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АННОТАЦИЯ

Цель исследования — на основании данных, имеющихся в современной литературе, изучить особенности микро-
биома полости рта при кариесе зубов и воспалительных заболеваниях пародонта. Статья основана на анализе ма-
териалов зарубежных и отечественных исследований за последние 15 лет, размещенных в базах данных PubMed, 
CyberLeninka, MedLine. Нарушение баланса микробиома полости рта может привести к развитию кариеса и заболе-
ваниям пародонта. В норме микробиом полости рта содержит Firmicutes, Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroides, 
Fusobacterium, Spirocheates. При кариесе зубов определяются S. mutans, Atopobium, Propionibacterium, Lactobacillus. 
Присутствие Veillonella, Porphyromonas gingivalis, Tannerella forsythia, Aggregatibacter actinomycetemcomitans, Trepo-
nema, Prevotella в микробиоме полости рта связано с заболеваниями пародонта. База данных микробиома полости 
рта содержит всесторонние данные, описывающие бактериальные виды и 16S rRNA определяющий набор микробов 
полости рта. Представители микробиома зависят от местных и общих факторов. 
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ABSTRAСT

This study aimed to analyze the characteristics of the oral microbiome in dental caries and inflammatory periodontal dis-
eases based on available data in the modern literature. This article is based on the analysis of materials from international and 
Russian studies in the PubMed, CyberLeninka, and MedLine databases over the past 15 years. An imbalance in the oral micro-
biome can develop dental caries and periodontal diseases. Normally, the oral microbiome contains Firmicutes, Proteobacteria, 
Actinobacteria, Bacteroides, Fusobacterium, and Spirochetes. With dental caries, S. mutans, Atopobium, Propionibacterium, 
and Lactobacillus are determined. The presence of Veillonella, Porphyromonas gingivalis, Tannerella forsythia, Aggregatibacter 
actinomycetemcomitans, Treponema, and Prevotella in the oral microbiome is associated with periodontal disease. The oral 
microbiome database comprises comprehensive data that describe bacterial species and the 16S rRNA that define the set of 
oral microbes. The microbiome is influenced by local and general factors.
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АКТУАЛЬНОСТЬ
Микробиом представляет собой экологическое со-

общество комменсальных, симбиотических и патоген-
ных микроорганизмов. Национальный институт здоровья 
признал необходимость изучения микробиома человека 
и представил проект «Микробиом человека» (Human 
Microbiome Project) в 2008 году ввиду того, что за по-
следние 50 лет микробиологические данные сильно из-
менились: от изучения известных 100 микробов полости 
рта до открытия более 700 видов бактерий, составляющих 
микробиом [1, 2].

Микробиом и человек составляют комплексный орга-
низм, результат тысячелетней эволюции с взаимной адап-
тацией, функциональной интеграцией и значимой выго-
дой для участников. Этот эволюционный процесс является 
следствием высокоразнообразного микробиома полости 
рта с полным спектром окислительных, воспалительных 
и невоспалительных свойств [3]. Видовой состав микро-
биома зависит от факторов, связанных с образом жизни: 
характера питания, количества употребляемого саха-
ра, курения, качества индивидуальной гигиены полости 
рта, приема антибиотиков и применения антимикробных 
средств. Нарушение баланса микробиома может привести 
к кариесу, заболеваниям пародонта, кандидозу или рас-
пространению бактериальной инфекции в стерильные   
полости организма  вне полости рта [4, 5].

Установлено, что по разнообразию микробиома (око-
ло 1000 видов бактерий), полость рта человека находит-
ся на втором месте после желудочно-кишечного тракта. 
Микробиом полости рта содержит 772 вида прокариот, 
из них 70% культивируются, 30% не культивируются. 
Из 70% культивируемых 57% имеют свои названия. Так, 
Firmicutes, Actinobacteria, Proteobacteria, Fusobacterium, 
Bacteroidetes, Spirochaetes, Synergistetes, Tenericutes 
составляют 96% большинства бактерий полости рта.  
Некультивируемые виды представлены GN02, SR1,  
TH7 [6]. 

Известно, что микроорганизмы влияют на общее здо-
ровье — от метаболизма до иммунного ответа. Микро-
флора полости рта влияет на такие заболевания, как са-
харный диабет, бактериемия, эндокардит, аутоиммунные 
заболевания и рождение недоношенных детей. Также 
микробиом представляет интерес для диагностики забо-
леваний и может быть использован как терапевтический 
индикатор [7, 8]. 

