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ФУЗОБАКТЕРІЇ ЯК СКЛАДОВА МІКРОБІОМУ ОРАЛЬНОЇ ПОРОЖНИНИ
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Національний медичний університет імені О.О. Богомольця (м. Київ)

Фузобактерії – це грамнегативні анаеробні бацили з видоспеци-
фічними резервуарами в роті людини, шлунково-кишковому тракті 
та в інших місцях. 

Незважаючи на різноманітність бактеріального життя, більшість 
мікробіологічних досліджень протягом тривалого часу зосереджува-
лися на певних лініях, таких як Proteobacteria, на основі їх важливості 
для здоров’я людини та сільського господарства, новизни в метабо-
лічних можливостях і, до певної міри, простоти вивчення (напри-
клад, через культивованість і генетичну піддатливість). Fusobacteria, 
окремий тип бактерій, є яскравим прикладом раніше недостатньо ви-
вчених таксонів. Цей тип включає види, які зазвичай зустрічаються 
в ротовій порожнині людини (Fusobacterium spp.), кишковому та се-
чостатевому трактах людини (Leptotrichia spp. та Sneathia spp. відповід-
но), кишковому тракті риб та китів (Cetobacterium spp.) та вільноживу-
чих у морському середовищі (Ilyobacter spp.). В даний час Fusobacteria 
поділяються на дві родини: Leptotrichiaceae, яка включає в себе роди 
Leptotrichia, Sneathia, Sebaldella і Streptobacillus, і Fusobacteriaceae, вклю-
чаючи морські та водні роди Psychrilyobacter, Ilyobacter, Propionigenium 
і Cetobacterium і пов’язаний з тваринами рід Fusobacterium. Ці недо-
статньо вивчені бактерії є грамнегативними, неспороутворюючими, 
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зазвичай нерухливими анаеробами, які мають форму паличок із за-
гостреними кінцями і можуть мати унікальні метаболічні здібності, 
такі як Psychrilyobacter atlanticus, який, як було показано, розщеплює 
нітратні вибухові речовини [1].

Починаючи з 1880-х і 1890-х років, вчені помітили веретенопо-
дібні палички в різних зоонозних і людських зразках, включаючи 
як здорові, так і хворі ротові порожнини. В епоху до сіквенування, 
Fusobacterium spp. визначалися за їх формою та ферментацією амі-
нокислот і глюкози до бутирату. На основі цих критеріїв один істо-
ричний так званий вид Fusobacterium, який часто виділяли зі зразків 
фекалій людини, тепер відомий як Faecalibacterium prausnitzii. Згідно 
з аналізами ДНК, F. prausnitzii генетично ближче до Clostridiaceae [2]. 
Подібні помилкові класифікації також мали місце для ротових бакте-
рій, тепер відомих як Eubacterium sulci та Filifactor alocis [3]. Випадки 
помилкової таксономії підкреслюють гетерогенність Fusobacterium 
spp. які не мають звичайних, характерних фенотипів і можуть усклад-
нити аналіз старих публікацій.

Геномний аналіз призвів до більшого прояснення не тільки між 
Fusobacteria та іншими типами, але також покращив розуміння від-
мінностей у Fusobacterium spp. [4]. Фенотипово ознаки, які відрізня-
ють Fusobacterium nucleatum від інших видів Fusobacterium значною 
мірою метаболічні та пов’язані з ферментацією та профілем виділеної 
органічної кислоти, виробництвом індолу та сірководню та чутливі-
стю жовчі, хоча ці показники виявилися так само неефективними для 
диференціації Fusobacterium spp. від інших типів. Порівняльні геном-
ні дослідження свідчать про високу здатність до адаптації серед цих 
видів, що призводить до появи трьох спадкових ліній [4]. У цій моделі 
F. nucleatum еволюціонував як лінія з Fusobacterium periodonticum, і ці 
види мають не лише спільну нішу, але й подібні функції, пов’язані з 
інвазією клітин господаря. Саму F. nucleatum можна додатково поді-
лити на чотири підвиди [5] — nucleatum, animalis, vincentii (включно з 
веретеноподібними) і polymorphum — хоча стверджується, що ці під-
види достатньо розходяться на рівні ДНК, щоб вважатися окремими 
видами [4]. Традиційний розгляд цих підвидів як переважно комен-
сальних (polymorphum і vincenti) або пов’язаних із захворюваннями 
(nucleatum і animalis) заслуговує на переоцінку, оскільки фузобакте-
ріальні ізоляти з пацієнтів охоплюють усі ці підвиди [6].
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Види Fusobacterium зустрічаються в роті та на інших ділян-
ках слизової оболонки людей та інших тварин, включаючи ми-
шей (Fusobacterium mortiferum), макак (Fusobacterium simiae), коней 
(Fusobacterium equinum) і навіть ящірок-крокодилів (Fusobacterium 
spp.). Їх присутність у цих здорових тканинах свідчить про те, що вони 
є природними складовими мікробіоти в цих місцях. Однак, оскільки 
їх часто виділяли з цих самих та інших тканин у клінічних зразках 
під час активного захворювання, вони розглядаються як умовно-па-
тогенні мікроорганізми. Фузобактерії регулярно виявляються в пато-
логічному матеріалі з гнійно-запальних вогнищ ротової порожнини, 
як поверхневих, так і глибоких, в т.ч., абсцесів, всіма задіяними на 
сьогоднішній день лабораторними методами, від звичайної світлопо-
льової мікроскопії до ПЛР (малюнок).

