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Особливості мікробіому товстої кишки за легкого перебігу COVID-19 

Стабільність композиції і фізіологічних функцій товстокишкового мікробіому підтримується специфічними механізмами сим-
біозу з макроорганізмом, який сформувався у процесі тривалої адаптації спільного існування у формі єдиної екологічної системи. 
Виявлення особливостей мікробіоти товстої кишки хворих на інфекційні патології, в тому числі і на COVID-19, продовжує при-
вертати особливу увагу науковців. Мета дослідження: дослідити та проаналізувати товстокишковий мікробіом людини за легкого 
перебігу COVID-19, у тому числі в порівняльному аспекті з показниками практично здорових осіб. Матеріали та методи. Мікробіо-
логічне (бактеріологічне та мікологічне) обстеження клінічного матеріалу (випорожнення) провели у 24 хворих на ковід-асоційовану 
позалікарняну пневмонію легкого ступеня тяжкості перебігу та у 29 практично здорових добровольців, які не пред’являли будь-яких 
скарг на порушення функцій шлунково-кишкового тракту і вважали себе практично здоровими. Серед учасників дослідження було 
52,84 % (28) жінок та 47,16 % (25) чоловіків. Середній вік учасників дослідження становив − 40,16±5,25 року (від 29 до 48 років). 
Клінічний матеріал (остання порція свіжих фекалій) забирали стерильним шпателем і поміщали у стерильні аптечні флакони. Виді-
лення та ідентифікацію ізольованих чистих культур проводили за загальноприйнятими методиками. Електронну базу даних створю-
вали в програмі Excel® 2016 (Microsoft). Статистичний аналіз проводили за допомогою прикладних програм MS® Excel® 2016™ та 
Statistica® 7.0 (StatSoft Inc., США). Достовірність даних для незалежних вибірок при розподілі масивів наближеному до нормального 
розраховували за t-критерієм Student, за нерівномірного розподілу – за критерієм U Wilcoxon-Mann-Whitney. Відмінності вважали 
достовірними за р<0,05. Результати. Встановлено, що у хворих на коронавірусну інфекцію легкового типу перебігу у товстій кишці 
формується стабільна тенденція до зниження популяційного рівня біфідобактерій і статистично достовірного зниження (Р<0,05) 
бактерії роду Lactobacillus. У протилежність цього, у товстій кишці хворих на COVID-19 формується стабільна тенденція до під-
вищення популяційного рівня ентеробактерій роду Proteus, бактерії роду Staphylococcus і дріжджоподібних грибів роду Candida. 
Популяційний рівень кишкових паличок практично не змінюється, але він у хворих на COVID-19 за легковим перебігу досягає 
найвищого рівня у товстій кишці (9,49±0,90 LgKУO/г). Спостерігається пониження на 60,05% біфідобактерій та у 3,92 рази лакто-
бактерій у товстій кишці хворих на COVID-19 за легкого перебігу. Зменшення популяційного рівня та ролі у системі Quоrum sensing 
бактерій роду Bifidobacterium та Lactobacillus сприяє зниженню їх захисних функцій і контролю за саморегуляцією мікробіоти, що 
призводить до контамінації товстої кишки умовно патогенними ентеробактеріями E.сoli зі зміненими властивостями, E.сoli Lac-, 
ентеробактеріями роду Proteus, Klebsiella, Enterobacter та Citrobacter. Висновок. Зниження кількості у біотопі товстої кишки бактерій 
роду Bifidobacterium і Lactobacillus у пацієнтів з СOVID-19 за легкого перебігу сприяє контамінації кишечника умовно патогенними 
ентеробактеріями, популяційний рівень яких досягає значень, за яких можливий розвиток інфекційно-запальних процесів. 
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Features of the colon microbiome in mild COVID-19

