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Сравнительная характеристика видового 
состава микробиома ротовой полости 
у пациентов с гингивитом и пародонтитом

Реферат. Микробиота ротовой полости человека по видовому разнообразию уступает толь-
ко сообществу микроорганизмов желудочно-кишечного тракта, играя важную роль в под-
держании здоровья полости рта и организма в целом. Накопление бактериального налета 
на зубах и деснах вызывает воспалительный процесс, который является основным патогене-
тическим фактором разрушения тканей пародонта и возникновения пародонтита. Цель ис-
следования — сравнительная характеристика видового состава микробиомов содержимого 
десневой борозды и пародонтальных карманов у пациентов с гингивитом и хроническим 
генерализованным пародонтитом (ХГП). Материалы и методы. Изучены микробиомы 
содержимого десневой борозды и пародонтальных карманов у 156 человек от 26 до 59 лет: 
37 пациентов с гингивитом, 93 с ХГП, 26 здоровых людей (группа сравнения). Секвениро-
вание проводили в соответствии с протоколом Illumina по подготовке 16S-метагеномных 
библиотек. Результаты. В исследуемом материале были идентифицированы 10 филумов, 
из них чаще всего встречались представители типов Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidota. 
Филумы типов Spirochaetes, Actinobacteria и Synergistetes были обнаружены только в содер-
жимом пародонтальных карманов у пациентов с хроническим пародонтитом. У пациентов 
с заболеваниями пародонта идентифицированные консорциумы микроорганизмов в раз-
личной комбинации видов Gemella haemolysans, Streptococcus anginosus, Aggregatibacter segnis 
и Porphyromonas gingivalis. Treponema denticola, Tannerella forsythia, Capnocytophaga sputigena, 
Filifactor alocis, Desulfobulbus sp. могут стать новыми биомаркерами заболеваний пародонта. 
Полученные результаты свидетельствуют о существенных изменениях оральной микробиоты 
у пациентов с гингивитом и пародонтитом в сравнении со здоровыми людьми, причем в ее 
составе встречаются не отдельные микроорганизмы, а их сообщества, которые могут иг-
рать решающую роль в патогенезе воспалительных заболеваний пародонта. Заключение. 
Представленные данные обосновывают целесообразность проведения современных ме-
тагеномных исследований у пациентов с заболеваниями пародонта, что дает возможность 
изучения микробного состава, идентификации новых пародонтопатогенов, их взаимодей-
ствия, синергических способностей и других характеристик. Такая информация необходима 
для разработки более эффективных способов предотвращения образования зубного налета, 
поддержания естественного разнообразия резидентной микробиоты, профилактики и ком-
плексного лечения воспалительных заболеваний пародонта.
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Comparative characteristics of the species 
composition of the oral microbiome 
in patients with gingivitis and periodontitis

Abstract. The microbiota of the human oral cavity is second in species diversity only to the com-
munity of microorganisms of the gastrointestinal tract, playing an important role in maintain-
ing the health of the oral cavity and the body as a whole. The accumulation of bacterial plaque 
on teeth and gums causes an inflammatory process, which is the main pathogenetic factor 
in the destruction of periodontal tissues and the occurrence of periodontitis. Materials and 
methods. The microbiomes of the contents of the gingival sulcus and periodontal pockets were 
studied in 156 people aged 26 to 59 years, including 37 patients with gingivitis, 93 with chronic 
generalized periodontitis and 26 healthy people who made up the comparison group. Sequencing 
was performed in accordance with the Illumina protocol for the preparation of 16S metagenomic 
libraries. Results. Ten phylum were identified in the studied material, of which representatives 
of the types Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidota were most often found. Phylum types Spiro-
chaetes, Actinobacteria and Synergistetes were found only in the contents of periodontal pockets 
in patients with chronic periodontitis. In patients with periodontal diseases, identified consortia 
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of microorganisms in various combinations of Gemella haemolysans, 
Streptococcus anginosus, Aggregatibacter segnis and Porphyromo-
nas gingivalis. Treponema denticola, Tannerella forsythia, Capnocy-
tophaga sputigena, Filifactor alocis, Desulfobulbus sp. can become 
new biomarkers of periodontal diseases. The results obtained indicate 
significant changes in the oral microbiota in patients with gingivitis and 
periodontitis in comparison with healthy people, and its composition 
contains not individual microorganisms, but their communities, which 
can play a decisive role in the pathogenesis of inflammatory periodontal 
diseases. Conclusion. The presented data substantiate the expediency 
of conducting modern metagenomic studies in patients with periodontal 
diseases, which makes it possible to study the microbial composition, 
identify new periodontal pathogens, their interaction, synergistic abilities 

and other characteristics. Such information is necessary to develop more 
effective ways to prevent plaque formation, maintain the natural diver-
sity of the resident microbiota, and prevent and comprehensively treat 
inflammatory periodontal diseases.

