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Резюме
Актуальность. Факторы риска локального значения играют решающую роль в развитии воспалительных 

заболеваний пародонта, однако профиль представленности и роль маркеров микробного происхождения 
продолжает уточняться, что объясняет возрастающий интерес к метагеномным исследованиям.

Цель. Сравнение геномного состава микробиот зубодесневой борозды и пародонтального кармана у ус-
ловно здоровых пациентов с воспалительными заболеваниями пародонта, проживающих на территории г. Ка-
зань Республики Татарстан. 

Материалы и методы. В исследование включены 25 молодых людей (11 юношей, 14 девушек) в возрасте 
18-19 лет с воспалительными заболеваниями пародонта (хронический генерализованный катаральный гинги-
вит (12 человек), хронический генерализованный пародонтит легкой степени тяжести (13 человек)). Контроль-
ная группа состояла из 11 доноров, не имеющих воспалительных заболеваний пародонта.

Результаты. С использованием секвенирование фрагментов генов бактериальной 16S рРНК (регионы V3 
и V4) были проанализированы структуры микробных сообществ зубодесневого желобка и пародонтального 
кармана, которые позволили получить реальное представление о его составе и определить как известные, так 
и некультивируемые ранее неопределенные филотипы.

Выводы. Показано, что в группе с воспалительными заболеваниями пародонта было идентифицировано 
183 филотипа на уровне родов, относящиеся к 17 филам, выявлены неопределенные филотипы на уровне 
рода Mogibacteriacea, TM7 3, Rs–045, Dethiosulfovibrionaceae. При хроническом генерализованном пародон-
тите легкой степени тяжести достоверно выделить филотипы, присутствующие в повышенном количестве по 
отношению к хроническому катаральному гингивиту не удалось; по отношению к контролю – наблюдалось 
статистически значимое увеличение доли семейств Porphyromonadaceae, Peptostreptococcaceae и доли родов 
Dialister, Filifactor, Parvimonas, Tannerella, Treponema. 

Ключевые слова: стоматология, воспалительные заболевания пародонта, интактный пародонт, зубодесневая 
борозда, пародонтальный карман, метагеном сообществ, геномный состав микробиот.
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Abstract
Relevance. Risk factors of local importance plays a crucial role in the development of inflammatory periodontal 

diseases, but the profile of representation and the role of origin microbial markers continues to be refined, what 
explains the increasing interest by the metagenomic studies.

Purpose. To compare the genomic composition of the microbiota of the periodontal sulcus and periodontal 
pocket by healthy patients with inflammatory periodontal diseases living on the territory of Kazan, the Republic of 
Tatarstan.

Materials and methods. The study included 25 young people (11 boys, 14 girls) aged 18-19 years, with inflammatory 
periodontal diseases (chronic generalized catarrhal gingivitis (12 people), chronic generalized periodontitis of mild 
severity (13 people)). The control group consisted of 11 donors without inflammatory periodontal disease. 

Results. In the present study structures of microbial communities of periodontal spaces has been analyzed with using 
the sequencing of fragments of bacterial 16s rRNA genes (regions V3 and V4). Results of the analysis allowed to get a 
real idea of its composition and to determine both known and previously undefined uncultivated phylotypes. 
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Conclusions. It was shown that in the group of the patients with inflammatory periodontal diseases there were 
identified 183 phylotypes at the level of genus (Mogibacteriacea, TM7 3, Rs–045, Dethiosulfovibrionaceae) relating 
to 17 phyls (phylum), that is a synonym of type in taxonomy (taxon between Kingdom and class). By the patients 
with chronic generalized periodontitis of mild severity, it was not possible to reliably isolate the phylotypes present 
in increased amounts in relation to chronic catarrhal gingivitis; in relation to control – there was a statistically 
significant increase in the proportion of families Porphyromonadaceae, Peptostreptococcaceae and the proportion 
of genera Dialister, Filifactor, Parvimonas, Tannerella, Treponema.

