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Хронічний риносинусит (ХРС) є од-
ним із найпоширеніших захворювань верх-
ніх дихальних шляхів, що вражає від 5 до 
15% населення Європи та Сполучених Шта-
тів Америки, а в азіатських країнах – приб-
лизно 5,5-10% населення [1-3]. Це захворю-
вання характеризується хронічним запален-
ням слизової оболонки порожнини носа та 
приносових пазух, що триває понад 12 тиж-
нів, супроводжується такими симптомами 
як закладеність носа, виділення з порожни-
ни носа, порушення нюху та відчуття тиску 
чи болю в ділянці обличчя [4]. ХРС не лише 
значно погіршує якість життя пацієнтів, але 
й створює суттєве економічне навантаження 
на систему охорони здоров'я, оскільки знач-
на кількість хворих потребує хірургічного 
втручання, а майже половина з них – повто-
рних операцій [5, 6]. 

Незважаючи на десятиліття дослі-
джень, точний патогенез ХРС залишається 
предметом дискусій. Традиційно вважалося, 
що бактеріальна інфекція відіграє центра-
льну роль у розвитку цього захворювання, 
проте сучасна парадигма пропонує багато-
факторну етіологію [3, 6, 7]. На сьогодніш-
ній день велику увагу привертає вивчення 
мікробіому носової порожнини та приносо-
вих пазух, як потенційного фактору, що 
впливає на розвиток та прогресування ХРС 
[8, 9]. 

З появою молекулярних методів дос-
лідження, які дозволяють ідентифікувати 

некультивовані мікроорганізми, наше розу-
міння мікробного пейзажу синоназального 
тракту істотно змінилося. Колись вважало-
ся, що здорові приносові пазухи є стериль-
ними, проте зараз ми знаємо, що вони насе-
лені різноманітними бактеріальними спіль-
нотами [10, 11]. Культуронезалежні методи, 
засновані на секвенуванні 16S рРНК, вияв-
ляють набагато більше бактеріальних так-
сонів, ніж стандартні культуральні методи 
[12, 13]. У той час як культуральні методи 
зазвичай виявляють від 1 до 3 видів бакте-
рій, молекулярні методи здатні виявити де-
сятки й сотні видів у одному зразку [14]. 

Низка досліджень показала, що мікро-
біом пацієнтів з ХРС відрізняється від мік-
робіому здорових осіб, при цьому спостері-
гається зменшення бактеріального різнома-
ніття та зміни у відносній чисельності пев-
них видів бактерій [15-17, 40]. Зокрема, 
Abreu і співавтори продемонстрували, що 
зменшення різноманіття мікробіому та зба-
гачення Corynebacterium tuberculostearicum 
може опосередковувати розвиток риносину-
ситу [18]. Інші дослідження вказують на 
потенційну роль Staphylococcus aureus, осо-
бливо його суперантигенів, у патогенезі 
ХРС з назальними поліпами [19, 20]. 

Особливий інтерес викликає концеп-
ція дизбіозу – порушення рівноваги мікро-
біому, що може призводити до переважання 
умовно-патогенних мікроорганізмів над 
коменсальними [21]. Однак, досі не встано-
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влено, чи є дизбіоз первинною причиною 
ХРС, чи він розвивається вторинно внаслі-
док змін у місцевому середовищі, виклика-
них запаленням [22, 43]. 

Розуміння ролі мікробіому у розвитку 
ХРС має важливе значення для розробки 
нових підходів до діагностики та лікування. 
Традиційно ХРС лікують кортикостероїда-
ми, іноді антибіотиками, а при неефектив-
ності медикаментозної терапії проводять 
хірургічне втручання [23]. Проте ефектив-
ність антибіотикотерапії при ХРС залиша-
ється сумнівною, а хірургічне лікування не 
завжди призводить до стійкої ремісії захво-
рювання [24, 25, 48]. 

Цікаво, що дослідження мікробіому 
до та після ендоскопічної хірургії пазух 
показали, що, незважаючи на покращення 
симптомів, склад мікробіому може поверта-
тися до передопераційного стану протягом 
кількох тижнів після операції [26]. Це свід-
чить про те, що мікробіом може бути стабі-
льною характеристикою, притаманною кон-
кретному індивіду, і його зміна потребує 
більш складних підходів, ніж просто усу-
нення механічної обструкції або призначен-
ня антибіотиків. 

Нещодавні дослідження також іден-
тифікували різні фенотипи ХРС на основі 
мікробного складу, що може мати важливе 
значення для персоналізованого підходу до 
лікування [27]. Зокрема, було виявлено, що 
певні патерни бактеріальної колонізації ко-
релюють з імунологічними шляхами та клі-
нічними проявами захворювання [28]. 

Таким чином, комплексне розуміння 
мікробіому при ХРС та його взаємодії з 
імунною системою може відкрити нові пер-
спективи для розробки таргетної терапії, 
заснованої на модуляції мікробіому, а не на 
простому знищенні бактерій. Однак для 
досягнення цієї мети необхідно системати-
зувати наявні дані та визначити ключові 
характеристики мікробіому, що асоціюють-
ся з різними фенотипами ХРС. 

Саме тому проведення систематично-
го огляду та метааналізу, спрямованих на 
визначення ролі мікробіому носової порож-
нини у патогенезі хронічного риносинуситу, 
є надзвичайно актуальним у контексті су-
часних підходів до розуміння та лікування 
цього поширеного захворювання. 

