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Изолированная или ассоциированная с признаками ОРВИ боль в горле выступает веду-
щей причиной обращений к врачам общей практики, педиатрам, оториноларингологам. Боль 
в горле длительностью более 14 дней расценивается как хроническая и в большинстве случаев 
является следствием развития хронической воспалительной патологии глотки: фарингита 
или тонзиллита. 

Нормальная микробиота глотки служит барьером против патогенов и необходима для под-
держания здоровья дыхательной системы. Когда респираторный микробиом становится 
несбалансированным – развивается дисбиоз. Определение того, является ли дисбиоз глотки 
фактором риска рецидивирования или хронизации патологического процесса, представляет 
собой социальный и экономический интерес. Целью обзорной статьи является анализ роли 
дисбиоза глотки в развитии хронического фарингита и/или хронического тонзиллита. 

Для изучения результатов научных исследований по проблеме дисбиоза глотки исполь-
зованы наукометрические базы данных Pubmed, Scopus, Web of science, eLibrary. Ключевы-
ми словами для поиска необходимой информации явились: «микробиом глотки», «дисбиоз 
глотки», «хронический фарингит», «хронический тонзиллит». Все изученные литератур-
ные источники опубликованы в 2020–2025 годах.

Путем анализа литературных данных установлено, что хронические воспалительные 
заболевания глотки обусловлены не только патогенами, но и сложным балансом между ними, 
комменсальной микробиотой и иммунным ответом. Данные исследований микробиома глот-
ки подчеркивают важность применения комплексных, ориентированных на пациента стра-
тегий диагностики, лечения и медицинской профилактики – коррекции микробиома глотки, 
что является перспективным направлением с учетом возрастающей проблемы антибио-
тикорезистентности во всем мире. 

Мы предполагаем, что более глубокие фундаментальные знания о составе микробиома 
глотки и его сложных бактериальных сообществ дадут понимание того, почему у одних 
людей происходит развитие хронических заболеваний глотки, а других – нет.

Определения ключевых терминов:
микробиота – совокупность всех микроорганизмов определенной области;
микробиом – совокупность микроорганизмов, их генов и факторов среды определенной 

области; 
дисбиоз – дисбаланс условно-патогенных и комменсальных бактерий.
Ключевые слова: дисбиоз, хронический фарингит, хронический тонзиллит, микробиом, 

хронические воспалительные заболевания глотки.
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A sore throat, whether as the sole symptom or in combination with other symptoms of acute 
respiratory infections, is the most common reason for consulting general practitioners, paediatricians 
and ENT specialists. A sore throat lasting longer than 14 days is classified as chronic and, in most 
cases, is the result of a chronic inflammatory condition of the throat: pharyngitis or tonsillitis.

A healthy throat microbiota acts as a barrier against pathogens and is essential for maintaining 
respiratory health. When the respiratory microbiome becomes unbalanced, dysbiosis develops. 



27

	 Reviews

MEDICAL JOURNAL 4/2026MEDICAL JOURNAL 4/2026

Изолированная или ассоциированная с призна-
ками ОРВИ боль в горле выступает ведущей 

причиной обращений к врачам общей практики, педиат
рам, оториноларингологам. Боль в горле длительностью 
более 14 дней расценивается как хроническая и в ряде 
случаев является следствием развития хронической вос-
палительной патологии глотки: фарингита или тонзилли-
та [1]. Целью настоящего обзора является анализ роли 
дисбиоза глотки в развитии хронического фарингита 
и/или хронического тонзиллита.

Хронический фарингит – воспаление слизистой обо-
лочки глотки, вызывающее ухудшение качества жизни 
и проявляющееся следующими симптомами: боль в гор-
ле, ощущение инородного тела, ощущение сухости, за-
труднение глотания, изменения голоса. Хронический фа-
рингит составляет около 10–20  % всех заболеваний 
глотки и около 12–14 % заболеваний ЛОР-органов, при-
чем заболеваемость растет с каждым годом [2]. Этио-
логия заболевания многофакторна. Одной из важных 
причин является бактериальная инфекция [3]. В пато-
генезе хронического фарингита играют роль и неинфек-
ционные причины – синдром обструктивного апноэ 
во сне, гастроэзофагальная рефлюксная болезнь, эндо-
кринные и гормональные нарушения и другое [3, 4]. 

