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gis琀椀c rela琀椀onships in microbial associa琀椀ons» (state regis-
tra琀椀on number 0122U001456).

Introduc琀椀on.
The intes琀椀nal microbiota plays a signi昀椀cant role in the 

forma琀椀on and maintenance of macroorganism homeo-
stasis due to the abundance and mul琀椀func琀椀onality of mi-
crobial popula琀椀ons inhabi琀椀ng this biotope.

The intes琀椀nal microbiome forms a complex, dynam-
ic ecological system that par琀椀cipates in the produc琀椀on 
of vitamins, the degrada琀椀on of bile acids, the diges琀椀on 
of nutrients, and the forma琀椀on of local and systemic 
immunity in the body. Together with the intes琀椀nal mu-
cosa, it serves as a barrier against pathogens. When the 
biological balance between the macroorganism and the 
microbiota of the diges琀椀ve tract is disturbed, dysbacteri-
osis develops, which is de昀椀ned as a condi琀椀on of the body 
caused by changes in the quan琀椀ta琀椀ve and qualita琀椀ve 
composi琀椀on of the microbiocenosis of the diges琀椀ve sys-
tem with the subsequent development of metabolic and 
immunological disorders [1, 2, 3].

The forma琀椀on of the intes琀椀nal microbiome begins 
long before a child’s birth and is in昀氀uenced by numerous 
factors related to the mother’s health, including the state 
of her microbiota, the course of childbirth, the condi琀椀ons 
of feeding the child, and the characteris琀椀cs of the envi-
ronment. During the development and life of a macro-
organism and by changes in its physiological func琀椀ons, 

changes also occur in the state of the intes琀椀nal microbio-
ta, caused by objec琀椀ve and subjec琀椀ve factors throughout 
all periods of human life, but become most signi昀椀cant in 
old age and senility, which is determined by a decrease in 
the intensity of biological func琀椀ons and the level of im-
munological defence reac琀椀ons [4, 5, 6].

Today, there is an increase in the frequency of pathol-
ogies associated with a disturbance in the biological bal-
ance between microorganisms that are part of the resi-
dent microbiota and the macroorganism [7, 8]. Changes 
in the species and quan琀椀ta琀椀ve composi琀椀on of the in-
tes琀椀nal microbiocenosis can lead to the suppression of 
the macroorganism’s immunological resistance and the 
development of various diseases [9, 10, 11]. Insu昀케cient 
a琀琀en琀椀on to the age-related characteris琀椀cs of these dis-
eases leads to late diagnosis and possible complica琀椀ons 
with prolonged exacerba琀椀ons. Therefore, a deeper un-
derstanding of these di昀昀erences is a crucial step that will 
ensure an individualised approach to trea琀椀ng a speci昀椀c 
pa琀椀ent.

The interac琀椀on between the intes琀椀nal microbiota and 
an琀椀bio琀椀c resistance is a cri琀椀cal aspect of human health 
[12]. An琀椀bio琀椀c use can signi昀椀cantly alter the composi琀椀on 
and diversity of the intes琀椀nal microbiota, disrupt homeo-
stasis, and create selec琀椀ve pressure that promotes the 
spread of an琀椀bio琀椀c-resistant bacteria [13]. This impairs 
the protec琀椀ve func琀椀ons of the microbiota and leads to 
increased suscep琀椀bility to resistant pathogens, reduced 
microbial diversity, and changes in the abundance and 
metabolic func琀椀ons of certain bacterial popula琀椀ons [14].

This study conducted a microbiological inves琀椀ga琀椀on of dysbio琀椀c disorders of the intes琀椀nal microbiome in pa-

琀椀ents of di昀昀erent ages with diseases of speci昀椀c biotopes of the diges琀椀ve system.
As a result of the examina琀椀on of 145 pa琀椀ents of di昀昀erent age categories, dysbio琀椀c changes in the composi琀椀on 

of the intes琀椀nal microbiota were detected in terms of quan琀椀ta琀椀ve and qualita琀椀ve indicators: a decrease in the 琀椀tres 
of symbio琀椀c microbiota – bacteria of the genera Lactobacillus, Bi昀椀dobacterium, Enterococcus, typical Escherichia 
against the background of an increase in the concentra琀椀on of representa琀椀ves of condi琀椀onally pathogenic microbi-
ota: lactose-nega琀椀ve and haemoly琀椀c atypical strains of E. coli. Enterococcus, typical Escherichia against the back-

ground of an increase in the concentra琀椀on of representa琀椀ves of condi琀椀onally pathogenic microbiota: lactose-neg-

a琀椀ve and haemoly琀椀c atypical strains of E. coli, Clostridium spp., Staphylococcus spp., Proteus spp. and yeast-like 
fungi Candida spp. The most signi昀椀cant devia琀椀ons in the composi琀椀on of the intes琀椀nal microbiota were recorded in 
individuals in the second age group. The highest frequency of dysbio琀椀c disorders was found in pa琀椀ents with various 
intes琀椀nal pathologies – 47.6% and stomach pathologies – 35.9% of cases. The lowest number of cases of dysbiosis 
was recorded in pa琀椀ents with liver diseases – 9.0% and pancreas diseases – 13.1%.

It was shown that all isolated strains were suscep琀椀ble to most an琀椀bio琀椀cs. The most ac琀椀ve an琀椀bio琀椀c against all 
studied strains of S. aureus was imipenem, to which all strains were sensi琀椀ve, as well as ga琀椀昀氀oxacin and rifampicin, 
which inhibited the growth of 92.1% and 78.9% of Staphylococcus aureus strains, respec琀椀vely. The isolated E. coli 
isolates were characterised by sensi琀椀vity to cipro昀氀oxacin, cefuroxime, cefotaxime, cefoperazone, cefepime, polymyx-

in and levo昀氀oxacin. Proteus spp. strains showed the highest sensi琀椀vity to cipro昀氀oxacin, amikacin, cefotaxime and 
cefepime and resistance to doxycycline. The isolated Enterococcus spp. strains were sensi琀椀ve to linezolid and ampi-
cillin, and resistant to nor昀氀oxacin, cipro昀氀oxacin, co-trimoxazole, and aztreonam. All C. di昀케cile strains were sensi琀椀ve 
to metronidazole, vancomycin, and amoxicillin/clavulanate. More than 90% of them were resistant to penicillin, and 
58.1% of isolates were resistant to imipenem.

Key words: intes琀椀nal dysbiosis, opportunis琀椀c microbiota, associa琀椀ve symbio琀椀c microbiota, age categories, an-

琀椀bio琀椀c sensi琀椀vity.
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An琀椀bio琀椀cs directly contribute to the emergence and 
spread of resistance genes and can signi昀椀cantly a昀昀ect the 
structure and func琀椀on of the intes琀椀nal microbiota. For 
example, a study analysing the microbial communi琀椀es of 
the gut in pa琀椀ents undergoing β-lactam therapy found 
a signi昀椀cant reduc琀椀on in microbial diversity and meta-
bolic capabili琀椀es, including the metabolism of bile acids, 
cholesterol, hormones and vitamins [15]. This change 
disrupts the microbial balance, crea琀椀ng niches that pro-
mote the growth of opportunis琀椀c microorganisms and 
the development of resistant strains.

Addi琀椀onally, an琀椀bio琀椀c-induced dysbiosis disrupts the 
metabolic and immune func琀椀ons of the intes琀椀nal micro-
biota, resul琀椀ng in increased suscep琀椀bility to infec琀椀ons 
and in昀氀ammatory disorders. Case studies have shown 
that an琀椀bio琀椀c-induced dysbiosis reduces the number 
of bene昀椀cial bacteria of the Lachnospiraceae, Muribac-

ulaceae and Ruminococcaceae families, while increasing 
the number of harmful taxa such as Enterococcaceae 
and Clostridiales [16]. This imbalance is associated with 
a decrease in short-chain fa琀琀y acids and tryptophan, and 
an increase in purines, which are linked to food allergies. 
Dysbiosis also leads to increased levels of speci昀椀c IgE and 
IgG, increased in昀氀amma琀椀on and severe allergic symp-
toms, including damage to intes琀椀nal villi and decreased 
levels of 琀椀ght junc琀椀on proteins. Furthermore, distur-
bances in microbial communi琀椀es also a昀昀ect nutrient me-
tabolism, immune system development, and neurologi-
cal func琀椀on [16, 17].

Insu昀케cient research and con昀氀ic琀椀ng data necessitate 
further clinical trials to understand this ecosystem be琀琀er 
and clarify the concept of dysbiosis as a causal factor in 
various in昀氀ammatory diges琀椀ve system diseases and their 
associated glands. This will also enable the iden琀椀昀椀ca-
琀椀on of microorganisms involved in the pathogenesis of 
in昀氀ammatory bowel diseases. In addi琀椀on, determining 
the characteris琀椀cs of dysbio琀椀c changes in in昀氀ammatory 
diseases of the diges琀椀ve tract in pa琀椀ents of di昀昀erent age 
categories will enable the development of both preven-
琀椀ve and correc琀椀ve measures for the intes琀椀nal microbio-
cenosis and modula琀椀on of the macroorganism’s immune 
system.

The aim of the study.
Conduc琀椀ng microbiological research on dysbio琀椀c 

changes in the intes琀椀nal microbiome and an琀椀bio琀椀c sen-
si琀椀vity of isolated strains in pa琀椀ents of di昀昀erent ages 
with diseases of speci昀椀c biotopes of the diges琀椀ve system.

Object and research methods.
The study examined 145 pa琀椀ents of various ages with 

dysbio琀椀c syndrome who were su昀昀ering from pathologi-
cal condi琀椀ons in di昀昀erent sec琀椀ons of the gastrointes琀椀nal 
tract.

The medical history included an analysis of informa-
琀椀on regarding the disease dynamics, symptoms, and the 
presence of in昀氀ammatory bowel disease in rela琀椀ves. 
The study was conducted in accordance with the basic 
bioethical norms of the World Medical Associa琀椀on’s 
Declara琀椀on of Helsinki on Ethical Principles for Medical 
Research Involving Human Subjects, as amended (2000, 
amended in 2008), the Universal Declara琀椀on on Bio-
ethics and Human Rights (1997), the Council of Europe 
Conven琀椀on on Human Rights and Biomedicine (1997). 
Wri琀琀en informed consent was obtained from each study 
par琀椀cipant, and all measures were taken to ensure pa-
琀椀ent anonymity.