Мета – проаналізувати, систематизу-
вати сучасні дані (2018-2025 рр.) щодо ролі 
мікробіому носової порожнини та приносо-
вих пазух у патогенезі хронічного риноси-
нуситу та провести їх метааналіз. 

 
Матеріали та методи  
Наше дослідження буде проведено згі-

дно з рекомендаціями PRISMA (Preferred Re-
porting Items for Systematic Reviews and Meta-
Analyses. Ми ретельно проаналізували сучас-
ну наукову літературу щодо взаємозв'язку 
між мікробіомом носової порожнини та пато-
генезом хронічного риносинуситу, з особли-
вим акцентом на окремі бактеріальні види. 

 
Критерії включення та виключення 
Критерії включення: 
- оригінальні дослідження, опубліко-

вані з січня 2018 р. до березня 2025 р.; 
- дослідження, що вивчають мікробі-

ом носової порожнини у пацієнтів з ХРС; 
- роботи, що аналізують кількісний та 

якісний склад мікробіоти носової порожни-
ни; 

- дослідження, що ідентифікують 
окремі патогенні види бактерій (Staphylo-
coccus aureus, Streptococcus pneumoniae, 
Haemophilus influenzae, Pseudomonas aeru-
ginosa та ін.); 

- англомовні та україномовні публіка-
ції; 

- дослідження на людях. 
Критерії виключення: 
- огляди, листи редактора, тези конфе-

ренцій, описи клінічних випадків; 
- дослідження на тваринних моделях; 
- дослідження, що не містять даних 

про конкретні види бактерій; 
- дослідження, що оцінюють тільки 

вірусну або грибкову мікрофлору. 
 
Стратегія пошуку 
Ми провели систематичний пошук за 

допомогою електронних баз даних: Pub-
Med/MEDLINE, Scopus, Web of Science, 
Cochrane Library, Google Scholar. 

Пошукові запити були адаптовані для 
кожної бази даних та задокументовані для 
забезпечення відтворюваності. 

Так, для Академії Гугл запит виглядав 
таким чином:  
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"microbiome" "chronic rhinosinusitis" 
"pathogenesis" ("Staphylococcus aureus" OR 
"Streptococcus pneumoniae" OR 
"Haemophilus influenzae") -review -animal -
mice -mouse -rat -rats 

Для PubMed: 
((microbiome[Title/Abstract] OR 

microbiota[Title/Abstract] OR "bacterial 
flora"[Title/Abstract] OR dysbiosis[Title/ 
Abstract] OR bacteria[Title/Abstract])  AND  
("chronic rhinosinusitis"[Title/Abstract] OR 
CRS[Title/Abstract] OR "chronic sinusitis" 
[Title/Abstract] OR rhinosinusitis[Title/ 
Abstract])  AND  (pathogenesis[Title/Abstract] 
OR etiology[Title/Abstract] OR 
pathophysiology[Title/Abstract] OR 
pathobiology[Title/Abstract] OR mechanism 
[Title/Abstract])  AND  ("nasal cavity"[Title/ 
Abstract] OR "nasal mucosa"[Title/Abstract] 
OR sinus[Title/Abstract] OR sinuses 
[Title/Abstract] OR sinonasal[Title/Abstract] 
OR nasal[Title/Abstract])  AND  
("Staphylococcus aureus"[Title/Abstract] OR 
"Streptococcus pneumoniae"[Title/Abstract] 
OR "Haemophilus influenzae"[Title/Abstract] 
OR "Pseudomonas aeruginosa"[Title/Abstract] 
OR "Corynebacterium"[Title/Abstract] OR 
"Moraxella catarrhalis"[Title/Abstract] OR 
pathogens[Title/Abstract] OR bacterial[MeSH 
Terms])  AND  ("2018/01/01"[Date - 
Publication] : "2025/03/16"[Date - 
Publication])  AND  (English[Language] OR 
Ukrainian [Language]) NOT  
(review[Publication Type] OR "systematic 
review"[Publication Type] OR "meta-
analysis"[Publication Type] OR "case 
report"[Publication Type] OR editorial 
[Publication Type] OR comment[Publication 
Type] OR letter[Publication Type]). 

 
Відбір досліджень 
Два незалежні дослідники провели 

скринінг отриманих публікацій у два етапи:  
1) перегляд назв та анотацій для вияв-

лення потенційно релевантних досліджень; 
2) детальний аналіз повних текстів 

статей, відібраних на першому етапі. 
У випадку розбіжностей у рішеннях 

щодо включення дослідження, було залуче-
но третього дослідника для досягнення кон-
сенсусу. Процес відбору буде візуалізовано 

за допомогою діаграми PRISMA, яку зо-
бражено на рис. 1. 

 
Оцінка якості досліджень 
Для оцінки методологічної якості 

включених досліджень було використано 
такі інструменти: Шкала Newcastle-Ottawa 
(NOS) для обсерваційних досліджень; Ін-
струмент Cochrane Risk of Bias 2 (RoB 2) 
для рандомізованих контрольованих дослі-
джень 

Оцінку якості проведено двома неза-
лежними дослідниками, а розбіжності були 
вирішені шляхом обговорення з третім дос-
лідником. 