Introduction. The stability of the composition and physiological functions of the colon microbiome is maintained by specific mechanisms 
of symbiosis with the macroorganism, which was formed in the process of long-term adaptation of coexistence in the form of a single 
ecological system. Identification of the features of the colon microbiota of patients with infectious pathologies, including COVID-19, 
continues to attract special attention of scientists. The purpose of the study: to investigate and analyze the human colonic microbiome in mild 
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COVID-19, including in a comparative aspect with the indicators of practically healthy individuals. Materials and methods. Microbiological 
(bacteriological and mycological) examination of clinical material (stool) was performed in 24 patients with covid-associated community-
acquired pneumonia of mild severity and in 29 healthy volunteers who did not have any complaints of gastrointestinal disorders and considered 
themselves to be practically healthy. The study participants included 52.84% (28) women and 47.16% (25) men. The average age of the study 
participants was 40.16±5.25 years (from 29 to 48 years). Clinical material (the last portion of fresh feces) was collected with a sterile spatula 
and placed in sterile pharmacy vials. Isolation and identification of isolated pure cultures were performed according to generally accepted 
methods. An electronic database was created in Excel® 2016 (Microsoft). Statistical analysis was performed using MS® Excel® 2016™ and 
Statistica® 7.0 (StatSoft Inc., USA). The reliability of data for independent samples with a distribution of arrays close to normal was calculated 
by the Student's t-test, with uneven distribution – by the Wilcoxon-Mann-Whitney U test. Differences were considered significant at p<0.05.  
Results. It has been established that in patients with mild coronavirus infection, a stable tendency to decrease the population level of 
bifidobacteria and a statistically significant decrease (P<0.05) in the bacteria of the genus Lactobacillus is formed in the colon. In contrast, 
in the colon of patients with COVID-19, there is a stable tendency to increase the population level of enterobacteria of the genus Proteus, 
bacteria of the genus Staphylococcus and yeast-like fungi of the genus Candida. The population level of Escherichia coli practically does not 
change, but in patients with mild COVID-19 it reaches the highest level in the colon (9.49±0.90 LgKUO/g). There is a 60.05% decrease in 
bifidobacteria and a 3.92-fold decrease in lactobacilli in the colon of patients with mild COVID-19. The decrease in the population level and 
the role of bacteria of the genus Bifidobacterium and Lactobacillus in the Quorum sensing system contributes to a decrease in their protective 
functions and control over microbiota self-regulation, which leads to colon contamination with conditionally pathogenic enterobacteria E. coli 
with altered properties, E. coli Lac-, enterobacteria of the genus Proteus, Klebsiella, Enterobacter and Citrobacter. Conclusion. The decrease 
in the number of bacteria of the genus Bifidobacterium and Lactobacillus in the colon biotope in patients with mild COVID-19 contributes 
to the contamination of the intestine with conditionally pathogenic enterobacteria, the population level of which reaches values at which the 
development of infectious and inflammatory processes is possible. 

Key words: COVID-19, colon biotope, bifidobacteria, lactobacilli, enterobacteria, dysbiosis.

Вступ. У кишечнику людини живуть трильйони 
мікроорганізмів – бактерій, грибів, вірусів та інших 
форм життя, які в сукупності відомі як мікробіом кишеч-
ника [1]. З самого початку пандемії коронавірусної хво-
роби 2019 року (COVID-19) мікробіом кишечника при 
COVID-19 викликає значний інтерес з огляду на його 
важливу роль у здоров'ї та патофізіології людини [2]. 
Шлунково-кишковий тракт є найбільшим імунним орга-
ном людини, який відіграє вирішальну роль у боротьбі 
з інфікуванням патогенними мікроорганізмами [3]. 
Наразі накопичені дані, які свідчать про те, що еколо-
гія мікробіому кишечника широко змінена у пацієнтів 
з COVID-19 і що конфігурації мікробіому кишечника 
пов'язані з імунною відповіддю та проявами захворю-
вання при COVID-19 [4]. Перебіг інфекції SARS-CoV-2 
має вирішальне значення для змін в екології та динаміці 
мікробіому кишечника людини, як у короткостроковій, 
так і в довгостроковій перспективі, що, в свою чергу, 
впливає на здоров'я людини. Більше того, наявність 
активного вірусу SARS-CoV-2 в кишечнику та змінена 
екологія мікробіому кишечника може призвести до 
несприятливого середовища в кишечнику, що сприяє 
опортуністичному розквіту певних грибів та патогенних 
бактерій, ще більше перешкоджаючи функціонуванню 
мікробіому кишечника, а також послаблюючи імуні-
тет хазяїна [5]. Майбутні дослідження необхідні для 
повного розуміння ролі мікробіому кишечника в іму-
нітеті хазяїна проти інфекції SARS-CoV-2, а також для 
вивчення довгострокового впливу COVID-19 на мікро-
біом кишечника і його зв'язку зі станом здоров'я хазяїна 
після завершення пандемії [6].

