Three more 
were sterile. Potentially dangerous microorganisms predominated in the 26 cases from both 
groups. Klebsiella pneumoniae, Pseudomonas aeruginosa, Staphylococcus aureus, Moraxella, 
Acinetobacter and Enterobacter were detected. Pneumococcus and Haemophilus influenzae have 
never been found. Genera Moraxella and Acinetobacter belonging to the same family Moraxel-
laceae were revealed 6 times out of 64 (9.4 % [95 % CI, 5.6 % — 21.7 %]) in FE versus 2 times out 
of 121 in RE (1.7 % [95 % CI, 0.2 % — 4.8 %] p < 0,05). Conclusions: 1) Frequent exacerbators 
have showed more severe air flow limitation then rare exacerbators; 2) firmicutes, proteobacteria, 
actinobacteria and candida consist the sputum microbiome in both phenotypes; 3) the detection 
rates of family of Moraxellaceae was a little higher in frequent exacerbators, and their contribu-
tion pushed the ratio proteobacteria/furmicutes up in this group.
KEY WORDS: chronic obstructive pulmonary disease; COPD; phenotype; microbiome; sputum, 
moraxella; acinetobacter; candida; spirometry/

является частота обострений, поскольку после 
каждого обострения, как правило, регистриру-
ется ухудшение показателей функции внешнего 
дыхания. У пациентов с частыми обострения-
ми наблюдаются более выраженные признаки 
воспаления дыхательных путей, более быстрое 
снижение легочных функций, ухудшение каче-
ства жизни и увеличение смертности [2, 6, 7, 
16, 37]. Единственным методом профилакти-
ки частых обострений до настоящего времени 
считается длительное применение ингаляци-
онных глюкокортикоидов (ИГКС) в сочетании 
с длительно действующими бронходилатато-
рами, хотя в отдельных работах показано, что 
отмена ИГКС не приводит при продолжении 
терапии бронходилататорами к увеличению 

ВВЕДЕНИЕ

Хроническая обструктивная болезнь легких 
(ХОБЛ) относится к заболеваниям, которые 
вызывают поражение всей респираторной си-
стемы — бронхов, паренхимы и интерстиция 
с малообратимым характером изменений. Ис-
следования последних лет показали, что ХОБЛ 
представляет собой гетерогенную группу забо-
леваний, которая различается по течению, по 
симптоматике, прогнозу и другим показателям, 
и это привело к попыткам выделить определен-
ные фенотипы болезни с целью разработать ин-
дивидуальный подход к лечению — к так назы-
ваемой персонифицированной терапии [1]. Од-
ной из важных особенностей в течении ХОБЛ 
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частоты рецидивов даже при тяжелом течении 
ХОБЛ [20].

В связи с этим представляется необходи-
мым поиск причин возникновения частых 
обострений ХОБЛ с целью предупреждения и 
лечения этих состояний. В настоящее время в 
качестве одной из таких причин рассматрива-
ется изменение в сообществе микроорганиз-
мов бронхиального дерева — в респиратор-
ном микробиоме.

Применение современных технологий убеди-
тельно показало, что флора, населяющая брон-
хиальное дерево, гораздо более многообразна, 
чем предполагалось ранее. Оказалось, что у здо-
ровых людей не только верхние, но и нижние 
дыхательные пути в норме содержат различные 
сообщества микроорганизмов — бронхиальную 
микробиоту. Типичной резидентной флорой 
являются представители типов Actinobacteria, 
Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroides [8, 10, 12, 
13, 26, 39].

Бронхиальная микробиота в совокупности 
с микрофлорой верхних дыхательных путей 
и легких образуют в совокупности респира-
торный микробиом, в состав которого поми-
мо бактерий входят грибы, в частности рода 
кандида, археи и вирусы [26, 41].

В последнее время с использованием гене-
тических методов исследования, в частности 
секвенирования 16S rRNA гена, накапливается 
все больше доказательств, что бронхиальная 
микробиота, ее состав и структура, количе-
ство и разнообразие связаны с тяжестью забо-
левания и его исходами. Показаны изменения 
соотношений различных сообществ бактерий 
при бронхообструктивных заболеваниях, в 
частности, увеличение протеобактерий и сни-
жение представителей бактероидов [14].

