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Цель исследования: выявить различия в составе микробных маркеров, детектируемых технологией МСММ, в образцах 
бронхиальных смывов у пациентов с разными клинико-рентгенологическими вариантами течения туберкулеза.

Материалы и методы. Изучены особенности микробиоты нижних отделов респираторного тракта у пациентов с различ-
ными формами туберкулеза легких, получающих противотуберкулезную терапию. 

Результаты. С использованием технологии масс-спектрометрии микробных маркеров были исследованы бронхиальные 
смывы, полученные из доли легкого с патологическими изменениями, и из другого легкого без патологии, что выбирали по 
данным компьютерной томографии. Выявлено наличие обратной корреляции высокой степени между количеством мар-
керов двух групп микроорганизмов: группы 1 (Clostridium ramosum + Corynebacterium spp. + Streptomyces spp.) и группы 2 
(Eubacterium spp. + Eggerthella lenta + Lactobacillus spp. + Propionibacterium freudenreichii + Actinomyces viscosu + Prevotella 
spp. + Rhodococcus spp.). Установлено, что при доминировании микроорганизмов группы 2 бронхиальные смывы в 58,8% 
были получены из зоны поражения фиброзно-кавернозным туберкулезом. При доминировании микроорганизмов груп-
пы 1 бронхиальные смывы были получены из участков рассасывания инфильтративного туберкулеза (13,3%) или из участ-
ков без патологических изменений (46,6%).
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The objective: to identify differences in the composition of microbial markers detected by mass spectrometry of microbial markers 
in specimens of bronchial washings from patients with different clinical and radiological forms of tuberculosis.

Subjects and Methods. Specific features of microbiota of the lower respiratory tract in patients with various forms of pulmonary 
tuberculosis receiving anti-tuberculosis therapy were studied. 

Results. Using mass spectrometry of microbial markers we studied bronchial washings obtained from the lung lobe with pathological 
changes and from another lung without pathology, which were selected according to computed tomography data. A high degree 
of inverse correlation was revealed between the number of markers of two groups of microorganisms: Group 1 (Clostridium 
ramosum + Corynebacterium spp. + Streptomyces spp.) and Group 2 (Eubacterium spp. + Eggerthella lenta + Lactobacillus spp. + 
Propionibacterium freudenreichii + Actinomyces viscosu + Prevotella spp. + Rhodococcus spp.). It was found that when Group 2 
microorganisms predominated, bronchial washings in 58.8% were obtained from fibrotic cavernous tuberculosis lesions. When 
Group 1 microorganisms predominated, bronchial washings were obtained from sites of resolving infiltrative tuberculosis (13.3%) 
or sites without pathological changes (46.6%).
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Введение

Показатель заболеваемости туберкулезом 
в России имеет стойкую тенденцию к снижению, 
при этом эффективность курсов химиотерапии 
при впервые выявленном туберкулезе недоста-
точно высока и в среднем составляет 70,1% [2]. 
В настоящее время ключевой информацией при 
назначении химиотерапии туберкулеза являет-
ся лекарственная чувствительность возбуди-
теля  – Mycobacterium tuberculosis, при этом не 
учитывается взаимодействие возбудителя тубер-
кулеза с другими микроорганизмами, входящими 
в состав микробных сообществ макроорганизма 
(микробиоты). Несмотря на активное развитие 
исследований микробиоты человека, количество 
доступных исследований респираторной микро-
биоты в контексте туберкулеза легких остается 
недостаточным. Результаты проведенных разными 
авторами исследований указывают на различия 
профилей респираторной микробиоты у паци-
ентов с туберкулезом и здоровых лиц, смену ми-
кробиоты в процессе химиотерапии туберкулеза 
[15, 6, 8, 13], зависимость эффективности лечения 
туберкулеза от присутствия определенных групп 
микроорганизмов [19]. 

