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Проанализированы современные взгляды на этиопатогенез аллерги-

ческого ринита и развитие его осложнений. На основе литературных 
данных рассматриваются представления о микробных сообществах, 
симбиотически населяющих организм человека (микробиоте), и их вкла-
де в иммунобиологическую реактивность организма. Дана сравнитель-
ная характеристика методов оценки микробиоты. Анализ представ-
ленных данных позволяет предполагать участие микробиоты в пато-
физиологических механизмах формирования хронического аллергическо-
го ринита и его осложнений. 

 
The review focuses on modern views on the etiopathogenesis of allergic 

rhinitis and the development of its complications. The microbial communities 
of the symbiotic population in the human body (microbiota) and their contri-
bution to the immunobiological reactivity of the body are considered. The au-
thors give a comparative characteristic of microbiota assessment methods. The 
data analysis suggests that microbiota can participate in the pathophysiologi-
cal formation mechanisms of chronic allergic rhinitis and its complications. 
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Введение 
 
В настоящее время четко обоснованы и сформулированы представ-

ления о микробных сообществах (микробиоте) как составной части ор-
ганизма. Развитие этих представлений позволило предварительно 
установить роль симбиотической и условно-патогенной флоры в тече-
нии и развитии физиологических и патологических процессов. В целом 
микробиота (особенно кишечная) активно участвует в процессах пище-
варения, отвечает за синтез ряда витаминов и регуляторных факторов. 
Накопленные данные свидетельствуют о существенном вкладе микро-
биоты в механизмы барьерного иммунитета (МALT). По современным 
представлениям, в основе развития аллергического ринита лежит опо-
средованная IgE воспалительная реакция слизистой оболочки полости 
носа в результате попадания на нее аллергенов. Роль микробиоты в па-
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тогенезе этого заболевания, на наш взгляд, является малоисследован-
ной и недооцененной, особенно в случае хронизации процесса и фор-
мирования инфекционных осложнений и развития гиперреактивных 
состояний. При контакте с аллергеном запускается каскад провоспали-
тельных реакций для элиминации раздражающего антигена. В резуль-
тате этого выделяется большее количество слизи и транссудат, с кото-
рыми элиминируется и антиген, и представители нормофлоры. Таким 
образом, формируется ниша для колонизации слизистой другими 
микробными сообществами. Полагаем, что это приводит к формирова-
нию патологического порочного круга с увеличением риска бактери-
альных осложнений аллергического ринита. 

Цель: на основе анализа литературы продемонстрировать возмож-
ную роль назальной и кишечной микробиоты в патогенезе развития 
осложнений аллергического ринита. 

Задачи: 
1) представить современные данные о роли микробиоты в иммуно-

биологической реактивности организма; 
2) охарактеризовать современные методы изучения микробных со-

обществ организма; 
3) охарактеризовать роль микробиоты при иммунозависимых забо-

леваниях; 
4) представить современные данные об этиопатогенезе аллергиче-

ского ринита; 
5) сформулировать предварительную концепцию участия назаль-

ной и кишечной микробиоты в патогенезе развития осложнений ал-
лергического ринита. 

 
Роль микробиоты  

в иммунобиологической реактивности организма 
 
Накопленные к сегодняшнему дню знания позволяют с большой 

долей вероятности утверждать, что предками эукариотических орга-
низмов было сообщество прокариотических организмов, включавших 
анаэробные и аэробные гетеротрофы, анаэробные автотрофы. В таком 
сообществе каждый из участников получал прямую выгоду и преиму-
щества от сожительства с остальными участниками [10]. Такие симбио-
тические отношения отмечаются и в современных микробных сообще-
ствах. Дальнейшая эволюция от одноклеточных эукариот до появления 
многоклеточных организмов также протекала в тесном контакте с про-
кариотическими организмами [17]. В ходе этого процесса сложились 
тесные симбиотические контакты между макро- и микроорганизмами. 
С одной стороны, организм хозяина предоставляет микроорганизмам 
питание и среду обитания, микробы, с другой, обеспечивают защиту от 
других «агрессивных» бактерий, принимают участие в обмене веществ 
макроорганизма. 

В принципе мы можем рассматривать микробиоту организма как 
своеобразный орган, поскольку он соответствует основным требовани-
ям, предъявляемым к понятию «орган»: орган — это обособленная со-
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вокупность различных типов клеток и тканей, выполняющая опреде-
ленную функцию в живом организме. В пользу этого положения можно 
привести следующие факты: 

1) четкая структурная организация по отдельным органам и систе-
мам (микоробиота кожи значительно отличается от микробиоты ки-
шечника и урогенитального тракта) [32; 37; 52; 58]; 

2) общее количество микроорганизмов (включая бактерии, археи, 
простейшие, грибки, водоросли, вирусы) примерно в 10 раз превышает 
количество собственных клеток организма хозяина, а генов микробио-
ты — примерно в 100 раз [35; 64; 65; 80; 90]; 

3) возрастная эволюция микробиоты: с возрастом соотношение и 
состав микробиоты существенно меняется [98]; 

4) опыты на гнотобионтах продемонстрировали, что микробиота 
является необходимым компонентом для развития и нормального 
функционирования иммунной системы [14]; 

5) иммунная система толлерантна к собственной микробиоте [41]; 
6) основными функциями микробиоты в организме являются мета-

болизм нерасщепляемых углеводов, жирных и желчных кислот; синтез 
витаминов; подавление путем конкуренции роста патогенных микро-
организмов; стимуляция систем врожденного и адаптивного иммуни-
тета [8; 13]. 