В полости рта находятся вирусы, грибы, простейшие, 
археи и др. Бактерии вызывают два наиболее часто встре-
чающихся микробных заболевания полости рта: кариес 
зубов и заболевания пародонта. База данных микробиома 
полости рта содержит подробную информацию о бактери-
альных видах и 16S rRNA, определяющем генетическую 
последовательность микробов. Следует отметить, что ми-
кробиомы индивидуумов высокоспецифичны в своем раз-
нообразии [9–12]. 

Известно, что над- и поддесневая биопленка содер-
жит Streptococcus, Corynebacterium, Capnocytophaga, Hae-
mophilus/Aggregatibacter, Fusobacterium, Prevotella, Lepto-
trichia, Veillonella, Neisseria, Rothia, Actinomyces, Lautropia, 
Porphyromonas [13, 14].

Исследования показали, что значительная роль 
в определении состава и активности микробиома по-
лости рта определяется составом слюны [15]. Также 
дисбиоз может возникнуть при нарушении выделения 
слюны [16, 17].

На сегодняшний день кариес — одно из наиболее 
часто встречающихся заболеваний во всем мире. По-
явление кариозного поражения обусловлено взаимо-
действием трех компонентов: кислотопродуцирующих 
микроорганизмов, углеводов из пищи и общих факторов. 
Микробы полости рта формируют зубной налет, проявляя 
свойства классической биопленки на поверхности зубов, 
что приводит к развитию кариозного процесса. Зубная 
биопленка представляет собой динамичную структуру 
с активным метаболизмом. Биопленки обладают способ-
ностями влиять на белковую экспрессию и под воздей-
ствием кариесогенных микробов продуцируют молочную, 
муравьиную, уксусную и пропионовую кислоты — про-
дукты углеводного метаболизма [18, 19]. Их присутствие 
вызывает снижение уровня кислотно-щелочного баланса 
(рН) до 5,5, что приводит к деминерализации кристаллов 
гидроксиапатитов эмали. Streptococcus mutans и другие 
стрептококки, не относящиеся к группе S. mutans (Actino-
myces и Lactobacillus), играют ключевую роль в развитии 
кариозного процесса [20, 21]. 

С появлением знаний о составе микробиома полости 
рта стало возможным контролировать развитие кариеса. 
Различные участки и ткани полости рта, такие как язык, 
зубы и десны, колонизированы определенными микроб-
ными сообществами. Полноценная информация о микро-
биоме полости рта состоит из данных, собранных при за-
болеваниях и в здоровом состоянии из разных участков 
полости рта [22–24]. Многие микробиологические иссле-
дования основаны на объединенных образцах, хотя ха-
рактеристика микробного состава на зубе или слизистой 
оболочке может повлиять на точность результатов. Иссле-
дование микробиома, обусловленное высокой точностью 
метода высокопроизводительного секвенирования, уже 
обеспечило основную информацию состава и структуры 
биопленки, но не полного микробного профиля биопленок 
полости рта [25–28]. 

В исследовании, проведенном среди 12-летних детей, 
обнаружено, что на окклюзионной поверхности вторых 
моляров биопленка представляет крайне полимикробное 
сообщество. При этом Streptococcus sрp. Oral Taxon 065, 
Corynebacterium matruchotii, Actinomyces viscosus, Actino-
myces spр. Oral Taxon 175, Actinomyces spр. Oral Taxon 178,  
Actinomyces spр. Oral Taxon 877, Prevotella nigrescens,  
Dialister micraerophilus, Eubacterium XI G 1 infirmum в изо-
билии обнаружены на поверхностях с активным белым 
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пятном поражения, а Streptococcus gordonii, Streptococ-
cus spр. Oral Taxon 058, Enterobacter sрp. str. 638, Strep-
tococcus australis, Yersinia mollaretii, Enterobacter cloacae, 
Streptococcus spр. Oral Taxon 71, Streptococcus sрp. Oral 
Taxon F11, Centipeda sрp. Oral Taxon D18 преобладали 
на здоровых поверхностях зубов. Streptococcus mutans 
были обнаружены на всех поверхностях в 100% случаях, 
в то время как S. sobrinus — в 0,6% случаев. Таким обра-
зом, в дополнение к S. mutans другие виды микробов мо-
гут быть связаны с возникновением кариозного процесса 
на окклюзионной поверхности. Разнообразие биопленки 
на поверхности зуба зависит от количества потребляемых 
углеводов [29].