Хронический тонзиллит – это общее инфекционно-
аллергическое заболевание с местной воспалительной 
реакцией в небных миндалинах. Частота хронического 
тонзиллита составляет 12–15 % у детей и 4–10 % у взрос-
лых [4]. В патогенезе хронического тонзиллита играют 
роль анатомические и физиологические особенности 
небных миндалин, ослабление местного и общего имму-
нитета и прочее. Некоторые авторы считают, что хрони-
ческий тонзиллит является следствием полимикробной 
инфекции с анаэробными бактериями, образующими 
биопленки в криптах миндалин [5]. При неэффективно-
сти консервативного лечения хронического тонзиллита 
пациенты в конечном итоге могут подвергнуться тон-
зиллэктомии [4, 5].

Важную роль в возникновении хронической воспа-
лительной патологии глотки играет нарушение ее мик
робиома, который формируется из микробиоты рото-
вой полости и полости носа, вследствие чего является 
достаточно разнообразным – в нем обнаруживается 
до 15 % видового состава микробиоты человека, состоя-
щей из комменсальных и условно-патогенных микро-
организмов, грибов и вирусов. У здоровых людей мик
робиом глотки характеризуются низкой плотностью 
и высоким разнообразием бактериальных колоний, 
он насчитывает >700 видов бактерий в ротовой поло-
сти, из них 65  % приходится на грамположительные, 
30  % – на грамотрицательные бактерии, 5  % состав- 
ляет грибковая флора.

При снижении иммунитета и воздействии различ-
ных факторов нарушается соотношение между нормаль-
ной и условно-патогенной микробиотой, что приводит 
к формированию дисбиоза и, как следствие, к разви-
тию хронического фарингита и/или тонзиллита [6, 7]. 

Дисбиоз как фактор развития 
хронической воспалительной патологии

В современном понимании сложных взаимоотно-
шений между микроорганизмами и людьми сохраняют-
ся ограничения и теоретические пробелы. Результаты 
важнейших исследований в рамках проектов «Микро-
биом человека» (HMP, 2007–2016) и «Интегративный 
микробиом человека» (iHMP, 2014–2016), Европейско-
го проекта MetaHIT (Метагеномика кишечного тракта че-
ловека, 2008–2012), Американского проекта по изуче-
нию кишечника (AGP, 2012 год – по настоящее время), 
Голландского проекта по изучению микробиома (DMP, 
2015 – по настоящее время), Инициативы по изучению 
микробиома человека в Канаде, (CMI, 2009 – по на-
стоящее время), проекта «Австралийский микробиом» 
(AM, 2020 – по настоящее время) значительно облег-
чили понимание значения микробиома [8]. 

Determining whether pharyngeal dysbiosis is a risk factor for recurrence or chronicity of the patho
logical process is of social and economic interest. The aim of this review article is to analyse the role 
of pharyngeal dysbiosis in the development of chronic pharyngitis and/or chronic tonsillitis. 
To examine the results of scientific research on pharyngeal dysbiosis, we used the scientometric 
databases PubMed, Scopus, Web of Science, and e-Library. The keywords used to search for the ne
cessary information were: «pharyngeal microbiome», «pharyngeal dysbiosis», «chronic pharyngitis» 
and «chronic tonsillitis.» All articles reviewed were published between 2020 and 2025. 

An analysis of the literature has shown that chronic inflammatory diseases of the pharynx 
are caused not only by pathogens, but also by a complex balance between them, the commensal 
microbiota and the immune response. Findings from studies of the oropharyngeal microbiome highlight 
the importance of adopting comprehensive, patient-centred strategies for diagnosis, treatment and me
dical prevention – specifically, the modulation of the oropharyngeal microbiome – which represents 
a promising avenue of research given the growing global problem of antibiotic resistance.

We believe that a deeper fundamental understanding of the composition of the pharyngeal micro-
biome and its complex bacterial communities will shed light on why some people develop chronic 
pharyngeal conditions whilst others do not.