Надо отметить, что в 2008 г. Дж. Чен и Г. Нунез [35] сформулирова-
ли концепцию «суперорганизма», которая рассматривает совокупность 
микробиоты и макроорганизма как межвидовое единое целое, а мик-
робиоту — как важнейший орган [74]. Общая масса микробиоты чело-
века, по разным данным, составляет от 200 г [96] до 3 кг [16] и распреде-
лена по отдельным биотопам. Среди них выделяют кожные покровы, 
дыхательные пути, урогенитальный и желудочно-кишечный тракты. 
Количество элементов микробиоты, ее таксономический состав в той 
или иной степени отличается друг от друга. Так, микробиота кожных 
покровов и ее придатков в основном представлена родами бактерий 
Propionibacterium, Corynebacterium, Staphylococcus [38]. 

В органах дыхательной системы состав и количество микробиоты 
сильно варьируется в зависимости от отдела дыхательной трубки, 
наименее заселенными являются отделы носовой полости и нижних 
бронхов. Наибольшее количество микроорганизмов отмечено в рото-
глотке [81]. Таксономическое разнообразие бактерий снижается в 
направлении от верхних к нижним дыхательным путям. В основном 
оно представлено родами Staphylococcus, Propionibacterium, Corynebacte-
rium, Maraxella и Streptococcus [81]. 

Основными обитателями мочевыводящих путей являются лакто-
бактерии, стрептококки и коринобактерии, их состав и соотношение 
имеют некоторые половые отличия [26]. Таксономический состав вла-
галища в достаточной степени изменчив в зависимости от возраста 
женщины, полового поведения и способа контрацепции. Основными 
родами бактерий, представленных в этой области, являются Lactobacil-
lus, Bifidobacterium, Corynebacterium и Gardnerella [32]. 
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Наиболее заселенным микроорганизмами является желудочно-
кишечный тракт. По количеству и родовому разнообразию населяю-
щих его бактерий для него также характерны существенные отличия в 
зависимости от отдела пищеварительной трубки. Слизистая ротовой 
полости колонизируется микроорганизмами сразу после рождения, на 
ее состав существенное влияние оказывает способ родоразрешения. 
К основным таксономическим родам, заселяющими ротовую полость, 
относятся Streptococcus, Selenomonas, Gemella, Veillonella, Fusobacterium и 
Prevotella [37; 44]. Существенные отличия таксономического состава 
микробиоты характерны также для желудка (Streptococcus, Helicobacter, 
Clostridium, Lactobacillus и Veillonella), пищевода (Streptococcus и Prevotella) 
[50]. Таксономический состав микробиоты желчного пузыря подвержен 
значительным вариациям в зависимости от наличия заболеваний пече-
ни, желчного пузыря, глистных инвазий и гендерных различий. 

Наиболее разнообразной и важной в клиническом отношении яв-
ляется микробиота, населяющая кишечник. В просвете кишечника 
микробиота пребывает в двух состояниях: в виде биопленки и в планк-
тонной форме в пристеночной части [80]. Среди более чем 700 родов 
бактерий превалируют роды Bacteroides, Prevotella и Ruminococcus [115; 
118]. Ее формирование начинается с момента рождения, а заканчивает-
ся, предположительно, к двух-трехлетнему возрасту. На таксономиче-
ский состав микробиоты кишечника существенно влияют способ рож-
дения, перенесенные болезни детского возраста, антибиотикотерапия, 
санитарно-бытовые условия жизни. Важно отметить значение алимен-
тарного фактора для процессов формирования микробиоты кишечни-
ка — это характер питания ребенка в первые годы жизни, особенно тип 
вскармливания (грудное или искусственное). В целом можно отметить, 
что таксономический состав сильно варьируется в зависимости от места 
забора материала, возраста обследуемого, образа жизни и характера 
питания, гендерных различий. Тем не менее в конечном итоге у трех-
летнего ребенка складываются достаточно устойчивые композиции 
микробных сообществ. Из-за преобладания того или иного таксономи-
ческого рода Bacteroides, Prevotella или Ruminococcus выделяют три основ-
ных энтеротипа [28]. Важно подчеркнуть, что пока не удалость устано-
вить взаимосвязь между энтеротипом и возрастом, этнической, нацио-
нальной и половой принадлежностью [28]. 

Микробиота кишечника наиболее значима — как в количественном 
отношении, так и в таксономическом разнообразии. Ее функции 
наиболее многообразны и относительно хорошо изучены. Среди них 
мы можем выделить три основных: пищеварительную, секреторную и 
защитную. 

В процессах пищеварения отдельные роды принимают участие в 
метаболизме липидов (Bacteroides Thetaiotaomicron) [64], расщеплении не-
перевариваемых пищевых волокон [48; 86], гидролизе белков (Megas-
phaera elsdenii, Mitsuokella multacidas, Selenomonas ruminantium, Prevotella ru-
minicola и др.) [46]. Отдельные бактерии способны переваривать муцин, 
конечным продуктом этого процесса являются короткоцепочечные 
жирные кислоты, которые, в свою очередь, выступают основными эле-
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ментами питания бактерий [94]. Также микробиота кишечника прини-
мает участие в трансформации желчных кислот, тем самым опосредо-
ванно участвуя в процессах переваривания жиров [47; 93]. 