Мета: дослідити та проаналізувати товстокишко-
вий мікробіом людини за легкого перебігу COVID-19, 
у тому числі в порівняльному аспекті з показниками 
практично здорових осіб.

Матеріали і методи. Мікробіологічне (бактеріоло-
гічне та мікологічне) обстеження клінічного матеріалу 
(випорожнення) провели у 24 хворих на COVID-19, 
які були госпіталізовані до інфекційного відділення 

Комунального некомерційного підприємства (КНП) 
«Уманська центральна міська лікарня», упродовж 
2021–2023 рр. та у 29 практично здорових добровольців, 
які не пред’являли будь-яких скарг на порушення функ-
цій шлунково-кишкового тракту і вважали себе прак-
тично здоровими. Встановлення діагнозу COVID-19,  
лабораторне обстеження та лікування із урахуван-
ням тяжкості перебігу здійснювали відповідно до 
рекомендацій CDC, ВООЗ, світових стандартів із діа-
гностики, лікування та профілактики COVID-19 [7], 
діючого національного Протоколу «Надання медич-
ної допомоги для лікування коронавірусної хвороби 
(COVID-19)» (наказ МОЗ України від 02.04.2020 року 
№762 в редакції від 20.09.2021 року №1979) зі змінами 
і доповненнями (наказ МОЗ України від 17.05.2023 
№ 913) [8], Стандартів медичної допомоги «Корона-
вірусна хвороба (COVID-19)» (наказ МОЗ України від 
28.03.2020 року №722 у редакції від 17.09.2020 року 
№ 2122) [9]. Серед учасників дослідження було 52,84 % 
(28) жінок та 47,16 % (25) чоловіків, їх середній вік ста-
новив − 40,16±5,25 року (від 29 до 48 років). Критерієм 
включення у дослідження був підтверджений лабора-
торно (за допомогою полімеразної ланцюгової реакції) 
діагноз: ковід-асоційована позалікарняна пневмонія 
легкого ступеня тяжкості перебігу. 

Клінічний матеріал (остання порція свіжих фека-
лій) забирали стерильним шпателем і поміщали у сте-
рильні аптечні флакони. Виділення та ідентифікацію 
ізольованих чистих культур проводили за методиками, 
описаним в монографії для бактеріологічних дослі-
джень [10]. Для розкриття механізмів колонізації тов-
стої кишки мікробіологічно використаний екологічний 
метод, що дозволив здійснити характеристику співіс-
нування представників екосистеми «макроорганізм-
мікробіом» і прослідкувати спрямованість змін мікро-
екології товстої кишки за дестабілізації мікробіома. 
Типологію домінант визначали за індексом постійності 
[11]. Для характеристики різноманіття мікробіома тов-
стої кишки враховували індекси видового багатства 
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Маргалефа та видового різноманіття Уіттекера, які 
характеризують просторово-харчові ресурси та умови 
існування асоційованої мікробіоти, а рівень доміну-
вання таксонів у мікробіомі встановлювали за популя-
ційним рівнем, коефіцієнтом домінування та індексами 
домінування Сімпсона, Бергера-Паркера [12].