Анализируя результаты исследований респира-
торной микробиоты, можно отметить ряд аспектов, 
затрудняющих интерпретацию результатов и про-
ведение их сравнения. Во-первых, использование 
для анализа разных видов диагностического мате-
риала. Установлено, что микробный состав разли-
чается на всем протяжении респираторного тракта, 
следовательно, состав микробиоты, полученной из 
верхних отделов, не может полностью соответство-
вать микробиоте легких [16]. Во-вторых, исполь-
зование разных методов исследования. Основным 
методом для оценки микробного состава долгое 
время оставался посев биологического материала 
на питательные среды. Вместе с тем, этот метод 
позволяет выявить лишь крайне ограниченный 
спектр микроорганизмов. Это связано с наличием 
большого количества некультивируемых форм, по-
требности которых не могут быть удовлетворены 
использованием имеющихся бактериологических 
сред и методов культивирования [14]. Технологии 

секвенирования сегодня принято считать «золо-
тым стандартом» изучения микробиоты. Однако 
отсутствие стандартизации на всех этапах иссле-
дования затрудняет сопоставление результатов 
и  оценку их значимости, а высокая стоимость 
исследования делают его недоступным для вне-
дрения в практическое здравоохранение. Но даже 
с учетом имеющихся ограничений интерпретации 
данных становится очевидным, что при туберку-
лезе легких микобактерии – не единственный ми-
кроорганизм в легочной ткани, и уточнение роли 
других микроорганизмов может внести существен-
ный вклад в понимание патогенеза туберкулеза 
и разработку новых подходов повышения эффек-
тивности терапии. 

В качестве альтернативы описанным выше под-
ходам можно рассматривать метод исследования 
микробных маркеров (жирных кислот, альдегидов, 
спиртов и стеринов), состав которых указывает 
на принадлежность микроорганизмов к 57 таксо-
нам, с применением газовой хромато-масс-спек-
трометрии (МСММ). Данная методика позволяет 
проводить исследования любых образцов клини-
ческого материала без этапа культивирования, 
отличается низкой стоимостью и простотой вы-
полнения. Технология, разработанная на основе 
этого метода, в  настоящее время используется 
для оценки состояния микробиоты у больных 
с  различной патологией [12, 2]. Исследований 
с использованием данного метода для изучения 
микробиоты респираторного тракта больных ту-
беркулезом ранее не проводилось. Кроме того, 
одновременная оценка клинической значимости 
57 таксонов микроорганизмов крайне затрудни-
тельна, и для упрощения анализа и интерпретации 
результатов исследования необходимо уточнение 
наиболее значимых показателей состава детекти-
руемых маркеров.

Цель исследования

Выявить различия в составе микробных марке-
ров, детектируемых технологией МСММ, в образ-
цах бронхиальных смывов у пациентов с разными 
клинико-рентгенологическими вариантами течения 
туберкулеза.
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Материалы и методы

В исследование было включено 48 пациентов 
с установленным диагнозом туберкулеза легких, по-
лучающих противотуберкулезную химиотерапию. 
Бактериологически туберкулез был подтвержден у 
44 пациентов. Все пациенты были госпитализиро-
ваны в УНИИФ – филиал ФГБУ «НМИЦ ФПИ» 
Минздрава России в период с апреля 2021 по май 
2022 гг. для прохождения обследования и лечения. 
Все пациенты подписали добровольное информи-
рованное согласие на участие в исследовании.

Забор материала производили при плановой 
бронхоскопии путем бронхиального смыва (БС). 
Через канал видеобронхоскопа в просвет интере-
сующего бронха вводили подогретый до 37oС сте-
рильный физиологический раствор в объеме 40 мл. 
Затем через канал видеобронхоскопа с помощью 
вакуум-аспиратора Storzultimate 30 аспирировали 
содержимое этого бронха в стерильную емкость для 
трахеобронхиальной санации, мощность электрона-
соса менее 80 л/мин. Материал получали из двух 
легких: БС № 1 проводили из доли легкого без изме-
нений или с наименьшими изменениями по данным 
компьютерной томографии, БС № 2 проводили из 
«зоны поражения» другого легкого. В дальнейшем 
данные, полученные при исследовании БС, группи-
ровали в зависимости от клинико-рентгенологиче-
ской формы туберкулеза, сравнивая между собой 
микробиоту легких при разных формах туберку-
леза или с микробиотой из БС № 1(без патологии), 
Доставка образцов в лабораторию осуществлялась 
при комнатной температуре сразу после получе-
ния. В течение часа после процедуры производили 
исследование материала для выявления микобак-
терий туберкулеза (ПЦР, микроскопия, посев на 
плотные и жидкие питательные среды согласно 
клиническим рекомендациям). Для исследования 
МСММ отбирали 3 мл БС, центрифугировали 
15 мин, 13000 g при комнатной температуре в двух 
пробирках типа «эппендорф» (по 1,5 мл в каждой), 
осадок переносили в стеклянную виалу, добавляли 
200 мкл ацетона, высушивали в сухожаровом шка-
фу при +80oС. Виалы с высушенными образцами 
отправляли для исследования методом МСММ 
в лабораториях г. Москвы: ООО «Институт ана-
литической токсикологии» и ООО «Лаборатория 
Евротест». 