В то же время, несмотря на значительное 
развитие методов изучения микробного био-
ценоза дыхательных путей и легких, в прак-
тической работе приходится пользоваться 
преимущественно культуральными иссле-
дованиями с целью выяснения причин обо-
стрений ХОБЛ как состояний, приводящих 
к быстрому прогрессированию заболевания. 
И хотя микробиом мокроты лишь в какой-то 
степени отражает респираторный микробиом, 
ее бактериологическое исследование остает-
ся предпочтительным методом в клинической 
практике как при стабильном течении ХОБЛ, 
так и в период обострений [3, 5].

При стабильном течении ХОБЛ уменьше-
ние бактериального разнообразия в мокроте 
может быть связано с более тяжелой бронхи-
альной обструкцией [8, 10, 12].

A. Galiana и соавт. установили, что у па-
циентов с более тяжелой бронхиальной об-
струкцией наблюдалось уменьшение бакте-
риального разнообразия в альфа-подгруппе 
протеобактерий и общее увеличение бакте-
риальной нагрузки в мокроте по сравнению с 
пациентами с умеренной или легкой бронхи-
альной обструкцией. Дальнейшие исследова-
ния подтвердили, что при более тяжелом те-
чении заболевания может происходить сдвиг 
к потенциально патогенным бактериям, отно-
сящимися к протеобактериям, в частности, к 
роду Haemophilus или Pseudomonas [10].

D.S. Garcha и другие показали, что уве-
личение бактериальной нагрузки потенци-
альных патогенов, таких как Haemophilus 
influenzae, Streptococcus pneumoniae, 
Moraxella catarrhalis, коррелирует с более 
тяжелой обструкцией бронхов у больных ста-
бильной ХОБЛ [11]. Сходные данные в отно-
шении Pseudomonas были получены при ста-
бильной ХОБЛ у лиц пожилого возраста [24].

Дыхательные пути у пациентов с ХОБЛ, 
особенно при тяжелом течении, часто колони-
зированы бактериями рода Haemophilus или 
Pseudomonas (главным образом Haemophilus 
influenza и Pseudomonas aeruginosa), а также 
Moraxella catarrhalis и Streptococcus pneumoniae 
[27, 31, 33]. Обнаружена связь патогенов — ге-
мофилюс и моракселлы с тяжестью заболева-
ния, обострениями и бронхоэктазами [23].

Колонизация потенциально патогенных 
бактерий и грибов рода кандида в нижних 
дыхательных путях при стабильной ХОБЛ не 
считается безвредным процессом, она ассо-
циируется с воспалением дыхательных путей, 
измененным иммунным ответом, увеличени-
ем клинической симптоматики, повышенным 
риском обострений [9, 18, 41].

В ряде исследований с изучением микро-
биоты бронхов и показателей воспаления под-
тверждено, что у больных стабильной ХОБЛ 
при колонизации бронхов отмечаются при-
знаки текущего воспаления и таким образом 
стирается граница между бессимптомной ко-
лонизацией и персистирующим воспалением. 
Так, результаты исследования S. Sethi и соавт. 
продемонстрировали достоверную связь меж-
ду колонизацией потенциально патогенными 
микроорганизмами, особенно гемофильной 
палочкой, пневмококком, моракселлой, золо-
тистым стафилококком, синегнойной палоч-
кой и грамнегативными энтеробактериями и 
нейтрофильным воспалением в дистальных 
отделах бронхиального дерева, ключевым ме-
диатором которого оказался интерлейкин-8 
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[36]. Аналогичные данные о связи колони-
зации бронхиального дерева и бронхиально-
го воспаления были представлены в работе 
A. Marin и других исследователей [4, 21, 22].

Бактериальный состав мокроты подверга-
ется динамическим изменениям при возник-
новении обострения, включая прирост па-
тогенов, увеличение количества патогенных 
бактериальных сообществ, уменьшение бак-
териального разнообразия [19, 24, 25, 40].