Секреторная функция микробиоты определяется способностью 
микроорганизмов синтезировать ряд нейромедиаторов: норадреналин, 
серотонин, гамма-аминомасляная кислота и др. [61; 107]. Через синтез 
подобных веществ микробиота опосредованно взаимодействует с нерв-
ной системой и, соответственно, оказывает влияние на работу пищева-
рительной и иммунной систем [53]. Описана способность производить 
витаминоподобные вещества и витамины [56]. 

В настоящее время установлена важнейшая роль микробиоты в 
процессах формирования и функционирования всей системы иммун-
ной защиты. Изначально ей отводилась роль симбиотических микро-
организмов, конкурирующих с патогенными микроорганизмами [63; 
70; 71]. В последние 20 лет были по-новому сформулированы представ-
ления о механизмах врожденного иммунитета [11; 67; 83]. Сейчас им-
мунная система барьерных тканей рассматривается как важнейший 
фактор функционирования всей иммунной системы. В ней представ-
лено более половины всех клеток как врожденного, так и адаптивного 
иммунитета [13]. В иммунной системе слизистых оболочек, которую 
теперь принято называть мукозо-ассоциированной лимфоидной тка-
нью (МАЛТ), выделяют несколько уровней в зависимости от того, где 
она анатомически расположена (кожа, носоглотка и др.). Несмотря на 
различную локализацию, они имеют сходное строение: верхний 
инертный барьер, слой эпителиальных клеток, подэпителиальную 
рыхлую соединительную ткань. В каждом из представленных уровней в 
разной степени концентрации присутствуют клетки врожденного им-
мунитета: дендритные клетки, макрофаги, гранулоциты и др., а в 
подэпителиальном слое широко представлены различные субпопуля-
ции Т- и В-лимфоцитов [87; 100]. Взаимодействие этих клеток обеспечи-
вает многоуровневую защиту организма от патогенов. Нормофлора, 
как и патогенные микроорганизмы, находящиеся на слизистых обо-
лочках, распознаются сигнальными паттерн-распознающими рецепто-
рами. В результате этого происходит активация системы врожденного 
иммунитета, которая проявляется усилением синтеза провоспалитель-
ных цитокинов, усилением синтеза противомикробных пептидов акти-
вацией фагоцитарных реакций, системы комплемента [34; 42; 63]. Ак-
тивация системы врожденного иммунитета, в свою очередь, приводит к 
запуску системы адаптивного иммунитета, сопровождающегося выра-
боткой специфических секреторных иммуноглобулинов А, усилению 
киллерных функций Т-эффекторов и формированию системного им-
мунного ответа [7; 23]. Важно отметить, что все эти события не приво-
дят к развитию хронического воспаления. По-видимому, именно нали-
чие нормофлоры не дает развиться патологическим процессам. Этот 
механизм остается не до конца исследованным. Показано, что коротко-
цепочечные жирные кислоты (бутират, ацетат, пропионат и др.), с од-
ной стороны, являются питательным компонентом, а с другой, пред-
ставляют собой важнейший регуляторный компонент, поддерживаю-
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щий физиологический уровень воспаления и защищающий от пато-
генной флоры [36; 108]. Продукты переваривания муцина способству-
ют активации фагоцитоза, снижают проницаемость кишечной стенки 
[55; 59; 72; 78]. Постоянная активация нормофлорой Т-регуляторных 
клеток приводит к продукции основного противовоспалительного ци-
токина ИЛ-10 [69; 79; 109]. Антивоспалительную активность также под-
держивает полисахарид А Bacteroides fragilis, соединяясь с TLR-2 на клет-
ках врожденного иммунитета [69; 82]. 

Можно утверждать, что «здоровая» микробиота позволяет поддер-
живать физиологический уровень воспаления, при этом стимулируя 
все формы иммунного ответа. Равновесие между провоспалительными 
и антивоспалительными процессами, происходящими в барьерных 
тканях, является непрерывным и динамичным. 

 
Современные методы исследования микробиоты 

 
Сегодня существует большое количество методов анализа микро-

биоты человека, использование которых обусловлено целями научного 
исследования [24]. Наиболее распространенными в медицинской прак-
тике являются традиционные методы, основанные на идентификации 
конкретных видов микроорганизмов или выделяемых ими токсинов. 
Обнаружение микроорганизмов с известными культуральными свойст-
вами осуществляется преимущественно методами культивирования с по-
следующим подсчетом колониеобразующих единиц. Данный метод — 
универсальный, он может быть использован для исследования образ-
цов различных типов биоматериала, включая кал, кровь, кожные по-
кровы и слизистые оболочки. Культивирование позволяет произвести 
фенотипическую классификацию полученного изолята, выявить его 
патогенность и наличие чувствительности либо устойчивости к ан-
тибиотикам [110]. Однако данный метод эффективен при исследова-
нии небольшого числа хорошо изученных, преимущественно аэроб-
ных микроорганизмов, и не подходит для оценки структуры сложных 
микробных сообществ [24]. 

