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Впервые дана оценка влияния качественных и количественных изменений состава бактериального микробиома в мокроте 
17 пациентов, страдающих раком легкого, и 17 контрольных доноров на показатели цитогенетического гомеостаза сома-
тических клеток. Доноры с высокими значениями (свыше 3,5 %) частот хромосомных аберраций (ХА) имели в микробиоме 
достоверное снижение представителей родов Prevotella, Selenomonas, Veillonella, а также увеличение представителей рода 
Kocuria по сравнению с донорами с низким уровнем ХА в лимфоцитах. На видовом уровне были обнаружены различия в 
содержании Anaerosinus glycerini, Selenomonas bovis, Actinomyces hyovaginalis, Granulicatella balaenopterae и Clostridium bolteae. 
При этом только последний вид был представлен чаще в мокроте доноров с высоким уровнем ХА, остальные 4 вида бакте-
рий были достоверно чаще представлены в мокроте доноров с низким уровнем мутаций в лимфоцитах. 
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The impact of qualitative and quantitative changes in the composition of the bacterial microbiome in the sputum of 17 patients 
with lung cancer and 17 control donors on the parameters of somatic cell cytogenetic homeostasis was first assessed. Donors with 
high frequencies of chromosomal aberrations (CA) over 3.5 % had a significant decrease in the microbiome of the genera Prevotella, 
Selenomonas, Veillonella, as well as an increase in representatives of the genus Kocuria compared to donors with a low level of CA 
in lymphocytes. At the species level, differences were found in the contents of Anaerosinus glycerini, Selenomonas bovis, Actino-
myces hyovaginalis, Granulicatella balaenopterae and Clostridium bolteae. Moreover, only the latter species was represented more 
often in the sputum of donors with high levels of CA, the remaining 4 types of bacteria were significantly more likely to be present 
in the sputum of donors with a low level of mutations in lymphocytes.
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Рак легкого (РЛ) является наиболее распростра-
ненным злокачественным новообразованием с высо-
ким уровнем смертности. Смертность от РЛ у мужчин 
составляет около 1/3 смертей от всех типов рака. Сре-
ди причин, играющих ведущую роль в этиологии РЛ, 
помимо курения, рассматриваются: загрязнение воз-
духа, профессиональная экспозиция токсическими со-
единениями, воздействие высоких доз радона, а так-
же особенности состава микробиома легких и респи-
раторного тракта в целом [1].

Одним из наименее изученных аспектов влияния 
микробиома на здоровье человека является вклад бак-
териальных метаболитов, имеющих генотоксические 
свойства в развитие онкопатологий [2]. Генотоксиче-
ский потенциал бактериальной микробиоты являет-
ся основанием для гипотезы о том, что стабильность 
генома соматических клеток человека, особенно под 
влиянием генотоксических и канцерогенных факто-
ров окружающей среды, может зависеть от таксоно-
мического состава сообщества, эволюционно закре-
пленного в составе микробиома.

В этом сообщении мы приводим результаты пи-
лотного исследования особенностей таксономиче-
ского состава микробиоты в мокроте пациентов с РЛ 
и здоровых доноров, живущих в экологически небла-
гополучном угледобывающем регионе Западной Сиби-
ри – Кузбассе. Другой задачей было сравнение пред-
ставленности отдельных бактериальных родов и ви-
дов в мокроте с уровнем хромосомных аберраций (ХA) 
в лимфоцитах крови пациентов с РЛ и в контроле.

Материал и методы

Состав бактериальной микробиоты мокроты оце-
ненный методом 16S метагеномного секвенирования 
(протокол Illumina) и уровень структурных ХА в лим-
фоцитах крови (стандартный протокол) были изуче-
ны у 17 мужчин с первично диагностированным РЛ 
(средний возраст 56,1 ± 11,5 лет), пациентов Кеме-
ровского областного онкологического диспансера 
и 17 здоровых мужчин доноров г. Кемерово (средний 
возраст 55,7 ± 4,1 лет). 