Key words: dentistry, inflammatory periodontal disease, intact periodontal, dentogingival sulcus, periodontal 
pocket, metagenome of communities, genomic composition of microbiota.
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ЛиТеРАТУРнАЯ СПРАВкА 
ПО ПРОБЛеМе
При воспалительных заболева-

ниях пародонта существуют очень 
сложные бактериальные сообще-
ства [7], при этом бактерии имеют-
ся не как отдельные планктонные 
клетки, а как бактериальные агре-
гаты (биопленки), состоящие из со-
тен видов [4]. Геномная вариабель-
ность близкородственных штаммов 
в изучаемой нами экосистеме обе-
спечивает высокий адаптивный по-
тенциал состава микробиома [18], 
сбалансированный состав которого 
является одним из критериев оцен-
ки его состояния [10].

На сегодняшний день достигну-
ты значительные успехи в области 
детекции маркеров воспалитель-
ных процессов, продуктов раз-
рушения тканей и бактериальных 
антигенов [2, 11, 17]. Но следует от-
метить, что до настоящего време-
ни не определены биологические 
маркеры, способные идентифи-
цировать лиц, у которых вероятна 
деструкция пародонта в будущем. 
Не выявлен какой-либо один ми-
кроорганизм, патогномоничный 
для трансформации заболеваний 
пародонта [9], также как и поли-
морфизм генов [20]. Все вышеопи-
санные достижения не позволяют 
до конца решить задачи, постав-
ленные клиницистами, что создает 
необходимость поиска наиболее 
рациональных, эффективных и 
обоснованных методов диагности-
ки, с расширением выборок и ана-
лизом результатов [15, 23].

Использовать такие классиче-
ские микробиологические подхо-
ды, как бактериальный посев или 
выделение чистых культур для 
определения видового состава 
микроорганизмов, составляющих 
отдельный микробиом, сложно вви-
ду большого количества видов и 
невозможности культивировать до 
99% бактерий [5]. Поэтому широкое 

распространение микробиомных 
исследований стало возможным 
только с появлением высокотехно-
логичных методов, позволяющих 
массово секвенировать совокуп-
ный геном микроорганизмов, полу-
ченный напрямую из среды их оби-
тания – метагеном. Под видовым 
геномом понимают совокупность 
всех генов всех штаммов данного 
вида. При этом, по мнению ряда ис-
следователей, минимальный набор 
генов, необходимых для обеспече-
ния жизни клетки, должен иметь не 
менее 200 базовых генов [19].

Отсутствие необходимости в изо-
ляции и культивировании микро-
организмов – особенность метаге-
номных исследований. Последнее 
является принципиальным отли-
чием метагеномики, так как не все 
микроорганизмы способны к ро-
сту на микробиологических сре-
дах [14]. Первичной информацией 
для метагеномных исследований 
являются нуклеотидные последо-
вательности, получаемые shotgun 
sequencing нуклеиновых кислот – 
РНК и ДНК, включая все гены и не-
кодирующие участки [18].

Секвенирование 16S рРНК при-
меняется в классификации бакте-
рий и архей, с оценкой филогенети-
ческого разнообразия микробиоты, 
в том числе с выявлением новых 
микроорганизмов. Появление тех-
нологий секвенирования нового 
поколения позволяет охарактери-
зовать не только композицию и 
функцию человеческого микробио-
ма, но также изменения в пределах 
отдельных органов, индивидуумов 
и временных промежутков [6].

Работ, посвященных метаге-
номному анализу в стоматологии, 
на сегодняшний день единицы. 
Так, изучение геномного состава 
микробиот зубодесневой борозды 
у молодых людей с интактным па-
родонтом показало достоверные 
различия 21 филотипа на уровне 