Definitions:
microbiota is the composition of all microorganisms in a particular area;
microbiome is the collection of microorganisms, their genes and environmental factors in a parti

cular area;
dysbiosis is an imbalance of pathogenic and beneficial bacteria.
Key words: dysbiosis, chronic pharyngitis, chronic tonsillitis, microbiome, chronic inflammatory 

diseases of the pharynx.
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Микробиом человека – это сложная и динамичная 
система, содержащая весь спектр генов микроорга-
низмов и играющая важную роль в поддержании здо-
ровья и развитии болезней человека. В частности, рес
пираторный микробиом представляет собой микробную 
экосистему, населяющую слизистую оболочку дыхатель-
ных путей и эпителиальные поверхности от носовой по-
лости до альвеол вместе с микросредой, от которой за-
висят эти микроорганизмы. Нормальная респиратор-
ная микробиота служит барьером против патогенных 
микроорганизмов и необходима для поддержания здо-
ровья дыхательной системы. Когда респираторный мик
робиом становится несбалансированным и микробное 
разнообразие уменьшается с последующим обогаще-
нием патогенными видами, развивается дисбиоз, что 
может привести к хронизации респираторных заболе-
ваний, включая фарингит и/или тонзиллит [9, 10]. 

В настоящее время микробный дисбиоз получил ши-
рокое признание как отличительный признак здоровья 
и болезней человека, а также процесса старения. Напри-
мер, комменсальные микроорганизмы играют фундамен-
тальную роль в образовании и поддержании иммунно-
го гомеостаза посредством антигенной конкуренции 
и модуляции воспалительных реакций. Также, микроб-
ные сообщества, обитающие на слизистых оболочках 
и/или коже человека, способны предотвращать коло-
низацию патогенами и их чрезмерный рост («колони- 
зационная резистентность») посредством конкуренции 
за специфическую пищевую и физико-химическую среду 
человеческого организма с помощью различных меха-
низмов [8]. В многочисленных исследованиях микробио-
ты носоглотки человека описаны различные механизмы, 
участвующие во взаимодействии бактерий: конкурен-
ция за счет подавления роста, снижения колонизации, 
иммуноопосредованного ингибирования и уменьшения 
синтеза биопленок. Механизмы подавления роста вклю-
чали выработку перекиси водорода, высвобождение 
свободных жирных кислот под действием бактериаль-
ной липазы, конкуренцию за железо и другие питатель-
ные вещества, выработку бактериоцинов. Перекись во-
дорода, вырабатываемая Streptococcus, включая виды 
S. pneumoniae и другие альфа-гемолитические стрепто-
кокки, воздействует на ряд бактерий, включая M. ca-
tarrhalis, H. influenzae, S. aureus и Pseudomonas aeru- 
ginosa. Межвидовая конкуренция Haemophilus была 
обусловлена бактериоциноподобными соединениями, 
продуцируемыми Haemophilus haemolyticus и высвобож-
дением гемосвязывающего белка гемофилина, который 
защищал от адгезии и инвазии нетипируемых H. influen-
zae в клетках эпителия дыхательных путей человека. 
Транскриптомный анализ H. influenzae, культивируемых 
в двух- или трехвидовых биопленках с S. pneumoniae 
и M. catarrhalis, показал, что конкуренция за аргинин 
играет центральную роль в выживании H. influenzae 
в полимикробных биопленках. Было также показано, что 
липофильные и нелипофильные виды Corynebacterium 
продуцируют липазы, которые гидролизуют триацилгли-
церолы хозяина, что приводит к высвобождению свобод-
ных жирных кислот, ингибирующих рост S. pneumoniae 
in vitro [11].

В некоторых научных обзорах собраны и обобще-
ны данные, указывающие на существенную патогномо-
ническую роль микробиома в развитии заболеваний 

ЛОР-органов. Конечной целью многочисленных исследо-
ваний, посвященных изучению микробиома, является 
использование терапевтического потенциала и созда-
ние новых стратегий для разработки методов профи-
лактики, диагностики и лечения заболеваний [12, 13].

Микробиота глотки пациентов 
с хронической воспалительной патологией 
и здоровых людей

В исследовании Jensen A. (2013) сравнили бакте-
риальное разнообразие в криптах небных миндалин 
у детей и взрослых с рецидивирующим тонзиллитом, 
а также у здоровых взрослых и детей с гиперплазией 
небных миндалин, используя высокопроизводительный 
мультиплексный анализ гена 16S рРНК. Всего в иссле-
дование включено 20 человек: 10 взрослых и 10 детей. 
Ограничением исследования является малая выборка 
и сопутствующие заболевания в группе здоровых взрос-
лых (полипы голосовых связок, доброкачественное но-
вообразование горла, а также операция на среднем 
ухе и септумпластика). Обнаружено, что основной мик
робиом крипт миндалин человека независимо от воз-
раста и состояния здоровья миндалин состоит из таких 
родов как Streptococcus, Prevotella, Fusobacterium, Por-
phyromonas, Neisseria, Parvimonas, Haemophilus, Actino-
myces, Rothia, Granulicatella и Gemella. Значимых раз-
личий по индексам разнообразия между исследованны-
ми группами пациентов обнаружено не было. 