The study of the composi琀椀on of the microbiota in 
terms of qualita琀椀ve and quan琀椀ta琀椀ve indicators, as well 
as the species iden琀椀昀椀ca琀椀on of isolated microorganisms – 
representa琀椀ves of normal, as well as condi琀椀onally patho-
genic aerobic and anaerobic microbiota, was carried out 
using microbiological analysis methods by the bacterial 
iden琀椀昀椀ca琀椀on schemes according to the Bergey’s iden琀椀-
昀椀ca琀椀on guide [18] and methodological guidelines in ac-
cordance with the recommenda琀椀ons of the ‘Instruc琀椀ons 
for studying the state of the intes琀椀nal micro昀氀ora using 
microbiological methods’ dated 02.01.2023 [19]. “Graso 
Biotech” chromogenic culture media were used in the 
study.

The sensi琀椀vity of the isolated bacterial strains to an-
琀椀bacterial drugs was determined by the disc di昀昀usion 
method in accordance with CLSI/NCCLS criteria [20, 
21]. The spectrum of an琀椀bacterial drugs included: azi-
thromycin, amikacin, ampicillin, amoxicillin/clavulanate, 
gentamicin, imipenem, co-trimoxazole, levo昀氀oxacin, ni-
troxoline, fosfomycin, furagin, cefepime, cefotaxime, cef-
tazidime. The sensi琀椀vity of the isolated cultures was as-
sessed using the system [22], according to which the test 
object was classi昀椀ed into one of the following categories: 
sensi琀椀ve (S), intermediate resistance (IR), or resistant (R).

Sta琀椀s琀椀cal processing of the experimental results was 
performed using Sta琀椀s琀椀ca 10 so昀琀ware (StatSo昀琀 Inc., 
USA). Standard devia琀椀on and mean values were calculat-
ed. Di昀昀erences between group values were determined 
using Student’s t-test, where di昀昀erences were consid-
ered signi昀椀cant at p<0.05.

Research results and their discussion.
During the study of the quan琀椀ta琀椀ve and qualita琀椀ve 

composi琀椀on of the intes琀椀nal microbiome in pa琀椀ents at 
the Ins琀椀tute of Gastroenterology of the Na琀椀onal Acad-
emy of Medical Sciences of Ukraine, dysbio琀椀c disorders 
were iden琀椀昀椀ed in 145 individuals of various ages with 
diverse gastrointes琀椀nal diseases. According to the WHO 
classi昀椀ca琀椀on, the examined pa琀椀ents were condi琀椀onally 
divided into 4 age groups:

Group I up to 18 years old – 8 people (teenagers), 
Group II from 18 to 45 years old – 83 people (young 
adults), Group III from 45 to 59.9 years old – 26 people 
(middle-aged), Group IV from 60 to 89.9 years old – 28 
people (elderly). 

All examined pa琀椀ents with gastrointes琀椀nal diseas-
es had dysbio琀椀c disorders in the intes琀椀nal microbiota. 
When analysing the quan琀椀ta琀椀ve indicators of the ra琀椀o of 
di昀昀erent representa琀椀ves of the intes琀椀nal microbioceno-
sis, signi昀椀cant devia琀椀ons were found in the 琀椀tres of cer-
tain associates – representa琀椀ves of the genera Bi昀椀dobac-

terium, Lactobacillus, Enterococcus, Escherichia (昀椀g. 1). 
In the microbial landscape of the intes琀椀nes of all pa琀椀ents 
with gastrointes琀椀nal tract pathologies, a decrease in the 
number of lactobacilli to 100-104 CFU/ml was observed, 
compared to the norm of 107-108 CFU/ml.

The most signi昀椀cant devia琀椀ons in the composi琀椀on 
of the symbio琀椀c intes琀椀nal microbiota were found in pa-
琀椀ents in the fourth age group: a decrease in bi昀椀dobac-
teria 琀椀tres to 103-104 CFU/ml, with a normal range of 
109-1010, in 21.4% of pa琀椀ents, enterococci – to 103-104 
CFU/ml, compared to the normal range of 107-108 – in 
46.4% of pa琀椀ents, and typical intes琀椀nal bacilli – to 103-
105, compared to the normal range of 107-108 – in 25.0% 
of pa琀椀ents.
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In 25.0% of pa琀椀ents in the 昀椀rst age group, a decrease 
in bi昀椀dobacteria 琀椀tres to 104-105 was noted; in 25.0% of 
individuals, a decrease in enterococcus 琀椀tres to 102-104 
was noted, and in 37.5% of pa琀椀ents, a decrease in typical 
Escherichia coli to 106 CFU/ml was noted.

In 15.7% of pa琀椀ents in the second age group, a de-
crease in bi昀椀dobacteria 琀椀tres to 107-108 was noted; in 

18.1% of individuals, a decrease in enterococcus 琀椀tres to 
104-106 was noted, and in 25.3% of pa琀椀ents, a decrease 
in typical Escherichia coli to 104-106 CFU/ml was noted. 

In 15.4% of pa琀椀ents in the third age group, a decrease 
in the number of symbio琀椀c microorganisms of bi昀椀dobac-
teria to 107-108 was detected; in 19.2% of individuals, a 
decrease in enterococcus 琀椀tres to 103-105 was detected, 

Figure 1 – Comparative analysis of quantitative indicators of the composition of the associative microbiota of the intestine  
in patients of different age groups.

Figure 2 – Comparative analysis of quantitative indicators of the composition of conditionally pathogenic intestinal microbiota  
in patients of different age groups.
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and in 23.1% of pa琀椀ents, a decrease in typical intes琀椀nal 
bacilli to 104-106 CFU/ml.

Analysis of quan琀椀ta琀椀ve indicators of condi琀椀onally 
pathogenic intes琀椀nal microbiota in examined pa琀椀ents 
revealed signi昀椀cant exceedances of acceptable values 
for par琀椀cular species (昀椀g. 2). Among condi琀椀onally patho-

genic microorganisms, atypical strains of E. coli Hly+ (hae-

moly琀椀c), E. coli Lac- (lactose-nega琀椀ve) and E. coli with 

reduced enzyma琀椀c ac琀椀vity, as well as the genera Staph-

ylococcus, Proteus, Clostridium, and fungi of the genus 
Candida.

In 12.5% of pa琀椀ents in the 昀椀rst age group, an increase 
in lactose-nega琀椀ve E. coli 琀椀tres to 106-108 CFU/ml was 
observed, with a normal value of ≤ 104; in 25.0% of indi-
viduals, an increase in haemoly琀椀c E. coli 琀椀ters to 106-108 

CFU/ml, with a normal value of ≤ 104; in 25.0% 
of individuals, Clostridium was detected at 
107-109 CFU/ml, with a normal value of ≤ 104; 
in 25.0% of individuals, Staphylococcus spp. 琀椀-
ters of 104-106 CFU/ml, with a normal value of 
≤ 102; in 25.0% of pa琀椀ents, Proteus spp. was 
detected at a concentra琀椀on of 107-108 CFU/
ml, with a normal value of ≤ 104; in 25.0% of 
individuals, Candida spp. 琀椀ters increased to 
104-106 CFU/ml, with the norm being ≤ 102.

In 15.7% of pa琀椀ents in the second age 
group, an increase in lactose-nega琀椀ve E. coli 
琀椀tres to 105-107 CFU/ml was observed; in 
19.3% of individuals, an increase in haemolyt-
ic E. coli 琀椀ters to 106-107 CFU/ml and the pres-
ence of Clostridium spp. to 105-107 CFU/ml; in 
25.3% of pa琀椀ents, Proteus spp. was detected 
in 琀椀ters of 105-106 CFU/ml; in 27.7% of individ-
uals, Staphylococcus spp. at 琀椀ters of 103-105 
CFU/ml; in 24.1% of individuals, Candida spp. 
琀椀ters increased to 103-105 CFU/ml.

In 15.4% of pa琀椀ents in the third age group, 
an increase in lactose-nega琀椀ve E. coli 琀椀tres to 105-107 
CFU/ml was observed; in 19.2% of individuals, an in-
crease in haemoly琀椀c E. coli 琀椀ters to 105-107 CFU/ml, Clos-

tridium spp. bacteria to 106-107 CFU/ml and Proteus spp. 
in 琀椀ters of 105-106 CFU/ml; in 11.5% of individuals, Staph-

ylococcus spp. 琀椀ters of 102-104 CFU/ml were detected in 
11.5% of individuals; 26.9% of individuals had increased 
Candida spp. 琀椀ters to 104-106 CFU/ml.

In 28.6% of pa琀椀ents in the fourth age group, an in-
crease in lactose-nega琀椀ve E. coli 琀椀tres to 107-109 CFU/
ml was observed; in 25.0% of individuals, an increase in 
haemoly琀椀c E. coli 琀椀ters increased to 106-107 CFU/ml; in 
28.6% of individuals, Clostridium was detected at 105-
107 CFU/ml; in 35.7% of individuals, Staphylococcus spp. 
琀椀ters of 104-106 CFU/ml were detected in 39.3% of pa-

Table – Quantitative indicators of the incidence of dysbiosis in 
various pathological conditions of the digestive tract

Diseases of various bio-
topes of the diges琀椀ve 

system

Number of cases in pa琀椀ents 
with dysbiosis in di昀昀erent age 

groups (absolute numbers)
Frequency of detect-

ed cases (%)

Stomach diseases
І group – 6

II group – 31
III group – 6
IV group – 9

4,1%
21,4%
4,1%
6,2%

Pancrea琀椀c diseases
І group – 0

II group – 10
III group – 1
IV group – 8

0,0%
6,9%
0,7%
5,5%

Liver diseases
І group – 0
II group – 6
III group – 4
IV group – 3

0,0%
4,1%
2,8%
2,1%

Intes琀椀nal diseases
І group – 2

II group – 39
III group – 16
IV group – 12

1,4%
26,9%
11,0%
8,3%

Figure 3 – Comparative analysis of the frequency of dysbiosis detection in examined patients with various digestive system pathologies.



ISSN 2077-4214. Вісник проблем біології і медицини – 2025 – Вип. 2 (177) / Bulletin of problems in biology and medicine – 2025 – Issue 2 (177)
https://www.pdmu.edu.ua/ та https://vpbim.com.ua/

387

МІКРОБІОЛОГІЯ / MICROBIOLOGY

琀椀ents; Proteus spp. 琀椀ters of 106-107 CFU/ml were detect-
ed in 42.9% of individuals; Candida spp. 琀椀ters increased 
to 105-107 CFU/ml in 42.9% of individuals.