Исследование методом МСММ проводили по 
стандартной процедуре [5] с использованием газово-
го хроматографа масс-спектрометра «МАЭСТРО» 
(ООО «Интерлаб», Россия) и Agilent 6890–5973 
(Agilent Tech., США). По измеренным концентраци-
ям микробных маркеров проводили реконструкцию 
микробного сообщества в биоматериале, все вычис-
ления осуществляли в соответствии с зарегистриро-
ванной технологией (Разрешение ФС 2010/038 от 
24.02.2010 г.). Каждый образец был охарактеризован 
количественно по 57 таксонам микроорганизмов.

Оценку характера изменений ткани легкого 
в доле, из которой проводился забор материала, 
проводили по данным компьютерной томографии 
органов грудной клетки (КТ ОГК), выполненной 
накануне. 

Данные исследований заносили в электронную 
таблицу MS Excel. Для статистической обработки 
результатов использовали программное обеспече-
ние BioStat 7. Статистическую значимость разли-
чий между группами оценивали с использованием 
критерия хи-квадрат, различия считали значимыми 
при p<0,05.

Результаты

В исследовании было проанализировано 86 БС, 
полученных от 48 пациентов, из них 48 БС было 
получено из «зоны поражения», и 38 БС из про-
тивоположного легкого. Все пациенты на момент 
проведения бронхоскопии получали противоту-
беркулезную терапию: по I режиму – 10 (20,8%) 
пациентов, по IV режиму – 14 (29,2%) и по V ре-
жиму – 24 (50,0%). Первый курс химиотерапии 
получал 21 (43,7%) пациент, повторный курс после 
неуспешного был у 11 (22,9%), хроническое течение 
туберкулеза было установлено у 16 (33,3%) пациен-
тов. У 3 пациентов была сопутствующая ВИЧ-ин-
фекция, у 9 пациентов – инфекционные гепатиты.

По результатам микробиологических исследо-
ваний на туберкулез в 20/86 (23,3%) образцах БС 
методом люминесцентной микроскопии были вы-
явлены кислотоустойчивые микобактерии (КУМ), 
из 14/86 (16,3%) образцов БС был получен рост 
колоний M. tuberculosis на плотной и/или жид-
кой питательной среде. Результаты исследования 
МСММ формируются в виде отчета, содержащего 
количественные значения 57 таксонов микроорга-
низмов. Учитывая возможные вариации в общей 
микробной нагрузке образца, которые могут быть 
связаны не только с особенностями клинической 
картины заболевания у пациентов, но и с особен-
ностями отбора БС (качество смыва биоматери-
ала с поверхности бронхов), неоднородностью 
биоматериала (наличие сгустков и слизи), анализ 
результатов исследования микробиоты БС про-
водили путем оценки доли маркеров отдельных 
микроорганизмов, а не их абсолютных значений. 
Такой анализ позволяет более успешно отметить 
особенности структуры микробного сообщества и 
лучше оценить взаимоотношения между отдель-
ными группами микроорганизмов.

Долю маркеров каждого микроорганизма рассчи-
тывали как процент от общего количества маркеров 
детектированных микроорганизмов. Расчет долей 
маркеров микроорганизмов позволил разделить всю 
совокупность детектируемых таксонов на 4 кате-
гории: 

1. Микроорганизмы, маркеры которых в ходе 
исследования выявлены не были (Bacillus cereus, 
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Bacillus megaterium, Peptostreptococcus anaerobius 
17642, Propionibacterium spp., Enterobacteriaceae spp. 
(E. coli и др.), Flavobacterium spp., Stenotrophomonas 
maltophilia, Chlamydia trachomatis).

