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Вступ. 
У 2007 році було започатковано проєкт Human 

Microbiome Project (HMP), який дозволив провести 
всебічне вивчення мікробіому організму людини 
та визначити 48 основних мікробіоценозів [1]. Для 
колонізації мікроорганізмами ротова порожнина є 
унікальним та складним середовищем, бо це місце 
щоденних коливань поживних речовин, темпера-
тури, рН, постійного впливу механічних та хімічних 
факторів  тощо. Мікроорганізми, що формують мі-
крофлору ротової порожнини, вступають у біохімічні, 
імунологічні та конкурентні взаємовідносини з ма-
кроорганізмом та між собою, вони підтримують го-
меостаз ротової порожнини, впливають на розвиток 
лімфоїдної тканини, забезпечують самоочищення та 
постачають різні метаболіти (амінокислоти, вітаміни) 
організму, виявляють антагоністичні властивості.

Зміна рівноваги між коменсальними та умовно-
патогенними мікроорганізмами (дисбіоз) є ключо-
вим етіологічним чинником у розвитку найпоши-
реніших стоматологічних захворювань. Проведені 
дослідження [2] підтверджують важливий вплив по-
рушення складу мікрофлори на патогенез карієсу, 
гінгівіту, пародонтиту та орального кандидозу, а 
також має системні наслідки. Дослідження ролі мі-
кробіому в патогенезі стоматологічних патологій має 
як наукове, так і практичне значення та надзвичай-
но актуальне, тому що сприяє розумінню механізмів 

розвитку захворювань та відкриває перспективи для 
розробки нових підходів щодо їх профілактики і те-
рапії.

Мета дослідження.
Проаналізувати літературні дані щодо складу та 

ролі мікробіому ротової порожнини у розвитку різ-
них патологічних станів.

Об’єкт і методи дослідження. 
У ході проведених досліджень було проаналізо-

вано  літературні дані, що стосуються орального мі-
кробіому людини.

Результати дослідження та їх обговорення. 
Мікробіом ротової порожнини є однією з най-

більш складних і різноманітних мікробних екосистем 
людського організму. До його складу входять асо-
ціації  бактерій, грибів, вірусів, архей та найпрості-
ших. З огляду на базу даних Human Oral Microbiome 
Database (eHOMD), мікробіота ротової порожнини 
є частиною ширшого консорціуму, що включає бак-
терії шлунково-кишкового тракту та носової порож-
нини. Серед 836 таксонів, що представлені в цій базі 
даних, 525 є переважно оральними, а серед них 
лише 49% ідентифіковано до виду [3].

Основу бактеріального консорціуму станов-
лять типи Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria, 
Actinobacteria, Fusobacteria та Spirochaetes. Бактері-
альний склад орального мікробіому функціонально 
поділяється на грампозитивні та грамнегативні групи. 
Грампозитивні коки, такі як Streptococcus sanguinis 
і Streptococcus salivarius, відіграють провідну роль 
у підтримання здоров’я слизових оболонок, так як 
синтезують антимікробні речовини та забезпечують 
збереження цілісності емалі зубів. Грампозитивні 
палички, таких родів як Actinomyces, Lactobacillus, 
Bifidobacterium, Corynebacterium беруть участь у 

Анотація. У сучасному світі значної актуальності набувають дослідження, що спрямовані на вивчен-
ня мікробіому людини, оскільки роль мікроорганізмів у підтриманні та збереженні здоров’я й довголіт-
тя є доведеним фактом. Вважається, що мікробіом ротової порожнини – це один із найкраще вивчених 
біотопів, до складу якого входить понад 600 різних таксонів мікроорганізмів на рівні видів. Але лише 54% 
ідентифіковано повністю, 14% є культивованими в лабораторних умовах та близько 32% – відомі, але 
некультивовані філотипи. При цьому, мікроорганізми ротової порожнини колонізують тверді поверхні 
зубів і м’які тканини слизової оболонки, формуючи специфічні асоціації, що входять до оральної біоплівки. 
З огляду на це, було проаналізовано сучасні літературні дані щодо складу мікробіому ротової порожнини 
та його вплив на розвиток патологічних станів. 

Ключові слова: мікробіом, ротова порожнина, патологічні стани, мікроорганізми.
Abstract. Today, research aimed at studying the human microbiome is becoming increasingly relevant. This is due 

to the proven fact that the role of microorganisms is essential in maintaining and preserving health and longevity. 
The oral microbiome is considered one of the best-studied biotopes, comprising over 600 different microorganism 
taxa at the species level. However, only 54% have been fully identified, 14% are culturable in laboratory conditions, 
and about 32% are known exclusively as uncultivated phylotypes. Furthermore, oral microorganisms colonize the 
hard surfaces of the teeth and the soft tissues of the mucous membrane, forming specific associations – oral biofilm. 
In view of this, a review of current literature data concerning the composition of the oral microbiome and its influence 
on the development of pathological conditions was performed.