Thus, the most signi昀椀cant devia琀椀ons in the compo-
si琀椀on of the symbio琀椀c intes琀椀nal microbiota were found 
in the 昀椀rst and fourth age groups, namely in adolescents 
and elderly pa琀椀ents. Pa琀椀ents in the fourth age group 
had the highest 琀椀tres of opportunis琀椀c pathogens: atyp-
ical lactose-nega琀椀ve, haemoly琀椀c E. coli, Clostridium spp., 
Staphylococcus spp., Proteus spp. and Candida spp.

The next stage involved a compara琀椀ve analysis of the 
frequency of dysbiosis detec琀椀on in pa琀椀ents with various 
diges琀椀ve system pathologies examined. One hundred 
forty-昀椀ve people with qualita琀椀ve and quan琀椀ta琀椀ve dysbi-
o琀椀c disorders of the microbiome had stomach diseases 
(chronic gastroduodeni琀椀s, gastri琀椀s, gastroesophageal re-
昀氀ux disease, func琀椀onal dyspepsia, pep琀椀c ulcer disease) 
– 52 people; pancrea琀椀c diseases (chronic pancrea琀椀琀椀s) 
– 19 people; liver diseases (cirrhosis, steatosis, steato-
hepa琀椀琀椀s, chronic cholecys琀椀琀椀s, postcholecystectomy syn-
drome) – 13 people; intes琀椀nal diseases (chronic coli琀椀s, 
nonspeci昀椀c ulcera琀椀ve coli琀椀s, Crohn’s disease, irritable 
bowel syndrome, diver琀椀cular disease, terminal ilei琀椀s, 
Hirschsprung’s disease) – 69 people (table, 昀椀g. 3).

According to the results of a compara琀椀ve analysis, 
most of the examined pa琀椀ents with dysbio琀椀c disorders 
had various pathologies of the intes琀椀ne (47.6%) and 
stomach (35.9%). The lowest incidence of dysbiosis was 
recorded in pa琀椀ents with liver diseases – 9.0% and pan-
creas diseases – 13.1% (昀椀g. 3).

Adolescents – pa琀椀ents in age group I had intes琀椀nal 
diseases in 25.0% of cases and stomach diseases in 75.0% 
of cases.

In age group II, young pa琀椀ents with dysbio琀椀c disorders 
had various intes琀椀nal pathologies in 47.0% of cases and 
stomach disorders in 37.3% of cases. The lowest number 
of cases of dysbiosis was recorded in pa琀椀ents with liver 
diseases (7.2%) and pancrea琀椀c diseases (12.0%).

Middle-aged pa琀椀ents (group III) with dysbiosis of 
the diges琀椀ve system most o昀琀en had intes琀椀nal lesions – 
61.5% and stomach lesions – 23.1%. The lowest number 
of cases of dysbiosis was recorded in pa琀椀ents with liver 
diseases – 15.4% and pancreas diseases – 3.8%.

In the fourth group of elderly pa琀椀ents with dysbiosis, 
32.1% of cases of stomach disease and 42.9% of cases 
of intes琀椀nal disease were recorded. The lowest number 
of cases of dysbiosis was recorded in pa琀椀ents with liver 
disease – 10.7%.

The tendency revealed in this study towards an in-
crease in the quan琀椀ta琀椀ve and qualita琀椀ve indicators of the 
content of condi琀椀onally pathogenic microbiota against 
the background of a decrease in the 琀椀tres of symbio琀椀c 
microorganisms con昀椀rms the rela琀椀onship between the 
intes琀椀nal microbiota and the development of diseases of 
certain parts of the diges琀椀ve system with varying degrees 
of manifesta琀椀on in pa琀椀ents of speci昀椀c age categories, 
and at the same 琀椀me con昀椀rms that the intes琀椀nal micro-
biota can directly or indirectly in昀氀uence the progression 
of these diseases.

All isolated strains of S. aureus, E. coli, Proteus spp. 
and Clostridium spp. were tested for an琀椀bio琀椀c sensi琀椀vity. 
The strains were divided into three groups: sensi琀椀ve (no 
growth inhibi琀椀on zone), moderately sensi琀椀ve (growth in-
hibi琀椀on zone up to 20 mm) and resistant (growth inhibi-
琀椀on zone greater than 20 mm).

Most S. aureus strains were sensi琀椀ve to the an琀椀biot-
ics used (昀椀g. 4).

The most ac琀椀ve an琀椀bio琀椀cs against all studied strains 
of S. aureus were imipenem and carbapenem, to which 
all 38 (100%) strains were sensi琀椀ve. Unlike a drug with 
a similar e昀昀ect (amoxicillin), it was signi昀椀cantly more ef-
fec琀椀ve. In par琀椀cular, 15.8% of strains were sensi琀椀ve to 
amoxicillin. This may be due to the widespread presence 
among staphylococci of genes responsible for the syn-
thesis of penicillin-binding proteins or speci昀椀c enzymes 
– β-lactamases, which destroy the an琀椀bio琀椀c molecule, 

Figure 4 – Antibiotic sensitivity of Staphylococcus aureus strains.
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so without an an琀椀bio琀椀cogram, the use of penicillins may 
have signi昀椀cant limita琀椀ons [15].

Insu昀케cient ac琀椀vity was observed for cefepime, as 
only 14 strains (36.8%) were sensi琀椀ve, which may be at-
tributed to the ability of the studied strains to produce 
enzymes that destroy cephalosporins [23].

The high sensi琀椀vity of the isolated S. aureus strains 
was determined, with 30 strains (78.9%) being sensi琀椀ve 
to rifampicin.

An琀椀bio琀椀cs of the tetracycline and aminoglycoside 
groups were characterised by low e昀케cacy against the iso-
lated S. aureus strains. The highest level of bacterial sen-
si琀椀vity was observed for azithromycin, with 27 (71.1%) 
cultures, followed by gentamicin and erythromycin, 
which had slightly lower rates. Sensi琀椀vity to these drugs 
was determined in 17 (44.7%) and 15 (39.5%) strains of 
Staphylococcus aureus, respec琀椀vely.

Among the 昀氀uoroquinolone drugs, staphylococcal 
isolates with low levels of resistance were iden琀椀昀椀ed. 
Thirty-昀椀ve (92.1%) of the 38 S. aureus strains studied 
were sensi琀椀ve to ga琀椀昀氀oxacin.

All Escherichia coli strains were sensi琀椀ve to almost 
all an琀椀bio琀椀cs, and some strains were suscep琀椀ble to ci-
pro昀氀oxacin, cefuroxime, cefotaxime, cefoperazone, 
cefepime, polymyxin and levo昀氀oxacin (昀椀g. 5).

However, the strains were characterised by varying 
levels of resistance to the an琀椀bio琀椀cs used. Thus, 28.6% 
of atypical Escherichia coli strains were resistant to am-
picillin. Strains resistant to third- and fourth-genera琀椀on 
cephalosporins and ampicillin, i.e. to β-lactams, were 
found in 3.6% of cases.

The isolated strains of Proteus spp. showed the high-
est sensi琀椀vity to cipro昀氀oxacin, amikacin, cefotaxime and 
cefepime, and resistance to doxycycline. Some strains 
also showed resistance to other an琀椀bio琀椀cs – tobramycin, 
aztreonam, piperacillin, and levo昀氀oxacin (昀椀g. 6).

The prevalence of P. mirabilis strains with mul琀椀ple 
drug resistance may be rela琀椀vely high in some se琀�ngs 
due to the produc琀椀on of extended-spectrum beta-lact-

amases (ESBL), ampC-type cephalosporinases, and car-
bapenemases.

Compared to streptococci, enterococci have intrinsic 
resistance to many an琀椀microbial agents commonly used 
in clinical prac琀椀ce. All enterococci show reduced sensi琀椀v-
ity to penicillin and ampicillin, as well as high resistance to 
most cephalosporins and all semi-synthe琀椀c penicillins as 
a result of the expression of low-a昀케nity penicillin-bind-
ing proteins. For many strains, their level of resistance to 
ampicillin does not preclude the clinical use of this drug. 
In fact, ampicillin remains the treatment of choice for en-
terococcal infec琀椀ons that do not have other mechanisms 
for high resistance [24].

The isolated Enterococcus spp. strains were charac-
terised by sensi琀椀vity to linezolid and ampicillin, and re-
sistance to nor昀氀oxacin, cipro昀氀oxacin, co-trimoxazole and 
aztreonam (75-98% of strains) (昀椀g. 7).

Enterococci are usually tolerant to the bactericidal 
ac琀椀vity of ac琀椀ve cell wall agents such as β-lactam an琀椀bi-
o琀椀cs and vancomycin. Tolerance implies that bacteria can 
be inhibited by clinically relevant concentra琀椀ons of the 
an琀椀bio琀椀c, but will only be killed by concentra琀椀ons that 
far exceed the inhibitory concentra琀椀on. The tolerance of 
enterococci can be overcome by combining cell wall ac-
琀椀ve agents with an aminoglycoside. The mechanism by 
which combina琀椀ons of β-lactam and aminoglycoside pro-
duce synergis琀椀c bactericidal ac琀椀vity remains a mystery, 
but in vitro data indicate that higher concentra琀椀ons of 
aminoglycoside penetrate cells that are also treated with 
agents that inhibit cell wall synthesis [25].

In addi琀椀on to intrinsic resistance and tolerance, en-
terococci have been extremely successful in rapidly ac-
quiring resistance to virtually any an琀椀microbial agent 
introduced into clinical prac琀椀ce. The introduc琀椀on of 
chloramphenicol, erythromycin, and tetracyclines was 
quickly followed by the emergence of resistance, which 
in some cases reached a prevalence that rendered their 
empirical use ine昀昀ec琀椀ve. Although the emergence of 
resistance to ampicillin in E. faecalis is quite rare, high 

Figure 5 – Antibiotic sensitivity of E. coli strains.
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resistance to ampicillin is now widespread among clinical 
isolates of E. faecium.

