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Введение. Состав микробиоты легких во многом определяет сохранность дыхатель-
ной функции и продолжительность жизни пациентов с муковисцидозом (МВ) и может слу-
жить биомаркером для оценки клинического состояния [1]. У детей в отсутствие мокроты
возникает необходимость использования для анализа других валидированных образцов.

Цель. Целью работы стал анализ микробного разнообразия отделов респираторного
тракта у детей разного возраста в зависимости от клинического состояния (стабильное,
обострение, антибиотикотерапия) методом массового параллельного секвенирования ам-
пликонов гена 16S rDNA.

Материалы и методы. Секвенирование и анализ данных проводили, как описано
ранее [2]. Для оценки альфа-разнообразия использовали коэффициент филогенетическо-
го разнообразия, для бета-разнообразия - индекс D_0.5 UniFrac и визуализацию методом
Principal Coordinate Analysis (PCoA). Статистическая значимость различий между образ-
цами определена методом PERMANOVA. Достоверными признаны результаты с P < 0.05.

Результаты и обсуждения. Микробные сообщества из легких, зева и носа в целом
существенно различались. В разных клинических состояниях достоверные отличия обна-
ружены для проб из зева. В стабильном состоянии превалировали Firmicutes, а Proteobacteria
были малочисленны. При обострении доминировали Proteobacteria, а содержание Firmicutes
снижалось. Под действием антибиотикотерапии при обострении существенно снижалась
доля Proteobacteria, возрастало содержание Firmicutes; в то же время в стабильном состо-
янии увеличивалось количество Proteobacteria, но уменьшалась доля Firmicutes. Анализ
дифференциального изобилия микроорганизмов выявил характерные для разных состо-
яний таксоны: при обострении превалировал Pseudomonas. Микробиом зева пациентов в
стабильном состоянии отличали минорные таксоны Atopobium (Actinobacteria), Gemella
(Firmicutes), TM7. В образцах мокроты при обострении присутствовали Cyanobacteria.

Выводы. Таким образом, данный подход позволяет не только оценить известные круп-
ные таксоны, но и выявить дополнительные, неопределяемые классическими культураль-
ными методами, биомаркеры для оценки клинических состояний.
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