С помощью метастатического анализа было обна-
ружено, что типы Bacteroidetes и Firmicutes были свя-
заны со здоровыми взрослыми. Виды Fusobacterium 
necrophorum, Streptococcus intermedius и Prevotella me
laninogenica, Prevotella histicola были связаны с реци-
дивирующим тонзиллитом у взрослых.

Виды Haemophilus influenzae, Streptococcus pneu-
moniae, род Neisseria были обнаружены в большем ко-
личестве у детей. Также у детей в изобилии присутство-
вали роды Porphyromonas, Prevotella и Fusobacterium, 
но видовое разнообразие Porphyromonas и Prevotella на-
блюдалось больше у взрослых (Porphyromonas gingivalis, 
Porphyromonas endodontalis и Tannerella forsythia) [5, 12].

В исследовании Shen Y. (2022) изучали микробио-
ту глотки у здоровых людей и пациентов с хроническим 
фарингитом с использованием технологии обнаружения 
на основе 16S рДНК для анализа особенностей рас-
пределения бактерий в глотке с последующим биоин-
форматическим анализом. В исследование было вклю-
чено 22 пациента с хроническим фарингитом и 8 здо-
ровых лиц, что являлось достаточным для получения 
оптимизированных последовательностей в количестве 
более 55 тысяч для каждой группы исследования. Кри-
териями исключения явилось наличие хронического вос-
паления верхних дыхательных путей, воспалительных 
заболеваний полости рта, аллергических заболеваний 
и прием лекарственных препаратов. Обнаружено, что 
основными доминирующими типами бактерий в глот- 
ке здоровых людей явились Bacteroidetes и Firmicutes. 
У пациентов с хроническим фарингитом выявлено боль-
шее обилие условно-патогенных микроорганизмов родов 
Selenomonas, Campylobacter, Escherichia, Mycoplasma 
и Porphyromonas. Численность комменсальных бакте-
рий (Lactobacillus) была значительно снижена. Анализ 
α-разнообразия микрофлоры глотки показал, что индекс 
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обилия микрофлоры глотки повышен у пациентов с хро-
ническим фарингитом по сравнению со здоровыми 
лицами, однако индекс разнообразия бактерий глотки 
у всех групп пациентов существенно не изменился. 
При анализе β-разнообразия микробиоты глотки статис
тически значимых различий обнаружено не было [2].

В обзоре Ma Z. (2024) показано, что у здоровых 
людей верхние дыхательные пути – полость носа, пазу-
хи, глотка и надгортанная часть гортани – имеют раз-
ный микробный состав. В частности, в носовой полости 
и носоглотке преобладают роды Moraxella, Staphylococcus, 
Corynebacterium, Haemophilus и Streptococcus, тогда как 
в ротоглотке определены роды Prevotella, Veillonella, 
Streptococcus, Leptotrichia, Rothia, Neisseria и Haemo
philus [8].

В обзоре Li Y. et al. (2024) провели всесторонний 
анализ общедоступных баз данных по метагеноми- 
ке дыхательной системы. Был собран набор данных 
из 4067 метагеномных анализов в рамках 20 неза- 
висимых исследований. Обнаружено, что в носовой 
полости и носоглотке здоровых людей доминирующи-
ми типами были Firmicutes, Actinobacteriota и Proteo-
bacteria [14].

В обзоре Beule A. G. (2018) в микробиоме минда-
лин здоровых взрослых людей (28 человек) описано 
доминирование бактерий рода Streptococcus. В глотке 
обнаружены представители родов Streptococcus, Fuso-
bacteria и Prevotella. Исследования проведены мето-
дом секвенирования гена 16S рРНК [12]. 