A crucial stage of the study was determining the an琀椀-
bio琀椀c resistance of the isolated Clostridium spp. strains. 
In general, sensi琀椀vity to an琀椀microbial drugs varies de-
pending on the species of clostridia. Most clostridia are 
sensi琀椀ve to β-lactam an琀椀bio琀椀cs, so penicillin is tradi琀椀on-
ally the drug of choice for the treatment of clostridial 
infec琀椀ons, except for C. di昀케cile-associated diarrhoea. It 
was found that all Clostridium spp. strains are sensi琀椀ve to 
metronidazole, vancomycin, and amoxicillin/clavulanate. 

More than 90% of strains are resistant to penicillin, and 
54% of strains are resistant to imipenem (昀椀g. 8).

The main cause of C. di昀케cile-associated diarrhoea 
is the use of an琀椀bio琀椀cs, especially cephalosporins, pen-
icillins, clindamycin, and less commonly macrolides, 
aminoglycosides, 昀氀uoroquinolones, chloramphenicol, 
tetracyclines and, according to some data, piperacillin/
tazobactam and meropenem [26, 27].

Virtually any an琀椀bacterial drug can lead to the de-
velopment of C. di昀케cile-associated infec琀椀on, which is 
a琀琀ributed to the high degree of acquired resistance in 

Figure 6 – Antibiotic sensitivity of Proteus spp. strains.

Figure 7 – Antibiotic sensitivity of Enterococcus spp. strains.
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this pathogen [18]. The drugs of choice for trea琀椀ng C. 
di昀케cile-associated infec琀椀ons are vancomycin and metro-
nidazole.

Conclusions.
As a result of the examina琀椀on of 145 pa琀椀ents of dif-

ferent ages at the Ins琀椀tute of Gastroenterology of the 
Na琀椀onal Academy of Medical Sciences, dysbio琀椀c dis-
orders of the composi琀椀on of the intes琀椀nal microbiome 
were detected, caused by an increase in the concentra-
琀椀on of opportunis琀椀c species of microorganisms against 
the background of a signi昀椀cant decrease in the 琀椀ters of 
the commensal microbiota of the genera Bi昀椀dobacteri-
um, Lactobacillus, typical Escherichia coli, Enterococcus. 
Colonisa琀椀on of the large intes琀椀ne with atypical forms of 
Escherichia, coagulase-posi琀椀ve staphylococci, Clostridia, 
Proteus, Candida, and other microorganisms with pro-
nounced pathogenic poten琀椀al leads to a weakening of 
the protec琀椀ve capabili琀椀es of the indigenous anaerobic 
microbiota and contributes to the development of in-
昀氀ammatory processes in the diges琀椀ve system. The pre-
sented data demonstrate the importance of diagnos琀椀c 
measures in establishing the causes and consequences 
of pathologies a昀昀ec琀椀ng various organ systems within the 
macroorganism. The most signi昀椀cant devia琀椀ons in the 
composi琀椀on of the intes琀椀nal microbiota were registered 
in the elderly and adolescents.

The highest frequency of dysbio琀椀c disorders was de-
termined in pa琀椀ents with various intes琀椀nal pathologies 
- 47.6% and stomach - 35.9% of cases. The smallest num-
ber of cases of dysbiosis was registered in pa琀椀ents with 
liver diseases - 9.0% and pancreas - 13.1%. According to 
the results of the compara琀椀ve analysis, among all exam-
ined pa琀椀ents with various lesions of the gastrointes琀椀nal 
tract, dysbio琀椀c condi琀椀ons were most frequently detect-
ed in the second age group - 57.2%.

All strains of opportunis琀椀c bacteria isolated from pa-
琀椀ents with gastrointes琀椀nal disorders were characterized 
by high sensi琀椀vity to most an琀椀bio琀椀cs. The most ac琀椀ve 
an琀椀bio琀椀c against all studied strains of S. aureus was imi-
penem, to which 100% of the isolated isolates showed 
sensi琀椀vity. Staphylococci exhibited a high level of sensi-
琀椀vity to both ga琀椀昀氀oxacin and rifampicin, with 92.1% and 
79.9% of the strains being sensi琀椀ve to these an琀椀bio琀椀cs, 
respec琀椀vely. 70–98% of E. coli strains were sensi琀椀ve to 
cipro昀氀oxacin, cefuroxime, cefotaxime, cefoperazone, 
cefepime, polymyxin, and levo昀氀oxacin. Proteus spp. 

strains showed the highest sensi琀椀vity to cipro昀氀oxacin, 
amikacin, cefotaxime, and cefepime, and resistance to 
doxycycline (89.7% of strains). The isolated Enterococcus 

spp. strains. were sensi琀椀ve to linezolid and ampicillin, 
and 75-98% of the strains were resistant to nor昀氀oxacin, 
cipro昀氀oxacin, co-trimoxazole and aztreonam. All strains 
of Clostridium spp. were characterized by a high level of 
sensi琀椀vity to metronidazole, vancomycin, amoxicillin/
clavulanate. More than 90% of the strains were resistant 
to penicillin, 58.1% of the cultures were resistant to imi-
penem.

The results obtained indicate the need for con琀椀nuous 
monitoring and a more detailed study of the causes of 
intes琀椀nal microbiome imbalances, as well as their role in 
the development of diseases in various biotopes of the 
diges琀椀ve tract.

Prospects for further research.
The study’s results can be applied in clinical prac琀椀ce 

to enhance the e昀昀ec琀椀veness of diagnosing and trea琀椀ng 
intes琀椀nal dysbiosis in pa琀椀ents across various age groups. 
The presented data can serve as a basis for the devel-
opment of individualised therapeu琀椀c programs aimed at 
restoring the normal composi琀椀on of the microbiome and 
improving the overall health of pa琀椀ents. The obtained re-

sults of the study indicate the importance of taking into 
account age-related characteris琀椀cs in the analysis and 
treatment of dysbio琀椀c intes琀椀nal disorders, as well as the 
iden琀椀昀椀ca琀椀on of poten琀椀al strains of microorganisms that 
are involved in the pathogenesis of in昀氀ammatory bowel 
diseases, which may contribute to improving the results 
of therapy in pa琀椀ents with these diseases.

Understanding how resistance mechanisms a昀昀ect 
bene昀椀cial microbes is crucial for developing treatments 
that minimise disrup琀椀on to the intes琀椀nal microbiome. 
Public health ini琀椀a琀椀ves that emphasize the prudent use 
of an琀椀bio琀椀cs and the crea琀椀on of surveillance systems 
to monitor resistance pa琀琀erns in the popula琀椀on are im-

portant to combat the an琀椀bio琀椀c resistance crisis. Longi-
tudinal studies are necessary to evaluate the long-term 
e昀昀ects of an琀椀bio琀椀c use on the dynamics and persistence 
of the gut microbiota, as well as to develop a regulato-

ry framework that ensures the safe use of an琀椀bio琀椀cs in 
both clinical and agricultural se琀�ngs.

Figure 8 – Antibiotic susceptibility of Clostridium spp. strains.
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Вступ. 
Особливе значення у формуванні та 

підтриманні гомеостазу макроорганізму відіграє 
мікробіота кишечника через чисельність та 
багатофункціональність мікробних популяцій, які 
населяють цей біотоп. 

Мікробіом кишечника утворює складну динаміч-
ну екологічну систему, що бере участь у виробництві 
вітамінів, деградації жовчних кислот, перетравленні 
поживних речовин, формуванні місцевого та 
загального імунітету організму, а також разом із 
слизовою оболонкою кишечника слугує бар’єром 
проти збудників захворювань. При порушеннях 
біологічної рівноваги між макроорганізмом 
і мікробіотою травного тракту розвивається 
дисбактеріоз, що визначається, як стан організму, 
обумовлений змінами кількісного та якісного складу 
мікробіоценозу травної системи з подальшим 
розвитком метаболічних та імунологічних порушень 
[1, 2, 3].

Формування мікробіому кишечника починаєть-
ся задовго до народження дитини, що визначають 
численні механізми, пов’язані зі здоров’ям матері: 

станом її мікробіоти, перебігом пологів, умовами 
вигодовування дитини, а також характеристиками 
об’єктів довкілля. У процесі розвитку та життя макро-
організму й у відповідності до змін його фізіологічних 
функцій відбуваються зміни й у стані мікробіоти ки-
шечника, обумовлені об’єктивними та суб’єктивними 
чинниками в усі періоди життя людини, але стають 
найзначнішими в похилому і старечому віці, що ви-
значається зниженням інтенсивності прояву біологіч-
них функцій і рівнем прояву імунологічних захисних 
реакцій [4, 5, 6]. 

На сьогоднішній день відмічається збільшення 
частоти патологiй, пов’язаних з порушенням біологіч-
ної рівноваги між мікроорганізмами, що входять до 
складу резидентної мікробіоти, та макроорганізмом 
[7, 8]. Зміни у видовому та кількісному складі мікро-
біоценозу кишечника можуть стати причиною пригні-
чення імунологічної резистентності макроорганізму 
та розвитку різноманітних захворювань [9, 10, 11]. 
Недостатня увага до вікових особливостей перебігу 
цих захворювань призводять до пізньої діагностики 
та можливих ускладнень із тривалими загострення-
ми. Тому більш глибоке розуміння цих відмінностей є 
важливим кроком, який забезпечить індивідуальний 
підхід до лікування конкретного пацієнту.

Взаємодія між мікробіотою кишечника та стійкі-
стю до антибіотиків є критичним аспектом здоров’я 
людини [12]. Застосування антибіотиків може суттєво 
змінити склад та різноманітність мікробіоти кишеч-

У даній роботі проведено мікробіологічне дослідження дисбіотичних порушень мікробіому кишечника у 
пацієнтів різного віку із захворюваннями певних біотопів травної системи.

У результаті обстеження у 145 пацієнтів різних вікових категорій виявлено дисбіотичні зміни складу 
мікробіоти кишечника за визначення кількісних та якісних показників: зниження титрів симбіотичної 
мікробіоти – бактерій р. Lactobacillus, р. Bi昀椀dobacterium, р. Enterococcus, типових р. Escherichia на фоні 
збільшення концентрації представників умовно-патогенної мікробіоти: лактозонегативних та 
гемолітичних атипових штамів E. сoli, Clostridium spp., Staphylococcus spp., Proteus spp. та дріжджеподібних 
грибів Candida spp. Найзначніші відхилення у складі мікробіоти кишечника зареєстровано в осіб другої 
вікової групи. Визначено найвищий ступінь частоти виявлення дисбіотичних порушень у пацієнтів 
з різними патологіями кишечника – 47,6% та шлунка – 35,9% випадків. Найменшу кількість випадків 
розвитку дисбіозу зареєстровано у пацієнтів із захворюваннями печінки – 9,0% та підшлункової залози – 
13,1%.