Более широкий спектр данных можно получить путем оценки раз-
нообразия генов микробиоты (микробиома) с помощью тест-систем, 
основанных на методе количественной ПЦР в реальном времени и 
нацеленных на поиск известных бактерий, вирусов, паразитов и их 
функциональных генов, обуславливающих продуцирование токсинов 
или устойчивость к антибиотикам. Метод включает в себя выделение 
ДНК с последующей амплификацией генов, специфичных для вы-
бранного диапазона микроорганизмов. На данный момент многие 
компании (Verigene; Luminex; Riverside, CA; Biofire; Salt Lake City, UT) зани-
маются разработкой подобных тест-систем, в том числе с использова-
нием новейших технологий, таких как микрофлюидные чипы, позво-
ляющие выполнять все процессы анализа от выделения ДНК до считы-
вания данных на одной платформе. Преимущество анализов заключа-
ется в том, что они обеспечивают возможность получения данных о 
точном содержании каждого исследуемого таксона на грамм или мил-
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лилитр вводимого материала и имеют высокий динамический диапа-
зон. Недостатком является недостаточная степень изученности видово-
го разнообразия микроорганизмов микробиома человека, в результате 
чего значимые виды могут быть не учтены при проведении анализа [24; 
77]. 

В последние годы ведутся активные исследования в области изуче-
ния целых микробных сообществ. Это стало возможным благодаря по-
явлению технологий секвенирования нового поколения, которые поз-
воляют получать большое количество информации о микробиоме за 
один пробег инструмента [24]. Используя эти методы, можно получить 
геномные профили микробных сообществ и сравнить их для выявле-
ния ассоциированных паттернов у здоровых людей и людей, страдаю-
щих теми или иными заболеваниями. Наиболее распространенными 
методами оценки видового разнообразия микробиома считаются высо-
копроизводительное профилирование генов 16S rRNA (18S rRNA для 
эукариот) и метагеномное секвенирование [73]. Профилирование ги-
первариабельных регионов генов 16S-rRNA позволяет проводить фило-
генетическую идентификацию бактерий и архей на уровне родов. 
Данный метод обеспечивает возможность получения информации о 
составе микробного сообщества и соотношении ключевых таксономи-
ческих групп, изменение которого может сопровождать различные па-
тологические процессы, происходящие в организме. Недостатком дан-
ного метода является невозможность определения бактерий до вида, а 
также проблема идентичности генов 16S rRNA у некоторых видов бак-
терий и архей. Однако, несмотря на это, профилирование генов 16S 
rRNA позволило провести большое количество научных исследований 
микробиомов и на данный момент этот метод является наиболее попу-
лярным в связи с его высокой эффективность и относительно низкой 
стоимостью [33]. 

Преимущество метагеномного секвенирования заключается в ис-
следовании целого метагенома — всех микробных штаммов, присут-
ствующих в микробиоме, включая грибы и вирусы, которые невозмож-
но обнаружить методом 16S rRNA-профилирования. Тем не менее 
данный метод также имеет существенные недостатки. При пробопод-
готовке высока вероятность потери минорных фракций микроорга-
низмов и загрязнения пробы ДНК тканей человека [24; 73]. 

В данный момент изучаются перспективы использования в клини-
ческой практике метатранскриптомики, метапротеомики и метаболо-
мики. Большинство бактериальных транскриптов существуют всего 
несколько минут, поэтому анализ микробной РНК, содержащиеся в об-
разцах стула, является сложной задачей. Кроме того, исследования экс-
прессии требуют метагеномных данных того же образца, позволяющих 
оценить изменения в относительной экспрессии целевых генов, пред-
ставленных в сообществе [95]. Наиболее перспективны исследования 
состава продуктов метаболизма микробиома, так как данные предо-
ставляют информацию о функционировании микробного сообщества. 
Но большинство метаболитов не являются коммерчески доступными 
или остаются неизученными, что затрудняет таргетный анализ микро-
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биома. В случае идентификации метаблитов de novo главной пробле-
мой является необходимость их аннотации, но получение аннотаций 
путем сопоставления с базами данных известных молекул не позволяет 
охарактеризовать метаболиты, модифицированные микробиомом или 
организмом человека [84]. 

 
Микробиота при иммунозависимых заболеваниях 

 
Изучение микробиоты при аллергических заболеваниях в основном 

посвящено следующим нозологическим единицам: бронхиальной аст-
ме, артритам различных форм, пищевой аллергии, атопическим дер-
матитам, аллергической пурпуре. Теоретической предпосылкой к про-
ведению такого рода исследований служит тот факт, что все эти забо-
левания являются иммунозависимыми, а микробиота, как показано 
выше, выступает важнейшим фактором, регулирующим работу им-
мунной системы. Практически все работы были сосредоточены на ис-
следовании α- и β-разнообразия и таксономического состава кишечной 
микробиоты и установлении ассоциативной связи с заболеванием. Ос-
новными микроорганизмами, ассоциированными с бронхиальной аст-
мой, оказались бактерий родов Faecalibacterium, Bifidobacterium, Lachnospir 
[27; 103; 104; 111]. При артритах маркерными организмами оказались 
бактерии родов Clostridium и Coprococcus, причем положительную связь 
с заболеванием продемонстрировали микроорганизмы рода Clostridium 
[50]. У лиц с пищевой аллергией установлена положительная ассоциа-
ция с микроорганизмами рода Ruminococcus [31; 54]. У лиц, страдающих 
атопическим дерматитом, была установлена связь с микроорганизмами 
родов Faecalibacterium, Parabacteroides, представленность которых чаще 
всего была наиболее высокой [102; 114]. При аллергической пурпуре в 
кале обследованных больных было отмечено преобладание родов Mega-
monas, Parabacteroides, Veillonella, Enterococcus [112]. 