Key words: gingivitis, periodontitis, microbiome, the microbiome 
of the oral cavity, sequencing, Filifactor alocis, Porphyromonas gingivalis
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ВВЕДЕНИЕ

Органы и ткани полости рта человека имеют гетероген-
ную структуру, включающую как мягкие, так и твердые 
поверхности: слизистые оболочки губ, щек, нёба, языка, 
десны с десневой бороздой, зубы. На них успешно фор-
мируются биопленки микроорганизмов — пространст-
венно-структурированные полимикробные сообщества. 
Такие биопленки состоят из множества резидентных ми-
кроорганизмов, которые погружены во внеклеточный 
полимерный матрикс, обеспечивающий относительно 
надежную защиту микробного консорциума от различ-
ных экзо- и эндогенных воздействий. Неправильные 
пищевые привычки и плохая гигиена полости рта могут 
нарушить баланс между микробиотой и иммунной систе-
мой человека, способствуя развитию различных заболе-
ваний полости рта, в частности гингивита и пародонтита. 
Нарушение состава и функции микробиоты полости рта 
в целом и/или в отдельных ее участках может приводить 
к трансформации симбиотических взаимоотношений 
как внутри орального консорциума микроорганизмов, 
так и с хозяином, вследствие чего возникают и прогрес-
сируют указанные заболевания. Современное понима-
ние динамических взаимодействий между различными 
микробными и иммунными факторами человека при-
вело к появлению новой микробной теории развития 
пародонтита, согласно которой патологический процесс, 
приводящий к разрушению тканей пародонта, не связан 
с ограниченным числом пародонтопатогенов, а является 
результатом синергического действия дисбиотически 
измененных микробных сообществ на фоне локально 
протекающих иммунных реакций [1, 2].

Как правило, развитию пародонтита предшеству-
ет гингивит, который проявляется такими признаками 
воспаления, как покраснение, отек и кровоточивость 
десен. Накопление зубного налета и сдвиг иммунно-
воспалительных реакций организма человека могут 
спровоцировать начало развития гингивита, что в свою 
очередь может привести к  нарушению микробно-
го равновесия, т.е. к дисбиозу полости рта. Гингивит 
нередко имеет едва заметные клинические признаки, 
в результате чего большинство пациентов не способ-
но его распознать и не знают о заболевании, хотя при 
адекватной терапии его можно полностью купировать, 
так как на этой стадии патологический процесс обра-
тим [3]. В то же время дальнейшие изменения состава 

микробиоты с сохраняющимся воспалением десен могут 
привести к пародонтиту. Своевременное лечение гинги-
вита с контролем за этиологически значимыми микро-
организмами может предотвратить прогрессирующее 
течение заболевания и развитие пародонтита [4].

Пародонтит представляет собой хронический пато-
логический процесс, вызванный длительным воспале-
нием и формированием микробных биопленок на зубах. 
Хронический генерализованный пародонтит (ХГП) — 
это форма пародонтита, которая характеризуется про-
грессирующим воспалением и  разрушением поддер-
живающих тканей зубов на протяжении длительного 
времени. Это заболевание охватывает несколько зубов 
и может затрагивать обе челюсти. В случае неверно вы-
бранной тактики лечения данное инфекционно-вос-
палительное заболевание может привести к удалению 
зубов. Также ХГП является фактором риска развития 
системных заболеваний: диабета, сердечно-сосудистых 
патологий, ревматоидного артрита и др. [5]. Актуаль-
ность этой проблемы усугубляется тем, что степень 
распространенности пародонтита среди населения, 
по данным разных авторов, варьирует от 20 до 90% 
в зависимости от возраста пациентов и наличия сопут-
ствующих заболеваний [6—8].

К общим признакам ХГП относятся устойчивое вос-
паление и кровоточивость десен с увеличением глубины 
пародонтальных карманов, патологическая подвижность 
зубов из-за атрофии околозубной ткани и альвеолярной 
кости, гнойные выделения из зубодесневых карманов 
и др. Степень тяжести пародонтита в основном опре-
деляется тремя ведущими симптомами: глубиной па-
родонтального кармана, степенью резорбции костной 
ткани и, как следствие, патологической подвижностью 
зубов; она учитывается при выборе тактики лечения 
заболевания. Лечение ХГП включает предотвращение 
прогрессирования заболевания и лечение поврежденных 
тканей пародонта, уменьшение симптомов и снижение 
риска удаления зубов, а также информирование пациен-
тов о проведении необходимых гигиенических процедур.