Показано, що усі виділені штами характеризувались високою чутливістю до більшості антибіотиків. 
Найбільш активним антибіотиком проти всіх досліджуваних штамів S. аureus виявився іміпенем, до 
якого чутливими були всі штами та гатіфлоксацин і рифампіцин, які пригнічували ріст відповідно 92,1 
та 78,9% штамів золотистого стафілококу. Виділені ізоляти E. coli характеризувалися чутливістю до 
ципрофлоксацину, цефуроксиму, цефотаксиму, цефоперазону, цефепіму, поліміксину та левофлоксацину. 
Штами Proteus spp. найбільшу чутливість проявили до ципрофлоксацину, амікацину, цефотаксиму та 
цефепіму, а стійкість – до доксіцикліну. Виділені штами Enterococcus spp. були чутливими до лінезоліду 
та ампіциліну, та стійкими – до норфлоксацину, ципрофлоксацину, ко-тримаксозолу та азтреонаму. 
Усі штами C. di昀케cile характеризувалися чутливістю до метронідазолу, ванкоміцину, амоксициліну/
клавуланату. Більше 90% їх мали стійкість до пеніциліну, 58,1% ізолятів – до іміпенему.

Kлючові слова: дисбіоз кишечника, умовно-патогенна мікробіота, асоціативна симбіотична 
мікробіота, вікові категорії, антиіотикочутливість. 
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ника, порушити гомеостаз та створити селективний 
тиск, що сприяє поширенню бактерій, стійких до 
антибіотиків [13]. Це погіршує захисні функції мікро-
біоти та призводить до підвищеної сприйнятливості 
до резистентних патогенів, зниження мікробної різ-
номанітності та змін у чисельності та метаболічних 
функціях певних популяцій бактерій [14].

Антибіотики безпосередньо сприяють виникнен-
ню й поширенню генів резистентності і можуть сут-
тєво впливати на структуру та функцію мікробіоти 
кишечника. Наприклад, дослідження, в якому ана-
лізувалися мікробні ценози кишечника у пацієнтів, 
котрі проходять терапію β-лактамами, виявило зна-
чне зниження мікробної різноманітності та метабо-
лічних можливостей, включаючи метаболізм жовч-
них кислот, холестерину, гормонів та вітамінів [15]. 
Ця зміна порушує мікробний баланс, створюючи 
ніші, що сприяють розвитку умовно-патогенних мі-
кроорганізмів та резистентних штамів. 

Крім того, дисбактеріоз, викликаний антибіотика-
ми, порушує метаболічні та імунні функції мікробіоти 
кишечника, що призводить до підвищеної сприйнят-
ливості до інфекцій та запальних розладів. Дослі-
дження випадків показали, що дисбактеріоз, викли-
каний антибіотиками, знижує чисельність корисних 
бактерій родин Lachnospiraceae, Muribaculaceae та 
Ruminococcaceae, при цьому збільшуючи чисель-
ність шкідливих таксонів, таких як Enterococcaceae 
та Clostridiales [16]. Цей дисбаланс пов’язаний зі зни-
женням рівня коротколанцюгових жирних кислот і 
триптофану та підвищенням рівня пуринів, які пов’я-
зані з харчовою алергією. Дисбактеріоз також при-
зводить до підвищення рівня специфічних IgE та IgG, 
посилення запалення та тяжких алергічних симпто-
мів, включаючи пошкодження кишкових ворсинок і 
зниження рівня білків щільних контактів. Більше того, 
порушення у мікробних спільнотах також впливають 
на метаболізм поживних речовин, розвиток імунної 
системи та неврологічну функцію [16, 17].

Недостатній обсяг досліджень і суперечливі дані 
вимагають проведення більшої кількості клінічних 
випробувань, щоб краще зрозуміти цю екосистему і 
прояснити концепцію дисбактеріозу при запальних 
захворюваннях різних біотопів травної системи й 
травних залоз як причинного фактору, а також вияви-
ти мікроорганізми, які залучені в патогенез запаль-
них захворювань кишечника. Крім того, визначення 
особливостей розвитку дисбіотичних змін при за-
пальних захворюваннях травного тракту у пацієнтів 
різних вікових категорій дасть можливість розробити 
як профілактичні, так і засоби корекції мікробіоцено-
зу кишечника та модуляції імунної системи макроор-
ганізму.

Мета дослідження. 
Проведення мікробіологічного дослідження ди-

сбіотичних змін мікробіому кишечника та антибіо-
тикочутливості виділених штамів у пацієнтів різного 
віку із захворюваннями певних біотопів травної сис-
теми.

Об’єкт і методи дослідження.
У роботі обстежено 145 пацієнтів різного віку з 

дисбіотичним синдромом, котрі страждають на па-
тологічні стани різних відділів шлунково-кишкового 
тракту. 

Збір анамнезу включав аналіз інформації про 
динаміку захворювання, симптоми та наявність 
у родичів запальних захворювань кишечника. 
Дослідження проведене відповідно до основних 
біоетичних норм Гельсінської декларації Всесвітньої 
медичної асоціації про етичні принципи проведення 
науково-медичних досліджень із поправками (2000, 
з поправками 2008), Універсальної декларації з 
біоетики та прав людини (1997), Конвенції Ради 
Європи з прав людини та біомедицини (1997). 
Письмова інформована згода була отримана у 
кожного учасника дослідження і вжиті всі заходи для 
забезпечення анонімності пацієнтів.

Вивчення складу мікробіоти за якісними та кіль-
кісними показниками, а також видову ідентифікацію 
виділених мікроорганізмів – представників нормаль-
ної, а також умовно-патогенної аеробної та анаероб-
ної мікробіоти проводили методами мікробіологіч-
ного аналізу згідно схем ідентифікацій бактерій за 
визначником Берджи [18] та методичних вказівок 
у відповідності до рекомендацій «Інструкція дослі-
дження стану мікрофлори кишечника за допомогою 
мікробіологічних методів» від 02.01.2023р. [19]. У 
процесі дослідження використовували хромогенні 
поживні середовища “Graso Biotech”. 

Для виділених штамів бактерій визначали чутли-
вість до антибактеріальних препаратів диск-дифу-
зійним методом відповідно до критеріїв CLSI/NCCLS 
[20, 21]. Спектр антибактеріальних препаратів вклю-
чав: азитроміцин, амікацин, ампіцилін, амоксицилін/
клавуланат, гентаміцин, іміпенем, ко-тримоксозол, 
левофлоксацин, нітроксолін, фосфоміцин, фурагін, 
цефепім, цефотаксим, цефтазидім. Ступінь чутливості 
виділених культур оцінювали за системою [22], згід-
но якої тест-об’єкт відносився до однієї з категорій: 
чутливий (S – чутливий), середньостійкий (IR) або 
стійкий (R – стійкий).

Статистичну обробку результатів експерименту 
проводили із використанням програмного забезпе-
чення Statistica 10 (StatSoft Inc., США). Розраховували 
стандартне відхилення та середні значення. Відмін-
ності між значеннями груп визначали за допомогою 
t-критерія Стьюдента, де відмінності вважали досто-
вірними при р<0,05.

Результати дослідження та їх обговорення.
У процесі дослідження кількісного та якісного 

складу мікробіому кишечника пацієнтів Інституту га-
строентерології НАМН України виявлено дисбіотичні 
порушення у 145 осіб різного віку із різними захво-
рюваннями шлунково-кишкового тракту. За класифі-
кацією ВООЗ обстежуваних пацієнтів умовно розпо-
ділили на 4 вікові групи:

І група до 18 р. – 8 осіб (підлітки), ІІ група від 18 до 
45 років – 83 особи (молодого віку), ІІІ група від 45 до 
59,9 років – 26 осіб (середнього віку),  IV група від 60 
до 89,9 років – 28 осіб (похилого віку). 

У всіх обстежених пацієнтів із захворюваннями 
шлунково-кишкового тракту виявлено дисбіотичні 
порушення у складі кишкової мікробіоти. При ана-
лізі кількісних показників співвідношення різних 
представників мікробіоценозу кишечника встанов-
лено значні відхилення в титрах певних асоціантів 
– представників родів Bifidobacterium, Lactobacillus, 
Enterococcus, Escherichia (рис. 1). У мікробному пей-
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зажі кишечника всіх пацієнтів із патологіями шлунко-
во-кишкового тракту спостерігали зниження кількості 
лактобактерій до 100-104 КУО/мл проти норми 107-
108 КУО/мл. 

Найзначніші відхилення у складі симбіотичної 
кишкової мікробіоти виявлено в хворих четвертої ві-
кової групи: зниження титрів біфідобактерій до 103-

104 КУО/мл при нормі 109-1010 – у 21,4% хворих, ен-

терококів – до 103-104 КУО/мл при нормі 107-108 –  у 
46,4% та типових кишкових паличок – до 103-105 при 
нормі 107-108 – у 25,0% пацієнтів. 

У 25,0% пацієнтів першої вікової групи відзначено 
зниження титрів біфідобактерій до 104-105; у 25,0% 

Рисунок 1 – Порівняльний аналіз кількісних показників складу асоціативної мікробіоти кишечника у пацієнтів різних вікових груп.

Рисунок 2 – Порівняльний аналіз кількісних показників складу умовно-патогенної мікробіоти кишечника  
у пацієнтів різних вікових груп.
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осіб зниження титрів ентерококів до 102-104 і у 37,5% 
хворих – типових кишкових паличок до 106 КУО/мл.

У 15,7% пацієнтів другої вікової групи відзначено 
зниження титрів біфідобактерій до 107 -108; у 18,1% 
осіб зниження титрів ентерококів до 104 -106 і у 25,3% 
хворих – типових кишкових паличок до 104-106 КУО/
мл.  

У 15,4%  пацієнтів з третьої вікової групи виявле-

но зниження кількості симбіотичних мікроорганізмів 
біфідобактерій до 107-108; у 19,2% осіб зниження ти-

трів ентерококів до 103-105 і у 23,1% хворих – типових 
кишкових паличок до 104-106 КУО/мл. 

