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РЕЗЮМЕ

Бронхиальная астма (БА) остается одним из наиболее распространенных хронических заболеваний 
дыхательных путей в детском возрасте. Развитие БА реализуется при сочетании генетической 
предрасположенности и воздействия факторов внешней среды. Эпидемиологические данные, касающиеся 
развития БА, подчеркивают важность воздействия микробиоты в раннем возрасте в формировании 
иммунных реакций и подверженности развитию БА. В последние годы накоплено достаточно данных, 
позволяющих предположить, что дисбаланс микробиоты кишечника и дыхательных путей в раннем 
возрасте может предрасполагать ребенка к развитию астмы. В свою очередь, биоразнообразие окружающей 
среды оказывает влияние на колонизацию микроорганизмами различных биотопов организма человека. 
Исследование механизмов взаимодействия микробиотических сообществ окружающей среды и человека 
откроет перспективу для разработки новых стратегий профилактики астмы.

Цель настоящего обзора – провести анализ современных исследований, направленных на оценку значения 
биоразнообразия микробиоты человека и окружающей среды в подверженности развитию бронхиальной 
астмы у детей.
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ВВЕДЕНИЕ

Бронхиальная астма (БА) остается одним из наи-
более распространенных хронических заболеваний 
дыхательных путей, поражающим до 10% детского и 
подросткового населения [1]. Развитие БА реализу-
ется при сочетании генетической предрасположен-
ности к атопии и бронхиальной гиперреактивности и 
воздействия факторов внешней среды [1]. Последние 
данные свидетельствуют о возможной связи между 
высокой распространенностью данной патологии 
и снижением воздействия микробов в результате 
изменения диетических привычек, характеризую-
щихся снижением потребления пищевых волокон и 
повышенным потреблением жиров, улучшения гиги-
енических условий, нерационального использования 
антибактериальных препаратов и других факторов 
[2, 3]. На настоящий момент появляется все боль-
ше информации об изменении состава микробиоты 
человека при различных заболеваниях и его роли в 
патогенезе различных расстройств, в том числе при 
БА [4].  Эпидемиологические и экспериментальные 
данные, направленные на изучение факторов риска 
развития БА, демонстрируют важность воздействия 
микробиотических факторов в раннем возрасте в 
формировании иммунных реакций [5–7]. 

Согласно данным современных исследований, 
существует несколько гипотез, которые объясняют 
связь между распространенностью аллергических бо-
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лезней и изменениями окружающей среды (урбани-
зация, улучшение жилищных условий, модификация 
питания), произошедшими в последние десятилетия  
и снижением биоразнообразия окружающей среды [3, 
8, 9]. Эпидемиологические исследования показыва-
ют, что снижение воздействия бактерий окружающей 
среды в раннем возрасте (например, рождение путем 
кесарева сечения, искусственное вскармливание, про-
живание ребенка в городской среде, в малочисленных 
семьях и при ограниченном количестве контактов с 
различными животными) связано с повышенным ри-
ском развития аллергии и БА в дальнейшей жизни [3, 
8–10]. И наоборот, снижение риска развития БА неиз-
менно наблюдается у детей, проживающих в сельской 
местности, а также в многодетных семьях со старши-
ми детьми, что, вероятно, связано с подверженностью 
организма ребенка воздействию широкого спектра 
микроорганизмов и их метаболитов [11].

В экспериментальных и клинических исследо-
ваниях, направленных на изучение особенностей 
микробиоты при БА, охарактеризована микробиота 
кишечника и респираторного тракта. На формирова-
ние микробиоты влияет множество как внутренних, 
так и внешних факторов. Одним из ярких примеров 
воздействия окружающей среды, влияющих на раз-
витие астмы, является «эффект фермы» [12]. Многие 
эпидемиологические исследования показали, что 
проживание на ферме в раннем возрасте связано со 
снижением риска развития астмы у детей [12–15]. 
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Обзоры и лекции

Цель настоящего обзора – провести анализ со-
временных исследований, направленных на оценку 
значения биоразнообразия микробиоты человека 
и окружающей среды в подверженности развитию 
бронхиальной астмы у детей.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Проведен анализ научных публикаций резуль-

татов клинических исследований, направленных на 
оценку биоразнообразия микробиоты дыхательных 
путей, кишечника и окружающей среды  в развитии 
бронхиальной астмы у детей.

Поиск проведен с использованием электрон-
но-поисковой системы PubMed (https://pubmed.ncbi.
nlm.nih.gov/) и научной электронной библиотеки 
ELIBRARY (https://www.elibrary.ru/). В обзоре пред-
ставлены оригинальные статьи, опубликованные  
с 1 апреля 2014 г. по 1 апреля 2024 г. 

