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Xiilasa. Mogalodo bagirsaq mikrobiotasinin insan orqanizmi {igiin shomiyyati vo helikobakter
pilorinin eradikasiya terapiyasindan (HPET) sonra onda bas veron doyisikliklor aragdirilir. Bagirsaq
mikrobiotasi immun sistemin formalagsmasi, amintursu vo vitamin sintezi, hazmi stimullagdirmaq,
patogen mikroorganizmlora qarsi kolonizasiya rezistentliyi vo s. yaratmagqla insan saglamligi iigiin zoruri
olan bir ¢ox fizioloji proseslards istirak edir. Mikrobiomanin torkibi metagenomik analiz tisullart —
hadaflonmis metagenomika (16s rRNT, 18s rRNT, ITS toyin olunur), ov tiifongi metagenomikasi, YNS
Vo S. ilo Oyranildikdan sonra bu naticays gealinmisdir ki, HPET-dan sonra antibiotiklarin tasirindon
bagirsaq mikrobiotasinin torkibinds obligat anaeroblarin (actinobacteria, bacteroides, akkermansia
muciniphila, faecalibacterium prausnitzii vs s.) saymin azalmasi va fakiiltativ aerob mikroorqanizmlarin
artiminda doyisikliklor yaranir vo disbioz bas verir. HP-nin rasional eradikasiya miialicasi, alternativ
fitopreparatlar, fagq vo ya probiotiklorlo aparilarsa, disbioz problemi vaxtinda miioyyan edilorok aradan
qaldirila bilar.

Aparilmis aragdirmada HP infeksiyalarinin antibiotik miialicosindon bagirsaq mikroflorasinin
torkibinds bakteriyalarin nisbi miqdar1 sekvenirlogma tisulu ilo alds edilon molumatlar ssasinda miisyyan
edilmisdir. Bifidobacterium, lactobacillus, escherichia va clostridium cinslorinin niimayandalaring
tosirini miioyyon etmok {igiin klinik materialin metagenomik analizindoan istifado edilmigdir. Malum
olmusdur ki, bagirsagin mikrob torkibi lactobacillus, escherichia va clostridium cinsino aid olan
bakteriyalarin miialicodon sonra miivafiq olaraq xastalorin 76,5%, 51,3% va 55,2%-ds, yani comi 0,5%
doyisiklik bas vermisdir. Bifidobacterium miqdari xastalarin 60,5%-da shamiyyatli daracads azalmisdir.
HPET bagirsaq mikroflorasinda “agar” bakteriyalar olan asas niimayondslorinin sayina goxistiqamatli
tosir gostorir,bu baximindan mialiconin naticalorinin risklorini prognozlasdirarkon antibiotiklorin
istifadasi zamani nozors alinmalidir.

Acar sozlor: bagirsaq mikrobiotasi, microbioma, Helicobacter pylori, eradikasiya miialicasi,
metagenomik analiz
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Giris

Mikroorganizmlor insan organizminin biokiitlasinin shamiyyatli hissasini taskil edarak, onunla
miirokkob simbiotik ekosistem yaradir. Bagirsaq mikrobiotasinin normal torkibi vo funksiyas: immun
sistemin formalasmasi, stimullagsmasi (bagirsagin selikli gisasinin giiclondirilmasi/B-defensin istehsali),
vitamin sintezi (B1, B2, B6, B12 va K), hazmi dastoklomak (hozm olunmasi ¢atin olan liflarin va
karbohidratlar1 par¢alanmasi), bagirsagin epitel hiiceyralorinds enerji moanboyi kimi qisa zancirli yag
tursularinin (asetat vo butirat) sintezi, iltihab aleyhino vo selikli gisalara qoruyucu (butiratlar va S.),
detoksifikasiya (ekzogen maddolorin pargalanmasi vo ¢ixarilmasi), amintursu sintezi, patogen
mikroorganizmlars gars1 kolonizasiya rezistentliyi va S. tasirlorls insan saglamligi Gigiin zaruri olan bir
cox fizioloji proseslords istirak edir. Cox hissasi bakteriyalar, gobalok, virus vo protozoalardan ibarot
olan bu populyasiya insan hiiceyralorindon 10 dofs ¢ox mikrob hiiceyrasing, insan genomundan 150 gat
daha ¢ox geno malikdir. Insan orqanizmindo yasayan kommensal, simbiotik mikroorqanizmlorin
yaratdigi bu ekoloji birliya “mikrobiota”, bu miihitdo yasayan “mikrobiota”nin sahib oldugu genetik
materiala iso “mikrobioma” deyilir. Mikroorganizmlarin stabil torkibi bir yasindan sonra formalasir.
Onun tarkibina otraf miihit faktorlari, antibiotiklor, pahriz, genetika, iltihab, gigiyenik aspektlar, hayat
torzi vo s. tosir gostarir. Onu da geyd etmok lazimdir ki, bu giin ananavi nacis analizlarini avoz edon
miasir molekulyar-genetik isullarla bagirsaq mikrobiotasinin torkibini dyronmok miimkiindiir. Bu
analizlorlo mikrobiomanin har bir ford {iciin spesifik vo nisbi stabil olmas1 miioyyon edilmisdir. “Insanin
mikrobiom proyekti” (Human Microbiome Project, 2007) sayasinds insanin saglamliginda ¢ox
ohomiyyatli rolu olan mikrobiota daim hartarafli 6yranilmokdadir [1; 2; 3; 4].