При обострении в мокроте увеличивается 
количество протеобактерий и соотношение 
Proteobacteria/Firmicutes [13, 39]. Предполага-
ется, что изменения состава сапрофитной бак-
териальной флоры (дисбиоз), происходящие в 
период обострения, ассоциируются с худшим 
состоянием здоровья, легочной функции и не-
благоприятными исходами. Leitao Filho и со-
авт. обнаружили, что уменьшение разнообра-
зия в α- и β-классах протеобактерий во время 
обострения ХОБЛ ассоциировано с увеличе-
нием годовой летальности; они же подтвер-
дили, что как присутствие стафилококка, так 
и отсутствие сапрофита Veillonella в мокроте 
тесно связано с годовой летальностью [17].

Данные ряда исследований указывают на 
то, что причиной обострений может быть по-
явление новых бактериальных штаммов, не 
встречающихся в период стабильного тече-
ния заболевания [22, 28–30, 35, 38].

В других случаях в период обострения ис-
следователями выявлено существенное увели-
чение количества непатогенных протеобакте-
рий одновременно с увеличением патогенных, 
сопровождающееся перераспределением доли 
непатогенных бактерий — развитием дисбио-
за [40]. В некоторых работах утверждается связь 
частоты обострений с более высокой частотой 
обнаружения грибов рода кандида в нижележа-
щих отделах респираторного тракта [41].

По мнению Z. Wang и соавт. именно дис-
биоз, сопровождающийся измененным взаи-
модействием между микробами, между ми-
кробами и макроорганизмом, ведет к дисрегу-
ляции воспалительного ответа [40].

При этом, по данным других авторов, ос-
нованных на длительных наблюдениях и 
сравнении микробиоты бронхов с помощью 
генетических исследований, показано, что 
бактериальные обострения имеют тенден-
цию к идентичности фенотипа обострения у 
одного и того же субъекта, причем стабиль-
ность микробиома меняется мало и преиму-
щественно в период обострения.

Отдельно рассматривается влияние на ре-
спираторный микробиом лечения стероидами, 

которое существенно изменяет его бактери-
альный состав, в частности, понижается раз-
нообразие α-класса протеобактерий, возраста-
ет общее количество протеобактерий, включая 
патогенные виды, увеличивается соотношение 
между протеобактериями и фирмикутами, что 
может указывать на развитие микробного дис-
баланса, который требует коррекции [15, 39, 
40]. В тех же работах отмечено, что лечение 
антибиотиками оказывает противоположное 
действие, подавляя увеличение протеобакте-
рий [15, 40]. Лечение ХОБЛ азитромицином 
приводит к уменьшению разнообразия α-клас-
са протеобактерий и к увеличению продукции 
микробных метаболитов, влияющих на интен-
сивность воспалительного ответа [34].

Таким образом, современное состояние 
знаний указывает на то, что тяжесть ХОБЛ 
отрицательно коррелирует с микробным раз-
нообразием мокроты и положительно с по-
тенциально патогенными бактериями. В пе-
риод обострения имеют место измененные 
микробные характеристики мокроты, что 
может определять потенциальные мишени 
для уточненной целенаправленной терапии. 
Лечение должно быть направлено не только 
на подавление патогенных бактерий, но и на 
восстановление нормальной бронхиальной 
микробиоты и модуляцию воспалительного 
ответа со стороны макроорганизма.

Сведений о влиянии возраста на респира-
торный микробиом мало, имеются лишь еди-
ничные указания на изменения бактериального 
разнообразия в зависимости от возраста у боль-
ных с умеренной и тяжелой ХОБЛ [32], что и 
определило направление настоящей работы.

Учитывая эти данные, представляло значи-
тельный интерес определить микробный состав 
мокроты в период обострений ХОБЛ у лиц по-
жилого возраста, сопоставить виды микробной 
флоры с частотой обострений и, возможно, най-
ти основания для целенаправленной терапии.

ЦЕЛЬ

Проанализировать состав микробиома мо-
кроты и тяжесть нарушения бронхиальной про-
ходимости в период обострения у возрастных 
пациентов с различными клиническими фено-
типами хронической обструктивной болезни 
легких.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

В ретроспективное исследование включа-
лись пациенты обоего пола в возрасте 60 лет 
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и старше, госпитализированные в связи с 
обострением хронической обструктивной бо-
лезни легких и имеющие в анамнезе ХОБЛ в 
течение 5 лет и более.