В исследовании Ren L. et al. (2025) показано, что 
микробиом ротоглотки здоровых взрослых в основном 
состоит их представителей родов Streptococcus, Neisseria, 
Veillonella, Prevotella и представлен такими видами как 
Neisseria subflava, Prevotella intermedia, Prevotella mela
ninogenica, Haemophilus parainfluenzae, Schaalia odon- 
tolytica, Veillonella atypica, Veillonella dispar, Veillonella 
parvula, Campylobacter concisus, Fusobacterium nucleatum, 
Myoviridae sp. и Siphoviridae sp. Также, в исследовании 
установлено, что микроорганизмы вида S. pneumoniae 
содержали больше генов устойчивости к антибиотикам, 
чем другие виды. Авторы исследования утверждают, 
что состав микробиома глотки зависит от образа жизни 
(возраст, курение, окружающая среда (качество возду-
ха), сбалансированное питание и т. д.) [15].

В обзоре Santacroce L. et al. (2020) представлен 
перечень родов микроорганизмов, которые колонизи-
руют в носоглотке здоровых взрослых людей: Strepto-
coccus, Haemophilus и Neisseria spp., а также грам- 
отрицательные анаэробные виды Veillonella, Prevotella, 
Leptotrichia и Fusobacterium. В глотке обнаруживалось 
несколько возбудителей рода Streptococcus, такие как 
S. pneumoniae, S. pyogenes и S. agalactiae. Было отме-
чено, что виды бактерий, колонизирующих носоглот- 
ку, контактируют с видами из близлежащих анатомиче-
ских областей, таких как ротоглотка (Streptococcus spp.) 
и небно-язычные дужки (преимущественно аэробные 
грамположительные бактерии, принадлежащие к родам 
Staphylococcus, Dolosigranulum, Corynebacterium) [7].

В исследовании Dietl B. et al. (2025) определен мик
робный состав носоглотки здоровых взрослых участ- 
ников (37 пациентов) методом секвенирования гена 
16S рРНК. Выделены гетерогенные профили микробио-
ты с различными пропорциями пяти основных родов: 

Staphylococcus, Streptococcus, Cutibacterium и Aerococcus, 
Corynebacterium. По мнению авторов исследования, 
основные роды бактерий носоглотки у взрослых могут 
различаться в зависимости от региона и образа жизни, 
что подчеркивает необходимость проведения дополни-
тельных исследований для достижения консенсуса отно-
сительно состава здоровой микробиоты [16].

В исследовании Стомы И. О. (2024) род Corynebac-
terium обозначен как доминирующий в носоглотке здо-
ровых взрослых. Ротоглотка здоровых взрослых ха- 
рактеризовалась наличием родов Streptococcus spp. 
(S. pneumoniae, S. pyogenes), Staphylococcuss spp., Haemo
philuss pp., Neisseria spp., Veillonella spp., Prevotella spp., 
Leptotrichia spp. 

Многие авторы подчеркивают, что такие факторы 
как пол, возраст, географическое местоположение, кли-
мат, культура, образ жизни, а также различия в стан-
дартизации процедуры микробиомных исследований 
(используемой базы данных и биоинформатического 
анализа) влияют на результаты исследования микро-
биома, поэтому их сопоставимость может быть ограни-
чена [12, 14–16].

Таким образом, у здоровых людей микробиом глот-
ки представлен в основном такими таксономическими 
группами, как Bacteroidetes (род Prevotella), Firmicutes 
(род Streptococcus, Staphylococcus, Aerococcus), Actino-
bacteria (род Cutibacterium, Corynebacterium), Proteo-
bacteria, Fusobacteria, и такими видами, как Neisseria 
subflava, Prevotella intermedia, Prevotella melaninoge- 
nica, Haemophilus parainfluenzae, Schaalia odontolyti- 
ca, Veillonella atypica, Veillonella dispar, Veillonella par-
vula, Campylobacter concisus, Fusobacterium nucleatum, 
а также бактериофаги Myoviridae sp. и Siphoviridae sp. 
(таблица).

По данным систематических обзоров выявлено, что 
у пациентов с хроническим фарингитом идентифициро-
вались такие бактериальные роды, как Selenomonas, 
Campylobacter, Escherichia, Mycoplasma и Porphyromonas. 
У пациентов с хроническим тонзиллитом чаще идентифи-
цировались такие виды, как Fusobacterium necrophorum, 
Streptococcus intermedius, Prevotella melaninogenica, 
Prevotella histicola. 