З тих видів, які колонізують людину, F. nucleatum є найбільш по-
ширеним у ротовій порожнині та вийшов на передній план наукового 
інтересу в останнє десятиліття через зростаючу кількість зв’язків із 
екстраоральними захворюваннями.

F. nucleatum еволюціонував у тісному зв’язку не лише з клітинами та 
тканинами ссавців, які знаходяться в ротовій порожнині, але також і 
з ротовою мікробіотою. F. nucleatum відіграє важливу та корисну роль 
у біоплівках, які сприяють як здоров’ю, так і захворюванням пародон-
ту. У біоплівці зубного нальоту F. nucleatum виконує структурну допо-
міжну роль як організм-місток, з’єднуючи первинних колонізаторів, 
таких як види Streptococcus, із переважно анаеробними вторинними 
колонізаторами, з якими він також може зв’язуватися, включаючи 
Porphyromonas gingivalis і Aggregatibacter actinomycetemcomitans [7]. 
Завдяки своїй витягнутій формі F. nucleatum може взаємодіяти з ба-
гатьма іншими мікробними клітинами. При спільному культивуванні 
зі Streptococcus sanguinis F. nucleatum і S. sanguinis можуть об’єднува-
тися у високовпорядковані структури, схожі на кукурудзяний качан, 
у яких більше десяти клітин S. sanguinis можуть бути зв’язані з одні-
єю клітиною F. nucleatum [8]. Таким чином, довга стрижнева форма F. 
nucleatum має ключове значення для сприяння структурним зв’язкам, 
які є ключовими для полімікробних біоплівок і взаємодії між мікро-
організмами.

F. nucleatum також опосередковує важливу поведінку організації 
біоплівки та взаємодію з клітинами господаря через експресію чис-
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ленних адгезинів. Найкраще охарактеризованим фузобактеріальним 
адгезином є RadD, який може зв’язувати адгезин SpaP Streptococcus 
mutans для посередництва спільної агрегації цих двох бактерій і пере-
дової організації біоплівки [9]. Роль RadD у фузобактеріальній адгезії 
є багатогранною — він опосередковує зв’язування не лише з бактері-
ями, але й з дріжджами Candida albicans, які також є частиною ротової 
мікробіоти [10]. Інвазивні Fusobacterium spp., включаючи F. nucleatum, 
кодують кілька протеїнів, що містять повтори заняття та розпізна-
вання мембрани (MORN). Хоча в середньому на F. nucleatum можна 
знайти 30 копій цих доменів геному, їх функціональні ролі залиша-
ються неясними [4]. Викликає великий інтерес те, як цей розшире-
ний клас білків може впливати на взаємодію фузобактерій з іншими 
мікроорганізмами та клітинами-господарями; однак їх надмірність 
також може ускладнити аналіз їхніх індивідуальних ролей.

Мікробні клітини в біоплівках беруть участь не тільки у фізичних 
взаємодіях, але й у перехресному живленні та метаболічних взаємо-
діях. Розібрати цю хімічну перехресну взаємодію в складних спіль-

Вміст запального елементу при гнійному гінгівіті (етіологічний діагноз анаеробний фузо-
бацильоз). Фарбування за Романовським-Гімзою. Мікробний консорціум представлений 

пептококами, бактероїдами, фузобактеріями, спірохетами
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нотах біоплівки in vivo важко, і спрощені експерименти спільного 
культивування in vitro дають ясність щодо того, як мікроорганізми 
спілкуються один з одним. Тоді як такий метаболічний мутуалізм був 
добре описаний для інших мікроорганізмів порожнини рота, таких 
як P. gingivalis і Treponema denticola [11], дослідження F. nucleatum та 
його партнерів більш обмежені. Найбільш механічно розробленим 
прикладом перехресного живлення є ArcD-залежна екскреція орні-
тину Streptococcus gordonii, який потім використовується F. nucleatum, 
принаймні в культурі [12]. Більш широкі метапротеомні аналізи та-
кож показали, що на метаболічні шляхи у F. nucleatum, включаючи 
ферментацію амінокислот і гліколіз, можуть впливати інші мікроор-
ганізми видоспецифічним чином [13]. Розбір метаболічних мов, що 
використовуються серед мікроорганізмів у мутуалістичних оральних 
біоплівках, залишається захоплюючою областю дослідження. Нещо-
давня робота з використанням методу мультиплексної візуалізації 
комбінаторного маркування та спектральної візуалізації – флуорес-
центної гібридизації in situ (CLASI-FISH) припустила, що біогеогра-
фія біоплівок зубного нальоту та роль у ній F. nucleatum можуть бути 
складнішими, ніж вважалося раніше, як у структурі та варіації в ме-
жах розташування бляшки [14]. Незважаючи на півстоліття дослі-
джень F. nucleatum і оральних біоплівок, сучасні технології виклика-
ють питання: чи ми взагалі знаємо, які мікроорганізми перебувають у 
прямому діалозі з F. nucleatum у його мутуалістичній ніші.
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Пандемія COVID-19 значно модифікувала систему освіти по всьо-
му світі. З огляду на цю раптову зміну традиційної форми навчан-
ня, на багатьох континентах не стихають дискусії продовжиться чи 
продовжувати альтернативну дистанційну форму навчання. Ще до 
COVID-19 вже спостерігалося високе зростання та впровадження 
освітніх технологій, на 2019 рік глобальні інвестиції в освітні техно-
логії сягнули 18,66 мільярдів доларів США, а загальний ринок онлайн 
освіти сягне 350 мільярдів доларів до 2025 року. Ще більший сплекс 
використання інструментів для відео конференцій, програмного за-
безпечення для проведення онлайн-навчання був зареєстрований 
після появи COVID-19. 