Mikrobiotanin taksonomiyasi 5 asas tipdon (philum) — aktinobakteria (5%), proteobakteria (8%),
firmicutes (>250 cins, 40-65%; lactobacillus, mycoplasma, bacillus, clostridium), bacteroides (~20 cins,
25-60%), verrucomicrobia (1%) ibaratdir. Fordlorde mikrobiotada rast galinon 160 bakteriya ndviindon
124-ii tadqiq edilmisdir [5].

Helikobakter pilori bakteriyast diinya ohalisinin toxminon yarisinda mododo bakteriya
gozdiriciliya sobab olur. Bu bakteriya gastrit, mads xorasi, adenokarsinoma va moda selikli gisasi ilo
olageali limfoid toxuma limfomasi (mucosa-associated lymphoid tissue — MALT lymphoma) kimi
xastoliklora sobab olur. Diinya miqyasinda yayilan patogen olmaqla yanasi, H. pylori getdikco daha
yiiksok antibiotiklora davamliliq niimayis etdirir vo bu bakteriyaya qarsi yeni terapevtik strategiyalarin
islonib hazirlanmasi zaruratini yaradir. H. pylori-nin eradikasiya terapiyasi (HPET) infeksiyadan dorhal
sonra baglansa, mads selikli gisasinin zodolonmosi vo yetkinlik dovriindo moda Xargonginin yaranma
riski azala bilor. Bunu nazors alaraq, bir ¢ox olkalordo ilkin profilaktik todbir kimi gonclor arasinda
H.pylori-nin skriningina baslanilmisdir [6, 7].

HPET Maastrixt Konsensusunun protokoluna uygun olaraq, kompleks bir sxemo asaslanan
amoksisillin 1000 mq, klaritromisin 500 mq, o ctimladon proton pompasi inhibitoru va vismut
subsalisilatinin istifadasi ilo hayata kecirilir. HPET torkibinds olan antibiotiklor bagirsaq mikrobiotasina
tosir gostararak onun tarkibinin komiyyat vo keyfiyystco doyismasino sobob olur. Bu miialiconin
bagirsaq mikrobiotasina tosirini miioyyan etmak tigiin faydali (obligat, autoxton) vo patogen bagirsaq
mikroflorasinin sayinin qiymotlondirilmasi lazimdir [8; 9].

HPET aparilmis xastalords diggot bagirsaq mikroflorasinin osas niimayandslorinin kamiyystca
miqdarma yonaldilir — bifidobacterium, lactobacillus, escherichia va clostridium — bakteriya cinslori
bagirsaq mikrobiotasinin oshamiyyatli hissasini togkil edir. Eyni zamanda faecalibacterium prausnitzii Vo
akkermansia muciniphila kimi anaerob bakteriyalar mikrobiotanin an bdyiik populyasiyasini togkil edan
novlordir, adi tisullarla agkarlana bilmasalar do, metabolik funksiyalarina vo genoma gors ayird edilirlor
[10;11; 12, 13].