родов и семейств: в выборке ме-
тагеномных образцов были най-
дены уникальные микробные со-
общества, не встречающиеся в 
ранее изученных метагеномах, а 
установленный уровень может 
быть использован в качестве ис-
ходных материалов для решения 
различных клинических и микро-
биологических задач [21]. Изучен 
состав микробиома зубного налета 
у пациентов пародонтологического 
профиля для выявления кандидат-
ных пародонтогенов [22]. На осно-
ве методов пиросеквенирования 
фрагментов гена 16S рРНК изучен 
бактериальный состав образцов 
тканей пародонта в норме и при 
воспалительных процессах, обу-
словленных интеграцией имплан-
татов [12], методы секвенирова-
ния нового поколения позволяют 
определять структуру различных 
микробных сообществ с высокой 
точностью [8, 24]. На сегодняшний 
день перечень микроорганизмов, 
ассоциированных с заболевани-
ями пародонта, продолжает уточ-
няться [1, 3, 13, 16], что и объясняет 
возрастающий интерес к метаге-
номным исследованиям [14].

ЦеЛЬ иССЛедОВАниЯ
Изучение и сравнение геном-

ного состава микробиот пародон-
тальных пространств (зубодесне-
вой борозды и пародонтального 
кармана) у условно здоровых па-
циентов с воспалительными за-
болеваниями пародонта, прожи-
вающих на территории г. Казань 
Республики Татарстан.

МАТеРиАЛЫ и МеТОдЫ 
иССЛедОВАниЯ
Обследованы 25 молодых лю-

дей (11 юношей, 14 девушек) с 
воспалительными заболеваниями 
пародонта (хронический генера-
лизованный катаральный гинги-
вит, хронический генерализован-
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ный пародонтит легкой степени 
тяжести). Возраст обследован-
ных – 18-19 лет. Пациентов вклю-
чали в соответствующую группу 
после установления диагноза за-
болевания, подтвержденного с 
помощью клинических и лабора-
торно-инструментальных методов 
обследования; контрольная группа 
(интактный пародонт) состояла из 
11 условно здоровых, не имеющих 
воспалительных заболеваний па-
родонта, доноров. Группы были со-
поставимы по возрасту и полу. Все 
участники исследования являлись 
европеоидного происхождения и 
проживали на территории г. Казань 
Республики Татарстан.

критерии включения 
в исследование:
1. Возраст 18-19 лет.
2. Условно здоровы и не состоят 

на учете в других медицинских ор-
ганизациях.

3. Не имеют вредных привы-
чек – алкоголь, табакокурение, 
наркомания.

4. Не беременны и не использу-
ют методы гормональной контра-
цепции.

5. Не используют антибиотики и 
антисептики в течение трех месяцев.

6. Находятся на учете у пародон-
толога.

7. Не имеют мукогингивальной 
патологии.

8. Не имеют ортодонтической 
патологии.

9. Соответствие состояния па-
родонта клиническим и рентгено-
логическим признакам интактного 
пародонта.

10. Клинически и рентгенологи-
чески верифицированный диагноз 
«хронический генерализованный 
катаральный гингивит» (К05.1 по 
МКБ–10).

11. Клинически и рентгенологи-
чески верифицированный диагноз 
«хронический генерализованный 
пародонтит легкой степени тяже-
сти» (К05.3 по МКБ–10).

критерии исключения из иссле-
дования: наличие других заболе-
ваний пародонта, пациенты другой 
этнической группы.

У всех пациентов по данным 
истории болезни проводился ана-
лиз жалоб и анамнеза заболевания. 

Пациенты перед исследованием 
подписали добровольное инфор-
мированное согласие. На проведе-
ние исследования получено раз-
решение Локального этического 

комитета ФГБОУ ВО Казанский ГМУ 
Минздрава России (выписка из 
протокола №9 от 22 ноября 2016 г.). 

Для изучения и сравнения ге-
номного состава микробиот ис-
пользовали образцы, выделенные 
из зубодесневой борозды (пять 
случайно выбранных зуба) и паро-
донтальных карманов (на макси-
мально возможной глубине зонди-
рования). Отбор проб проводился 
после профессиональной гигиены 
рта и удаления наддесневых от-
ложений с использованием сте-
рильных кюрет Грейси (Ху-Friedy). 
Стерильные ватные турунды с при-
менением стерильного пинцета по-
мещали в исследуемую область, не 
касаясь слизистой оболочки поло-
сти рта и шейки зуба. Собранные 
образцы были помещены в 2 мл 
микроцентрифужные пробирки и 
заморожены при –20 °С.