В группу не включались пациенты с теку-
щей пневмонией, с нестабильным течением 
артериальной гипертензии и ишемической 
болезни сердца, хронической сердечной недо-
статочностью III–IV функционального клас-
са, с недостаточностью питания и дефицитом 
массы тела, с онкопатологией, а также находя-
щиеся на заместительной почечной терапии.

Пациенты подразделялись на 2 группы в 
зависимости от фенотипа заболевания: с ред-
кими (1 раз в год и реже) и частыми обостре-
ниями (2–3 раза в год).

В первую группу с редкими обострения-
ми ХОБЛ вошли 56 пациентов (30 женщин и 
26 мужчин, средний возраст — 80,4 ± 5,8 года).

Во вторую, с частыми обострениями — 
30 пациентов (20 женщин и 10 мужчин, сред-
ний возраст 77,9 ± 8,2 года).

Пациентам обеих групп помимо лабо-
раторного минимума, рентгенологическо-
го исследования органов грудной клетки и 
электрокардиографии выполнялись бактери-
ологическое исследование мокроты и спиро-
метрия.

Проведено статистическое сравнение спек-
тра бактериальной флоры и показателей функ-
ции внешнего дыхания в первой и второй 
группах. Результаты представлены в виде до-
лей или средних значений и среднеквадратиче-
ского отклонения (M ± σ). Сравнение средних 
значений проведено по t-критерию Стъюдента, 
долей с использованием критерия χ2, точного 
критерия Фишера для четырехпольных таблиц 
и углового преобразования Фишера для срав-
нения долей. 95 % доверительные интерва-
лы (95 % ДИ) вычислялись с использованием 
углового преобразования Фишера для долей 
меньших 25 % или больших 75% и по формуле 
Вальда в остальных случаях. 

РЕЗУЛЬТАТЫ

Половозрастной состав групп не отличал-
ся. У пациентов обеих групп при поступле-
нии отмечались сходные данные анамнеза и 
клинические симптомы: усиление кашля, за-
труднение отхождения мокроты, появление 
дистантных сухих хрипов, нарастание одыш-
ки, снижение эффективности используемых 
амбулаторно препаратов.

После проведенного стационарного ле-
чения в группе с редкими обострениями 

ХОБЛ объем форсированного выдоха за пер-
вую секунду маневра форсированного выдо-
ха (ОФВ1) более 60% выявлен у 18 больных 
(32,1%), что значимо больше (p <0,05), чем в 
группе с частыми обострениями — 3 челове-
ка (10%). Различия статистически достовер-
ны (p <0,05, табл. 1).

Похожая картина наблюдается и по форси-
рованной жизненной емкости легких (ФЖЕЛ). 
Уровень выше 55% выявлен у 35 больных 
(62,5%) в группе с редкими обострениями, 
тогда как в группе с частыми обострениями  
таких пациентов обнаружено только 9 (30%). 
Различия статистически достоверны (p <0,05, 
табл. 1).

В группе с частыми обострениями ХОБЛ, 
несмотря на проведенное лечение, нередко 
наблюдалось ассоциированное снижение по-
казателей. Сочетание низкого ОФВ1 и ФЖЕЛ 
(ниже 50 % по обоим показателям) выявлено у 
15 больных (50 %), тогда как в группе с редкими 
обострениями — у 13 (23,2 %). Различия стати-
стически достоверны (p < 0,05, табл. 1). Досто-
верных отличий по отношению ОФВ1/ФЖЕЛ 
и индексу Тиффно в группах обнаружено не 
было.

Разнообразные представители фирмикутов 
(44,3 % [95 % ДИ 37,1–51,5 %]), протеобакте-
рий (25,9 % [95 % ДИ 19,6–32,2 %]), актино-
бактерий (2,7 % [95 % ДИ 0,9–5,5 %]), а так-
же грибы рода кандида (27 % [95 % ДИ 20,6–
33,4 %]) были обнаружены в мокроте в обеих 
группах по результатам бактериологического 
исследования.