2. Микроорганизмы, доли которых в среднем 
не превышали 1% (Enterococcus spp., Streptococcus 
spp., Staphylococcus epidermidis, Bacteroides 
fragilis, Bifidobacterium spp., Blautia coccoides, 
Clostridium spp. (группа Cl. tetani), Clostridium 
difficile, Clostridium hystolyticum, Clostridium 
perfringens, Clostridium propionicum, Eggerthella 
lenta, Fusobacterium spp./Haemophilus spp., 
Peptostreptococcus anaerobius 18623, Prevotella 
spp., Propionibacterium acnes, Propionibacterium 
jensenii, Veillonella spp., Actinomyces spp., Nocardia 
spp., Nocardia asteroids, Mycobacterium spp., 
Pseudonocardia spp., Streptomyces farmamarensis, 
Helicobacter pylori, Campylobacter mucosalis, 
Alcaligenes spp./Klebsiella spp., Kingella spp., 
Moraxella spp./Acinetobacter spp., Porphyromonas 
spp., Pseudomonas aeruginosa, Aspergillus spp., Ми-
кроскопические грибы, кампестерол Микроскопи-
ческие грибы, ситостерол, Herpes вирус spp., Ци-
томегаловирус, Эпштейна-Барр вирус).

3. Микроорганизмы, доли которых состав-
ляли от 1 до 10% (Streptococcus mutans (анаэ-
робные), Staphylococcus aureus, Lactobacillus spp., 
Propionibacterium freudenreichii, Ruminicoccus 
spp., Actinomyces viscosus, Corynebacterium spp., 
Rhodococcus spp., Streptomyces spp., Candida spp.).

4. Микроорганизмы, доли которых превышали 
10% (Clostridium ramosum, Eubacterium spp.).

Построение корреляционной матрицы (в каче-
стве значений использовали доли микроорганиз-
мов) позволило выделить две группы микроорга-
низмов (рис. 1). Между долями микроорганизмов, 
входящих в одну и ту же группу, были выявлены 

положительные значения коэффициента корреля-
ции (учитывали r >0,5), а между долями микро-
организмов, входящих в разные группы, – отри-
цательные (учитывали r < -0,5). Суммируя доли 
микроорганизмов внутри 1 и 2 групп, мы получили 
значение коэффициента корреляции между сум-
марными долями микроорганизмов в 1 и 2 груп-
пах r = -0,98, что указывает на сильную степень 
отрицательной корреляции, то есть при увеличе-
нии совокупной доли микроорганизмов 1 группы 
в микробном сообществе совокупная доля микро-
организмов 2 группы уменьшается. Суммарная 
доля микроорганизмов, вошедших в обе группы, 
составила 87,3% (95% ДИ 86,2–88,4) от всех де-
тектированных таксонов. 

Для удобства поиска взаимосвязи между осо-
бенностями клинической картины туберкулеза 
и  особенностями микробиоты был рассчитан 
коэффициент (Км), отражающий соотношение 
суммарных долей микроорганизмов двух выше-
описанных категорий (Уравнение 1). Значение 
коэффициента варьировало в широких пределах 
(от 0,08 до 9,5; среднее значение 1,89; медиана 
1,19).

Км =                     

Доля (Clostridium ramosum + 
                   Corynebacterium spp + Streptomyces spp.)

          Доля (Eubacterium spp. + Propionibacterium freudenreichii  +  
Lactobacillus spp. + 

      Rhodococcus spp + Actinomyces viscosus + Prevotella spp +  
Eggerthella lenta)

 
Уравнение 1. Расчет Км, характеризующего 
соотношение суммарных долей микроорганизмов
Equation 1. Calculation of Km, characterising the ratio of total 
microorganism proportions

Рис. 1. Коэффициенты корреляции между микроорганизмами, маркеры которых были выявлены  
в бронхиальных смывах у пациентов с туберкулезом методом масс-спектрометрии микробных маркеров. 
Зелеными стрелками отмечены положительные корреляции, красными – отрицательные. Числовое значение 
рядом со стрелкой – величина коэффициента корреляции
Fig. 1. Correlation coefficients between microorganisms which markers were identified in bronchial washings from tuberculosis patients by mass 
spectrometry of microbial markers. Green arrows indicate positive correlations, red arrows indicate negative ones. The numeric value next to the arrow 
is the value of the correlation coefficient

Группа 1

Streptomyces spp.

     Clostridium ramosum

  Corynebacterium spp

           Группа 2

   Eubacterium spp.

   Eggerthella lenta

Propionibacterium freudenreichii

  Lactobacillus spp.

Actinomyces viscosu

        Prevotella spp

      Rhodococcus spp.