Необходимо отметить, что приведенные данные из разных источ-
ников в значительной мере разнятся (особенно по α- и β-разнообра-
зию), даже при обследовании пациентов одной нозологической груп-
пы. По-видимому, это связанно с различными возрастными, гендерны-
ми различиями обследованных, характером питания и др. Однако 
можно с уверенностью утверждать, что микробиом кишечника играет 
определенную роль в патогенезе атопических и иммунологических за-
болеваний. 

 
Современные представления  

об этиопатогенезе аллергического ринита 
 
Аллергический ринит (АР) — это хроническое, IgE—обусловленное 

воспалительное рецидивирующее после контакта с причинно-значи-
мым аллергеном заболевание, сопровождающееся насморком, зало-
женностью, жжением и зудом носа, многократным чиханием. Распро-
страненность аллергического ринита в России составляет 18—38 % [12]. 
В США аллергическим ринитом страдают около 30 млн людей, а в дет-
ской популяции распространенность АР достигает 40 % [5; 21; 25]. 
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Наличие аллергических заболеваний, таких как АР, крапивница, 
атопический дерматит, бронхиальная астма, конъюнктивит, ангионев-
ротический отек и др., у членов семьи увеличивает риск развития АР у 
ребенка. При наличии таких заболеваний у обоих родителей вероят-
ность развития аллергопатологии составляет от 40 до 80 %, если болен 
один родитель — 20—40 % [25]. 

АР по клиническим и этиологическим проявлениям является неод-
нородным заболеванием. Выделяют различные группы аллергенов, вы-
зывающих АР: 1) по пути поступления (ингаляционные, энтеральные, 
парентеральные, транспланцентарные); 2) по распределению в окру-
жающей среде (indoor — аллергены внутри дома: домашней пыли, та-
раканов, домашних животных, грибков; outdoor — аллергены вне дома: 
пыльца и грибки); 3) по инфекционной принадлежности: неинфекци-
онные — аллергены жилищ (эпидермальные, пыльца, пищевые, инсек-
тные, лекарственные) и инфекционные (грибковые, бактериальные ал-
лергены); 4) по происхождению (пищевые, инсектные, лекарственные и 
т. д.); 5) по химической структуре (гаптены, белковые и др.); 6) по диа-
гностическим группам (главные и минорные) [6; 12; 25]. 

Наиболее распространенными аллергенами, вызывающими АР, яв-
ляются ингаляционные аллергены, в частности клещи домашней пыли 
(25 %), пыльца деревьев, злаковых и сорных растений (50 %), аллергены 
домашних животных (15 %), а также плесневые грибки (5 %) [5]. В основе 
патогенеза АР чаще всего лежит реагиновый тип реакции гиперчув-
ствительности немедленного типа, но при длительной персистенции 
иммунных комплексов или недостаточной элиминации аллергена мо-
жет активироваться и комплемент-зависимый вариант реакции [9; 20; 
22]. 

При первом контакте антигена с антиген-презентирующими клет-
ками в генетически предрасположенном организме формируется клон сенси-
билизированных Th-2 лимфоцитов, которые, в свою очередь, активи-
руют плазматические клетки к выработке реагинов — иммуноглобули-
нов класса E. Формирование специфической повышенной чувстви-
тельности (иммунологическая стадия аллергических реакций) к чуже-
родным веществам сопровождается выработкой и накоплением специ-
фических IgE-антител. Важно отметить, что в последнее время отмеча-
ют и значение IgG4- и IgG-антител в формировании поддержания ал-
лергического воспаления [4]. При повторном контакте с аллергеном 
происходит образование комплексов антиген-антител с последующей 
фиксацией на клетках-мишенях (тканевых тучных клетках и базофи-
лах). В результате изменения обмена веществ в клетках-мишенях (пато-
химическая стадия) происходит выброс (дегрануляция) биологически 
активных веществ: гистамина, серотонина, гепарина, лейкотриенов, 
простагландинов, тромбоксанов и др. В ответ на это усиливается про-
дукция ряда цитокинов аллергического воспаления (Ил-4, ИЛ-6, ИЛ-8, 
ИЛ-13, ГМ-КСФ) за счет активации клеток-мишеней второго порядка: 
эозинофилов, нейтрофилов, моноцитов и макрофагов, лимфоцитов, 
тромбоцитов [12]. Патофизиологическая стадия аллергических реак-
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ций является результатом функционально-структурных изменений 
макроорганизма в ответ на выброс медиаторов аллергии и проявляется 
клиническими симптомами патологического процесса [19; 20; 22; 25]. 

Выделение характерных фенотипов для лиц, страдающих АР, за-
труднено ввиду большого количества генов, участвующих в реализа-
ции атопии и относительно небольшим (для генетических исследова-
ний) объемом выборки больных. Показано, что в реализации атопии 
участвуют десятки генов, но вклад одного гена, как правило, не превы-
шает 5 %. За развитие IgE-опосредованных реакций ответственны гены 
гуморального иммунного ответа, локализованные на участках 5q24-33, 
они содержат кластер семейства цитокинов (IL-4, IL-25, IL-5, IL-13, IL-3, 
GM-CSF). Одним из определяющих наследственных факторов возник-
новения атопической формы заболевания является полиморфизм гена 
IIe50ValIL-4 4Rά цепи, связанный с повышенной продукцией IgE. С раз-
витием сезонного АР ассоциируются некоторые HLA-антигены [25]. 