 
Екстракція даних 
З кожного включеного дослідження 

екстраговано таку інформацію:  
- характеристики дослідження (авто-

ри, рік публікації, країна, дизайн);   
- характеристики учасників (кількість, 

вік, стать, тип ХРС, супутні захворювання);  
- методи дослідження мікробіому (ку-

льтуральні методи, молекулярне секвену-
вання, інші);  

- дані про загальний склад мікробіому;  
- дані про поширеність та кількісні 

показники конкретних патогенів: Staphylo-
coccus aureus, Streptococcus pneumoniae, 
Haemophilus influenzae, Pseudomonas aeru-
ginosa, Corynebacterium spp., Moraxella ca-
tarrhalis, Інші клінічно значущі патогени;  

- взаємозв'язок між виявленими мік-
роорганізмами та клінічними особливостя-
ми ХРС;  

- дані про антибіотикорезистентність 
виявлених патогенів (якщо доступно). 

 
Статистичний аналіз 
Спочатку було проведено наративний 

синтез даних з усіх включених досліджень, 
систематизуючи інформацію про склад мік-
робіому при ХРС та роль окремих патоге-
нів. 

Для метааналізу використано такий 
підхід. 

1. Розраховано узагальнені показники 
поширеності ключових патогенів при ХРС з 
відповідними 95% довірчими інтервалами 
(ДІ). 
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2. Проведено порівняння відносної ча-
стоти виявлення окремих бактеріальних 
видів між пацієнтами з ХРС та контрольною 
групою, розраховуючи відношення шансів 
(OR) з 95% ДІ. 

3. Проведено аналіз підгруп для різ-
них фенотипів ХРС (з поліпами та без полі-
пів). 

4. Оцінено гетерогенність між дослі-
дженнями за допомогою статистики I² та Q-
тесту. При значній гетерогенності (I² > 50%) 
використано модель випадкових ефектів. 

Усі статистичні аналізи проведені за 
допомогою програмного забезпечення Py-
Charm CE, в оточенні Python з використан-
ням пакетів pandas, numpy, matplotlib.pyplot, 
seaborn, scipy та math. Рівень статистичної 
значущості встановлено на p < 0,05. 

 
Оцінка якості доказів 
Якість доказів для кожного основного 

результату була оцінена за допомогою сис-
теми GRADE (Grading of Recommendations, 
Assessment, Development and Evaluations), 
яка класифікує якість доказів як високу, 
середню, низьку або дуже низьку, базую-
чись на: Ризику систематичної помилки; 
Непослідовності результатів; Опосередко-
ваності доказів; Неточності; Публікаційній 
упередженості. 

 
Етичні аспекти 
Оскільки наше дослідження є систе-

матичним оглядом та метааналізом опублі-
кованих даних, етичне схвалення не потріб-
не. Проте ми дотримувались всіх принципів 
академічної доброчесності при проведенні 
аналізу та підготовці рукопису. 

 
Результати 
Систематичний пошук літератури від-

повідно до розробленої методології виявив 
75 потенційно релевантних записів у елект-
ронних базах даних (PubMed, Scopus, Web 
of Science, Cochrane Library та Google 
Scholar) за період з січня 2018 по березень 
2025 р. Отримані результати були піддані 
багатоетапному процесу відбору згідно з 
рекомендаціями PRISMA, що відображено 
на рис. 1. 

На першому етапі відбору, після оцін-
ки заголовків публікацій, було виключено 

40 досліджень як нерелевантних тематиці 
мікробіому носової порожнини при хроніч-
ному риносинуситі. Таким чином, для пода-
льшого аналізу залишилось 35 потенційно 
підходящих робіт, що відповідали поперед-
ньо встановленим критеріям включення. 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Рис. 1. Діаграма PRISMA. 
 
Скринінг анотацій призвів до виклю-

чення ще 10 публікацій, з яких 3 не відпові-
дали за критерієм мови (не були опубліко-
вані англійською або українською мовами), 
1 являла собою тези конференції, а 6 були 
виключені з інших причин, включаючи не-
відповідність методологічним вимогам та 
обмеженість даних щодо видового складу 
бактеріальної мікрофлори. Варто зазначити, 
що саме на цьому етапі здійснювалася рете-
льна оцінка дотримання включеними дослі-
дженнями суворо встановлених параметрів 
методології. 

Після перевірки доступності повноте-
кстових версій було виявлено, що 4 статті 
недоступні для детального аналізу, незва-
жаючи на численні спроби отримати доступ 
через університетську бібліотеку та звер-
нення до авторів. Отже, на фінальному етапі 
відбору для якісного та кількісного синтезу 
даних (метааналізу) було включено 21 дос-
лідження, що повністю відповідали всім 
критеріям включення.  

Таким чином, із початкової вибірки 75 
публікацій тільки 28% (n=21) статей вияви-
лись релевантними та методологічно при-
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йнятними для подальшого аналізу. Віднос-
но висока частка виключених досліджень 
(72%) свідчить про специфічність тематики 
та необхідність дотримання суворих крите-
ріїв відбору для забезпечення надійності 
результатів метааналізу. 

Відібрані 21 дослідження становлять 
основу для подальшого аналізу ролі мікро-
біому носової порожнини у патогенезі ХРС 
та дозволять оцінити поширеність ключо-
вих патогенів, їх взаємозв'язок із клінічними 
особливостями захворювання, а також по-
тенційні механізми патогенезу, опосередко-
вані мікробіотою.  

 
Оцінка якості досліджень  
та екстракція даних 
При аналізі оцінки якості досліджень 

за шкалою Newcastle-Ottawa  було виявлено 
19 обсерваційних досліджень, зведені дані 
якості яких наведено в табл. 1. 