В мокроте, главным образом, выявлено на-
личие ассоциаций непатогенных или услов-
но-патогенных бактерий. Преобладание по-
тенциально опасных микроорганизмов: клеб-
сиеллы пневмонии, золотистого стафилококка, 
синегнойной палочки, моракселл, ацине-
тобактеров и энтеробактерий — обнаружено 

Таблица 1
Показатели спирометрии в группах с различным 

фенотипом ХОБЛ

Показатель Группа I 
с редкими 

обострениями 
ХОБЛ (n = 56)

Группа II 
с частыми 

обострениями 
ХОБЛ (n = 30)

ОФВ1 > 60 % 18 3* 
ФЖЕЛ > 55 % 35 9* 
ОФВ1 < 50 %

и
ФЖЕЛ < 50 %

13 15* 

* p < 0,05, точный критерий Фишера для четырехполь-
ных таблиц.
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в микробиоме у 26 больных (30,2 % [95 % ДИ 
20,5 %; 39,9 %]). Обращала на себя внимание 
высокая встречаемость в пробах грибов рода 
кандида (50 пациентов — 58,1 % [95 % ДИ 
47,7 %; 68,5 %]). Пневмококк и гемофильная 
палочка не выявлялись.

Всего у 68 больных обнаружены ассо-
циации из двух и более микроорганизмов, у 
15 выделена монокультура, у трех пациентов 
посевы оказались стерильны.

Суммарно в 86 пробах мокроты микроор-
ганизмы были высеяны в 185 случаях (121 — 
в первой группе и 64 — во второй). Их рас-
пределение представлено в таблице 2.

В обеих группах в наибольшей степени 
микрофлора представлена фирмикутами, 
главным образом стрептококками, суще-
ственно реже — стафилококками и лактобак-
териями.

Присутствует тенденция к повышению 
представительства протеобактерий, в боль-
шей степени выраженное в группе с часты-
ми обострениями. Эта закономерность обус-
ловлена достоверно (p < 0,05) более высокой 
встречаемостью во второй группе бактерий 
из родов моракселл (в том числе Moraxella 
catarrhalis) и ацинетобактеров, принадлежа-
щих семейству моракселловых (6 случаев из 
64 — 9,4 % [95 % ДИ 5,6 %; 21,7 %]), в срав-
нении с первой группой (2 случая из 121 — 
1,7 % [95 % ДИ 0,2 %; 4,8 %]).

Следует отметить, что во второй группе в 
отличие от первой, моракселловые бактерии 
всегда обнаруживались в наибольших титрах 
по сравнению с другими микроорганизма-
ми — фирмикутами и грибами рода канди-
да. Кроме того, у одного больного из второй 
группы в микробиоме мокроты выявлено со-
общество моракселл и ацинетобактеров.

Из других протеобактерий с примерно оди-
наковой частотой в группах встречались пред-
ставители родов нейссерий и энтеробактерий, 
а кроме того — кишечная палочка, клебсиелла 
пневмонии и синегнойная палочка.

Статистический анализ особенностей ми-
кробиома мокроты при распределении на 
подгруппы в зависимости от тяжести нару-
шений бронхиальной проходимости, прово-
димой стероидной и/или антибактериальной 
терапии не дал значимых результатов, оче-
видно, из-за недостаточного объема выбо-
рок.

Тип актинобактерий был представлен в су-
щественно меньшем числе случаев недифте-
рийными коринебактериями, а бактериоиде-
ты не были обнаружены.

ОБСУЖДЕНИЕ

Полученные результаты во многом согла-
суются с литературными данными. Значи-
мая тяжесть нарушений бронхиальной про-
ходимости определяется при большем числе 
обострений. Однако нередко у значительной 
части пациентов в обеих группах, хотя и с 
большей частотой в группе с частыми обо-
стрениями, снижение ОФВ1 выявляется од-
новременно со снижением ФЖЕЛ, из-за чего 
отношение ОФВ1/ФЖЕЛ у этих пациентов 
остается нормальным, что косвенно свиде-
тельствует о наличии нарушений не только 
по обструктивному, но и по рестриктивному 
варианту и, следовательно, формированию 
нарушений бронхиальной проходимости по 
смешанному типу. Отчасти этот феномен 
может быть связан с возрастным снижением 
жизненной емкости легких.