Основными клиническими проявлениями АР являются чихание, 
заложенность носа и ринорея. При осмотре носовой полости отмечают-
ся такие характерные изменения, как отек слизистой разной степени 
выраженности, слизистая оболочка бледная, иногда с синюшным от-
тенком, в полости имеется водянистое или пенистое отделяемое. Ино-
гда отмечается наличие обильного серозного экссудата [25]. 

Выраженность клинических проявлений зависит не только от эндо-
генных факторов, но и от количества аллергена в окружающей среде. 
Получены данные, согласно которым клинические симптомы у детей с 
АР развиваются при содержании пыльцы амброзии в воздухе дольше 
12 дней, при концентрации от 40 зерен на м3. А экспозиция аллергена 
более 19 дней в концентрации более 71 зерен на м3 способна провоци-
ровать проявления бронхообструктивного синдрома [89]. 

 
Осложнения аллергического ринита 

 
Важно отметить, что у больных АР даже вне фазы обострения 

наблюдается неспецифическая назальная гиперреактивность (повы-
шенный ответ на раздражители даже неаллергической природы). При 
осмотре носовой полости в этот период может отмечаться так называе-
мое минимальное персистирующее воспаление — сохранение призна-
ков воспаления слизистой носовой полости при отсутствии симптомов 
заболевания [25]. 

АР имеет специфическую инфекционную и неинфекционную ко-
морбидность. К неинфекционным проявлениям относятся сопутству-
ющая аллергическая патология, аллергический риноконъюнктивит, 
бронхиальная астма, атопический дерматит, гипертрофия аденоидных 
вегетаций. 

У 40 % детей с атопическим дерматитом встречается АР, что в 6—8 раз 
чаще, чем в общей популяции. Аллергический риноконъюнктивит со-
четается с АР в 75 % случаев. Заболеваемость бронхиальной астмой 
(БА), социально значимым заболеванием в России, по данным статисти-
ческих исследований МЗ РФ, у детей составляет 1—1,5 %. У детей с БА в 
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80 % встречается АР. Эти данные соответствует общей тенденции раз-
вития атопии — «атопическому маршу» [4; 12]. К инфекционным 
осложнениям АР относят бактериальные, бактериально-грибковые и 
вирусно-бактериальные инфекции дыхательных путей, воспаление 
глоточной миндалины, среднего уха. Глоточная миндалина — пери-
ферический орган иммунной системы, который вовлекается при АР в 
хроническое воспаление и значительно увеличивается в размере. Аде-
новирусная инфекция также имеет тропность к ткани миндалины, а 
при наличии АР формируется носительство инфекции и хронический 
аденоидит. При наличии респираторной сенсебилизации гиперплазия 
аденоидов встречается значительно чаще, чем у здоровых детей. Раз-
растание аденоидных вегетаций способствует увеличению назальной 
обструкции и ринореи, реализации синдрома постназального затека-
ния, синдрома обструктивного апноэ сна, а также нарушению функ-
ционирования евстахиевых труб, что приводит к рецидивирующим 
длительным средним отитам, нередко к кондукционной тугоухости и, 
в последствии, к необходимости проведения кохлеарной имплантации 
[1; 6]. 

У 20—70 % детей с АР и БА встречается Staphylococcus aureus, а мик-
робная обсемененность значительно выше, чем у практически здоро-
вых детей, в 1,5—2 раза. В случаях сочетания АР и БА Staphylococcus au-
reus является основной высеваемой у больных микрофлорой, дополни-
тельно высевается Staphylococcus haemoliticus, Staphylococcus epidermidis, 
Corynebacterium spp. Считается, что такие возбудители, как Streptococcus 
viridans, Streptococcus. haemolyticus, Neisseria и Klebsiella spp., высеваются 
случайно [1; 6; 21]. Носительство Staphylococcus aureus при АР сочетается 
с более выраженной заложенностью носа и длительными риносинуси-
тами. У таких больных при наличии синдрома постназального затека-
ния отмечена высокая частота бронхитов, для них характерны дли-
тельные средние отиты (по 2—4 недели, не отвечают на антибактери-
альную терапию). У детей с АР с бактериальной колонизацией на сли-
зистой носоглотки более выражена сенсебилизация к аллергенам в 
сравнении с детьми с АР без бактериальной колонизации [21]. 

При терапии АР и БА широко применяют интраназальные и инга-
ляционные кортикостероиды. В результате их использования нередко 
высеивается грибковая флора, представленная грибками рода Candida 
(C. albicans (82 %), C. parapsilosis (9 %), C. tropicalis (6 %), C. krusei (3 %)) [9]. 
В связи с этим рекомендовано каждые 6—12 месяцев проводить проти-
вогрибковую терапию у детей с АР [9; 25]. Известно, что грибково-
бактериальная флора создает симбиоз, проникая во внутритканевое 
пространство, создавая микробные эвазии и ускользая от защитных ме-
ханизмов врожденного иммунного ответа [2]. Важно подчеркнуть, что 
при обострении аллергического воспаления количество грибково-бак-
териальной флоры высеивается значительно больше и чаще именно в 
ассоциациях [21]. 