Key words: microbiome, oral cavity, pathological conditions, microorganisms.
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формуванні зубного нальоту та регулюють кислот-
но-лужний баланс. Серед грамнегативних бактерій, 
потрібно відмітити представників таких родів, як 
Moraxella, Neisseria, Fusobacterium, Prevotella, що ви-
являють високу здатність до біоплівкоутворення [4].

Важливу частину мікробіому ротової порожни-
ни становлять гриби, їх вміст не більше, ніж 0,1% 
усієї мікробної спільноти, але вони, з одного боку, 
відіграють важливу роль у формуванні імунної від-
повіді, а, з іншого – можуть бути причиною розви-
тку опортуністичних інфекцій. Найпоширенішими 
представниками є Candida sp. та роди Cladosporium, 
Aureobasidium, Saccharomycetales, Aspergillus, 
Fusarium, Cryptococcus.  Антагоністичні взаємодії між 
грибами та бактеріями призводять до формування 
специфічних, різноманітних за складом мікробних 
асоціацій та підвищують стійкість бактерій до анти-
мікробних агентів [5, 6]. Віруси, у складі мікробіому, 
представлені бактеріофагами Caudoviridae та такими 
представниками, як Herpesviridae, Papillomaviridae, 
Anelloviridae та Redondoviridae [7].

Склад та кількість мікроорганізмів у різних ділян-
ках ротової порожнини відрізняються, тому окремо 
виділяють мікрофлору зубів, ясеневої борозенки, 
язика, слизової оболонки щік, твердого та м’якого 
піднебіння, а також мигдаликів. Потрібно відмітити, 
що поверхні молярів, завдяки особливості анатоміч-
ної будови, є місцем існування найрізноманітніших 
мікробних популяцій, тоді як внутрішня поверхня щік 
та тверде піднебіння, за рахунок постійного механіч-
ного впливу, мають менш різноманітні мікробні асо-
ціації. Ця складна мікробна система є динамічною і 
змінюється протягом доби та на всіх етапах розвитку 
й росту людини [8, 9], починаючи з внутрішньоутроб-
ного періоду. 

При цьому, якісний та кількісний склад мікробіо-
ти ротової порожнини перебувають під впливом вну-
трішніх та зовнішніх факторів [10]. До внутрішніх фак-
торів належать генетичні особливості організму, що 
здійснює значний вплив на різноманітність мікробіо-
ти, особливо до та відразу після народження, а також 
опосередковує сприйнятливість до стоматологічних 
патологій, зокрема пародонтиту та карієсу. Дослі-
дження на монозиготних близнюках та метагеном-
ний аналіз показують, що спадковість визначає не 
менше, ніж 10% складу орального мікробіому, також 
мікроРНК хазяїна здатні регулювати проліферацію 
специфічних оральних бактерій, що має потенційне 
значення для прогнозування ризику розвитку стома-
тологічних патологій, таких як кровоточивість ясен 
та формування зубних бляшок. Крім цього, секреція 
слини та її хімічний склад є важливим фактором, що 
здійснює постійний вплив на мікроорганізми рото-
вої порожнини [11]. Зовнішні чинники найчастіше 
пов’язані зі способом життя людини: особливістю 
харчування, тютюнопалінням, вживанням алкоголю, 
недотриманням правил гігієни, лікарськими препа-
ратами, невчасним відвідуванням стоматолога тощо 
[12]. Дисбактеріоз ротової порожнини (порушення 
кількісного та якісного складу) впливає на розвиток 
карієсу, гінгівіту, пародонтиту, пухлин щелеп та інва-
зивного раку порожнини рота тощо [13]. 

Карієс зубів – це найпоширеніше інфекційне за-
хворювання ротової порожнини, пов’язане з руйну-
ванням твердих тканин зуба внаслідок дії мікробних 

патогенів. Мікробна каріогенна асоціація характе-
ризуються низьким якісним складом представни-
ків порівняно зі здоровою мікрофлорою, але вона 
сформована більшою кількістю  кислотоутворюю-
чих та кислотостійких видів. Streptococcus mutans 
і представники роду Lactobacillus – вважаються 
основними збудниками карієсу, але їх спектр зна-
чно ширший, до них належать: Actinomyces spp., 
Fusobacteria spp., Porphyromonas spp., Rhodia spp., 
Granulicatella spp., Haemella spp., Selenomonas spp., 
Bifidobacterium spp., Scardovia spp., Corynebacterium 
spp., Propionibacterium spp. [11, 12].

Розвиток карієсу спричинений полімікробною 
біоплівкою, у межах якої відбувається кооперація 
між видами та послідовна зміна метаболічних про-
цесів, що сприяють переходу від початкової деміне-
ралізації емалі до ураження дентину. Формування 
каріогенної біоплівки розпочинається з покриття по-
верхні зуба глікопротеїновою плівкою, де відбуваєть-
ся колонізація S. mitis і S. mutans, що синтезують по-
заклітинні полімери (EPS), які посилюють адгезію та 
створюють сприятливе середовище для р. Veillonella, 
р. Lactobacillus, р. Propionibacterium. Після розвитку 
карієсу патологічний стан поширюється на м’які тка-
нини ясен, провокуючи запальні ураження пародон-
та [12, 14].