Аналіз оцінок демонструє загалом ви-
соку методологічну якість більшості вклю-
чених досліджень. Із 19 оцінених робіт, 12 
досліджень (63,2%) отримали 8 балів із мак-
симальних 9, що вказує на низький ризик 
систематичної помилки. Ще 6 досліджень 
(31,6%) отримали 7 балів, що також свід-
чить про достатньо високу їх якість. Лише 
одне дослідження (Vaughn et al., 2019) мало 
відносно низьку оцінку – 4 бали, що свід-
чить про наявність суттєвих методологічних 
обмежень [36]. 

Варто зазначити, що всі дослідження 
отримали максимальну оцінку за критерієм 
репрезентативності вибірки пацієнтів з хро-
нічним риносинуситом, що підвищує зов-
нішню валідність отриманих даних. Майже 
всі дослідження (18 із 19) продемонструва-
ли належний підхід до вибору контрольної 
групи, що є важливим аспектом для порів-
няльних аналізів у контексті вивчення мік-
робіому носової порожнини. 

При цьому спостерігались певні об-
меження у критерії "Адекватність подаль-
шого спостереження", де 7 досліджень 
(36,8%) не отримали максимальної оцінки. 
Це може вказувати на відсутність достатньо 
тривалого періоду спостереження або знач-
ний відсоток втрачених для подальшого 
спостереження пацієнтів, що потенційно 
може впливати на оцінку довгострокових 

аспектів зв'язку між мікробіомом носової 
порожнини та перебігом хронічного рино-
синуситу. 

Загалом, висока методологічна якість 
більшості включених досліджень (94,7% 
досліджень мають оцінку 7 балів і вище) 
дозволяє з достатньою впевненістю інтерп-
ретувати результати проведеного метааналі-
зу щодо ролі мікробіому носової порожни-
ни у патогенезі хронічного риносинуситу. 

Варто зауважити, що окрім обсерва-
ційних досліджень до даного систематично-
го огляду та метааналізу також було вклю-
чено 2 РКД, які було оцінено з допомогою 
Cochrane Risk of Bias 2. Узагальнені дані 
наведені в табл. 2. Отримані дані свідчать 
про суттєві відмінності у методологічній 
якості між двома оціненими дослідженнями 
– РКД. Дослідження Dobretsov et al. (2021) 
[49] демонструє загалом прийнятну якість із 
загальною оцінкою "Деякі занепокоєння". 
Це дослідження має низький ризик система-
тичної помилки за більшістю доменів, 
включаючи процес рандомізації, відсутність 
даних про результати, вимірювання резуль-
татів та вибір звітних результатів. Єдиною 
областю, що викликає певні занепокоєння, є 
відхилення від запланованих втручань, що 
могло потенційно вплинути на отримані 
результати. 

Натомість, дослідження de Bonnecaze 
et al. (2018) [48] характеризується значно 
вищим ризиком систематичної помилки із 
загальною оцінкою "Високий ризик". Клю-
човою проблемою цього дослідження є ви-
сокий ризик упередженості у процесі ран-
домізації, що є фундаментальним компоне-
нтом методологічної якості РКД.  

Важливо відзначити, що обидва дос-
лідження продемонстрували низький ризик 
щодо відсутності даних про результати та 
вимірювання результатів, що є позитивним 
аспектом їхньої методології. Це свідчить 
про належний підхід до збору та аналізу 
даних, незважаючи на інші методологічні 
обмеження. 

Щодо загального опису відібраних 
досліджень, то ці дані наведено в табл. 3. 
Представлена таблиця містить детальний 
опис 21 дослідження, включеного до метаа-
налізу, що дозволяє оцінити їх різноманіт-
ність та методологічні особливості у ви-
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вченні мікробіому носової порожнини при 
ХРС. 

Часовий діапазон досліджень охоплює 
період з 2018 по 2024 р., що відображає су-
часний стан наукових знань у цій галузі. 
Географічний розподіл досліджень досить 
широкий, включаючи роботи з Азії (Китай, 
Південна Корея, Японія), Європи (Франція, 
Німеччина, Бельгія, Сербія, Туреччина), 
Північної Америки (США, Канада) та Океа-
нії (Австралія, Нова Зеландія), що забезпе-
чує гарну репрезентативність даних з огля-
ду на можливі регіональні відмінності у 
структурі мікробіому. 

З точки зору дизайну досліджень, бі-
льшість робіт представлена обсерваційними 
дослідженнями: перехресними (крос-
секційними), проспективними та ретроспек-
тивними. У метааналіз також включено два 
рандомізованих контрольованих дослі-
дження (РКД) – Renteria et al. (2020) [37] та 
Dobretsov et al. (2021) [49]. 

Розмір вибірок значно варіює між до-
слідженнями – від малих груп (15 пацієнтів 
у de Bonnecaze et al., 2018 [48]) до відносно 
великих когорт (290 учасників у De Boeck et 
al., 2019, [34]), що впливає на статистичну 
потужність окремих досліджень. Загальна 
кількість учасників у всіх дослідженнях 
складає понад 1500 осіб, що є суттєвим об-
сягом для метааналізу. 

Характеристика груп пацієнтів демон-
струє увагу дослідників до різних фенотипів 
ХРС: більшість досліджень окремо розгля-
дають ХРСзНП та ХРСбезНП, що важливо 
для виявлення можливих відмінностей у 
складі мікробіому та патогенезі цих підти-
пів захворювання. У значній кількості дос-
ліджень (14 з 21) також включені контроль-
ні групи, які сформовані із умовно здорових 
осіб, що дозволяє порівнювати мікробіом 
при патології та в нормі. 