HPET sonra bag vermis disbiozun diaqnostikasi ligiin avvallor istifads edilon, klassik tisul bagirsaq
torkibinin  (nocisin) kultivasiyas1 aparilaraq Oyronilirdi. Lakin bagirsagda yasayan oksar
mikroorganizmlorin kultivasiyast liclin uygun sorait yaratmaq mimkiin olmadigindan (xisusilo,
anaeroblar lciin) bu Usulun genis istifadesi miimkiin deyil. Hazirda miasir molekulyar genetik
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analizlordon istifads edoarak, bagirsaq mikrobiotasinda goxlu sayda aerob vo anaerob bakteriyalari vo
metabolik slagoli qruplarini miisyyan etmok miimkiindiir [14; 15; 16].

Tadgiqat isindo torafimizdon H.pylori-nin eradikasiya terapiyasindan sonra xastalords bagirsaq
mikrobiotasinin torkibindaki doyisikliklor aragdirtimigdir.

Material va tohlil metodlar:

Bagirsaq mikrobiotasinin torkibini miioyysnlogdirmok iigin xostolordon 200 mq ¢okido nacis
niimunslori toplanilir vo mixtolif tisullarla miayina edilir. Bu moagsadlo mikroskopik, kultural
(aerob/anaerob NextGen kullturasi), molekulyar-genetik (ZPR va s.), metabolit ziilallarin tayini (MS,
ELISA), molekulyar texniki (Sanger, NGS) tsullar istifado olunur. Metagenomik analizlordon (MA)
istifada edarok, niimunalords mikrobiomanin tarkibindoki mikroorganizmlarinin kultivasiya aparmadan
nuklein tursusunu toyin etmoklo birbasa identifikasiyasi miimkiindiir. Bu {isullardan istifadonin
sabablarindon biri mikrobiotada moveud olan ¢oxlu sayda anaerob bakteriyalar qrupunun kultivasiya
yolu il agkarlanmasinin ¢ox zohmatli vo oksar hallarda miimkiin olmamasidir. Mikrobiomanin torkibi
asagidaki miiasir tsullarla 6yronilir: mikrobiomun profillosdirilmasi (16S rRNA, 18S rRNA, ITS2,
funksional marker genlari), prognozlasdirilan funksional profillosdirmo (16S rRNT gen moalumatlarina
osaslanaraq), ov tiifonginin metagenomikasi, metatranskriptomika, filogenetik analiz. Nocisdo yiiksok
migdarda DNT izolyasiya inhibitorlarinin olmasi sababindon DNT tacrid proseduru tigiin adoton, xiisusi
ekstraksiya dasti (QIAmp DNA Stool Mini Kit, QIAgen, GERMANY) istifads olunur. Mikrobiom
molumatlarinin tohlili niimunalordo metagenomik analizlor, miiqayisali taksonomik vo funksional
profillor 6yranilorok aparilir. Mikrob metatranskriptomikast — kompleks niimuno daxilinds bir grup
mikroorganizm tarofindon kodlanan biitiin RNT-larin tohlilidir. Hodoflonmis metagenomikada miioyyan
konservativ (qorunan) bolgalor (16s rRNT, 18s rRNT, ITS (Internal Transcribed Spacer — Daxili
transkripsiya aralig1)) zoncirvari polimeraza reaksiyasi (ZPR) praymerloari ilo amplifikasiya olunur va
ardicilliq toyin edilir. ~1500 bp uzunlugunda 16S rRNT geni ilo bakteriyalarin identifikasiyas1 hazirda
standartlagdirilmig bir prosedurdur. Tok genin miixtalifliyino osaslanan unimodal filogenetik analizdon
forgli olaraq, 16S rRNT geni, metagenomik analizi mikrob populyasiyasinin multimodal genetik
torkibini sistemlosdirir vo belaliklo, daha diizgiin taksonomik toyin vo genomik molumat verir.
Metagenomika mikrob populyasiyasinin tarkibinin tokamiil profillorini yaratmagla yanasi, funksiyani
filogenetika ilo slagolondirmayas komok edir. 16S rRNT ardicilligi verilmis niimunodos mdvcud olan
bakteriyalart miioyyan vo miiqayisa etmak tigiin istifads olunur [17; 18; 19].