Учитывая ключевую роль микробиоты ротовой по-
лости в развитии указанной патологии, для понимания 
молекулярных механизмов повреждения пародонта 
и разработки эффективной таргетной терапии пародон-
тита особую ценность представляют данные по иденти-
фикации этиологически значимых видов микроорга-
низмов, участвующих в формировании дисбиотических 
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сдвигов орального микробиома при прогрессировании 
гингивита и пародонтита. Такая информация может быт 
получена в рамках проведения метагеномных иссле-
дований, при которых можно не только всесторонне 
охарактеризовать пародонтальные микробные консор-
циумы, но и обнаружить в них новые виды микроор-
ганизмов, ассоциированные с развитием и прогресси-
рованием гингивита и пародонтита, а также выявить 
различия в микробиомах здоровых людей и лиц с воспа-
лительными заболеваниями пародонта, идентифицируя 
в них доминирующие виды бактерий.

Цель исследования  — сравнительная характе-
ристика видового состава микробиомов содержимого 
десневой борозды и пародонтальных карманов у паци-
ентов с гингивитом и хроническим генерализованным 
пародонтитом.

МАТЕРИАЛЫ И  МЕТОДЫ

С 2021 по 2023 г. было отобрано содержимое десневой 
борозды и пародонтальных карманов у 156 человек:
	 I —	37 пациентов с гингивитом — 17 мужчин и 20 женщин, 

средний возраст — 29,1±2,4 года;
	II —	41  пациент с  ХГП легкой степени  — 23  мужчины 

и 18 женщин, средний возраст — 48,4±3,8 года;
	III —	52  пациента с  ХГП средней степени  — 20  мужчин 

и 32 женщины, средний возраст — 51,2±7,8 года;
	IV —	26 здоровых людей (группа сравнения) — 15 мужчин 

и 11 женщин, средний возраст — 29,2±3,2 года.
Забор клинического материала производился 

во время приема стоматолога. На осмотре врач оценивал 
наличие стоматологических жалоб, запаха изо рта, по-
краснения, отечности и кровоточивости десен, глубину 
пародонтального кармана, присутствие в нем экссудата, 
определял подвижность зубов, рассчитывал гигиениче-
ский и пародонтальный индексы, а также анализировал 
данные рентгенологического исследования (степень ре-
зорбции костной ткани альвеолярного отростка).

Забор содержимого пародонтальных карманов про-
изводили при помощи стерильных бумажных штифтов. 
В наиболее глубокие участки пародонтальных карманов 

штифт вводили стерильным пинцетом на 15 с, затем его 
немедленно помещали в стерильные пробирки с транс-
портной средой. Геномную ДНК выделяли из отобран-
ных образцов, подвергнутых гомогенизации в лизиру-
ющем растворе вместе с шариками, путем экстракции 
ДНК в сорбентной колонке согласно рекомендациям 
производителя.

Для секвенирования 16S-рРНК амплифицировали 
целевой фрагмент согласно инструкции производителя 
набора с высокоточной ДНК-полимеразой KAPA HiFi 
HotStart ReadyMix (2×) (Roche Diagnostics, Швейцария). 
Секвенирование проводили в соответствии с протоко-
лом Illumina по подготовке 16S-метагеномных библи-
отек в генетической лаборатории «Сербалаб» (Санкт-
Петербург).

На начальном этапе обработке данных после сек-
венирования удаляли прочтения с плохим качеством 
и короткие прочтения (меньше 200 пар нуклеотидов), 
оставшиеся данные обрабатывали с помощью конвейера 
DADA2 для выявления точных вариантов последова-
тельностей [9]. Далее полученные последовательности 
использовали для таксономической идентификации 
по методу наивного байесовского классификатора [10] 
с  использованием референсной базы данных SILVA 
v138 [11].

При статистической обработке данных применя-
ли U-тест Манна—Уитни для сравнения индексов би-
оразнообразия, а при сравнении двух и более групп 
использовали поправку на множественные сравнения. 
Для выявления особых таксонов для каждой группы 
был проведен анализ с помощью программы Multiomix 
из пакета программ mixOmics на  языке программи-
рования R. В нашем случае дискриминантный анализ 
выборок проводился с целью выявления параметров, 
максимально увеличивающих различия между сравни-
ваемыми группами [12].