0,61

0,620,57

0,50 0,59

0,61

0,84-0,65

-0,78
-0,63

-0,63

-0,66

-0,55
-0,67

0,72
0,82



94

Туберкулёз и болезни лёгких 
Том 102, № 6, 2024

Сопоставление изменений в легких по данным 
КТ ОГК и рассчитанных значений Км позволило 
установить следующую закономерность: при увели-
чении значений Км уменьшалась доля образцов БС, 
полученных из легких с поражениями, характерны-
ми для фиброзно-кавернозного туберкулеза (ФКТ), 
и увеличивался процент образцов БС, полученных 
из доли легкого «без изменений». При значении 
Км<1, то есть когда в конкретном БС суммарные 
доли маркеров микроорганизмов из 2 группы пре-
обладали над суммарной долей из 1 группы, ФКТ 
у пациентов наблюдался в 58,8% случаях. В то время 
как значение Км>1 чаще соответствовало рассасы-
ванию инфильтрации (13,3%) или отсутствию пато-
логических изменений в легких (46,6%) (p<0,001) 
(табл. 1). 

Таким образом, из 26 образцов, взятых из долей 
легких «без изменений», в 21 случае значение Км 
было более 1. Далее, по мере увеличения тяжести 
течения туберкулеза, тенденция менялась на проти-
воположную. Так, среди 24 образцов, взятых от па-
циентов с ФКТ, ни в одном случае Км не достиг 1, то 
есть величина Км может служить маркером тяжести 
туберкулезного процесса, а ее динамика в процессе 
лечения может позволить оценить эффективность 

Таблица 2. Количество образцов БС, содержащих 
маркеры микроорганизмов при Kм>1 и Kм<1
Table 2. Number of BS samples containing microbial markers at Km>1  
and Km<1

Микроорганизм

Количество образцов, содержащих 
маркеры микроорганизма (%) Значение  

pKм>1
(всего 45 БС)

Kм<1
(всего 41 БС)

Staphylococcus 
epidermidis 36 (80,0) 23 (56,1) 0,03

Bifidobacterium spp. 32 (71,1) 19 (46,3) 0,03

Peptostreptococcus 
anaerobius 18623 32 (71,1) 18 (43,9) 0,02

Cl. hystolyticum/
Str. pneumoniaе 15 (33,3) 24 (58,5) 0,03

Moraxella spp./
Acinetobacter spp. 8 (17,40) 17(41,5) 0,03

Микроскопические 
грибы, ситостерол 36 (78,3) 40 (97,5) 0,02

проводимой химиотерапии и формировать прогноз 
течения инфекции.

Оценка количества БС, содержащих маркеры 
других микроорганизмов, не вошедших в Уравне-
ние 1, но детектируемых технологией МСММ, при 
Км>1 и Kм<1, показала, что маркеры Staphylococcus 
epidermidis, Bifidobacterium spp., Peptostreptococcus 
anaerobius 18623 выявляются чаще при Kм>1, 
а Cl. hystolyticum, /Str. pneumoniae, Moraxella 
spp./Acinetobacter spp., микроскопические грибы, 
ситостерол – при Км<1 (табл. 2). 

Обсуждение

Исследования микробиоты при туберкулезе 
открывают перспективу выявления новых про-
гностических и терапевтических мишеней для 
повышения эффективности лечения. В данном ис-
следовании с использованием технологии МСММ 
были выявлены различия в составе микробных 
маркеров у  пациентов с разной клинико-рент-
генологической картиной течения туберкулеза. 
В  частности, доминирование суммарных долей 
маркеров Clostridium ramosum, Corynebacterium spp., 
Streptomyces spp. было ассоциировано с отсутстви-
ем повреждений легкого или процессами рассасы-
вания, формирования ограниченного туберкулеза. 
Доминирование суммарных долей Eubacterium spp., 
Propionibacterium freudenreichii, Lactobacillus spp., 
Rhodococcus spp., Actinomyces viscosus, Prevotella 
spp., Eggerthella lenta статистически значимо чаще 
было связано с наличием в легких изменений, ха-
рактерных для фиброзно-кавернозного туберку-
леза.

Представители рода Corynebacterium – грампо-
ложительные бактерии, они часто колонизиру-
ют кожу и верхние дыхательные пути. Помимо 
С. diphtheriae, являющимся возбудителем дифте-
рии, и C. pseudodiphtheriticum, выявляемом при 
пневмониях, другие виды чаще ассоциированы 
со здоровой микробиотой, и их присутствие кор-
релирует со снижением колонизации макроорга-
низма условно-патогенными микроорганизмами 
[9]. Streptomyces – грамположительные бактерии, 