Тотальную ДНК экстрагирова-
ли и очищали из отобранного об-
разца с использованием QIAamp 
DNA Mini Kit (Qiagen, Германия), в 
соответствии с прилагаемой ин-
струкцией по применению. Общее 
количество экстрагированной и 
очищенной ДНК далее измеряли с 
использованием спектрофотоме-
тра Nanodrop ND-2000 (Wilmington, 
США). Полученную тотальную ДНК 
хранили в морозильной камере 
при –20 °С. 

Фрагменты генов бактериальной 
16S рРНК были амплифицирова-
ны баркодированными праймера-
ми Bakt_341F ('5-CCT ACG GGN GGC 
WGC AG-3') and Bakt_805R ('5-GAC TAC 
HVG GGT ATC TAA TCC-3') используя 
Phusion High-Fidelity DNA полимеразу, 
в трех повторах для каждого образца. 
Полученные ампликоны для каждого 
образца были объединены и очище-
ны с помощью Agencourt AMPure XP 
beads (Beckman Coulter, США). Коли-
чество ДНК определяли с помощью 
Quant-iT dsDNA HS Assay Kit. Секвени-
рование осуществляли с использова-
нием секвенатора ABI 3730 DNA Ana-
lyzer (Life Technologies, США).

Полученные последовательно-
сти были проанализированы с по-
мощью QIIME, версия 1.9.1. Парные 
прочтения были объединены. Низ-
кокачественные и химерные по-
следовательности были удалены. 
Оставшиеся последовательности 
были сгруппированы в операци-
онные таксономические единицы 
(ОТЕ) на уровне 97% сходства (ми-
нимум пять последовательностей 
для ОТЕ). ОТЕ назначались мето-
дом open reference. Тест Kruskal-
Wallis использовался для опре-

деления относительного обилия 
филотипов между группами. Была 
использована версия R 3.4.1, зна-
чение было установлено на р < 0,05. 

РеЗУЛЬТАТЫ иССЛедОВАниЯ
В данной работе описаны уни-

версальный алгоритм метагеном-
ных исследований и результаты 
клинико-микробиологического ис-
следования микробиома пародон-
тальных пространств при воспали-
тельных заболеваниях пародонта 
у пациентов 18-19 лет без ортодон-
тической и мукогингивальной пато-
логии. Исследованию подверглась 
выборка размером 37 человек, что 
превышает по размеру все описан-
ные в литературе выборки, иссле-
довавшиеся этим методом. В на-
стоящем исследовании, используя 
секвенирование фрагментов генов 
бактериальной 16S рРНК (регионы 
V3 и V4), были проанализированы 
структуры микробных сообществ. 
После объединения парных прочте-
ний средняя длина полученных по-
следовательностей составила 460 
н. п. (н. п. – это длина фрагментов 
ДНК в парах нуклеотидов). В сред-
нем на каждый образец приходи-
лось 34 600 последовательностей. 

Необходимо отметить, что во 
всех случаях речь идет об опре-
делении состава метагенома зу-
бодесневой борозды и пародон-
тального кармана по результатам 
секвенирования ДНК из образцов, 
что примерно соответствует слеп-
ку микробиоты тканей пародонта 
в норме и патологии. Обитатели 
зубодесневой борозды и пародон-
тального кармана достаточно тес-

Рис. 1. Альфа-разнообразие 
микробных сообществ при интактном 

пародонте и воспалительных за-
болеваниях пародонта у молодых 

людей в возрасте 18-19 лет
Fig. 1. Alpha-diversity of microbial 
communities in intact periodontal 

and inflammatory periodontal diseases 
in young people aged 18-19 years
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но взаимодействуют друг с другом, 
поэтому, говоря о роли микробио-
ты, правильно будет рассматри-
вать полную ее совокупность.