Таким образом, ранее проведенные исследования назальной мик-
рофлоры у детей с различными вариантами АР позволили установить 
определенную взаимосвязь между клиническими проявлениями забо-
левания и спектром высеваемых микроорганизмов. 
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Предварительная концепция участия назальной  

и кишечной микробиоты в патогенезе развития осложнений  
аллергического ринита 

 
Можно сделать вывод, что в научной литературе достаточно по-

дробно описано наличие ассоциаций между рядом заболеваний (и не 
только иммунозависимых) и таксономическим составом микробиоты 
кишечника. До конца не решенными остались вопросы о количестве и 
составе микробиоты, населяющей носовую полость в норме и при па-
тологии. Сведения о микробиоте, населяющей назальный этаж (носо-
вая полость, рот, ротоглотка) мукозо-ассоциированной лимфоидной 
ткани (MAЛТ), достаточно разнообразны. Формирование микробиоты, 
колонизирующей носоглотку, начинается с первых минут жизни чело-
века микроорганизмами, получаемыми от матери. В первые месяцы в 
микробиоте передней части носа отмечен значительный удельный вес 
Staphylococcus, Propionibacterium, Corynebacterium или Moraxella. Важно от-
метить, что таксономический профиль у детей в первый год жизни 
имел существенные различия в зависимости от вида родоразрешения. 
Обнаружено, что дети, родившиеся с помощью кесарева сечения, в но-
совой полости имеют более высокую долю Firmicutes, Staphylococcus и 
более низкое количество Corynebacterium по сравнению с детьми, ро-
дившимися естественным путем [97]. Авторы подчеркивают, что коли-
чество и композиции микроорганизмов изменяются по мере взросления 
ребенка и во многом зависят от его окружения, экологических факторов 
и типа вскармливания [88; 116]. В этих исследованиях отмечено, что 
профиль микробиоты в младенческом возрасте характеризуется неста-
бильностью. На сегодняшний день принято считать, что индивиду-
альный спектр микробных ассоциаций становится относительно ста-
бильным к трем годам [88; 105; 116]. Помимо возрастных отличий, состав 
микробиоты и соотношение таксонов существенно различаются в зави-
симости от уровня локализации в дыхательных путях соответственно 
строению слизистой оболочки (ороговевающий плоский эпителий с 
сальными железами в ноздрях, многорядный призматический реснитча-
тый эпителий в пазухах и носовых ходах), влажности воздуха [99]. Так, в 
среднем носовом ходе наиболее распространенными микроорганизма-
ми являются Staphylococcus aureus, Staphylococcus epidermidis и Propionibacte-
rium acnes [91; 99]. Таким образом, на качественный и количественный 
составы микробиоты носовой полости влияет (особенно в раннем воз-
расте) ряд факторов: способ родоразрешения, колонизируемый эпите-
лий, характерный для той или иной области, интенсивность контакта с 
окружающей средой и экологические факторы, возраст. 

Таксономический состав микробиоты у взрослых здоровых лиц в 
назальной полости также подвержен значительным вариациям. В бак-
териальных сообществах преобладали актинобактерии, Firmicutes, а в 
некоторых случаях протеобактерии. Corynebacteriaceae и Propionibacteri-
aceae были наиболее распространенными семействами актинобактерий 
в полости носа, причем удельный вес Corynebacteriaceae и Propionibacteri-
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aceae у отдельных индивидуумов варьировался от 0,4 до 62,8 %. Данный 
факт позволил выделить 4 профиля микробных ассоциаций по разно-
образию флоры и ее обилию, характерных для этой области [30; 91; 
117]. Кристина Басис и соавторы в 2014 г. описали существенные отли-
чия между микробными ассоциациями в полости носа и ротовой поло-
сти. В ротовой полости Streptococcaceae была самой многочисленной се-
мьей Firmicutes, а у нескольких субъектов — самой многочисленной се-
мьей в целом. Также представители Veillonellaceae были более распро-
странены. Полость носа по сравнению с ротовой полостью содержала 
более высокие уровни Comamonadaceae [30]. 