Выполнен первичный поиск публикаций, посвя-
щенных исследованию микробиоты кишечника и 
(или) дыхательных путей и (или) окружающей сре-
ды при БА у детей от рождения до 18 лет. Для поис-
ка использовали ключевые слова: asthma microbiota 
gut or microbiota airway or microbiota environment 
or microbiota household астма, дети, микробиота 
кишечника, микробиота дыхательных путей, ми-
кробиота окружающей среды. Изучены рефера-
ты 7 708 статей, выбранных при первоначальном  
поиске.  

Затем были проанализированы рефераты 907 пу- 
бликаций, исключены обзоры, исследования слу-
чай–контроль, работы, не содержащие данные о ми-
кробиоте кишечника, и (или) дыхательных путей, и 
(или)  окружающей среды при БА у детей.

Для подготовки обзора в анализ включены 19 пу- 
бликаций, соответствующих критериям включения: 
исследование микробиоты кишечника, и (или)  ды-
хательных путей и (или)  окружающей среды (ми-
кробиота образцов пыли домашних помещений) 
методом секвенирования у детей, не имеющих сим-
птомов БА на момент включения в исследование, с 
последующей оценкой ассоциации с развитием БА, 
полнота описания схемы исследования.

ЗНАЧЕНИЕ МИКРОБИОТЫ  
РЕСПИРАТОРНОГО ТРАКТА В РАЗВИТИИ 
БРОНХИАЛЬНОЙ АСТМЫ У ДЕТЕЙ 

В настоящее время известно, что слизистая обо-
лочка дыхательных путей у здоровых индивидов ко-
лонизирована специфическими для данного биотопа 
бактериальными сообществами [16]. В исследовани-
ях показано, что состав микробиоты дыхательных 
путей различается у здоровых детей и больных БА, а 

также установлены различия в микробиоте при раз-
личных фенотипах БА [17]. 

Многочисленные исследования демонстрируют, 
что определяющее влияние на развитие БА в стар-
шем возрасте оказывает изменение микробиоты в 
раннем детском возрасте [18–23]. Однако результа-
ты исследований противоречивы из-за различий тех-
ники забора исследуемых биообразцов, методах и 
временных точках, что определяет сложность обоб-
щения результатов. В результате анализа публика-
ций отобраны шесть проспективных исследований, 
в которых проведен анализ ассоциации микробио-
ты дыхательных путей у младенцев с развитием БА 
в старшем возрасте [18–23]. В большинстве иссле-
дований для изучения микробиоты использовали 
образцы, взятые из назофарингеальной области, а 
в двух исследованиях указано об аспиратах дыха-
тельных путей в качестве исследуемых биообраз-
цов [18, 19].  В трех исследованиях сообщалось 
об оценке альфа и бета-разнообразия микробиоты  
[18, 20, 21]. 

При этом только в одном исследовании выявлена 
ассоциация с развитием БА более высокого индек-
са альфа-разнообразия и различия бета-разнообра-
зия в сравнении с детьми, у которых отсутствовали 
симптомы БА в возрасте 6 лет [18]. При этом отме-
чена корреляция бактериального состава, ассоции-
рованного с развитием БА, иммунным профилем 
дыхательных путей, характеризующихся снижени-
ем уровней TNFα и IL-1β и повышением CCL2 и 
CCL17 [18]. 

В двух исследованиях показано, что более вы-
сокое относительное содержание Streptococcus в 
микробиоте назального секрета младенцев связа-
но с развитием БА [22, 23]. В другом исследовании 
показано, что обилие бактерий рода Staphylococcus 
в носоглотке в первые 6 мес жизни связано с реци-
дивирующими хрипами в первые 3 года жизни и 
развитием в более старшем возрасте БА [19]. Также 
в двух исследованиях продемонстрирована ассо-
циация Haemophilus с риском развития БА [19, 21]. 
В нескольких исследованиях отмечено изменение 
представленности рода Moraxella, однако данные 
противоречивы [19, 21]. В когортном проспектив-
ном исследовании также подтвердили ассоциацию 
Streptococcus pneumoniae, Haemophilus influenzae и 
Moraxella catarrhalis с развитием БА [20].