Полученные данные свидетельствуют о том, что хро-
нический тонзиллит и хронический фарингит являются 
полимикробными инфекциями, при которых этиологи-
ческую роль играют взаимодействия внутри бактериаль-
ных сообществ [2, 5].

Бактериальные взаимодействия 
как фактор риска дисбиоза

В настоящее время бактериальные взаимодействия 
остаются плохо изученными, несмотря на их важность 
для здоровья человека.

Известно, что комменсальная микробиота обладает 
способностью ограничивать колонизацию и чрезмер-
ный рост патогенных и условно-патогенных микроорга-
низмов посредством межбактериального взаимодей-
ствия: конкуренции за питательные вещества, продук-
ции бактериоцинов, наличия секреторной системы VI 
у грамотрицательных бактерий – способности к транс-
порту белков, являющихся антимикробными токсина-
ми по отношению к рядом расположенной бактериаль-
ной клетке другого вида [10].
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В обзоре de Córdoba-Ansón P. F. et al. (2025) описа-
но несколько методов in vitro (при совместном культи-
вировании) для проверки предполагаемых микробных 
взаимодействий в дыхательных путях. С помощью мето-
дов ингибирования совместного культивирования в со-
четании с другими молекулярными методами было уста-
новлено подавление роста Moraxella catarrhalis посред-
ством Prevotella oris, что предполагает защитную роль 
за счет прямой микробной конкуренции. Было также 
показано, что Corynebacterium propinquum подавляет 
рост коагулазонегативных стафилококков, продуцируя 
сидерофоры, подавляющие их рост. Этот подход выявил 
железо-опосредованную конкуренцию как потенциаль-
но значимый механизм защиты от патогенов в носовой 
полости человека [13].

В обзоре Yu K. et al. (2025) описаны взаимодей-
ствия бактерий, выявленные в ходе наблюдений или 
экспериментальных исследований. Показано, что рост 
S. pneumoniae стимулировался H. influenzae или M. ca-
tarrhalis, соответственно, S. pneumoniae подавлял рост 
данных видов. 

Также, в некоторых исследованиях S. pneumoniae 
ингибировал распространение S. aureus из биопленок, 

вызывая инфекционные заболевания. Имеются данные 
о конкурентных взаимоотношениях, при которых рост 
S. aureus подавлялся в присутствии S. pneumoniae in vitro. 

Наличие видов Corynebacterium было связано со сни-
женным риском колонизации S. pneumoniae в носоглот-
ке, что было подтверждено результатами эксперимен-
тальных данных, при которых было выявлено ингибирова-
ние S. pneumoniae различными видами Corynebacterium 
из носоглотки (С. propinquum, C. pseudodiphtheriticum, 
C. accolens, C. Coyleae, C. Striatum и C. tuberculostearicum 
in vitro). 

В некоторых исследования in vitro показано инги-
бирование H. influenzae альфа-гемолитическими стреп-
тококками (Streptococcus mitis, Streptococcus sanguis, 
S. oralis и S. salivarius) или представителями рода Lac-
tobacillus (Lactobacillus rhamnosus, Lactobacillus casei, 
Lactobacillus plantarum и Lactobacillus sakei). 

M. catarrhalis ингибировался in vitro или в экспери-
ментах на лабораторных животных при взаимодействии 
с альфа-гемолитическим стрептококком или Lactobacillus. 
Аналогично, независимые исследования сообщили 
об ингибировании S. aureus бактериями S. salivarius, 
S. oralis или Lactobacillus [11].

Таблица. Ключевые исследования микробиома глотки и миндалин у здоровых людей и пациентов 
с хроническим фарингитом и/или тонзиллитом

Год Авторы Диагноз Объем 
выборки

Метод 
исследования Результаты Достоверность/ Ограничения

2013 Jensen A. Хронический 
тонзиллит

10 Секвенирование 
гена 16S рРНК

Bacteroidetes и Firmicutes 
(крипты миндалин у здоро-
вых взрослых); Fusobacterium 
necrophorum, Streptococcus 
intermedius, Prevotella melani
nogenica, Prevotella  histicola 
(рецидивирующий тонзиллит 
у взрослых)

Малая выборка. Группа 
сравнения – взрослые, 
перенесшие операции 
на среднем ухе, септумплас
тику, дети – с гиперплазией 
миндалин