Любое сообщество – не просто 
сумма образующих его видов, но 
и совокупность взаимодействий 
между ними. Одним из важных 
свойств сообщества, которое отра-
жает его сложность и структуриро-
ванность, принято считать его раз-
нообразие. Видовое разнообразие 
отражает сложность строения и 
структуру сообщества. 

На рисунке 1 представлено аль-
фа-разнообразие образцов – раз-
нообразие внутри сообществ, так 
называемое видовое обилие. При-
менение индексов альфа-разноо-
бразия дало возможность косвен-
но определить их статус.

В нашем исследовании альфа-
разнообразие образцов интактного 
пародонта оказалось значительно 
ниже [20], чем разнообразие образ-
цов при хроническом катаральном 
гингивите. Альфа-разнообразие об-
разцов при хроническом генерали-
зованном пародонтите легкой сте-
пени тяжести варьировало в более 
широких пределах.

Было идентифицировано 183 фи-
лотипа на уровне родов, относящи-
еся к 17 филам (фил (phylum) – это 

синоним типа в таксономии (так-
сон между царством и классом). 
В таблице 1 представлены 47 наи-
более многочисленных филотипов 
на уровне родов.

Для выявления различий в отно-
сительной численности филотипов 
на уровне родов и семейств между 
образцами применяли критерий 
Kruskal–Wallis, предназначенный 
для определения равенства меди-
ан нескольких выборок (данный 
критерий является многомерным 
обобщением критерия Уилкоксо-
на – Манна – Уитни).

Показаны распределения до-
стоверно отличающихся филоти-

пов, чья медианная относительная 
численность превышала 0,5% хотя 
бы в одной группе. При этом нами 
определено, что относительная 
численность 21 филотипа на уров-
не родов и семейств достоверно 
различалась между группами.

Большая часть обнаруживаемых 
микроорганизмов составила очень 
маленький процент от общего ко-
личества, многие присутствовали 
не во всех образцах. Скорее всего, 
эти были минорные микроорганиз-
мы, не вносящие существенный 
вклад в процессы, происходящие в 
исследуемых биотопах, и перечис-
лять их все не имеет смысла. 

Рис. 2. Относительное численность видов/филотипов Streptococcus, Neisseria, Rothia
Fig. 2. Relative number of species/phylotypes of Streptococcus, Neisseria, Rothia

Рис. 3. Относительное численность видов/филотипов Fusobacterium, Veillionella
Fig. 3. Relative number of species/phylotypes of Fusobacterium, Veillionella

интактный 
пародонт

intact

Хронический генерализованный 
катаральный гингивит

gingivitis

Хронический локализованный 
пародонтит легкой степени тяжести

parodontitis
Porphyromonas 0.68 (0.02-9.74) 4.09 (0.29-12.36) 2.92 (0.53-32. 2)

Peptostreptococcus 0.01 (0.00-0.65) 0.28 (0.00-1.31) 0.28 (0.00-5.47)
Dialister 0.03 (0.01-0.74) 0.65 (0.12-2.85) 0.51 (0.00-5.58)
Filifactor 0.00 (0.00-0.32) 0.57 (0.00-6.68) 0.79 (0.00-4.07)

Parvimonas 0.12 (0.00-0.60) 0.92 (0.05-2.45) 1.15 (0.09-3.07)
Tannerella 0.07 (0.00-1.23) 0.69 (0.16-2.70) 0.59 (0.00-4.66)
Treponema 0.04 (0.00-0.54) 1.13 (0.13-4.76) 0.47 (0.00-9.57)

Таблица 1. Относительное обилие видов/филотипов 
Porphyromonadaceae, Peptostreptococcaceae, Dialister, Filifactor, Parvimonas, Tannerella, Treponema

Table 1. Relative number of species/phylotypes 
of Porphyromonadaceae, Peptostreptococcaceae, Dialister, Filifactor, Parvimonas, Tannerella, Treponema
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Если говорить о статистической 
значимости, то использованная 
статистическая программа насчи-
тала около 47 филотипов, различие 
по которым формально статисти-
чески значимые, однако половина 
этих филотипов присутствуют в 
очень маленьких количествах – 
порядка 0,001% (рис. 2-5), где пока-
зано относительное обилие видов 
в каждой исследуемой группе, ко-
торые выражалось как медианное 
значение и разброс от максималь-
ного до минимального по группе 
(например, 0.00 (0.00-0.33).