РЕЗУЛЬТАТЫ И  ОБСУЖДЕНИЕ

Проведенные метагеномные исследования позволили 
оценить состав микробиома содержимого пародонталь-

Рис. 1. Сравнительная оценка видового разнообразия оральных 
микробиомов с учетом индекса Шеннона 

Fig. 1. Comparative assessment of the species diversity of oral microbiomes 
in the examined individuals, taking into account the Shannon index
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ных карманов пациентов с ХГП легкой и средней сте-
пеней тяжести, а также содержимого десневой борозды 
пациентов с гингивитом и здоровых людей, составив-
ших группу сравнения.

Так, индекс Шеннона, отражающий биоразнообра-
зие сообщества, указывал на максимальный уровень 
разнообразия видов бактерий в оральном микробиоме 
у пациентов с пародонтитом в качественном и коли-
чественном отношении по сравнению с микробными 
консорциумами, выявленными у пациентов с гингиви-
том и здоровых лиц (рис. 1). Эти данные согласуются 
с результатами исследований других авторов, которые 
также зафиксировали у пациентов с хроническим паро-
донтитом более высокий индекс Шеннона, чем у обсле-
дованных лиц в группах сравнения, считая, что широкое 
видовое разнообразие различных видов микроорганиз-
мов при пародонтите может представлять собой более 
стабильную экосистему и, возможно, способствовать 
прогрессированию пародонтита [13—15].

По результатам секвенирования по 16S-рРНК пока-
зано разнообразие микробиома на уровне родов с уче-
том разделения на группы здоровых и больных (рис. 2).

В исследуемом материале были идентифицированы 
10 филумов, частично встречающихся в группе здоровых 
и у пациентов с гингивитом и пародонтитом в разных 
количественных соотношениях. Представители типов 
Firmicutes, Proteobacteria, Bacteroidota выделены из ис-
следуемого биологического материала во  всех груп-
пах. Однако бактерии типов Spirochaetes, Actinobacteria 
и Synergistetes идентифицированы только в содержимом 
пародонтальных карманов у пациентов с ХГП, а пред-
ставители филума Proteobacteria чаще были обнару-
жены в содержимом десневой борозды в контрольной 
группе. Такие данные подтверждают теорию о том, что 

определенные микроорганизмы могут быть биомарке-
рами развития пародонтита у пациентов [15].

Микробиом ротовой полости здоровых людей 
в основном сходен по составу на уровне рода, характе-
ризующегося типами Actinobacteria, Fusobacteria, Pro-
teobacteria, Firmicutes и Bacteroidetes, однако он может 
значительно различаться на уровнях вида и штаммов, 
которые главным образом складываются из  демо-
графических, антропометрических и экологических 
факторов [2, 16]. Наше исследование показало относи-
тельно высокую встречаемость в содержимом десневой 
борозды группы здоровых людей таких родов бактерий, 
как Actinobacillus, Streptococcus и Heamophilus. По дан-
ным литературы, также роды Granulicatella, Streptococ-
cus, Paracoccus, Pseudomonas, Haemophilus, Actinobacteria, 
Bergeyella и Capnocytophaga были достоверно связаны 
с более здоровым пародонтальным статусом обследуе-
мых [17, 18]. Для группы пациентов с гингивитом в со-
держимом десневой борозды было характерно увели-
чение частоты встречаемости бактерий родов Gemella, 
Aggregatibacter, Streptococcus, по видовой характеристи-
ке отмечалось преобладание Gemella haemolysans, Strep-
tococcus anginosus, Aggregatibacter segnis и уменьшение 
таких видов бактерий, как Aggregatibacter aphrophilus, 
в сравнение с контрольной группой. Также по резуль-
татам нашего исследования в группе пациентов с гин-
гивитом в исследуемом материале были идентифици-
рованы большинство видов, связанных с пародонтитом 
в низкой концентрации, которые не были обнаружены 
в контрольной группе. Для группы пациентов с ХГП 
легкой и средней степеней тяжести в сравнение с груп-
пами контрольной и пациентов с гингивитом микро-
биом характеризовался преобладанием таких родов, 
как Porphyromonas, Filifactor, Treponema, Tannerella, 

Рис.  2. Состав микробного сообщества на  уровне филума у  разных 
групп людей (h — группа здоровых людей, g — пациенты с гингивитом, 
m_l — пациенты с хроническим генерализованным пародонтитом 
легкой и средней степенями тяжести)�  

Fig.  2. The  composition of  the  microbial community at  the  phylum level 
in different groups of people (h — group of healthy people, g — patients with 
gingivitis, m_l — patients with chronic generalized periodontitis of mild 
and moderate severity)
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Desulfobulbus, Capnocytophaga, на фоне снижения пред-
ставителей рода Bacillus (рис. 3).