Результаты

Анализ таксономического состава микробио-
ты показал, что преобладающими родами в мокро-

те пациентов и контрольных доноров были Firmicutes, 
Bacteroidetes, Actinobacteria и Proteobacteria. Количество 
выделенных OTU (операционных таксономических 
единиц) и индексы Шеннона, не имели существен-
ных различий между РЛ и контролем. В целом, бакте-
риальные сообщества были разнообразны, однако на-
блюдалось некоторое снижение альфа-разнообразия 
в выборке пациентов с РЛ. В частности, из 67 опреде-
ляемых бактериальных родов в мокроте больных РЛ от-
сутствовали представители 25 уникальных родов, тог-
да как в образцах контрольных доноров отсутствовали 
представители только 13 родов. Относительно бета-
разнообразия, были выявлены достоверные различия 
между сравниваемыми выборками в структуре сравни-
ваемых бактериальных сообществ. Тест PERMANOVA 
(Adonis) с использованием разностной матрицы, по-
строенной невзвешенным методом UniFrac, показал 
значимую разницу в (псевдо- F = 1,94; р = 0,005).

Относительное процентное представительство 
отдельных родов и видов в образцах мокроты паци-
ентов и контрольных доноров было сопоставлено 
с использованием критерия Мана-Уитни. В мокро-
те пациентов с РЛ по сравнению с контролем отме-
чено значимое снижение процентной численности 
родов Atopobium (р=0,002); Stomatobaculum (р=0,021); 
Treponema (р=0,017). В то же время рода Bergeyella 
и Haemophilus были значимо чаще представлены 
в микробиоме пациентов по сравнению с контролем 
(р=0,038 и р=0,006). У пациентов РЛ по сравнению 
с контролем наблюдалось снижение содержания от-
дельных представителей тех же родов на уровне ви-
дов: Atopobium rimae (р=0,003), Treponema Amulovorum 
(р=0,016), а также увеличение Bergeyella zoohelcum 
(р=0,004).

Для анализа возможного влияния таксономиче-
ского состава микробиоты на уровень повреждений 
хромосом в соматических клетках организма хозяина 
были сформированы подгруппы пациентов и контро-
ля, различающихся по частоте лимфоцитов с ХА. Под-
группа с низким уровнем ХА (0–3,5%; среднее зна-
чение 2,26±0,86%) была сопоставлена с подгруппой 
с высоким уровнем ХА (свыше 3,5%; среднее значе-
ние 5,67±1,15%) по параметрам содержания в мокро-
те отдельных бактериальных таксономических групп.

В составе мокроты доноров с высокими значени-
ями частот ХА выявлено достоверное снижение ро-
дов Prevotella и Selenomonas по сравнению с донорами 
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с низким уровнем ХА в лимфоцитах; а также увели-
чение представителей рода Kocuria (р=0,015). На ви-
довом уровне обнаружены различия в содержании 
Anaerosinus glycerini, Selenomonas bovis, Actinomyces hy-
ovaginalis, Granulicatella balaenopterae и Clostridium bol-
teae. При этом, только последний вид – C. bolteae был 
представлен чаще в мокроте доноров с высоким уров-
нем ХА (0,59±1,14 против 0,26±0,57; р=0,016). Осталь-
ные 4 вида бактерий были достоверно чаще представ-
лены в мокроте доноров с низким уровнем мутаций 
в лимфоцитах.

Сопоставление бактериального состава мокроты 
доноров, различающихся по уровню ХА в лимфоци-
тах, впервые позволило определить состав микроорга-

низмов, потенциально способных влиять на процесс 
мутагенеза в соматических клетках организма-хозя-
ина. Последующая валидация результатов, с исполь-
зованием увеличенных выборок, позволит оценить 
маркерную значимость каждого из микроорганизмов 
с учетом особенностей их метаболизма и возможного 
клинического значения.
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