Електронну базу даних створювали в програмі 
Excel® 2016 (Microsoft). Статистичний аналіз прово-
дили за допомогою прикладних програм MS® Excel® 
2016™ та Statistica® 7.0 (StatSoft Inc., США). Досто-
вірність даних для незалежних вибірок при розподілі 
масивів наближеному до нормального розраховували 
за t-критерієм Student, за нерівномірного розподілу – за 

критерієм U Wilcoxon-Mann-Whitney. Відмінності вва-
жали достовірними за р<0,05.

Результати та обговорення. Результати дослі-
дження таксономічного складу та мікроекологічних 
показників екосистеми «макроорганізм-мікробіом» 
мікробіоти товстої кишки практично здорових осіб 
(n=29) наведені у таблиці 1.

Для встановлення змін популяційного рівня пред-
ставників мікробіому необхідно, з нашої точки зору, 
встановити популяційний рівень та кількісні мікроеко-
логічні показники екосистеми «макроорганізм-мікро-
біом» мікробіоти товстої кишки практично здорових 
осіб (табл. 2).

Таблиця 1
Таксономічний склад та якісні мікроекологічні показники екосистеми «макроорганізм-мікробіом» 

мікробіоти товстої кишки практично здорових осіб (n=29)
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А. Облігантні анаеробні бактерії
Bifidobacterium spp. 29 100 0,31 0,29 4,71 0,091 0,305

Lactobacillus spp 29 100 0,31 0,29 4,71 0,091 0,305
В. Факультативні анаеробні та аеробні мікроорганізми

Escherichia coli 29 100 0,31 0,29 4,71 0,091 0,305
E.coli (із зміненими 

властивостями) 0 - - - - - -

E.coli Lac– - - - - - -
Proteus spp 4 13,79 0,04 0,03 0,65 0,002 0,042

Klebsiella spp 0 - - - - - -
Enterobacter spp 0 - - - - - -
Citrobacter spp 0 - - - - - -
Acinobacter spp 0 - - - - - -

Staphylococcus spp 2 6,90 0,02 0,01 0,32 0,001 0,021
Дріжджоподібні гриби роду 

Candida spp 2 6,90 0,02 0,01 0,32 0,001 0,021

Таблиця 2
Популяційний рівень та кількісні мікроекологічні показники екосистеми «макроорганізм-мікробіом» 

мікробіоти товстої кишки практично здорових осіб (n=29)
Показники

Таксони
мікробіоти

Популяційний рівень  
в Lg KYO/г

М±m

Коефіцієнти: Роль у системі 
Quоrum sensingКількісного 

домінування Значущості

А. Облігатні анаеробні бактерії
Bifidobacterium spp. 8,06±0,34 130,84 0,41 432,37

Lactobacillus spp 7,69±0,27 124,84 0,39 374,41
В. Факультативні анаеробні та аеробні мікроорганізми

Escherichia coli 9,51±0,25 154,38 0,48 704,71
E.coli (із зміненими властивостями) - - - -

E.coli Lac- - - - -
Proteus spp. 3,03±0,09 0,78 0.02 0,05

Klebsiella spp. - - - -
Enterobacter spp. - - - -
Citrobacter spp. - - - -
Aсinobacter spp. - - - -

Staphylococcus spp. 4,09±0,07 4,58 0,01 0,19
Дріжджоподібні гриби роду Candida spp. 4,60±0,04 5,15 0,01 0,24
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За нормального функціонування організму людини 
незначна кількість (два таксони) індигенної мікробі-
оти товстої кишки переважають у кількісному відно-
шенні всі ентеробактерії на 48,40%, а коефіцієнти кіль-
кісного домінування і значущості вищі в облігатних 
біфідобактерій і лактобактерій у 3,10 і 3,08 разів, ніж 
у факультативних бактерій родів Escherichia, Proteus, 
Staphylococcus і грибів роду Candida. Роль у само-
регуляції мікробіому бактерії роду Bifidobacterium 
і Lactobacillus перевищує інших у 2,29 разів, що свід-
чить про їх високу саморегуляцію у мікробіоті. 