Якісний склад мікроорганізмів, що асоційова-
ний з гінгівітом, є різноманітним і включає такі па-
тогени, як Porphyromonas gingivalis, Aggregatibacter 
actinomycetemcomitans, а також роди Streptococcus 
sp., Fusobacterium sp., Actinomyces sp., Veillonella sp., 
Treponema denticola та Prevotella intermedia. Розви-
ток гінгівіту індукує запалення, тому якщо його не 
лікувати, це призводить до розвитку пародонтиту 
[12]. Пародонтит – це складне хронічне інфекційно-
запальне захворювання пародонта, що характери-
зується деструкцією опорних тканин зуба та їх втра-
тою. Різні стадії розвитку парадонтиту – це поступові 
зміни складу мікробної біоплівки: від переважання 
стрептококів й актиноміцетів на початку до збіль-
шення кількості облігатних анаеробів під час руйну-
вання кістки [15]. 

При пародонтиті спостерігається значне збіль-
шення різноманіття патогенів, зокрема представ-
ників «червоного комплексу» – Porphyromonas 
gingivalis, Treponema denticola та Tannerella forsythia, 
а також Filifactor alocis, Parvimonas micra, Prevotella 
intermedia, Fretibacterium spp., Fusobacterium spp., 
які формують стійкі мікробні консорціуми. Потріб-
но відмітити, що археї (переважно метаногени) [11, 
12], підвищені титри вірусів Redondoviridae асоцію-
ються з пародонтитом. Також у великій кількості ви-
являються в гнійному вмісті пародонтальних кишень 
при гінгівіті та пародонтиті найпростіші (Entamoeba 
gingivalis, Trichomonas tenax) [12, 16].

Крім локального ураження, пародонтит має сис-
темні наслідки. Хронічне запалення ясен асоціюєть-
ся з підвищеним ризиком розвитку серцево-судин-
них захворювань, цукрового діабету ІІ типу та деяких 
форм онкопатологій [12]. Таким чином, пародонтит 
є не лише стоматологічною, а й загальною пробле-
мою, яка вимагає комплексного підходу до профі-
лактики, діагностики та лікування, з урахуванням 
ролі мікробіому як ключового етіологічного фактора.
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Окрім бактеріальних та функціональних пору-
шень, зміна складу мікробіому часто призводить до 
активації опортуністичних грибкових інфекцій та є 
частою причиною орального кандидозу – грибкової 
інфекції слизової оболонки ротової порожнини, що 
найчастіше спричинена Candida albicans, хоча ура-
ження можуть викликати й інші представники роду 
Candida, зокрема C. glabrata, C. tropicalis, C. krusei та 
ін [17]. 

Серед системних злоякісних новоутворень, он-
кологічні захворювання порожнини рота є пошире-
ними станами, що також опосередковано пов’язані 
з мікробіомом ротової порожнини. Своєчасна діа-
гностика та раннє втручання залишаються основним 
заходом з профілактики та контролю. Рак порожни-
ни рота тісно асоціюється з хронічним запаленням, 
спричиненим мікроорганізмами ротової порожни-
ни. Бактеріальні асоціації сприяють цьому процесу 
шляхом пригнічення клітинного апоптозу та проду-
кування канцерогенних метаболітів [14]. Мікроорга-
нізми ротової порожнини здатні мігрувати в інші час-
тини тіла організму та колонізувати їх, провокуючи 
розвиток інфекційних або аутоімунних захворювань, 
а також індукуючи чи загострюючи ракові захворю-
вання в певних системах та органах. Дослідження 
підтверджують значний зв’язок між дисбіозом ро-
тової порожнини та доброякісними і злоякісними 
новоутвореннями, особливо тими, що виникають у 

шлунково-кишковому тракті та ротовій порожнині 
[11, 13]. Мікроорганізми ротової порожнини можуть 
викликати рак через прямі чи непрямі фактори (виді-
лення полісахаридів, що накопичуються на поверхні 
пухлинних клітин, індукування хронічного запалення 
та секреція цитокінів, що сприяють росту пухлин). 
Крім того, у певних випадках оральні патогени здат-
ні долати гематоенцефалічний бар’єр, підвищуючи 
ризик розвитку хвороби Альцгеймера та різних ін-
фекцій [12]. 

Висновки. 
Таким чином, вивчення мікробіому людини – це 

надзвичайно важливий, сучасний та актуальний на-
прям, який відіграє велике значення в розумінні 
взаємовідносин між макро- та мікроорганізмами, 
встановлює причини і наслідки розвитку патологіч-
них станів як інфекційної, так і неінфекційної приро-
ди та можливих шляхів їх профілактики. Мікробіом 
ротової порожнини є унікальним, бо сформований у 
специфічній, відкритій біологічній ніші, яка постійно 
перебуває під впливом різноманітних факторів, тому 
розуміння його функціонування, адаптивних функ-
цій, взаємозв’язку зі слизовими оболонками усього 
організму, дозволить попереджувати розвиток різ-
номанітних хвороб з моменту народження дитини 
та підбирати адекватну терапію у випадках, коли це 
потрібно. 
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