Аналіз кількісних показників представників умов-

но-патогенної мікробіоти кишечника обстежених 
пацієнтів дозволив виявити значні перевищення до-

пустимих значень по окремих видах (рис. 
2). Серед умовно-патогенних мікроорга-
нізмів найчастіше виділяли бактерії атипо-
вих штамів Е. сoli Hly+ (гемолітичні), Е. соli 
Lac- (лактозонегативні) і Е. сoli зі зниженою 
ферментативною активністю, а також родів 
Staphylococcus, Proteus, Clostridium, гриби 
роду Candida. 

У 12,5% пацієнтів з першої вікової групи 
відзначено підвищення титрів лактозо-
негативних E. coli до 106-108 КУО/мл при 
нормі ≤ 104; у 25,0% осіб підвищення титрів 
гемолітичних E. coli до 106-108 КУО/мл при 
нормі ≤ 104; у 25,0% осіб виявлено Clostri-
dium до 107-109 КУО/мл при нормі ≤ 104; 
у 25,0% осіб виявлено Staphylococcus spp. 
у титрах 104-106 КУО/мл при нормі  ≤ 102; 
у 25,0% пацієнтів виявлено Proteus spp. в 
концентрації 107-108 КУО/мл при нормі ≤ 
104; у 25,0% осіб підвищення титрів Candida 
spp. до 104-106 КУО/мл при нормі ≤ 102. 

У 15,7% пацієнтів другої вікової групи 
спостерігалось підвищення титрів лактозонегативних 
E. coli до 105-107 КУО/мл; у 19,3% осіб – підвищення 
титрів гемолітичних E. coli до 106-107 КУО/мл і вияв-
лено наявність Clostridium spp. до 105-107 КУО/мл; у 
25,3% пацієнтів виявлено Proteus spp. в титрах 105-
106 КУО/мл; у 27,7% осіб – Staphylococcus spp. у ти-
трах 103-105 КУО/мл; у 24,1% осіб – підвищення титрів 
Candida spp. до 103-105 КУО/мл.  

У 15,4% пацієнтів третьої вікової групи спостері-
гали підвищення титрів лактозонегативних E. coli до 
105-107 КУО/мл; у 19,2% осіб –підвищення титрів ге-
молітичних E. coli до 105-107 КУО/мл, виявлено бак-
терії Clostridium spp. до 106-107 КУО/мл та Proteus 
spp. в титрах 105-106 КУО/мл; у 11,5% осіб виявлено 
Staphylococcus spp. у титрах 102-104 КУО/мл; 26,9% 

Таблиця – Кількісні показники зустрічальності дисбіозів при 
різних патологічних станах травного тракту

Захворювання різних 
біотопів травної 

системи

Кількість випадків  
захворювань у пацієнтів  

із дисбіозами різних вікових 
груп (абс. ч.)

Частота виявлених 
випадків (%)

Захворювання шлунка
І група – 6

II група – 31
III група – 6
IV група – 9

4,1%
21,4%
4,1%
6,2%

Захворювання 
підшлункової залози

І група – 0
II група – 10
III група – 1
IV група – 8

0,0%
6,9%
0,7%
5,5%

Захворювання печінки
І група – 0
II група – 6
III група – 4
IV група – 3

0,0%
4,1%
2,8%
2,1%

Захворювання киш-
ківника

І група – 2
II група – 39
III група – 16
IV група – 12

1,4%
26,9%
11,0%
8,3%

Рисунок 3 – Порівняльний аналіз частоти виявлення дисбіозів у обстежених пацієнтів з різними патологіями травної системи.
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осіб мали підвищення титрів Candida spp. до 104-106 
КУО/мл. 

У 28,6% пацієнтів четвертої вікової групи спосте-
рігалось підвищення титрів лактозонегативних E. coli 
до 107-109 КУО/мл; у 25,0% осіб підвищення титрів 
гемолітичних E. coli до 106-107 КУО/мл; у 28,6% осіб 
виявлено Clostridium до 105-107 КУО/мл; у 35,7% осіб 
виявлено Staphylococcus spp. у титрах 104-106 КУО/мл; 
у 39,3% пацієнтів виявлено Proteus spp. в титрах 106-
107 КУО/мл; у 42,9% осіб підвищення титрів Candida 
spp. до 105-107 КУО/мл.

Таким чином найзначніші відхилення у складі 
симбіотичної кишкової мікробіоти виявлені в пер-
шій та четвертій вікових групах, а саме у підлітків та 
пацієнтів похилого віку. У пацієнтів четвертої вікової 
групи  зареєстровано найвищі титри представни-
ків умовно-патогенної мікробіоти: атипових лакто-
зонегативних, гемолітичних E. сoli, Clostridium spp., 
Staphylococcus spp., Proteus spp. та Candida spp. 

На наступному етапі проведено порівняльний 
аналіз частоти виявлення дисбіозів у обстежених па-
цієнтів із різними патологіями травної системи. 145 
осіб, у котрих виявлено якісні і кількісні дисбіотичні 
порушення мікробіому, мали захворювання шлун-
ка (хронічний гастродуоденіт, гастрит, гастроезофа-
гально рефлюксна хвороба, функціональна диспе-
псія, виразкова хвороба) – 52 особи; захворювання 
підшлункової залози (хронічний панкреатит) – 19 
осіб; захворювання печінки (цироз, стеатоз, стеато-
гепатит, хронічний холецистит, постхолецистектоміч-
ний синдром) – 13 осіб; захворювання кишечника 
(хронічний коліт, неспецифічний виразковий коліт, 
хвороба Крона, синдром подразненого кишківника, 
дивертивна хвороба, термінальний ілеїт, хвороба Гір-
шпрунга) – 69 осіб (табл., рис. 3).

За результатами порівняльного аналізу більшість 
обстежених пацієнтів із дисбіотичними порушення-
ми мали різні патології кишечника – 47,6% та шлунка 

– 35,9%. Найменшу долю випадків розвитку дисбіозу 
зареєстровано у пацієнтів із захворюваннями печінки 
– 9,0% та підшлункової залози – 13,1% (рис. 3). 

Підлітки – пацієнти І вікової групи мали захворю-
вання кишечника у 25,0% випадків та у 75,0% випад-
ків – захворювання шлунка.

У ІІ віковій групі – пацієнтів молодого віку з дисбі-
отичними порушеннями зареєстровано різні патоло-
гії кишечника – 47,0% та шлунка – 37,3%. Найменшу 
кількість випадків розвитку дисбіозу зафіксовано у па-
цієнтів із захворюваннями печінки – 7,2% та підшлун-
кової залози – 12,0%.

Пацієнти середнього віку (ІІІ група) з дисбіозами 
травної системи найчастіше мали ураження кишеч-
ника – 61,5% та шлунка – 23,1%. Найменшу кількість 
випадків дисбіозу зафіксовано у пацієнтів із захво-
рюваннями печінки – 15,4% та підшлункової залози 
– 3,8%.

У четвертій групі серед пацієнтів похилого віку з 
дисбіозами зареєстровано 32,1% випадків захворю-
вання шлунка та 42,9% випадків захворювання ки-
шечника. Найменшу кількість випадків розвитку ди-
сбіозу зареєстровано у пацієнтів із захворюваннями 
печінки – 10,7%.

Виявлена у цьому дослідженні тенденція до під-
вищення кількісних і якісних показників вмісту пред-
ставників умовно-патогенної мікробіоти на фоні 
зниження титрів симбіотичних мікроорганізмів під-
тверджує взаємозв’язок між мікробіотою кишечника 
та розвитком захворювань певних відділів травної 
системи з різним ступенем прояву у пацієнтів визна-
чених вікових категорій, і в той же час засвідчує, що 
мікробіота кишечника може прямо або опосередко-
вано впливати на прогресування цих захворювань.

Для всіх виділених штамів S. аureus, E. сoli, Proteus 
spp. та Clostridium spp. визначали чутливість до анти-
біотиків. Штами розділено на три групи: чутливі (від-
сутність зони затримки росту), помірно-чутливі (зона 

Рисунок 4 – Чутливість до антибіотиків штамів Staphylococcus аureus.
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затримки росту до 20 мм) та стійкі (зона затримки 
росту більше 20 мм).

Більшість штамів S. аureus були чутливі до засто-
сованих антибіотиків (рис. 4). 

Найбільш активним антибіотиком проти всіх до-
сліджуваних штамів S. аureus виявився іміпенем та 
карбапенем, до яких чутливими були всі 38 (100%) 
штамів. На відміну від препарату з аналогічною дією 
(амоксицилін) він був значно більш ефективним. Зо-
крема, до амоксициліну чутливими були 15,8% шта-
мів. Це може бути пов’язано зі значними поширен-
ням серед стафілококів генів, відповідних за синтез 
пеніцилінзв’язуючих білків або специфічних фермен-
тів – β-лактамаз, що руйнують молекулу антибіотика, 
тому без антибіотикограми застосування пеніцилінів 
може мати суттєві обмеження [15].

Недостатня активність визначена для цефепіму: 
чутливими були лише 14 штамів (36,8%), що може 
бути пов’язане зі здатністю досліджених штамів до 
продукції ферментів для руйнування цефалоспори-
нів [23]. 

Високу чутливість виділених штамів S. аureus ви-
значено до рифампіцину – чутливі 30 штамів (78,9%).

Антибіотики групи тетрациклінів і аміноглікозидів 
характеризувалися низькою ефективністю щодо ви-
ділених штамів S. аureus. Найвищий рівень чутливо-
сті бактерій визначено до азитроміцину – 27 (71,1%) 
культур, дещо нижчим він був до гентаміцину і ери-
троміцину. До цих препаратів чутливість мали відпо-
відно 17 (44,7%) і 15 (39,5%) штамів золотистого ста-
філококу. 

До препаратів фторхінолонового ряду серед ста-
філококових ізолятів виявили такі, що мали низький 
рівень резистентності. Чутливими до гатіфлоксацину 
були 35 (92,1%) із досліджених 38 штамів S. аureus.

Усі штами Escherichia coli проявили чутливість до 
майже всіх антибіотиків, а деякі штами – особливо 
високу чутливість до ципрофлоксацину, цефурокси-

му, цефотаксиму, цефоперазону, цефепіму, полімік-
сину та левофлоксацину (рис. 5). 