Результати дослідження таксономічного складу та 
мікроекологічних показників екосистеми «макроорга-
нізм-мікробіом» мікробіоти товстої кишки хворих на 
коронавірусну інфекцію за легкого перебігу наведені 
у таблиці 3.

За індексами постійності, частотою зустрічання, 
індексами видового багатства Маргалефа, різноманіття 
Уіттекера та видового домінування головна мікробіота 
товстої кишки хворих на COVID-19 за легкого перебігу 
представлена облігантними фізіологічними корисними 
бактеріями роду Bifidobacterіа, Lactobacillus, а також 
факультативно анаеробними та аеробними E.coli 
з нормальними біохімічними властивостями, а також 
опортуністичними бактеріями роду Staphylococcus 
і дріжджоподібними грибами роду Candida; додаткова 
мікробіота – E.сoli із змінними біохімічними влас-
тивостями, лактозонегативних E.сoli Lac- та умовно 
патогенними ентеробактеріями роду Proteus, Klebsiella, 
Enterobacter, Citrobacter, Acinobacter представляють 
групу випадкових у товстокишковому мікробіомі 
хворих на COVID-19 з легким перебігом. Важли-
вим моментом товстокишкового мікробіому хворих 
на COVID-19 легкого перебігу є наявність у кожного 
пацієнта бактерії роду Bifidobacterіum, Lactobacillus.  

Фізіологічна значимість останніх для організму людини 
та їх виняткове значення у функціонуванні мікробної 
екосистеми доведена численними дослідженнями і не 
викликає сумнівів [13].

Не дивлячись на наявність найважливіших за 
складом таксонів (бактерій родів Bifidobacterium, 
Lactobacillus) та за їх захисною функцією за розвиток 
коронавірусної інфекції спостерігаються суттєві зміни 
таксономічного складу та якісних показників мікроеко-
логії екосистеми «макроорганізм-мікробом». За розви-
тку COVID-19 у товстій кишці пацієнтів настає конта-
мінація і колонізація товстої кишки опортуністичними 
умовно патогеними бактеріями E.сoli, Lac- та E.сoli із 
зміненими властивостями, бактеріями роду Proteus 
Klebsiella, Enterobacter, Citrobacter виявляються у всіх 
хворих на COVID-19 з легким перебігом інфекції, також 
виявляються бактерії роду Staphylococcus та дріжджо-
подібні гриби роду Candida: в жодному випадку не було 
ізольовано E.сoli HLy+. Дріжджоподібні гриби характе-
ризуються типовими морфологічними, тинкторіаль-
ними, культуральними та біохімічними властивостями.

Додаткова мікробіота товстокишкового мікробіому 
пацієнтів з COVID-19 легкого типу перебігу, як згаду-
валося вище, представлена умовно патогенними бак-
теріями роду Escherichia (E.сoli Lac- та E.coli із змін-
ними властивостями і роду Proteus), що підтверджує 
негативне значення ентеробактерій роду Escherichia та 
Proteus у формуванні дисбіозу товстої кишки у хворих 
на COVID-19 легкого перебігу.

Випадкова (транзиторна) мікробіота (ентеробактерії 
родів Citrobacter Klebsiella, Enterobacter, Acinobacter) із 
збільшенням їх популяційного рівня супроводжується 
реалізацією патогенних властивостей і розвитком ендо-
генних змішаних інфекцій за зниження колонізаційної 
резистентності біотопу – функціональної активності 

Таблиця 3
Таксономічний склад та якісні мікроекологічні показники екосистеми «макроорганізм-мікробіом» 

мікробіоти товстої кишки хворих на коронавірусну інфекцію за легкого перебігу (n=24) 
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А. Облігантні анаеробні бактерії
Bifidobacterium spp. 12 100 0,15 0,14 2,30 0,138 0,148

Lactobacillus spp 12 100 0,15 0,14 2,30 0,138 0,148
В. Факультативні анаеробні та аеробні мікроорганізми