В большинстве образцов пре-
обладали представители рода 
Streptococcus. В образцах микро-
флоры пациентов с интактным 
пародонтом доля стрептококков 
была существенно больше (31.73 
(6.11-50.30)), в сравнении с двумя 
другими группами, причем это раз-
личие было статистически значи-
мо (17.51 (4.01-34.43) и 18.37 (1.66-
50.40) соответственно)) (рис. 2). 

Второй из преобладающих групп 
при интактном пародонте явился 
род Neisseria (8.50 (0.03-18.18)), в 
сравнении с двумя другими груп-
пами, причем это различие также 
было статистически значимо (0.65 
(0.015-10.08) и 1.84 (0.00-24.46) со-
ответственно).

Кроме того, у пациентов с ин-
тактным пародонтом были ас-
социированы члены семейства 

Micrococcacea и рода Rothia – 5.35 
(0.13-13.30). Интересно то, что 
классические бактерии, выделя-
ющиеся обычно при кариесе род 
Rothia (Stomatococcus mucilagino-
sus и Micrococcus mucilaginosus), 
в контроле присутствовали в два 
раза большем количестве.

Интересно, что род Actinomyces 
преобладал в группе с интактным 
пародонтом 2.46 (0.27-16.13), при 
воспалительных заболеваниях он 
присутствовал примерно в одина-
ковых соотношениях 1.50 (0.39-
3.91) против 1.49 (0.32-6.11).

При патологии возрастало ко-
личество не идентифицированных 
бактерий. Место Rothia при пато-
логии заняли антагонистические 
патогенные бактерии.

Одной из преобладающих групп 
оказался род Fusobacterium (рис. 3). 
При этом очень интересен факт 
преобладания рода Fusobacterium 
в группе с хроническим генерали-
зованным катаральным гингиви-
том (10.19 (3.36-21.73)), в сравне-
нии с двумя другими группами – с 
интактным пародонтом (5.16 (0.39-
14.97)) и хроническим генерали-
зованным пародонтитом легкой 
степени тяжести (5.04 (1.19-30.09)), 
причем это различие было стати-
стически значимо. 

Также имело место преоблада-
ние семейств Veillonella в группе с 
хроническим генерализованным 

катаральным гингивитом (4.66 
(0.47-11.89)), в сравнении с двумя 
другими группами – с интактным 
пародонтом (3.65 (0.36-10.19)) и 
хроническим генерализованным 
пародонтитом легкой степени тя-
жести (3.65 (0.36-10.19)).

Члены родов Selenomonas, Co-
rynebacterium и Campylobacter по-
вели себя аналогично (рис. 4 ). Они 
присутствовали в существенно 
большем количестве в образцах па-
циентов, страдающих хроническим 
генерализованным катаральным 
гингивитом, нежели хроническим 
генерализованным пародонтитом 
легкой степени тяжести, что может 
указывать на смену преобладаю-
щих видов с переходом воспали-
тельного процесса из одной нозо-
логии в другую (4.45 (0.10-12.78); 
2.42 (0.29-6.00); 1.04 (0.53-2.96), со-
ответственно). 