Методології дослідження мікробіому 
в проаналізованих роботах характеризують-
ся високою технологічністю. Переважна 
більшість досліджень (17 з 21) використо-
вували молекулярно-генетичні методи, зок-
рема секвенування 16S рРНК різними плат-
формами (Illumina MiSeq, ONT), що забез-
печує детальнішу характеристику мікробіо-
му порівняно з традиційними культураль-
ними методами. При цьому, 6 досліджень 

застосовували класичні або модифіковані 
культуральні методи як основні або додат-
кові, що дозволяє отримувати дані про жит-
тєздатні мікроорганізми. Деякі дослідження 
використовували комбіновані підходи, що 
підвищує комплексність аналізу. 

Варто відзначити, що кілька дослі-
джень (Dellière et al., 2021 [38]; Connell et 
al., 2024 [42]) додатково аналізували гриб-
ковий компонент мікробіому за допомогою 
ITS-секвенування, що розширює розуміння 
мікробних взаємодій при ХРС. 

Аналіз таксономічного складу на рівні 
типів демонструє переважання Firmicutes, 
Actinobacteria та Proteobacteria у всіх дослі-
джених групах, проте їх співвідношення 
відрізняється між пацієнтами з ХРС та здо-
ровими суб’єктами. У пацієнтів з ХРСзНП 
спостерігається підвищений вміст 
Firmicutes (до 55,49% за Gan et al., 2019) 
[41], тоді як у пацієнтів з ХРСбезНП відзна-
чається підвищена кількість Proteobacteria 
(30,65% за Gan et al., 2021) [39]. 

На рівні роду найбільш поширеними 
виявились Staphylococcus та Corynebacte-
rium, які присутні майже в усіх досліджува-
них групах. Однак варто відзначити, що 
відносна чисельність Corynebacterium за-
звичай знижена у пацієнтів з ХРС порівняно 
з контрольними групами (9,84% проти 
20,35% за Gan et al., 2019) [41]. Цікаво, що 
рід Dolosigranulum частіше виявляється у 
здорових суб'єктів, що може свідчити про 
його потенційну протективну роль. 

Видовий склад характеризується до-
мінуванням потенційних патогенів, зокрема 
Staphylococcus aureus, який виявляється з 
високою частотою у пацієнтів з усіма фор-
мами ХРС (від 11,0 до 91,9%). Також зна-
чущими виявляються Haemophilus 
influenzae, особливо у дітей (Park et al., 
2020) та при риносинуситі з грибковим ті-
лом (Dellière et al. [38]), а також 
Pseudomonas aeruginosa при ХРСбезНП 
[33]. 

Ключовою закономірністю, яка про-
стежується у багатьох дослідженнях, є зни-
жена мікробна різноманітність у пацієнтів з 
ХРС порівняно з контрольними групами. 
Rom et al. (2019) виявили позитивну коре-
ляцію між тяжкістю захворювання та низь-
кою бактеріальною різноманітністю, що 
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підкреслює важливість цього параметра 
[31]. 

Різні фенотипи ХРС характеризують-
ся специфічними мікробними профілями: 
алергічний грибковий ХРС демонструє най-
вищий ступінь дизбіозу з домінуванням 
Staphylococcus aureus, Haemophilus influen-
zae та Streptococcus pneumoniae; однобічний 
гнійний ХРС характеризується підвищеною 
наявністю анаеробних бактерій; а еозинофі-
льний та нееозинофільний ХРСзНП відріз-
няються за наявністю специфічних бактері-
альних таксонів. 

Вікові особливості мікробіому також 
чітко простежуються: у дітей з ХРС домінує 
Haemophilus (26,8%), тоді як у дорослих 
переважає Corynebacterium (25,1%), що мо-
же обумовлювати відмінності у клінічних 
проявах та відповіді на лікування. Більш 
детальний аналіз отриманих даних наведено 
в табл. 4. 

Крім дослідження бактеріальних аген-
тів нами було проаналізовано і грибковий 
компонент. Так, різні форми ХРС характе-
ризуються специфічним складом грибково-
го мікробіому. При алергічному грибковому 
ХРС (Connell et al.) спостерігається висока 
частота інвазії потенційно патогенних гри-
бів роду Malassezia (45,0%), Curvularia 
(18,5%) та Aspergillus (16,8%) [42]. Нато-
мість, у пацієнтів з ХРС з поліпами без але-
ргічного компоненту виявлено домінування 
грибів роду Malassezia (84,9%) при практи-
чній відсутності Aspergillus та демаціацій-
них грибів, що вказує на переважно комен-
сальний характер грибкового мікробіому. 

Риносинусит з грибковим тілом хара-
ктеризується абсолютним переважанням 
грибів роду Aspergillus (89,5%), а також 
присутністю Malassezia, Scedosporium та 
Hormographiella [38]. Цікаво, що методоло-
гічні особливості суттєво впливають на ви-
явлення грибів – мікроскопія була позитив-
ною у 97,3% випадків, тоді як культуральні 
дослідження – лише у 31,6%. 

Дослідження Wei et al. виявило біль-
шу частоту виявлення грибів у пацієнтів з 
ХРС без назальних поліпів (9,0%) порівняно 
з ХРС з поліпами (3,7%) та контрольною 
групою (2,0%), що може вказувати на поте-
нційно різну роль грибів у патогенезі різних 
фенотипів ХРС [46]. Більше того, у дослі-

дженні Takeda et al. було виявлено імуноло-
гічну реактивність до грибкових антигенів: 
зокрема, ідентифіковано клон IgE, специфі-
чний до Candida albicans, що підтверджує 
можливість залучення грибів у розвиток 
алергічних механізмів при ХРС [44]. Зведе-
ні дані щодо наявності певних грибів наве-
дено в табл. 5.  