Следует отметить, что у детей, страдающих  
БА, в образцах микробиоты нижних дыхательных 
путей (анализ мокроты и конденсата выдыхае- 
мого воздуха) отмечено увеличение представ- 
ленности бактерий рода  Moraxella и Streptococcus 
[24, 25].
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ЗНАЧЕНИЕ КИШЕЧНОЙ МИКРОБИОТЫ  
В РАЗВИТИИ БРОНХИАЛЬНОЙ АСТМЫ  
У ДЕТЕЙ

Микробиота кишечника является одним из важ-
нейших факторов, определяющих состояние здо-
ровья человека, и в настоящее время рассматри-
вается как система, ответственная за поддержание 
метаболического и иммунологического гомеостаза 
организма [26]. Кишечная микробиота и ее мета-
болиты играют важную роль в развитии местных 
и системных иммунных реакций [27]. Изменения в 
микробном составе кишечника могут оказывать за-
метное влияние на респираторные заболевания, та-
кие как БА, путем формирования микробных сооб-
ществ и модуляции метаболического и иммунного  
ответа, так называемая концепция ось кишечник – 
легкие [4, 28].

На развитие микробиома кишечника в раннем 
возрасте влияют многие факторы окружающей сре-
ды, такие как проживание в среде, богатой микро-
бами (например, на ферме или при частых контак-
тах с домашним скотом и домашними животными), 
или разнообразное питание, превентивное значение 
которых в отношении формирования БА в детском 
возрасте показано в исследованиях [29, 30]. Счита-
ется, что воздействие и колонизация определенными 
микробами в раннем возрасте важны для развития 
кишечника, созревания иммунных клеток и устойчи-
вости к патогенам [31].

Предполагается, что таксономическое богатство 
кишечной микробиоты определяет ее устойчивость 
к различным воздействиям, в том числе колони-
зации патогенами, при этом низкое разнообразие 
бактериальных сообществ ассоциировано с пато-
логическими состояниями [32]. В исследованиях, 
включенных в обзор, отмечено снижение альфа-раз-
нообразия в образцах стула младенцев, у которых в 
будущем развилась БА, в сравнении со здоровыми 
детьми [32, 33].  

В проспективном исследовании G. Galazzo и со-
авт. показали, что представленность бактерий родов 
Lachnobacterium, Lachnospira и Dialister была зна-
чимо снижена в микробиоме кишечника младенцев, 
у которых развилась БА к школьному возрасту, по 
сравнению со здоровыми детьми [34]. Анализ так-
сономического состава микробиоты показал, что 
высокий риск развития БА связан с низкой пред-
ставленностью таких родов, как Faecalibacterium, 
Bifidobacterium, Roseburia, Alistipes, Ruminococcus и 
Dialister, и более высоким содержанием Veillonella 
[35, 36]. Похожие результаты получили ученые из 
США: обилие Veillonella в кишечнике было связано 

с эпизодами свистящих хрипов, однако связи между 
хрипами и бета-разнообразием не получено [37]. 

В когортном исследовании, проведенном в Кана-
де с участием более 300 детей, риск развития БА ассо-
циирован со снижением относительной численности 
бактерий рода Veillonella [38]. В другом исследова-
нии также показана ассоциация низкой представ-
ленности родов  Bifidobacterium, Faecalibacterium 
и Akkermansia с высоким риском развития БА [39]. 
В нескольких исследованиях, посвященных изу-
чению микробиома кишечника у младенцев и его 
связи с развитием БА, описана связь между сниже-
нием относительной численности родов Roseburia, 
Ruminococcus, Faecalibacterium и Lachnospira с по-
вышенным риском развития данной патологии [12, 
33–35]. 

Несмотря на многогранность и неоднородность 
проведенных исследований, в совокупности эти 
данные подтверждают значение состава кишечной 
микробиоты в раннем возрасте с подверженностью 
развитию БА у детей. 

ЗНАЧЕНИЕ МИКРОБИОТЫ ОКРУЖАЮЩЕЙ 
СРЕДЫ В РАЗВИТИИ БРОНХИАЛЬНОЙ 
АСТМЫ У ДЕТЕЙ

Становление микробиоты разных биотопов про-
исходит преимущественно на протяжении первого 
года жизни ребенка и продолжает формироваться 
до достижения совершеннолетия. Влияние на коло-
низацию микроорганизмами в раннем возрасте ока-
зывают такие факторы, как способ родоразрешения 
и вид вскармливания [22, 38].  В исследованиях по-
казано, что способ родов (естественные роды или с 
помощью кесарева сечения) и окружающая среда в 
первом полугодии жизни имеют определяющее зна-
чение для формирования стабильной микробиоты 
органов дыхания и кишечника, что определяет со-
стояние здоровья в старшем возрасте [22, 38]. 