Кроме того, были найдены ми-
кробные сообщества, не встре-
чающиеся в ранее изученных ме-
тагеномах – некультивируемые 
представители семейств Rs–045, 
Dethiosulfovibrionaceae, которые 
также преобладали в группе с 
хроническим генерализованным 
катаральным гингивитом (0.44 
(0.00-3.31) и 0.58 (0.00-4.04), соот-
ветственно) в сравнении с двумя 
другими группами – с интактным 
пародонтом и хроническим генера-
лизованным пародонтитом легкой 

Рис. 4. Относительное обилие видов/филотипов Selenomonas, Corynebacterium, Campylobacter, 
Dethiosulfovibrionaceae, Rs–045

Fig. 4. Relative abundance of species/phylotypes of Selenomonas, Corynebacterium, Campylobacter, 
Dethiosulfovibrionaceae, Rs-045

Рис. 5. Относительная численность обилие неопределенных видов/филотипов TM7 3, Mogibacteriacea, Tissierellaceae
Fig. 5. Relative abundance of undetermined species/phylotypes TM7 3, Mogibacteriacea, Tissierellaceae
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степени тяжести, причем это разли-
чие было статистически значимо.

Примечательно, что на основа-
нии имеющихся данных не удалось 
достоверно выделить филотипы, 
присутствующие в повышенном 
количестве при хроническом гене-
рализованном пародонтите легкой 
степени тяжести по отношению к 
хроническому катаральному гин-
гивиту. Очень интересным был 
тот факт, что по отношению к ин-
тактному пародонту в двух других 
группах наблюдалось статистиче-
ски значимое увеличение доли се-
мейств Porphyromonadaceae, Pep-
tostreptococcaceae и доли родов 
Dialister, Filifactor, Parvimonas, Tan-
nerella, Treponema (рис. 5 ). 

Кроме того, по отношению к ин-
тактному пародонту в двух других 
группах были найдены микробные 
сообщества, не встречающиеся в 
ранее изученных метагеномах – не-
культивируемые представители не-
определенных филотипов на уров-
не рода Mogibacteriacea, TM7-3, 
Tissierellaceae (табл. 1).

Таким образом, в результате ис-
следования нами был произведен 

сравнительный анализ бактери-
альных сообществ пародонталь-
ных пространств (зубодесневой 
борозды, пародонтального карма-
на) при хроническом генерализо-
ванном катаральном гингивите, 
хроническом генерализованном 
пародонтите легкой степени тяже-
сти и у здоровых индивидуумов. В 
выборке метагеномных образцов 
были найдены уникальные ми-
кробные сообщества, не встреча-
ющиеся в ранее изученных метаге-
номах. Разнообразие бактерий при 
патологиях оказалось достоверно 
выше, чем в норме. При этом такая 
характеристика, как число генов в 
метагеноме, может со временем 
стать диагностическим инструмен-
том для детекции воспалительных 
заболеваний пародонта. А наличие 
образцов с аномально высоким 
содержанием ДНК может служить 
косвенным признаком воспали-
тельных процессов или чрезмерно-
го десквамации эпителия. Помимо 
оценки качества эксперименталь-
ных процедур, результат этой филь-
трации может служить первичным 
маркером возможной патологии. 

ЗАкЛючение
1. В группе пациентов с воспа-

лительными заболеваниями паро-
донта было идентифицировано 183 
филотипа на уровне родов, отно-
сящиеся к 17 филам, выявлены не-
определенные филотипы на уровне 
рода Dethiosulfovibrionaceae, Mogi-
bacteriacea, TM7-3, Rs–045, Tissierel-
laceae (unclassified), не встречающи-
еся в ранее изученных метагеномах.

2. При хроническом генерализо-
ванном пародонтите легкой степе-
ни тяжести достоверно выделить 
филотипы, присутствующие в повы-
шенном количестве по отношению к 
хроническому катаральному гингиви-
ту, не удалось; по отношению к кон-
тролю наблюдалось статистически 
значимое увеличение доли семейств 
Porphyromonadaceae, Peptostreptococ-
caceae и доли родов Dialister, Filifactor, 
Parvimonas, Tannerella, Treponema.

Определение геномного состава 
микробиот зубодесневой борозды и 
пародонтального кармана позволяет 
получить реальное представление о 
его составе и определить как извест-
ные, так и некультивировавшиеся ра-
нее неопределенные филотипы.
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