Проте штами характеризувались різним рівнем 
стійкості до застосованих антибіотиків. Так, до ам-
піциліну виявилися стійкими 28,6% штамів атипо-
вих кишкових паличок. Із частотою 3,6% виявлялись 
штами, стійкі до цефалоспоринів ІІІ і ІV поколінь і ам-
піциліну, тобто до β-лактамів. 

Виділені штами Proteus spp. найбільшу чутливість 
проявили до ципрофлоксацину, амікацину, цефотак-
симу та цефепіму, а стійкість – до доксіцикліну. Деякі 
штами проявляти стійкість і до інших антибіотиків – 
тобраміцину, азтреонаму, піперациліну, левофлокса-
цину (рис. 6). 

Поширеність штамів P. mirabilis з множинною лі-
карською стійкістю в деяких умовах може бути від-
носно високою через продукцію бета-лактамаз роз-
ширеного спектру (ESBL), цефалоспориназ типу ampC 
і карбапенемаз.

У порівнянні зі стрептококами ентерококи мають 
внутрішню стійкість до багатьох антимікробних пре-
паратів, які зазвичай використовуються в клінічній 
практиці. Всі ентерококи демонструють знижену 
чутливість до пеніциліну та ампіциліну, а також ви-
соку стійкість до більшості цефалоспоринів та всіх 
напівсинтетичних пеніцилінів в результаті експресії 
низькоафінних пеніцилінзв’язуючих білків. Для бага-
тьох штамів рівень їхньої стійкості до ампіциліну не 
виключає клінічного використання цього препарату. 
Фактично, ампіцилін залишається методом вибору 
для лікування ентерококових інфекцій, які не мають 
інших механізмів для високої стійкості [24].

Виділені штами Enterococcus spp. характеризува-
лися чутливістю до лінезоліду та ампіциліну, та стій-
кими – до норфлоксацину, ципрофлоксацину, ко-три-
максозолу та азтреонаму (75-98% штамів) (рис. 7).

Ентерококи толерантні зазвичай до бактери-
цидної активності активних агентів клітинної стінки, 

Рисунок 5 – Чутливість до антибіотиків штамів E. coli.
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таких як β-лактамні антибіотики та ванкоміцин. То-
лерантність передбачає, що бактерії можуть бути 
інгібовані клінічно концентраціями антибіотика, але 
будуть убиті тільки концентраціями, які набагато пе-
ревищують інгібуючу концентрацію. Толерантність 
ентерококів можна подолати, комбінуючи активні 
агенти клітинної стінки з аміноглікозидом. Механізм, 
за допомогою якого комбінації β-лактаму і аміноглі-
козиду дають синергічну бактерицидну активність, 
залишається загадкою, але дані in vitro вказують на 
те, що більш висока концентрація аміноглікозиду 

проникає в клітини, які також обробляються агента-
ми, інгібуючими синтез клітинної стінки [25].

Крім внутрішньої стійкості та толерантності, ен-
терококи надзвичайно успішно швидко набували 
стійкості практично до будь-якого антимікробного 
агента, введеного в клінічну практику. Введення хло-
рамфеніколу, еритроміцину та тетрациклінів швидко 
супроводжувалося появою стійкості, яка в деяких ви-
падках досягала поширеності, яка виключала їх ем-
піричне використання. Хоча виникнення стійкості до 
ампіциліну у E. faecalis – це явище досить рідкісне, 

Рисунок 6 – Чутливість до антибіотиків штамів Proteus spp.

Рисунок 7 – Чутливість до антибіотиків штамів Enterococcus spp.
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нині широко поширена висока стійкість до ампіцилі-
ну серед клінічних ізолятів E. faecium.

Важливим етапом дослідження стало визначення 
стійкості до антибіотиків виділених штамів Clostridium 
spp. Загалом, чутливість до антимікробних препаратів 
варіює залежно від виду клостридій. Більшість 
клостридій чутливі до β-лактамних антибіотиків, тому 
традиційно для лікування клостридіальних інфекцій, 
крім C. di昀케cile-асоційованої діареї, препаратом 
вибору є пеніцилін. Виявилось, що усі штами Clos-

tridium spp. чутливі до метронідазолу, ванкоміцину, 
амоксициліну/клавуланату. Більше 90% штамів стійкі 
до пеніциліну, 54% штамів – до іміпенему (рис. 8).

Основною причиною виникнення C. di昀케-

cile-асоційованої діареї є застосування антибіотиків, 
особливо цефалоспоринів, пеніцилінів, 
клиндаміцину, рідше – макролідів, аміноглікозидів, 
фторхинолонів, хлорамфеніколу, тетрациклінів та, 
за деякими даними, піперациліну/тазобактаму та 
меропенему [26, 27].

Практично будь-який антибактеріальний 
препарат може призводити до розвитку C. di昀케-

cile-асоційованої інфекції, що пояснюється високим 
ступенем розвитку набутої резистентності цього 
збудника [18]. Препаратами вибору при лікуванні 
C. di昀케cile-асоційованих інфекцій є ванкоміцин та 
метронідазол.

Висновки. 
У результаті обстеження у 145 пацієнтів різного 

віку Інституту гастроентерології НАМНУ виявлено ди-
сбіотичні порушення складу мікробіому кишечника, 
обумовлені збільшенням концентрації умовно-па-
тогенних видів мікроорганізмів на фоні суттєвого 
зменшення титрів коменсальної мікробіоти родів 
Bifidobacterium, Lactobacillus, типових Escherichia coli, 
Enterococcus. Колонізація товстого кишечника ати-
повими формами ешерихій, коагулазопозитивними 
стафілококами, клостридіями, протеями, кандідами 
та іншими мікроорганізмами з вираженим патоген-
ним потенціалом призводить до послаблення захис-
них можливостей індигенної анаеробної мікробіоти 
й сприяє розвитку запальних процесів у травній сис-
темі. Представлені дані доводять значимість діагнос-

тичних заходів для встановлення причин та наслідків 
патологій різних систем органів макроорганізму. Най-
значніші відхилення у складі мікробіоти кишечника 
були зареєстровані у осіб похилого віку і підлітків.

Визначено найвищий ступінь частоти виявлення 
дисбіотичних порушень у пацієнтів з різними патоло-
гіями кишечника – 47,6% та шлунка – 35,9% випадків. 
Найменшу кількість випадків розвитку дисбіозу  за-
реєстровано у пацієнтів із захворюваннями печінки 
– 9,0% та підшлункової залози – 13,1%. За результа-
тами порівняльного аналізу серед усіх обстежених 
пацієнтів із різними ураженнями ШКТ найчастіше ви-
являлись дисбіотичні стани у осіб другої вікової групи 
– 57,2%.

Усі штами умовно-патогенних бактерій, виділені 
від пацієнтів із розладами ШКТ, характеризувались 
високою чутливістю до більшості антибіотиків. Най-
більш активним антибіотиком проти всіх досліджува-
них штамів S. аureus виявився іміпенем, до якого про-
явили чутливість 100% виділених ізолятів. Високий 
рівень чутливості мали стафілококи і до гатіфлокса-
цину, і до рифампіцину, до яких були чутливі 92,1 та 
79,9% штамів відповідно. 70 – 98% штамів E. coli були 
чутливими до ципрофлоксацину, цефуроксиму, це-
фотаксиму, цефоперазону, цефепіму, поліміксину та 
левофлоксацину. Штами Proteus spp. найбільшу чут-
ливість проявили до ципрофлоксацину, амікацину, 
цефотаксиму та цефепіму, а стійкість – до доксіциклі-
ну (89,7% штамів). Виділені штами Enterococcus spp. 
були чутливими до лінезоліду та ампіциліну, та 75 
– 98% штамів виявились стійкими – до норфлокса-
цину, ципрофлоксацину, ко-тримаксозолу та азтре-
онаму. Усі штами Clostridium spp. характеризува-
лися високим рівнем чутливості до метронідазолу, 
ванкоміцину, амоксициліну/клавуланату. Більше 90% 
штамів мали стійкість до пеніциліну, 58,1% культур – 
до іміпенему.

Отримані результати свідчать про необхідність 
проведення постійного моніторингу та більш деталь-
ного вивчення причин розвитку дисбалансів мікробі-
ому кишечника й встановлення їх ролі в формуванні 
захворювань різних біотопів травного тракту.

Рисунок 8 – Чутливість до антибіотиків штамів Clostridium spp.
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Перспективи подальших досліджень.
Результати досліджень можуть бути використані у 

клінічній практиці для підвищення ефективності діа-
гностики та корекції дисбіозу кишечника у пацієнтів 
різних вікових категорій. Представлені дані можуть 
слугувати основою для розробки індивідуальних те-
рапевтичних програм, спрямованих на відновлення 
нормального складу мікробіому та поліпшення за-
гального стану здоров’я пацієнтів. Отримані резуль-
тати дослідження свідчать про важливість враху-
вання вікових особливостей при аналізі та лікуванні 
дисбіотичних порушень кишечника, а також виявлен-
ня потенційних штамів мікроорганізмів, які залучені 
в патогенез запальних захворювань кишечника, що 
може сприяти покращенню результатів терапії у па-
цієнтів з цими захворюваннями.

Розуміння того, як механізми резистентності 
впливають на корисні мікроби, необхідне для роз-

робки методів лікування, які мінімізують порушення 
мікробіома кишечника. Ініціативи в галузі охорони 
здоров’я, які підкреслюють розумне використання 
антибіотиків і створення систем спостереження для 
моніторингу моделей резистентності у населення, є 
важливими для боротьби з кризою стійкості до анти-

біотиків. Необхідні лонгітюдні дослідження з метою 
оцінки довгострокових ефектів застосування антибіо-

тиків на динаміку та стійкість мікробіоти кишечника, 
а також розробка нормативно-правової бази для за-

безпечення безпечного використання антибіотиків у 
клінічних та сільськогосподарських умовах.
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ДОСЛІДЖЕННЯ СКЛАДУ МІКРОБІОМУ КИШЕЧНИКА ПРИ ДИСБІОТИЧНИХ ПОРУШЕННЯХ У ПАЦІЄНТІВ РІЗ-
НИХ ВІКОВИХ ГРУП

Лазуренко К. А., Трофименко І. О., Гаврилюк В. Г., Курагіна Н. В., Лаврентьєва К. В., Скляр Т. В.
Резюме. В роботі проведено мікробіологічне дослідження дисбіотичних порушень мікробіому кишечника 

у пацієнтів різного віку із захворюваннями певних біотопів травної системи. Визначено найвищий ступінь 
частоти виявлення дисбіотичних порушень у пацієнтів із різними патологіями кишечника та шлунка. Наймен-
шу долю випадків розвитку дисбіозу зареєстровано у пацієнтів із захворюваннями печінки та підшлункової 
залози. Усі виділені штами характеризувались високою чутливістю до більшості антибіотиків.