При аналізі взаємозв’язків мікробіоти 
носової порожнини з клінікою ХРС було 
виявлено чіткий зв'язок між мікробним різ-
номаніттям та тяжкістю захворювання. Rom 
et al. (2019) виявили зворотну кореляцію 
між мікробним «багатством» та тяжкістю 
запалення (p < 0,01), а також тканинною 
еозинофілією (p < 0,01) [31]. Подібні ре-
зультати були отримані Koeller et al., які 
підтвердили зниження бактеріального різ-
номаніття у пацієнтів з ХРС без поліпів (p < 
0,01 для носової порожнини і p < 0,001 для 
носоглотки) [35]. В цілому отримані резуль-
тати відображено в табл. 6. 

Примітно, що певні бактеріальні так-
сони корелюють з клінічними проявами 
ХРС. Gan et al. [41] виявили позитивну ко-
реляцію між показниками Lund-Mackay та 
кількістю Lactobacillus, Escherichia-Shigella, 
Clostridium і Enterococcus (p < 0,05). Zhu et 
al. [29] встановили негативну кореляцію 
між Corynebacterium propinquum та рівнями 
прозапальних цитокінів, що свідчить про 
потенційний захисний ефект цього комен-
сала. 

Особливо варто відзначити роль 
Staphylococcus aureus у патогенезі еозино-
фільного запалення. Wei et al. (2018) проде-
монстрували, що Staphylococcus aureus час-
тіше зустрічається у пацієнтів із підвище-
ним відсотком еозинофілів (17,2% проти 
3,3%, p = 0,011), тоді як Staphylococcus epi-
dermidis переважає у підгрупі з нормальним 
відсотком еозинофілів (29,5% проти 10,9%, 
p = 0,009) [46]. Ці дані узгоджуються з ре-
зультатами Wagner Mackenzie et al. (2019), 
які виявили значущу позитивну кореляцію 
між Staphylococcus aureus і загальним бак-
теріальним навантаженням при ХРС з наза-
льними поліпами (r = 0,67, p < 0,001) [30]. 

Важливим є спостереження Kim et al. 
(2020) щодо зв'язку між бактеріальним 
складом та імунними механізмами: знижен-
ня відносної кількості Anaerococcus у паціє-
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нтів з еозинофільним ХРС (p = 0,010) нега-
тивно корелювало з популяціями ILC2, що 
продукують IL-5 (r = -0,332, p = 0,055) та 
рівнями IL-5 у тканинах (r = -0,420, p = 
0,010) [40]. 

Наявність грибково-бактеріальних 
взаємодій підтверджується даними Dellière 
et al., які виявили значно вищу поширеність 
грибів роду Haemophilus у пацієнтів з гриб-
ковим шаром (p<0,001) та можливу взаємо-
дію між Aspergillus fumigatus та Haemophilus 
influenzae [38]. 

Імунологічні дослідження, проведені 
Takeda et al., виявили, що близько 20% ізо-
льованих IgE антитіл з назальних поліпів 
специфічно розпізнають поверхневі детер-
мінанти назальних бактерій, а у пацієнтів з 
ХРСзНП спостерігається посилена Th2-
відповідь на Streptococcus pyogenes (p<0,01) 
[44].  

Цікавим, з точки зору клініцистів, ви-
явився аналіз впливу різних лікувальних 
підходів на мікробіом носової порожнини у 
пацієнтів з ХРС, з узагальненням якого мо-
жна ознайомитись в табл. 7. Так, аналіз фа-
рмакологічних втручань демонструє їх зна-
чний вплив на мікробний склад. Дослі-
дження Renteria et al. (2020) показало, що 
тривала терапія азитроміцином (3 рази на 
тиждень протягом 3 місяців) призводить до 
суттєвого зниження колонізації S. aureus (p 
< 0,01), хоча клінічні наслідки цих змін не 
були оцінені [37]. Подібні результати отри-
мані de Bonnecaze et al. (2018) при застосу-
ванні триметоприму/сульфаметоксазолу, що 
супроводжувалося зниженням мікробного 
навантаження та значним покращенням 
показників SNOT-22 (з 67,2 до 35,5, p < 
0,0005) [48]. 

Особливий інтерес представляє дослі-
дження Dobretsov et al. (2021), яке оцінюва-
ло ефективність інноваційного підходу – 
застосуванню інтраназального гелю з бак-
теріофагами [49]. Це втручання призвело до 
зниження загальної кількості мікроорганіз-
мів, особливо Streptococcus і Enterobacteri-
aceae, що супроводжувалося зменшенням 
прозапальних цитокінів IL-1β та IL-8. Дані 
свідчать про перспективність бактеріофаго-
вої терапії як альтернативного підходу до 
лікування ХРС в умовах зростаючої антибі-
отикорезистентності. 

Щодо хірургічних втручань, результа-
ти досліджень виявляють неоднозначний 
вплив на мікробіом. Koutsourelakis et al. 
(2018) виявили, що після антростомії верх-
ньощелепного синуса мікробіота демон-
струє низьку стабільність (індекс Jaccard 
лише 24,5 ± 10,6%) і швидко повертається 
до передопераційного стану [43]. Це узго-
джується з даними дослідження, проведено-
го De Boeck et al., де було виявлено лише 
незначні відмінності в мікробіомі пацієнтів 
з ХРСбезНП, які мали в анамнезі функціо-
нальну ендоскопічну хірургію пазух (p = 
0,043) [34]. 