В пробах мокроты в период обострения 
ХОБЛ у пожилых больных в большинстве слу-
чаев зачастую невозможно выделить домини-
рующий патогенный микроорганизм. Микро-
биом складывается из сообществ непатогенных 
и условно-патогенных бактерий и грибов рода 
кандида, которых также можно рассматривать 
как представителей сапрофитной флоры.

Несмотря на преобладание в респиратор-
ном микробиоме фирмикутов, предположе-

Таблица 2
Показатели микробиома мокроты в группах 

больных с различным фенотипом ХОБЛ

Тип микро-
организмов

Микроорганиз-
мы (n = 121), 

выделенные из 
мокроты боль-
ных группы I 

Микроорга-
низмы (n = 64), 
выделенные из 
мокроты боль-
ных группы II 

Фирмикуты 55 (45,5 %)
[95 % ДИ 36,6 %; 

54,4 %]

27 (42,2 %)
[95 % ДИ 30,1 %; 

54,3 %]
Протеобактерии,

в том числе 
моракселловые 

27 (22,3 %)
95 % ДИ (15,4 %; 

30,1 %)
2 (1,7 %)

[95 % ДИ 0,2 %; 
4,8 %]

21 (32,8 %)
95 % ДИ (21,3 %; 

44,3 %)
6 (9,4 %)*

[95 % ДИ 5,6 %; 
21,7 %]

Грибы рода 
кандида

36 (29,8 %)
[95 % ДИ 21,6 %; 

38,0 %]

14 (21,9 %)
[95 % ДИ 12,7 %; 

32,7 %]
Актинобактерии 3 (2,5 %)

[95 % ДИ 0,5 %; 
6,0 %]

2 (3,1 %)
[95 % ДИ 0,3 %; 

8,7 %]
Бактероидеты 0 0

* p < 0,05, критерий углового преобразования Фишера.
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ние о смещении соотношения протеобакте-
рии/фирмикуты в пользу протеобактерий в 
группе больных с частыми обострениями 
ХОБЛ является допустимым. Названное сме-
щение формируется за счет увеличения доли 
моракселловых бактерий (моракселлы + аци-
нетобактеры), значение которых в патогене-
зе обострений подтверждено многими ис-
следователями. Одновременно фиксируется 
обеднение типового разнообразия за счет 
уменьшения доли актинобактерий, представ-
ленных лишь недифтерийными коринебакте-
риями, и полного отсутствия бактериоидет.

Заслуживает внимания факт отсутствия 
в мокроте пневмококков и гемофильной па-
лочки, роль которых в патогенезе обострений 
ХОБЛ многими авторами считается значимой. 
Возможно, эти микроорганизмы не являются 
типичными для респираторного микробиома 
пожилых жителей Санкт-Петербурга, страда-
ющих ХОБЛ.

Таким образом, у пожилых пациентов с 
частыми обострениями ХОБЛ отмечается 
сужение состава микробиома мокроты. Это, 
по-видимому, до некоторой степени может 
быть связано с лечением пациентов, дли-
тельно страдающих ХОБЛ с частыми обо-
стрениями, а именно с неоднократными кур-
сами антибактериальной терапии. Угнетение 
и даже исчезновение одних видов микробов, 
казалось бы, более распространенных и бо-
лее чувствительных к антибиотикам (пнев-
мококки и гемофильная палочка, по данным 
литературы), может приводить к беспрепят-
ственному росту других, более патогенных 
типов бактерий в условиях отсутствия есте-
ственной конкуренции между различными 
представителями микробиома мокроты.

ВЫВОДЫ

• Фенотип ХОБЛ с частыми обострениями 
у пожилых пациентов отличается боль-
шей тяжестью нарушений бронхиальной 
проходимости.

• В микробиоме мокроты пожилых паци-
ентов с различными фенотипами ХОБЛ 
представлены три типа бактерий: фир-
микуты, протеобактерии и актинобакте-
рии, а также грибы рода кандида.

• У пожилых пациентов с частыми обостре-
ниями ХОБЛ наблюдается смещение соот-
ношений типов микроорганизмов в микро-
биоме мокроты в сторону протеобактерий, 
в основном за счет увеличения представи-
телей семейства моракселловых.
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