Mikrobiotanin test panelino asagidakilar daxildir — Enterotiplor: (Bacteroides, Prevotella,
Ruminococcus, Lachnospiracea); Mucin-/Butirat amalo gatiron: (Akkermansiya, Faecalibacterium);
Mucin-/Butirat-/H2S- omolo gotiron: (Akkermansia, Faecalibacterium, SRB (sulfat azaldan
bakteriyalar)); Firmicutes-Bacteroidetes-Ratio (piylonma, qiciglanan bagirsaq): Bacterioides,
Bifidobacterium, Eubacterium; hozm pozgunlugu (mads pozgunlugu): pankreatik elastaza, 6d tursusu.

Klinik niimunslordoki bakteriya genomlari molekulyar-genetik texniki {isulu olan DNT
sekvenirlosmo ilo agkar edilir. Proses zamani, xiisusilo bakteriyalardan golon signallar geyds alinir.
Niimunado nego forqli bakteriya genomunun oldugu 16S rRNT ardicilligi zoncirvari polimeraza
reaksiyasi (ZPR) ilo ¢oxaldilaraq tayin edilir. Bu tisullarla mikrobiomdaki spesifik genlor askarlanaraq
funksional malumatlar verilir va bakterial biogesidlilik tahlil olunur [19].

Sekvenirlosmo (ardicilliq) tsullarindan olan ov tiifongi (Shotgun) metagenomikasi qeyri-
diskriminantdir, mikroorganizmlorin ndv saviyyasino godor komiyysatini, hotta taksonomiyasini
miioyyan edir. Istonilon mikroorqanizm olan niimuns kompleksinds biitiin genlorin DNT ardicilligin1
toyin etmoys imkan verir. Mikrobiomun metagenomik ov tiifongi ardicillig1 naticesinds bakteriyalarin
16S rRNT bdlgasi ligiin spesifik praymerlor hodof bdlgonin amplifikasiyast magsadilo istifads edilir.
Uzun nukleotidin oxunmasi ilo daha dagiq naticalor aldo olunur. Massive Bioinformatics Illumina
sistemlorindon istifads edilarok, standartlagdirilmis metagenomik analizlor, homginin Oxford Nanopore
texnologiyasi ila sintez olunan uzun amplikonlarla analizlor yerina yetirilir [20].
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Yeni nasil sekvenirlosma (YNS (Next-generation sequencing — NGS)) genetik texnologiyasi ila
bir niimunadan gatiiriilon milyonlarla hissays ayrilmis DNT molekulunun har bir hissasinin eyni vaxtda
paralel oxunmasina osaslanir. Mikrobiomun torkibinin Gyronilmosinds ugurla totbiq olunur.
Hiiceyradoki DNT, RNT, mikro-RNT kimi molekullar haqqinda bdyiik hocmds molumatlarin az xarcls,
tez vo paralel sakilds aldo olunmasini tomin edir. Son zamanlar miiasir YNS — metagenomik ov tiifangi
ardicilligr tsulu yavas-yavas klassik Sanger ardicilligini ovez etmisdir. Hom 454/Roche, hom do
Illumina/Solexa sistemlari ¢oxgesidli miihitlordo metagenomik niimunalorin tohlili tigiin genis sokildoa
istifads olunur [21; 22; 23].

ZPR iisulundan bakteriyalarin komiyyatca fordi farglorini miioyyan etmoak va klassik kultivasiya
tisullarin1 dostoklomok {igiin istifado olunur. Xiisusi praymerlor vasitasilo nuklein tursusu (spesifik
hodaf) amplifikasiya olunaraq fordlorin bagirsaq mikrobiotasinda olan mikroorqanizmlorin noév va
miqdar toyin edilir. Niimuns toplanmasi, MutaCLEAN® Mag RNT/DNT komayi ilo nukleotidlarin
ekstraksiyasi, (Real time PCR: MutaPLEX®) spesifik mikrobiomun amplifikasiyasi (xtisusi Ct-dayarlori
bakteriya novlori) KOV-nin hesablanmasi, névlarin nisbatinin miisyyan edilmasi (standart oyri ilo
olglilmasi, xiisusi nomralori ilo ifads edilmasi = KOV) Xiisusi Diaqnostika Xidmati (Special Diagnostic
Service — SDS) standartlarina uygun aparilir [19].