В популяциях с низкими показателями поражения ка-
риесом в большинстве случаев Streptococcus mutans от-
сутствуют, либо определяются в небольшом количестве 
[30, 31].

Интересным представляется исследование развития 
микробиома у детей с кариесом и без, в возрасте от 3 мес 
до 3 лет. Установлено, что состав микробиома у детей 
в 3 мес, за исключением Lactobacilli, был не связано с раз-
витием кариеса в старшем возрасте. При этом некоторые 
виды в микробиоме детей 3-летнего возраста связаны 
с присутствием или отсутствием кариеса в дальнейшем. 
Основные виды микробов, ассоциированные с кариесом 
в 3 года, это Actinobacilus spр., HOT 183, Atopobium genus, 
Atopobium paryulum, Aggregatibacrer spр., HOT 513, S. ge-
nus, Streptococcus spр., HOT 431, S. oralis, S. mitis, S. in-
fants. При отсутствии кариеса у детей 3 лет определяются 
Actinomyces, Bergeyella, Campylobacter, Granulicatella, Kin-
gella, Leptotrichia и S. genera. Таким образом, в течение 
первых лет жизни в полости рта значительно увеличива-
ется многообразие видов микроорганизмов. Наличие та-
ких микробов, как Campylobacter, Granulicatella, Kingella, 
Leptotrichia и Streptococcus, связано с отсутствием кариеса 
у дошкольников и школьников. Отметим, что сравнивать 
подобные исследования сложно из-за различий в соци-
ально-экономических условиях жизни, стадиях кариозно-
го процесса и возрасте обследованных [32]. 

В исследовании микробиома слюны у детей 3–4 лет 
с кариесом и без него достоверно значимых различий 
в разнородности микробиома в двух группах не выявлено. 
Преобладание Rothia dentocariosa, Actinomyces grae veni- 
 tzii, Veillonella spр. Oral taxon 780, Prevotella salivae и Strep-
tococcus mutans было выше в группе, подверженной ка-
риесу. При отсутствии кариеса преобладали Fusobacterium 
periodonticum и Leptotrichia spр. Oral clone FP036 [33].

В исследовании I. Johansson et al. [34] изучен микро-
биом полости рта румынских и шведских подростков 
с низким и высоким преобладанием кариеса. Выявлено, 
что у румынских подростков с высокой степенью раз-
вития кариозного процесса полость рта колонизирована 
S. mutans и S. sorbinus. У шведских подростков с хоро-
шим уровнем гигиены полости рта S. mutans, S. sorbi-
nus выявлялись редко. Шведские подростки с активным 

течением кариеса были типично колонизированы Actino-
myces, Selenomonas, Prevotella и Capnocytophaga. Восемь 
разновидностей микробов, включая S. mitis и S. species 
HOT070, преобладали у румынских и шведских подрост-
ков при активном кариозном процессе, а при отсутствии 
кариеса не выявлялись.

Исследования показали, что в 10–20% случаев при ка-
риесе зубов не определяется S. mutans, поэтому другие 
кислотопродуцирующие микробы так же важны. Молеку-
лярные методы продемонстрировали, что наряду с S. mu-
tans, при выраженном кариозном процессе присутствуют 
Atopobium, Propionibacterium и Lactobacillus. В случаях, 
когда не были выявлены S. mutans, Lactobacillus spp. 
или Bifidobacterium dentium, преобладали стрептококки 
группы, не относящиеся к S. mutans [35, 36]. 

Большое разнообразие микробиома слюны связа-
но с плохим состоянием полости рта, а именно с забо-
леваниями пародонта и плохой гигиеной. Установлено, 
что присутствие видов Prevotella и Veillonella в микро-
биоме полости рта связано с заболеваниям пародонта, 
а преобладание вида Neisseria характерно для здоровых 
тканей. Также наличие Prevotella и Veillonella определя-
ется при неудовлетворительном гигиеническом состоянии 
полости рта, повышенном индексе массы тела и пожилом 
возрасте [37]. 