Менее изучен вопрос о количественном и таксономическом разно-
образии микробиоты при патологии. В специальной литературе отме-
чается, что бактериальные инфекции приводят к заметным изменени-
ям состава микробных ассоциаций, населяющих носовую полость [40; 
49; 92; 99]. В зависимости от характера патологии — хронической или 
острой формы, инфекционного агента, локализации — у пациентов с 
сезонным риносинуситом (СРС) в образцах отмечено высокое содержа-
ние Streptococcus, Haemophilus и Fusobacterium spp. на фоне потери бакте-
риального разнообразия по сравнению со здоровыми контролями. Об-
разцы, взятые из среднего носового хода у пациентов с СРС и носовыми 
полипами, были обогащены Staphylococcus, Alloiococcus и Corynebacterium 
spp. [75; 101]. У лиц с хроническим аллергическим ринитом отмечается 
более высокая бактериальная обсемененность, чем у здоровых. В бакте-
риальном спектре ведущую роль играет Staphylococcus аureus, сочетаю-
щаяся с Staphylococcus haemoliticus, Staphylococcus epidermidis, Corynebacte-
rium spp., редко высеваются Streptococcus viridans, Streptococcus haemolyticus, 
Neisseria и Klebsiella spp. [21]. В исследованиях Е. А. Коупа и соавторов [43] 
показано, что пациентов с хроническим ринитом по специфическим 
паттернам бактериальной колонизации можно условно разделить на 
четыре подгруппы в зависимости от преобладания в ассоциациях Strep-
tococcaceae, Pseudomonadaceae, Corynebacteriaceae, Staphylococcaceae. Предста-
вители каждой из этих групп инициируют несколько отличные типы 
воспалительного Тh1-иммунного ответа, ассоциированного с повышен-
ной экспрессией генов различных интерлейкинов. Это позволило авто-
рам обосновать вывод о необходимости выработки индивидуальной 
стратегии терапии [43]. Ряд авторов отмечают, что у этих пациентов на 
фоне кортикостероидной терапии нередко высеивается грибковая 
флора, представленная родами Candida (C. albicans (82 %), C. parapsilosis 
(9 %), C. tropicalis (6 %), C. krusei (3 %)). Причем в фазе обострения заболе-
вания ассоциации грибково-бактериальной флоры высеваются гораздо 
чаще [9; 21]. Такие симбиотические ассоциации снижают эффектив-
ность как врожденного, так и адаптивного иммунного ответа и требуют 
регулярных курсов антигрибковой терапии [9; 57]. Таким образом, мы 
можем отметить, что профилирование генов 16S rRNA для оценки ви-
дового разнообразия микробиома позволило выявить существенные 
отличия между микробными ассоциациями, населяющими носовую и 
ротовую полости, у здоровых доноров и лиц с острой и хронической 
патологией носо-, ротоглотки. 
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Как показано выше, микробная флора, населяющая назальный этаж 
MAЛТ, достаточно разнообразна и изменяется под влиянием целого 
ряда факторов как у здоровых лиц, так и при патологических состоя-
ниях. Ее роль в развитии осложнений аллергического ринита не явля-
ется до конца установленной. По-видимому, изменение количества и 
состава микробных ассоциаций при патологических состояниях нару-
шает стройный механизм активации и супрессии местного иммунитета 
и может приводить к развитию инфекционных заболеваний ЛОР-орга-
нов и дыхательной системы. Связь между особенностями микробиоты 
носовой полости и наличием осложнений хронического аллергическо-
го ринита раскрыта предположительно и требует углубленных иссле-
дований в части патофизиологических механизмов формирования ти-
пов иммунного ответа, зависимых от композиций микробиоты. 

Тем не менее ряд авторов предложили ввести в комплексное лече-
ние АР коррекцию микробиоты назальной полости [3; 76; 116]. Для 
нормализации микробного состава рекомендовано использовать транс-
плантацию микробиоты от здоровых доноров. Данный метод, предпо-
ложительно, сможет оказать положительное влияние на численность и 
функционирование патогенных микроорганизмов [3; 76; 105]. Однако, 
на наш взгляд, отдаленные результаты подобной терапии являются 
дискутабельными. Некоторые исследователи предлагают применять 
пробиотики в терапии аллергического ринита [14; 21]. Другие авторы 
настаивают на ранней коррекции микробиоты кишечника для детей, 
получавших антибиотики [68]. Каждый из предложенных методов име-
ет свои плюсы и минусы и нуждается в проверке. 

По нашему мнению, наиболее оптимальным и безопасным в ком-
плексном лечении аллергического ринита может быть применение 
бактериальных лизатов, важнейшим компонентом которых являются 
пептидгликаны. Пептидгликаны, входящие в состав бактериальных 
стенок грамм-положительных и грамм-отрицательных бактерий, — од-
ни из важнейших регуляторов иммунобиологической реактивности 
мукозального иммунитетета [8]. Воздействуя на ряд рецепторов врож-
денного иммунитета, петидгликаны способствуют формированию 
адаптивного иммунного ответа слизистых и тем самым усиливают про-
тивобактериальный и противовирусный иммунитет, восстанавливая 
баланс микрофлоры назальной полости. Мы предполагаем, что при 
аллергическом рините, особенно при его персистирующей форме, 
нарушается тонкий баланс между активацией и иммуносупрессией 
мукозального иммунитета, что в конечном итоге приводит к инфекци-
онным осложнениям этого заболевания. Ринорея, один из основных 
симптомов аллергического ринита, способствует изменению таксоно-
мического состава микробиоты слизистых носовой полости, соответ-
ственно нарушает барьерную функцию мукозального иммунитета, что 
приводит к развитию коморбидных состояний. 

На основании вышеизложенного нам представляется актуальным 
изучение роли назальной и кишечной микробиоты в патогенезе 
осложнений аллергического ринита. Планируемое нами изучение α- и 
β-разнообразия, таксономического состава микробиоты на уровне ро-
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дов в носовой полости и в кишечнике у детей с аллергическим ринитом 
в фазе обострения и ремиссии, а также у здоровых детей позволит рас-
ширить фундаментальные знания в области значимости влияния мик-
робиоты на физиологические и патологические процессы в человече-
ском организме. 

 
Выводы 

 
1. Микробиоте принадлежит важнейшая роль в формировании и 

поддержании иммунобиологической реактивности организма. 
2. Для идентификации и сравнения микробных сообществ орга-

низма основными методами изучения являются профилирование генов 
16S rRNA и метагеномное секвенирование. 

3. Микробиота, в первую очередь кишечная, как фактор, регули-
рующий деятельность иммунной системы, играет определенную роль в 
патогенезе иммунозависимых заболеваний. 

4. В основе развития аллергического ринита лежит опосредованная 
IgE воспалительная реакция слизистой оболочки полости носа в ре-
зультате попадания на нее аллергенов. 

5. При аллергическом рините, особенно при его персистирующей 
форме, нарушается тонкий баланс между активацией и иммуносупрес-
сией мукозального иммунитета, который в конечном итоге приводит к 
инфекционным осложнениям этого заболевания. 
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