Intestinal mikrobiomun tohlili naticasinds insanin bagirsaq florasinda yerlogon 3 2sas enterotip
miayyon edilmisdir. Enterotiplor gidalanma voardislarindon asili olaraq farglonir, asason, Bacteriodes
(enterotip 1), Prevotella (enterotip 2), ve Ruminococcus (enterotip 3) novlorindan ibarotdir. Tipik
metabolik xiisusiyyatlora gora enterotipin hansi bakterial qrupa aid oldugunu toyin etmak miimkiindiir.

Tadgiqatin tahlili

Belaliklo, standart malumatlara istinad edorak, mikroorganizmlori miiayyon etmok vo terapevtik
todbirlor tigiin fordi tovsiyalar vermak miimkiindiir. Mikrobiom analizindo Actinobacteria, Bacteroides,
Firmicutes, Akkermansia muciniphila va nadir hallarda Fusobacterium filumunun toarkibi nozars alinir.
Tipik klinik niimunslor bu taksonomik tosnifata uygun olaraq, miioyyon edilir. Mosalon,
Firmicutes/Bacteroidetes nisbatinin artmasi va ya Proteobacterium-un tistiinliiyti miixtalif klinik forqlor
yaradir. Bagirsaq mikrobiomu tadqiqatinda “yaxsi bakteriyalar” diggst morkazindadir. Saglam bagirsaq
iclin vacib bakteriyalardan biri olan Akkermansia muciniphila — Qram-manfidir, anaerob, ¢opsokilli
olub bagirsaq endotelindo musini deqradasiya edarak, selikli gisadaki musin tobagosini yeniloayir va s.
Bagrsagin digor normal mikrobiota niimayandasi faecalibacterium prausnitzii — Qram-miisbatdir,
nacisin 1% KBE = Bacteroides + Eubacteriumdan sonra igiincii on ¢ox rast golinon bagirsaq
bakteriyasidir. Butirat sintez edir, iltihab oleyhino (NF-kB-aktivasiya + IL-8 sintezini blokada etmoklo)
tosir gostorir [5; 24].

Natico

HPET torkibina amoksisillinin daxil oldugda xasto qrupunun bagirsaq mikroflorasinda
Enterococcus spp., Enterobacteriaceae spp. vo Peptostreptococcus spp.-nin komiyyatco artmasi,
homg¢inin Enterobacteriaceae foasilosinin rezistent stammlarmin da c¢oxalmasi miisahido edilmisdir.
Anaerob mikrobiotadan Bifidobacterium spp., Clostridium spp. shamiyyatli dorocods azalir. Bozi
xastolordo maya goboloklori (asason Candida albicans) askar edilir. Bozi hallarda miialicadan 4 hofto
sonra mikrobiotanin tarkibi barpa olunur. Klaritromisin gobul edan xastalordo Bifidobacterium spp.,
Clostridium spp., Bacteroides spp.-do azalma, Enterococcus spp.-nin miqdarinda iso artma bas
vermigdir. Amoksisillin vo klaritromisinin Enterococcus spp. vo Enterobacteriaceae spp.-ya qarsi
minimum inhibisiya konsentrasiyast (MIiK) nacis niimunalorinds ohomiyyatli dorocodo artmisdir.
Bacteroides spp.-ya qarsi klaritromisinin MIK ohomiyyotli dorocads artmis, amoksisillin {igiin
ohomiyyatli doyisikliklor miisahido edilmomisdir. Bacteroides spp.-nin Kklaritromisino davamli
stammlarinin torkibinds antibiotik terapiyasi fonunda 2%-don 76%-o godor artma miioyyan edilmis,
miialicodon 4 hafto sonra onlarin nisbati 59% toskil etmisdir. Mialliflor belo gonasta galirlor ki, H.pylori-
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nin eradikasiya sxemlarinin bir hissasi kimi antibakterial preparatlarin istifadosi biitiin mado-bagirsaq
traktinin mikroflorasinin tarkibinin doyismasina gatirib ¢ixarir va disbiozla naticalonir [25; 26; 27;28].