Видовой состав микробиома в группе пациентов 
с пародонтитом характеризовался уменьшением Hae-
mophilus parainfluenzae, Actinomyces naeslundii, Streptococ-
cus anginosus на фоне высокой частотой встречаемости 
в образцах видов Porphyromonas gingivalis, Treponema den-
ticola и Tannerella forsythia, Capnocytophaga sputigena, Fili-
factor alocis, ассоциированых с развитием и прогрессиро-
ванием пародонтита [19, 20]. Особый интерес вызывает 
вид Filifactor alocis, который, по многим данным, может 
рассматриваться как биомаркер развития пародонтита, 
ввиду того что практически не обнаруживается у здоро-
вых людей [21—23]. Кроме того, данный вид бактерий 
идентифицировали в 24 раза чаще у пациентов с паро-
донтитом, чем у здоровых [17]. В нашем исследовании 
данный патоген также не был выявлен в исследуемом 
материале в группе здоровых людей. Таким образом, 
F. alocis считается одним из самых значимых пародон-
топатогенов (после A. actinomycetemcomitans, T. denticola 
и P. gingivalis), который может способствовать развитию 
генерализованного агрессивного пародонтита (45%) 
и вторым (после P. gingivalis) по участию в развитии хро-
нического пародонтита (90%) [22, 24]. При ассоциации 
F. alocis с P. gingivalis усиливаются их инвазивные свой-
ства и процессы формирования биопленок в целом [22, 
25], что усугубляет воспалительный процесс, который 
крайне сложно купировать проводимой терапией. В на-
шем исследовании в содержимом пародонтальных кар-
манов были обнаружены F. alocis и P. gingivalis в группе 
пациентов средней степени тяжести ХГП (в 9% случаев), 
клинически заболевание у них характеризовалось тяже-
лым рецидивирующим течением. В литературе также 
сообщаются об ассоциации F. alocis и с другими паро-
донтопатогенами: P. intermedia, A. actinomycetemcomitans, 
Phocaeicola abscessus T. denticola, T. forsythia и F. nuclea-
tum [23].

У пациентов с заболеваниями пародонта иденти-
фицированные консорциумы микроорганизмов в раз-
личной комбинации видов Gemella haemolysans, Strep-
tococcus anginosus, Aggregatibacter segnis и Porphyromonas 

gingivalis, Treponema denticola, Tannerella forsythia, Capno-
cytophaga sputigena, Filifactor alocis, Desulfobulbus sp. могут 
стать новыми биомаркерами заболеваний пародонта. 
Полученные результаты свидетельствуют о существен-
ных изменениях оральной микробиоты у пациентов 
с гингивитом и пародонтитом по сравнению со здоро-
выми людьми, причем в ее составе встречаются не от-
дельные микроорганизмы, а их сообщества, которые 
могут играть решающую роль в патогенезе воспали-
тельных заболеваний пародонта. Изменения состава 
микробиома содержимого пародонтальных карманов 
могут играть решающую роль в патогенезе воспали-
тельных заболеваний пародонта. Понимание взаимос-
вязей между составом микробиома и формировани-
ем и особенностями течения заболеваний пародонта 
может способствовать разработке новых технологий 
профилактики и лечения.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Представленные данные обосновывают целесообраз-
ность проведения современных метагеномных исследо-
ваний у пациентов с заболеваниями пародонта, что дает 
возможность изучения микробного состава, идентифи-
кации новых пародонтопатогенов, их взаимодействия, 
синергических способностей и других характеристик. 
Такая информация необходима для разработки более 
эффективных способов предотвращения образования 
зубного налета, поддержания естественного разнообра-
зия резидентной микробиоты, профилактики и ком-
плексного лечения воспалительных заболеваний па-
родонта.
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Рис. 3. Таксоны, преобладание которых характерно для каждой группы 
на уровне родов (h — здоровая группа, g — пациенты с гингивитом, 
m_l — пациенты с пародонтитом легкой и средней степенями тя-
жести)�  

Fig.  3. Taxa, the  predominance of  which is  characteristic for each group 
at the level of childbirth (h — group of healthy people, g — patients with 
gingivitis, m_l — patients with periodontitis of mild and moderate severity)
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