Escherichia coli 12 100 0,15 0,14 2,30 0,138 0,148
E.coli (зі змінени-

ми властивостями) 5 41,67 0,06 0,05 0,96 0,050 0,062

E.coli Lac– 4 33,33 0,05 0,04 0,77 0,038 0,049
Proteus spp 4 33,33 0,05 0,04 0,77 0,038 0,049

Klebsiella spp 2 16,67 0,02 0,01 0,38 0,013 0,025
Enterobacter spp 2 16,67 0,02 0,01 0,38 0,013 0,025
Citrobacter spp 2 16,67 0,02 0,01 0,38 0,013 0,025
Aсinobacter spp 2 16,67 0,02 0,01 0,38 0,013 0,025

Staphylococcus spp 12 100 0,15 0,14 2,30 0,138 0,148
Дріжджоподібні гриби роду 

Candida spp 12 100 0,15 0,14 2,30 0,138 0,148
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бактерій роду Bifidobacterium, Lactobacillus. Перерахо-
ване вище потребує дослідження популяційного рівня 
та кількісних мікроекологічних показників екосистеми 
«макроорганізм-мікробіом» мікробіоти товстої кишки 
хворих на COVID-19 за легкого перебігу.

Таким чином, для виявлення ролі у мікробіоті тран-
зиторної (випадкової) мікробіоти (ентеробактерій родів 
Proteus, Citrobacter, Klebsiella, Escherichia, Enterobacter) 
та бактерії роду Staphylococcus, дріжджоподібних гри-
бів роду Candida, а також найважливіших за представ-
ництвом у складі товстокошкового мікробіому людини 
та з мультифункціональною роллю у підтримці мікрое-
кологічного гомеостазу і колонізаційної резистентності 
слизової оболонки товстої кишки представників роду 
Bifidobacteria, Lactobacillus необхідно було дослідити 
їх популяційний рівень і встановити кількісні мікрое-
кологічні показники екосистеми, «макроорганізм (паці-
єнти з COVID-19) – мікробіом”. 

Порівнюючи результати бактеріологічного дослі-
дження популяційного рівня основних таксонів 
(Bifidobacterium і Lactobacillus) показано, що попу-
ляційний рівень найважливіших у товстокишковому 
складі понижений на 2,94% і на 39,06% відповідно 
з даними контролю. Популяційний рівень E.coli прак-
тично не змінився (пониження на 0,21%). Важливо, що 
популяційний рівень протеїв у товстій кишці хворих 
на COVID-19 підвищується на 48,51%, бактерії роду 
Staphylococcus – на 14,18%, дріжджоподібних грибів 
роду Candida – на 5,00%.

Таким чином, у хворих на коронавірусну інфекцію 
легкового типу перебігу у товстій кишці формується 
стабільна тенденція до зниження популяційного рівня 
біфідобактерій і статистично достовірного зниження 
(Р<0,05) бактерії роду Lactobacillus. У протилежність 
цього, у товстій кишці хворих на COVID-19 формується 
стабільна тенденція до підвищення популяційного рівня 
ентеробактерій роду Proteus, бактерії роду Staphylococcus 
і дріжджоподібних грибів роду Candida. Популяційний 
рівень кишкових паличок практично не змінюється, але 

він у хворих на COVID-19 за легковим перебігу досягає 
найвищого рівня у товстій кишці (9,49±0,90 LgKУO/г). 
Спостерігається пониження на 60,05% біфідобактерій 
та у 3,92 рази лактобактерій у товстій кишці хворих на 
COVID-19 за легкого перебігу. Зниження чисельності 
бактерій роду Bifidobacterium і Lactobacillus призводять 
до зменшення їх ролі у саморегуляції таксономічного 
складу та популяційного рівня інших бактерій та дріж-
джоподібних грибів роду Candida.

Ізольовані з товстої кишки умовно патогенні енте-
робактерії (E.сoli зі змінами властивостями, E.сoli Lac-, 
Proteus, Klebsiella, Enterobacter, Citrobacter), бактерії 
роду Staphylococcus та дріжджоподібні гриби роду 
Candida продукують, токсини які знижують дезінток-
сикаційну здатність печінки, порушують проникність 
кишкової стінки, інгібують регенерацію слизового 
шару, призводять до формування диспепсії, діареї та 
інших морфофізіологічних порушень.