Homginin antibakterial miialico aparildigda patogen bakteriyalar vo onlarla yanasi, normal
mikroflora niimayondslori arasinda rezistentlik genlori yayilir. Maolum oldugu kimi, bakteriyalarda
rezistentlik mutasiya vo ya horizontal 6tiiriilma ilo qazanilir. Naticods bagirsaq mikroflorasi rezistentlik
genlarinin potensial rezervuari olur. HPET tarkibinds uzunmiiddatli antibiotik miialicosinin aparilmasi
antibiotiklora davamli bakteriya stammlarinin seleksiyasi ila naticalonir. HPET preparatlari, antibiotiklor
Vo proton pompasi inhibitorlart mods-bagirsaq traktinin mikrobiotasinda uzunmiiddatli disbiotik
doyisikliklora sabab olur. Qarsisini almaq ti¢iin probiotiklarin, prebiotiklorin vo mikrob metabolitlarinin
(masalan, butirat +) miialico sxemina daxil edilmasi eradikasiyanin moanfi tasirlorini azaldir [27]. Bundan
alavo, antibiotik istifadasi mahdudlasdirilmalidir vo alternativ eradikasiya vasitalori (mas.,bakteriofaq)
[30], autoprobiotiklor [29], fitopreparatlar daxil olmagla tabii agentlor, iisullar inkisaf etdirilmali va
todqiqg olunmalidir. Qeyd etmoak lazimdir ki, H. pylori-nin litik faglarinin miiayyan edilmasi, onun aradan
qaldirilmasi {igiin alternativ yanagma kimi faq terapiyasini nozardan kegirmoya imkan verir [30].

HPET zamani bagirsaq mikrobiotasinin torkibinin 6yranilmasi, maslohot vo miialico yanagmalari
fordi sokilds hayata kegirilir. Natico olaraq geyd etmak lazimdir ki, H. pylori-nin rasional eradikasiyasi
aparilarsa, probiotiklor, faq vo fitopreparatarin istifadosi ilo bagirsaq mikrobiotasinin disbiozunun
qarsisint almaq miimkiindiir.
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AHHOTaNUA
3HavyeHUe KMIIEYHOI MUKPOOMOTHI M METOAbI HX COBPEMEHHOM THUATHOCTHUKH
Xa¢puza Mancyposa, Cauna I'axxueBa, I'onep CengoBa, IMma Araesa,
Erana baxsimosa, lllaxun CyJieiimanon

B cratbe paccMOTpeHO 3HAaYeHME MHUKPOOHMOTHI KHUIIEYHWKA MJi OpraHu3Ma 4YeloBeKa U
WU3MCHCHUS, MPOWCXOMANINE B HEH mocie 3paaukanuonHod tepamum Helicobacter pylori (I'TIDT).
Kumeunas Mmuxpo6uora yyactByeT B (OPMUPOBAHMHM UMMYHHOU CHCTEMBI, CHHTE3€ aMUHOKHUCIOT U
BUTAMHMHOB, CTHUMYJSILIMK THIICBAPEHHs, KOJOHH3AIMOHHOH YCTOHYMBOCTH K TATOTEHHBIM
MUKpoopranuzMam u ap. OHa ydacTByeT BO MHOTUX (PU3UOJIOTMYECKUX MPOIIeccax, HeOOXOIUMBIX AJIst
3I0pOBbsI 4YeloBeKa. M3ydnB cocTaB MHKpOOHOMa C IMOMOIIbI0 METOJOB METAreHOMHOI'O aHajm3a -
tapretHoii metarenomuku (16s pPHK, 18s pPHK, ITS), metarenomuku apo6oBuka, YNS u apyrux,
ObUT caenmaH BBIBOA, uTO oOauraTHeie aHa’poOb (Actinobacteria, Bacteroides, Akkermansia
muciniphila, Faecalibacterium prausnitzii u JIp.) BO3HUKAae€T yMEHbIIIEHUE YHUCICHHOCTH U U3MEHEHUE
pocta (hakyIbTaTUBHBIX a3POOHBIX MUKPOOPTAaHU3MOB U AUCOAKTEPHO3. Eciu mpoBecTH parmoHanbHOe
spanukanuoHHoe jeueHue HP anbrepHatuBHBIMU (uTONpenaparamu, ¢GaroMm Wik MPOOHOTUKAMH,
npo0iieMy 1ucOaKTeEpro03a MOKHO CBOEBPEMEHHO BBISIBUTH U YCTPAHUTb.