2022 Shen Y. Здоровые 
взрослые + 
хронический 
фарингит

30 Секвенирование 
гена 16S рДНК

Bacteroidetes и Firmicutes 
(глотка здоровые) Selenomo-
nas, Campylobacter, Escheri
chia, Mycoplasma и Porphyro
monas (пациенты с хрониче-
ским тонзиллитом)

Достоверные результаты 
с учетом метода исследова-
ния и критериев исключения

2024 Li Y. et al. Здоровые 
взрослые

124 чело-
век

Метагеномное 
секвенирование

Firmicutes, Actinobacteriota 
и Proteobacteria

Достоверные результаты 
с учетом метода исследова-
ния и критериев исключения 
(клинические признаки 
инфекции)

2018 Beule A. G. Здоровые 
взрослые

28 чело-
век

Секвенирование 
гена 16S рРНК

Streptococcus, Fusobacteria 
и Prevotella (глотка); Strepto-
coccus (миндалины)

Полипы голосовых связок

Хронический 
тонзиллит

100 Культуральный Streptococcus (миндалины) Значительная доля микро-
организмов является не-
культивируемой

2025 Ren L. et al. Здоровые 
взрослые

1046 че
ловек

Метагеномный 
анализ на уровне 
видов и штаммов

Neisseria subflava, Prevotella 
intermedia, Prevotella melani
nogenica, Haemophilus para-
influenzae, Schaalia odontoly
tica, Veillonella atypica, Veillo
nella dispar, Veillonella parvula, 
Campylobacter concisus, Fu-
sobacterium nucleatum, Myo-
viridae sp. и Siphoviridae sp. 
(ротоглотка)

Использование секвенирова-
ния гена 16S рРНК на осно-
ве ампликонов ограничивает 
таксономическое разреше-
ние на уровне вида

2020 Santacroce L. 
et al.

Здоровые 
взрослые

37 чело-
век

Секвенирование 
гена 16S рРНК

Staphylococcus, Streptococcus, 
Cutibacterium и Aerococcus, 
Corynebacterium (носоглотка)



31

	 Reviews

MEDICAL JOURNAL 4/2026MEDICAL JOURNAL 4/2026

Таким образом, взаимодействия микроорганизмов 
на уровне структурированного сообщества – как в пре-
делах биопленок, так и вне их – могут приводить к дис-
биозу глотки и, следовательно, к развитию, рециди- 
вированию и/или хронизации патологического про- 
цесса [17]. 

Появляется всё больше доказательств того, что хро-
нические воспалительные заболевания глотки обуслов-
лены не только патогенами, но и сложным балансом 
между ними, комменсальной микробиотой и иммунным 
ответом организма. Взаимодействия микроорганизмов 
на уровне сообщества, которые приводят к дисбиозу 
глотки, остаются плохо изученными, несмотря на их важ-
ность в понимании патогенеза заболеваний.

Микробиом глотки и небных миндалин характери-
зуется наличием комменсальных и условно-патогенных 
бактерий, которые у здоровых людей сосуществуют 
вместе, не вызывая развитие болезни. При воспали-
тельных заболеваниях глотки (хронический фарингит, 
хронический тонзиллит) происходит увеличение условно-
патогенных микроорганизмов и уменьшение коммен-
сальных. Носоглотка и ротоглотка напрямую подвергают-
ся воздействию внешней среды, и воздействие микро-
организмов, аллергенов, загрязняющих веществ и других 
факторов может изменять состав микробиоты и, следо-
вательно, вызывать дисбиоз.

Мы предполагаем, что более глубокие фундамен-
тальные знания о составе микробиома глотки и его слож-
ных бактериальных сообществ дадут понимание того, 
почему у одних людей происходит развитие хрониче-
ских воспалительных заболеваний глотки, а других – нет.

Таким образом, определение того, является ли дис-
биоз глотки фактором риска развития хронического 
фарингита или хронического тонзиллита, представляет 
собой социальный и экономический интерес. Данные 
исследований микробиома глотки подчеркнут важность 
применения комплексных, ориентированных на пациен-
та стратегий диагностики, лечения и медицинской про-
филактики хронического фарингита и/или тонзиллита, 
что оправдает дальнейшие исследования по оптимиза-
ции лечения хронических воспалительных заболеваний 
глотки.

Авторы заявляют об отсутствии конфликта инте- 
ресов.
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