Висновки
1. Встановлено, що головна мікробіота товстої 

кишки хворих на COVID-19 за легкого перебігу пред-
ставлена облігантними фізіологічними корисними 
бактеріями роду Bifidobacterіа, Lactobacillus, а також 
факультативно анаеробними та аеробними E.coli з нор-
мальними біохімічними властивостями. 

2. Виявлено, що поряд з облігантною мікрофло-
рою мікробіом товстої кишки хворих на коронавірусну 
інфекцію легкого перебігу представлений опортуніс-
тичними бактеріями роду Staphylococcus і дріжджо-
подібними грибами роду Candida, а також додатковою 
мікробіотою – E.сoli із змінними біохімічними влас-
тивостями, лактозонегативними E.сoli Lac- та умовно 
патогенними ентеробактеріями роду Proteus, Klebsiella, 
Enterobacter, Citrobacter, Acinobacter.

3. Порівнюючи результати бактеріологічного 
дослідження популяційного рівня основних таксонів 
(Bifidobacterium і Lactobacillus) у хворих на COVID-19 
за легкого перебігу із результатами практично здорових 
осіб показано, що популяційний рівень Bifidobacterium 

Таблиця 4
Популяційний рівень та кількісні мікроекологічні показники екосистеми «макроорганізм-мікробіом» 

мікробіоти товстої кишки хворих на коронавірусну інфекцію за легкого перебігу (n=24) 
Показники

Таксони
мікробіоти

Популяційний рівень 
Lg KYO/г

М±m

Коефіцієнти: Роль у системі 
Quоrum sensingКількісного 

домінування Значущості

А. Облігатні анаеробні бактерії
Bifidobacterium spp. 7,83±0,39 150,00 0,23 270,14

Lactobacillus spp. 5,58±0,51 106,89 0,16 95,43
В. Факультативні анаеробні та аеробні мікроорганізми

Escherichia coli 9,49±0,90 181,03 0,27 461,90
E.coli (із зміненими властивостями) 2,83±0,97 22,59 0,03 1,92

E.coli Lac– 2,93±1,15 18,71 0,03 1,64
Proteus spp. 4,50±0,58 14,37 0,04 2,59

Klebsiella spp. 5,50±0,71 17,56 0,02 1,93
Enterobacter spp. 5,50±0,71 17,56 0,02 1,93
Citrobacter spp. 4,50±0,71 14,37 0,02 1,29
Acinobacter spp. 4,50±0,71 14,37 0,02 1,29

Staphylococcus spp. 4,67±0,49 89,46 0,13 54,31
Дріжджоподібні гриби роду Candida spp. 4,83±0,83 92,53 0,14 58,68
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і Lactobacillus у товстокишковому складі понижений 
на 2,94% і на 39,06% відповідно з даними контролю. 
Таким чином, у хворих на коронавірусну інфекцію 
легкового типу перебігу у товстій кишці формується 
стабільна тенденція до зниження популяційного рівня 
біфідобактерій і статистично достовірного зниження 
(Р<0,05) бактерії роду Lactobacillus. 

4. Виявлено, що у товстій кишці хворих на COVID-19  
формується стабільна тенденція до підвищення попу-
ляційного рівня ентеробактерій роду Proteus, бактерії 
роду Staphylococcus і дріжджоподібних грибів роду 
Candida. Популяційний рівень кишкових паличок прак-
тично не змінюється, але він у хворих на COVID-19 за 
легковим перебігу досягає найвищого рівня у товстій 
кишці (9,49±0,90 LgKУO/г)

Інформація про конфлікт інтересів. Конфлікту інтересів авторів у дослідженні немає.
Інформація про фінансування. Автори гарантують, що не отримували винагород у будь-якій формі, здатних 

вплинути на результати наукового дослідження.
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