По данным метаанализа показано, что у детей, 
рожденных путем кесарева сечения, выше риск раз-
вития БА и аллергического ринита по сравнению с 
детьми, рожденными естественным путем [40]. Од-
нако в другом исследовании отмечено, что микро-
биота младенцев определяется в большей степени 
материнскими факторами и не зависит от способа 
родов [41]. Вероятно, риск развития аллергических 
болезней также связан с влиянием состояний, опре-
деляющих способ родоразрешения в пользу кесаре-
ва сечения. В эпидемиологических исследованиях 
показано, что  контакты со старшими братьями и 
сестрами или посещение детских дошкольных уч-
реждений в первые два года жизни оказывают про-
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тективный эффект в отношении развития аллергии, 
что связано с увеличением таксономического разно-
образия микробиоты [11, 42]. 

Также отмечено, что дети, проживающие на 
фермах, менее подвержены аллергическим заболе-
ваниям [2, 13, 14, 43, 44]. Результаты когортного 
исследования в Дании показали, что повышенный 
риск развития БА регистрировался у подростков, 
проживавших в раннем возрасте в домах с плесе-
нью и влажностью. Напротив, подростки, прожи-
вавшие в фермерских домах и контактировавшие 
с домашними животными, реже страдали БА к 18 
годам [45].

Предполагается, что перечисленные факторы 
оказывают влияние на развитие иммунной системы 
в детском возрасте путем формирования таксоно-
мически богатой микробиоты различных биотопов 
[14, 32].  В экспериментальных и клинических ис-
следованиях показано, что вдыхаемые частицы пыли 
могут переносить сложную смесь микробов и их ме-
таболитов, которые влияют на восприимчивость к 
развитию БА посредством их воздействия на иммун-
ные реакции в дыхательных путях [14, 46]. Также в 
исследовании продемонстрирована связь грибковых 
и бактериальных сообществ домашних помещений и 
микробиоты дыхательных путей в раннем возрасте 
[47].  Однако исследований, направленных на изу-
чение состава микробиоты окружающей среды и его 
ассоциации с развитием БА, недостаточно. В резуль-
тате проведенного обзора публикаций за последние 
10 лет выявлено шесть исследований по оценке ми-
кробиоты помещений с использованием молекуляр-
но-генетических методов и ее связи с развитием БА 
[14, 43, 48–51].

В когортном проспективном исследовании по-
казано, что микроорганизмы, связанные с сельской 
средой, в образцах пыли кроваток младенцев ассо-
циированы с более низким риском развития БА и 
аллергического ринита в возрасте 6 лет [48]. Низ-
кое бактериальное разнообразие было обнаружено в 
микробиоте, собранной из образцов пыли кроватей 
детей, у которых в будущем развилась БА [48]. В 
другом исследовании показаны различия бета-разно-
образия, увеличение представленности Lactococcus, 
Streptococcus и снижение содержания Sphingomonas 
в образцах домашней пыли в домах пациентов с БА 
в сравнении с помещениями участников без БА [49]. 
Среди городских детей высокого риска более высо-
кий уровень аллергенов в помещении в младенче-
стве был связан с более низким риском развития аст-
мы в возрасте 7 лет [50]. Кроме того, исследования 
окружающей среды на фермах и риска астмы пока-
зали, что численность Streptococccaceae в микробио-

те пыли выше в несельскохозяйственных домах, что 
связано с риском астмы [43].

Однако исследования микробиоты пыли в домах 
пациентов с диагностированной БА демонстрируют, 
напротив, ассоциацию высокого биоразнообразия 
микроорганизмов с неконтролируемым течением 
БА. Так, исследование, проведенное в США, сооб-
щило о положительной связи между бактериальным 
изобилием в домашних условиях и тяжестью астмы 
у детей [52]. 

Разнообразный состав микробиоты в помещени-
ях оказывает влияние на колонизацию микроорга-
низмами кишечника и дыхательных путей, способ-
ствуя развитию иммунологической толерантности 
[13, 53]. Воздействие микробиотических сообществ 
окружающей среды в раннем возрасте связано с ри-
ском развития астмы у детей, и эти результаты могут 
послужить ориентирами для разработки стратегий 
профилактики астмы.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Анализ современных исследований демонстриру-

ет важную роль разнообразия и состава микробиоты 
человека и окружающей среды в развитии БА у де-
тей.   Обобщение результатов исследований позво-
ляет сделать вывод, что период от рождения до пер-
вого года жизни является оптимальным временным 
окном для эпигенетических изменений, связанных 
с воздействием окружающей среды и подверженно-
стью БА. Необходимы дальнейшие исследования, 
направленные на изучение патогенетических меха-
низмов взаимодействия микробиотических сооб-
ществ и иммунной системой человека, что откроет 
перспективу для разработки новых технологий по 
управлению бронхиальной астмой. 
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