B mpoBeneHHBIX  MCCIEOBAaHUSAX HAa OCHOBAHWM  JAHHBIX, MOJYYEHHBIX METOJIOM
CEKBEHHPOBAHUS, OTIPEICISUTA OTHOCUTEIBHOE KOJMYECTBO OaKTepuii B MUKpO(IIope KUIICYHUKA TIPU
neyeHUH aHTHOMOTHKaMu HP-undexumii. MeTareHOMHbIN aHaiaM3 KIMHUYECKOrO MarepHuaia Obul
MCIIOJIb30BaH JIsl OTIpe/ieNICHUs BIUSHUS Ha MpeicTaBUTeNe poaoB Ondunodakrepui, 1akToOaKTepHii,
SIIEPUXUN M KIOCTPUIMM. YCTaHOBIIEHO, YTO IOCNIE JIEYEHUs OaKTepUsIMM poja JaKTOOAIMLI,
SUIEPUXUNA U KIIOCTPUAUM MHUKPOOHBIN COCTaB KHUIIEYHHMKA u3MeHwIcs y 76,5%, 51,3% u 55,2%
O0nbHBIX, T.€. Bcero y 0,5%. Conepxxanue 6udunodaktepuii OblI0 AOCTOBEPHO CHMXEHO Yy 60,5%
6onbHbIX. [TIDT oka3piBaeT pa3HOHANPABICHHOE BIUSHUE Ha KOJTUYECTBO KITFOUEBBIX MPEACTaBUTECH
MHUKPO(IIOPbl KUIIEYHHMKA, 4YTO CleAyeT YYHUThIBaTh IpPH NPUMEHEHWH aHTHUOMOTHUKOB TpHU
IIPOTHO3UPOBAHUN PUCKOB HCXOJIOB JICUCHHUS.

KroueBble ci10Ba: MUKpoOMOTa KHILIEUHUKA, MUKpoOHOM, Helicobacter pylori, spaaukannonHas
Tepamnus, METarecHOMHBIN aHAJH3.

Abstract
Importance of intestinal microbiota and modern diagnostic methods
Hafiza Mansurova, Saida Hajiyeva, Gular Seyidova, Emma Aghayeva,
Yegana Bakhishova, Shahin Suleymanov

The article examines the importance of intestinal microbiota for the human body and the changes
that occur in it after Helicobacter pylori eradication therapy (HPET). Intestinal microbiota is involved
in the formation of the immune system, synthesis of amino acids and vitamins, stimulation of digestion,
colonization resistance against pathogenic microorganisms, etc. It participates in many physiological
processes necessary for human health. After studying the composition of the microbiome using
metagenomic analysis methods - targeted metagenomics (16s rRNA, 18s rRNA, ITS), shotgun
metagenomics, YNS, and others, it was concluded that obligate anaerobes (actinobacteria, bacteroides)
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in the gut microbiota after HPET were affected by antibiotics, akkermansia muciniphila,
faecalibacterium prausnitzii and others) decrease in number and changes in the growth of facultative
aerobic microorganisms and dysbiosis occurs. If the rational eradication treatment of HP is carried out
with alternative phytopreparations, phage or probiotics, the problem of dysbiosis can be identified and
eliminated in time.

In the conducted research, the relative number of bacteria in the intestinal microflora from the
antibiotic treatment of HP infections was determined based on the data obtained by the sequencing
method. Metagenomic analysis of clinical material was used to determine the effect on representatives
of the genera bifidobacterium, lactobacillus, escherichia and clostridium. It was found that after the
treatment of bacteria belonging to the genus lactobacillus, escherichia and clostridium, the microbial
composition of the intestine changed in 76.5%, 51.3% and 55.2% of patients, i.e. only 0.5%.
Bifidobacterium content was significantly reduced in 60.5% of patients. HPET has a multidirectional
effect on the number of key representatives of intestinal microflora, which should be taken into account
when using antibiotics while predicting the risks of treatment outcomes.

Keywords: intestinal microbiota, microbiome, helicobacter pylori, eradication treatment,
metagenomic analysis
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