Також цікаві закономірності виявлено 
Wei et al. (2018): пацієнти з ХРС з поліпами 
після ендоскопічної хірургії мали нижчу 
частоту виділення коагулазо-негативних 
стафілококів (13,6% проти 30,1%, p = 0,050) 
і вищу частоту Pseudomonas aeruginosa 
(16,2% проти 3,2%, p = 0,024) [46]. Врахо-
вуючи патогенність Pseudomonas 
aeruginosa, ці дані можуть мати важливе 
клінічне значення. Особливо вагомими є 
результати Kim et al. (2020), які встановили 
зв'язок між зниженням відносної кількості 
певних бактерій (Corynebacterium, 
Anaerococcus і Tepidimonas) після ендоско-
пічної хірургії синусів та субоптимальними 
клінічними результатами (p < 0,05) [40]. Це 
підкреслює потенційну прогностичну роль 
мікробіомного профілю для оцінки ефекти-
вності хірургічного втручання. 

Особливої уваги заслуговує аналіз ан-
тибіотикорезистентності (табл. 8). Незва-
жаючи на обмежену кількість досліджень, 
які оцінювали резистентність патогенів, 
отримано досить важливі дані.  Відтак, дос-
лідження Božić et al. (2018) демонструє зна-
чний рівень резистентності Staphylococcus 
aureus до пеніциліну, що спостерігався у 
всіх виділених штамів, тоді як приблизно 
21% штамів (3/14) проявляли резистентність 
до еритроміцину та кліндаміцину [45]. Осо-
бливо тривожними є дані щодо Staphylococ-
cus epidermidis, де 23,5% штамів (4/17) ви-
явились метицилін-резистентними, та Pseu-
domonas aeruginosa, де всі ізоляти (4/4) були 
резистентними до піперациліну, а 50% (2/4) 
– до комбінації піперацилін/тазобактам. 
Wagner Mackenzie et al. (2021) також вияви-
ли високий рівень резистентності 
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Staphylococcus aureus до пеніциліну (83,3%, 
15/18 ізолятів), помірний рівень резистент-
ності до еритроміцину (16,7%, 3/18), та поо-
динокі випадки резистентності до флуклок-
сациліну та доксицикліну. Метицилін-
резистентний Staphylococcus aureus (MRSA) 
був ідентифікований в одному випадку [32]. 
Примітно, що дослідники не виявили стати-
стично значущої асоціації між антибіотико-
резистентністю та діагнозом ХРС. Також, 
важливими є спостереження щодо динаміки 
антибіотикорезистентності під час лікуван-
ня. Дослідження de Bonnecaze et al. (2018) 

[48] і Renteria et al. (2020) [37] не виявили 
розвитку нової резистентності під час кур-
сів триметоприму/сульфаметоксазолу та 
азитроміцину відповідно, що є обнадійли-
вим з точки зору безпеки тривалої антибіо-
тикотерапії при ХРС. Проте у дослідженні 
Renteria et al. (2020) був зафіксований один 
випадок метицилін-резистентного Staphylo-
coccus aureus серед 7 штамів, виділених 
після курсу азитроміцину [37]. 

Зі всіма згаданими таблицями з уза-
гальненням даних можна ознайомитись ни-
жче (табл. 1-8). 

 
 

Таблиця 1 
Оцінка якості досліджень за шкалою Newcastle-Ottawa (NOS) для обсерваційних досліджень 
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Gan et al. [41] 2019 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Renteria et al. [37] 2020 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Rom et al. [31] 2019 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Božić et al. [45] 2018 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ☆ 7 

Gan et al. [39] 2021 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Ulusoy et al. [47] 2021 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ☆ 7 

Park et al. [33] 2020 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ☆ 7 

Connell et al. [42] 2024 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Koeller et al. [35] 2018 ★ ★ ★★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Dellière et al. [38] 2021 ★ ★ ★★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Zhu et al. [29] 2023 ★ ★ ★★ ★ ★★ ★ ★ 8 

De Boeck et al. [34] 2019 ★ ★ ★★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Takeda et al. [44] 2019 ★ ★ ★★ ★ ★ ★ ★ 7 

Kim et al. [40] 2020 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ★ 8 
Koutsourelakis et al. 
[43] 2018 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ★ 8 

Wagner Mackenzie 
et al. [32] 2021 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ☆ 7 

Vaughn et al. [36] 2019 ★ ☆ ★ ☆ ★ ★ ☆ 4 
Wagner Mackenzie 
et al. [30] 2019 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ☆ 7 

Wei et al. [46] 2018 ★ ★ ★ ★ ★★ ★ ☆ 7 
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Таблиця 2 
Оцінка якості досліджень за інструментом Cochrane Risk of Bias 2 (RoB 2)  

для рандомізованих контрольованих досліджень 

Дослідження Рік Процес  
рандомізації 

Відхилення від 
запланованих 

втручань 

Відсутні дані 
про результати 

Вимірювання 
результатів 

Вибір звітних 
результатів 

Загальний  
ризик упере-

дженості 
Dobretsov et al. 
[49] 2021 Низький ризик Деякі  

занепокоєння 
Низький  

ризик 
Низький  

ризик 
Низький  

ризик 
Деякі  

занепокоєння 
de Bonnecaze et 
al. [48] 2018 Високий ризик Деякі  

занепокоєння 
Низький  

ризик 
Низький  

ризик 
Деякі  

занепокоєння 
Високий  

ризик 
 
 
 