Следует отметить, что изучение микробиома у кон-
кретного индивидуума может помочь спрогнозировать 
развитие не только кариеса и пародонтита, но и других 
заболеваний [38].

Микробиом полости рта представляет собой сложный 
комплекс, содержащий 50–100 млн бактерий у взросло-
го человека, где преобладающими являются 200 видов. 
По сравнению с другими участками тела микробиом поло-
сти рта уникален и легкодоступен для исследования. Око-
ло 400–500 видов микроорганизмов обнаруживаются ис-
ключительно в зубодесневой борозде. Оставшиеся виды 
располагаются на языке, поверхности зубов, слизистой 
щек, миндалинах, мягком и твердом нёбе и в преддве-
рии полости рта. Микробиом слюны содержит микробы 
со всех участков. Такие виды, как Streptococcus, Gamella, 
Granulicatella, Neisseria, Prevotella, встречаются на всех 
участках, при этом есть и зоноспецифичные микробы. 
Так, Rothia типично заселяет язык или поверхности зу-
бов, Simonsiella располагается только на твердом нёбе, 
Strep tococcus salivarius в основном колонизирует язык, 
а трепонемы — зубодесневую борозду [39–41]. Развитию 
заболеваний способствует изменение условий системного 
или наследственного характера, уровня рН, гигиены по-
лости рта, образа жизни и стресс. В большинстве случа-
ев заболевания пародонта вызваны микроорганизмами, 
такими как Porphyromonas gingivalis, Tannerella forsythia, 
Ag gre gatibacter actinomycetemcomitans, Treponema, Pre-
votella [42–44].

«Красный комплекс» считается наиболее патогенным, 
он включает P. gingivalis, Treponema denticola, T.  forsythia, 
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и формируется от ранее образованного «оранжевого ком-
плекса» в пародонтальном кармане. Исследования обна-
ружили виды микробов, которые обычно не определяют-
ся при заболеваниях пародонта, поддающихся лечению. 
При рефрактерных заболеваниях определяются P. alac-
tolyticus, Brevundimonas diminuta, Shuttleworthia satelles, 
D. invirus, Granulicatella adiacens, Veillonella atypica, My-
coplasma salivarium. Современные данные показали, 
что Actinetobacter baumannii представляет собой стойкий 
внутрибольничный патоген, обладает резистентностью 
к антибиотикам и является фактором риска рефрактер-
ного пародонтита [45–47]. 

При агрессивном пародонтите типично поражение 
резцов и первых моляров среди подростков и лиц моло-
дого возраста, также отмечается сочетание незначитель-
но выраженного воспаления и глубоких пародонтальных 
карманов. Aggregatibacter actinomycetemcomitans долгое 
время рассматривался как этиологический агент агрес-
сивного пародонтита, но последние исследования показа-
ли, что микробиом поддесневой бляшки при агрессивном 
пародонтите имеет сходство с хроническим пародонти-
том. При агрессивном пародонтите в большом количестве 
определяются A. actinomycetemcomitans, Filifactor alocis, 
Tannerella spp., Solobacterium moorie, Parvimonas mi-
cra, Capnocytophaga spp. Новые исследования показали, 
что консорциум Aggregatibacter actinomycetemcomitans, 
Streptococcus parasanguinis, Filifactor alocus может слу-
жить биомаркером пародонтита, позволяющим прогнози-
ровать потерю кости до ее появления [48]. Микробиом эн-
додонто-пародонтальных поражений включает E. faecalis, 
P. micra, Mogibacterium timidum, F. аlocis и Fretibacterium 
fastidiosum [49].

Следует отметить, что наряду с бактериями, грибы 
так же играют важную роль в формировании здорового 
микробиома полости рта. Изучение грибов полости рта 
выявило преобладание в слюне Candida, Cryptococcus, 
Fusarium, Aspergillus/Emiricella/Eurotium и др. [50].

ВЫВОДЫ
Таким образом, развитие кариеса и заболеваний паро-

донта напрямую зависят от состава микробиома полости 
рта, синергетической активности микробного сообщества 
и иммунной системы, а также от внешних факторов и об-
щего состояния организма. ДНК-технологии позволили 
расширить представления о видовом составе микроорга-
низмов и его влиянии на развитие заболеваний полости 
рта. 
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