Метою роботи стало мікробіологічне дослідження дисбіотичних змін мікробіому кишечника та антибіо-
тикочутливості виділених штамів у пацієнтів різного віку із захворюваннями певних біотопів травної системи.

Методи дослідження: мікробіологічні, генетичні, біометричні.
У результаті обстеження у 145 пацієнтів різних вікових категорій виявлено дисбіотичні зміни складу мі-

кробіоти кишечника за аналізом кількісних та якісних показників: зниження титрів симбіотичної мікробіоти 
– бактерій р. Lactobacillus – до 100-104 КУО/мл, р. Bifidobacterium – до 103-104  КУО/мл, р. Enterococcus – до 103-
104 КУО/мл, типових штамів р. Escherichia – до 103-105 КУО/мл  на фоні збільшення концентрації представників 
умовно-патогенної мікробіоти: лактозонегативних – до 107-109 КУО/мл та гемолітичних атипових штамів E. 
сoli – до 106-108 КУО/мл, Clostridium spp. – до 107-109 КУО/мл, Staphylococcus spp. – до 104-106 КУО/мл, Proteus 
spp. – до 105-107 КУО/мл та дріжджеподібних грибів Candida spp. – до 105-107 КУО/мл. Найзначніші відхилення 
у складі мікробіоти кишечника були зареєстровані у осіб другої вікової групи (особи молодого віку). Колоніза-
ція товстого кишечника мікроорганізмами з вираженим патогенним потенціалом призводить до послаблен-
ня захисних можливостей індигенної анаеробної мікробіоти й сприяє розвитку запальних процесів у травній 
системі. Представлені дані доводять значимість діагностичних заходів для встановлення причин та наслідків 
патологій різних систем органів макроорганізму.

Визначено найвищий ступінь частоти виявлення дисбіотичних порушень у пацієнтів із різними патологія-
ми кишечника – 47,6% та шлунка – 35,9% випадків. Найменшу долю випадків розвитку дисбіозу зареєстрова-
но у пацієнтів із захворюваннями печінки – 9,0% та підшлункової залози – 13,1%. За результатами порівняль-
ного аналізу серед усіх обстежених пацієнтів із різними ураженнями ШКТ найчастіше виявлялись дисбіотичні 
стани у осіб другої вікової групи – 57,2%.

Усі виділені штами характеризувались високою чутливістю до більшості антибіотиків. Найбільш активним 
антибіотиком проти всіх досліджуваних штамів S. аureus виявився іміпенем, до якого чутливими були всі 
штами та гатіфлоксацин і рифампіцин, до яких були чутливі 92,1 та 78,9% штамів відповідно. Виділені штами 
E. coli були чутливими до ципрофлоксацину, цефуроксиму, цефотаксиму, цефоперазону, цефепіму, полімікси-
ну та левофлоксацину. Штами Proteus spp. найбільшу чутливість проявили до ципрофлоксацину, амікацину, 
цефотаксиму та цефепіму, а стійкість – до доксіцикліну. Виділені штами Enterococcus spp. були чутливими до 
лінезоліду та ампіциліну, та стійкими – до норфлоксацину, ципрофлоксацину, ко-тримаксозолу та азтреона-
му. Усі штами Clostridium spp. характеризувалися чутливістю до метронідазолу, ванкоміцину, амоксициліну/
клавуланату. Більше 90% їх мали стійкість до пеніциліну, 58,1% ізолятів – до іміпенему.

Ключові слова: дисбіоз кишечника, умовно-патогенна мікробіота, асоціативна симбіотична мікробіота, 
вікові категорії, антиіотикочутливість.

RESEARCH OF THE COMPOSITION OF THE INTESTINAL MICROBIOME IN DYSBIOTIC DISORDERS IN PATIENTS OF 
DIFFERENT AGE GROUPS

Lazurenko K. A., Trophymenko I. O., Gavryliuk V. G., Kurahina N. V., Lavren琀椀eva K. V., Sklyar T. V.
Abstract. This research conducted a microbiological study of dysbio琀椀c disorders of the intes琀椀nal microbiome in 

pa琀椀ents of di昀昀erent ages with diseases of some biotopes of the diges琀椀ve system. The highest frequency of dysbio琀椀c 
disorders was determined in pa琀椀ents with various pathologies of the intes琀椀nes and stomach. The lowest number of 
cases of dysbiosis was registered in pa琀椀ents with liver and pancreas diseases. All isolated strains were characterized 
by high sensi琀椀vity to most an琀椀bio琀椀cs.

The aim of this research was a microbiological inves琀椀ga琀椀on of dysbio琀椀c changes in the intes琀椀nal microbiome 
and an琀椀bio琀椀c sensi琀椀vity of isolated strains in pa琀椀ents of di昀昀erent ages with diseases of certain biotopes of the 
diges琀椀ve system.

Research methods: microbiological, gene琀椀c, biometric.
As a result of our inves琀椀ga琀椀on among 145 pa琀椀ents of di昀昀erent age categories, dysbio琀椀c changes in the com-

posi琀椀on of the intes琀椀nal microbiota were detected according to the analysis of quan琀椀ta琀椀ve and qualita琀椀ve indica-
tors: a decrease in the 琀椀ters of the symbio琀椀c microbiota – bacteria of the genus Lactobacillus – to 100-104 CFU/ml, 
Bi昀椀dobacterium – to 103-104 CFU/ml, Enterococcus – to 103-104 CFU/ml, typical Escherichia – to 103-105 CFU/ml. 
These changes were 昀椀xed along with the increase in the concentra琀椀on of opportunis琀椀c microbiota: lactose-nega琀椀ve 
strains of atypical E. coli – up to 107-109 CFU/ml and haemoly琀椀c strains of atypical E. coli – up to 106-108 CFU/ml, 
Clostridium spp. – up to 107-109 CFU/ml, Staphylococcus spp. – up to 104-106 CFU/ml, Proteus spp. – up to 105-107 
CFU/ml and yeast-like fungi Candida spp. – up to 105-107 CFU/ml. The most signi昀椀cant devia琀椀ons in the composi琀椀on 
of the intes琀椀nal microbiota were recorded in individuals of the second age group (young individuals). Coloniza琀椀on 
of the gut by microorganisms with pronounced pathogenic poten琀椀al leads to a weakening of the protec琀椀ve capabil-
i琀椀es of the indigenous anaerobic microbiota and contributes to the development of in昀氀ammatory processes in the 
diges琀椀ve system. The presented data prove the importance of diagnos琀椀c measures for establishing the causes and 
consequences of pathologies of various organ systems in macroorganism.
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The highest frequency of dysbio琀椀c disorders was determined in pa琀椀ents with various pathologies of the intes-
琀椀nal tract – 47,6% and the stomach – 35,9% of cases. The lowest number of cases of dysbiosis was recorded in pa-
琀椀ents with liver – 9% and pancreas diseases – 13,1%. According to the results of the compara琀椀ve analysis, among all 
tested pa琀椀ents with various intes琀椀nal lesion dysbio琀椀c condi琀椀ons were most o昀琀en detected in people of the second 
age group – 57,2%. 

All isolated strains were characterized by high sensi琀椀vity to most an琀椀bio琀椀cs. The most ac琀椀ve an琀椀bio琀椀c against S. 
aureus was imipenem, to which all strains were sensi琀椀ve, and ga琀椀昀氀oxacin and rifampicin, to which 92,1 and 78,9% 
of strains were sensi琀椀ve, respec琀椀vely. The isolated strains of E. coli were sensi琀椀ve to cipro昀氀oxacin, cefuroxime, ce-
fotaxime, cefoperazone, cefepime, polymyxin and levo昀氀oxacin. Proteus spp. strains showed the highest sensi琀椀vity 
to cipro昀氀oxacin, amikacin, cefotaxime and cefepime, and resistance to doxycycline. The isolated strains of Entero-
coccus spp. were sensi琀椀ve to linezolid and ampicillin, and resistant to nor昀氀oxacin, cipro昀氀oxacin, co-trimoxazole, and 
aztreonam. All strains of Clostridium spp. were sensi琀椀ve to metronidazole, vancomycin, and amoxicillin/clavulanate. 
More than 90% of the strains were resistant to penicillin, and 58,1% of them – to imipenem. 

Key words: intes琀椀nal dysbiosis, opportunis琀椀c microbiota, associa琀椀ve symbio琀椀c microbiota, age categories, an-
琀椀bio琀椀c sensi琀椀vity.
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Injectable platelet-rich 昀椀brin glue (i-PRF) is an autologous platelet concentrate with 昀椀brin 昀椀bers, widely used in 
various 昀椀elds of medicine and recognized as a valuable adjunct for 琀椀ssue regenera琀椀on during surgical procedures. 
In addi琀椀on, i-PRF can serve as a vehicle for the local delivery and depot of an琀椀bacterial agents. The incorpora琀椀on of 
bacteriophages into 昀椀brin glue may o昀昀er an addi琀椀onal tool in the 昀椀ght against an琀椀bio琀椀c-resistant microbial strains.

The aim of the study is to assess the biocompa琀椀bility and stability of various types of bacteriophages incorporat-
ed into polymerized i-PRF, to study the dynamics of their release from 昀椀brin sca昀昀olds, and to determine the infec琀椀ous 
ac琀椀vity of desorbed bacteriophages.

A high-concentra琀椀on bacteriophage cocktail (≥10¹⁰ PFU/mL) containing di昀昀erent types of bacteriophages was 
prepared using ultra昀椀ltra琀椀on. The injectable autologous 昀椀brin glue was polymerized in the presence of the prepared 
phage cocktail, a昀琀er which 昀椀brin blocks were placed in saline and incubated at 36±1 °C for 7 days to enable bac-

teriophage desorp琀椀on. At designated 琀椀me points, the concentra琀椀on of desorbed phages in the saline solu琀椀on was 
quan琀椀昀椀ed, and their ly琀椀c ac琀椀vity was evaluated.