Таблица 1. Количество образцов с различными значениями коэффициента Км, полученных из участков с различными 
клинико-рентгенологическими формами туберкулеза (БС № 2) и из участков с отсутствием патологии БС № 1
Table 1. Number of samples with different Km coefficient values obtained from sites with different clinical and radiological forms of tuberculosis (BS No. 2) 
and from sites with no pathology BS No. 1

Км

БС № 2 БС № 1
Всего 

образцовФиброзно- 
кавернозный 
туберкулез

Туберкулемы Очаги  
обсеменения

Инфильтративный 
туберкулез легких, 

фаза распада

Инфильтративный 
туберкулез легких, 

фаза рассасывания

Без  
изменений 

(смыв)

>2 0 3 6 2 3 14 28

1 – 2 0 2 1 4 3 7 17

0,5 – 0,99 7 1 2 5 0 4 19

<0,5 17 1 2 1 0 1 22

Всего образцов 24 7 11 12 6 26 86
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продуценты широкого спектра биологически-ак-
тивных веществ, таких как гидролитические 
ферменты, антибиотики, иммуномодулирующие 
и канцеростатические метаболиты. Благодаря та-
ким уникальным особенностям представителей 
Streptomyces рассматривают как кандидатов в про-
биотические препараты для иммуномодуляции 
и антагонистического воздействия на патогенные 
микроорганизмы [4]. Clostridium ramosum – грам-
положительные анаэробные, спорообразующие 
бактерии, являющиеся нормальным обитателем 
кишечной микробиоты человека. Инфекции, 
при которых выделяют C.  ramosum, часто носят 
оппортунистический характер и возникают при 
определенных обстоятельствах, таких как трав-
ма, хирургическое вмешательство или наличие 
других сопутствующих заболеваний. Описаны 
случаи бактериемии C. ramosum, при этом, пред-
положительно, источником инфекции кровотока 
является транслокация бактерий из пищевари-
тельной системы [17]. В опытах in vivo было до-
казано, что C.  ramosum продуцирует различные 
органические кислоты, которые могут уменьшать 
рН окружающей среды, тем самым влияя на реали-
зацию вирулентных свойств патогенных бактерий 
[20]. Протективным действием представителей 
Corynebacterium и Streptomyces можно объяснить 
полученные нами результаты об увеличении доли 
этих микроорганизмов в здоровом легком, однако 
в этом случае роль Clostridium ramosum, являющих-
ся доминантами в кишечном микробиоме, требует 
уточнения.

Бактерии Eubacterium spp., Lactobacillus spp., 
Propionibacterium spp., Rhodococcus spp., Actinomyces 
spp., Eggerthella spp., отнесенные в нашем исследо-
вании ко 2 группе, являются комменсалами пище-
варительного тракта. Представители этих родов 
часто описываются в качестве этиологического 
агента при пневмонии у иммуно-компрометиро-

ванных пациентов [10, 11], описаны случаи бак-
териемии, при которых были выделены предста-
вители рода Eggerthella [14]. Физико-химические 
изменения, происходящие при формировании фи-
брозно-кавернозных изменений в ткани легкого, 
по-видимому, играют важную роль в изменении 
микробного сообщества и смене доминирования 
бактерий, свойственных микробиоте здорового 
человека. Также в  БС при доминировании бак-
терий 2 группы нами чаще выявлялись маркеры 
условно-патогенных бактерий Cl. hystolyticum/Str. 
pneumoniae и Moraxella spp./Acinetobacter spp., что 
может рассматриваться как дополнительный фак-
тор, способствующий прогрессированию тубер-
кулеза.

Prevotella spp. в норме является компонентом 
микробиоты как верхних, так и нижних отделов 
респираторного тракта [15], в литературе выдвига-
ется гипотеза о ее протективной роли [7]. В данном 
случае принадлежность этих бактерий ко 2 группе 
и ассоциация с неблагоприятным прогнозом тече-
ния туберкулеза требует уточнения.

Заключение 

Наше исследование показало наличие сложных 
взаимосвязей между компонентами микробиоты 
легких при туберкулезе. Увеличение тяжести ту-
беркулезного процесса сопровождалось сменой до-
минирующих видов микроорганизмов, что нашло 
отражение в увеличении значения коэффициента, 
рассчитанного на основе соотношения количества 
маркеров основных представителей микробиоты. 
Мы полагаем, что данные о соотношении описан-
ных микробных маркеров, определенных в образцах 
бронхиального смыва технологией МСММ, могут 
быть использованы для оценки эффективности про-
водимой химиотерапии и формирования прогноза 
течения инфекции.
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