Таблиця 3 
Характеристики досліджень 

Дослідження Рік Країна Дизайн К-ть уча-
сників Групи пацієнтів Метод дослідження  

мікробіому 

Gan et al. [41] 2019 Китай Перехресне  
дослідження 86 59 ХРС з поліпами, 27 

контроль 

16S rRNA-таргетне  
секвенування Illumina 
MiSeq 

Renteria et al. 
[37] 2020 Канада Подвійне сліпе 

РКД 36 ХРС (терапія азитроміци-
ном порівняно з плацебо) 16S rRNA-секвенування 

Rom et al. [31] 2019 Австралія Перехресне  
дослідження 89 52 ХРС, 37 контроль 16S rRNA-секвенування 

Božić et al. 
[45] 2018 Сербія Обсерваційне 

дослідження 48 ХРС з поліпами Мікротитраційний метод  
визначення МІК 

Gan et al. [39] 2020 Китай Перехресне  
дослідження 147 77 ХРС з поліпами, 36 ХРС 

без поліпів, 34 контроль 16S rRNA-секвенування 

Ulusoy et al. 
[47] 2021 Туреччина 

Проспективне 
обсерваційне 
дослідження 

30 ХРС з поліпами Культуральний метод 

Dobretsov et 
al. [49] 2021 - Подвійне сліпе 

РКД 40 ХРС з поліпами (бактеріо-
фаги порівняно з плацебо) Культуральний метод 

de Bonnecaze 
et al. [48] 2018 Франція Проспективне 

дослідження 15 ХРС з гнійними виділення-
ми Культуральний метод 

Park et al. [33] 2020 Південна 
Корея 

Перехресне  
дослідження 19 9 дітей з ХРС, 10 дорослих 

з ХРС 
16S rRNA-
піросеквенування 

Connell et al. 
[42] 2024 Австралія Перехресне  

дослідження 61 32 Алергічний грибковий 
ХРС, 29 ХРС з поліпами 

Повнорозмірне 16S rRNA-
секвенування ONT, ITS  
секвенування грибів 

Koeller et al. 
[35] 2018 Німеччина Обсерваційне 

дослідження 20 

ХРС з назальними поліпами 
(n=5), ХРС без назальних 
поліпів (n=5), однобічний 
гнійний верхньощелепний 
ХРС (n=5), здоровий конт-
роль (n=5) 

Культуральний метод + 
16S рРНК ампліконне  
секвенування 

Dellière et al. 
[38] 2021 Франція Обсерваційне 

дослідження 45 
Риносинусит з грибковим 
шаром (n=38), риносинусит 
без грибкового шару (n=7) 

16S рРНК (V3-V4) та 
ITS1/ITS2 секвенування 

Zhu et al. [29] 2023 Китай Обсерваційне 
дослідження 37 

ХРС з назальними поліпами 
(n=12), ХРС без назальних 
поліпів (n=10), здоровий 
контроль (n=15) 

16S рРНК (V4) секвену-
вання 

De Boeck et 
al. [34] 2019 Бельгія Обсерваційне 

дослідження 290 

ХРС з назальними поліпа-
ми, ХРС без назальних 
поліпів (всього n=190), 
здоровий контроль (n=100) 

16S рРНК (V4) ампліконне 
секвенування 

Takeda et al. 
[44] 2019 Японія Обсерваційне 

дослідження 61 
ХРС з назальними поліпами 
(n=46), здоровий контроль 
(n=15) 

Аналіз моноклональних 
антитіл до бактеріальних 
антигенів + РТ-ПЛР + 
високопродуктивне секве-
нування імуноглобулінів 
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Продовження табл. 3 

Kim et al. [40] 2020 Південна 
Корея 

Проспективне обсер-
ваційне 37 ХРСзНП (n=31), здоровий 

контроль (n=6) 

16S рРНК секвенування, 
проточна цитометрія, 
ELISA 

Koutsourelakis  
et al. [43] 2018 США 

Проспективне обсер-
ваційне з повторними 
вимірюваннями 

35 Пацієнти після антростомії 
з ХРС (n=35) 16S рРНК секвенування 

Wagner 
Mackenzie et al. 
[32] 

2021 Нова  
Зеландія Крос-секційне 100 ХРСзНП (n=37), ХРСбезНП 

(n=27), Контроль (n=36) 

Культуральний метод, 
16S рРНК секвенування, 
spa-типування S. aureus 

Vaughn et al. 
[36] 2019 США Ретроспективне 21 Рецидивуючий ХРС після  

операції (n=21) 
Культуральний метод, 
16S рРНК секвенування 

Wagner 
Mackenzie et al. 
[30] 

2019 Нова  
Зеландія Крос-секційне 54 ХРСзНП (n=18), ХРСбезНП 

(n=22), Контроль (n=14) 
qPCR, 16S рРНК секве-
нування 

Wei et al. [46] 2018 Китай Ретроспективне 251 
ХРСзНП (n=136), 
ХРСбезНП (n=66),  
Контроль (n=49) 

Культуральний метод 
(аеробні, анаеробні та 
грибкові культури) 

 
 
 

Таблиця 4 
Дані про склад бактеріального мікробіому в досліджуваних групах (домінуючі роди/види) 

Дослідження Група  
пацієнтів 

Домінуючі бактерії 
(рід) 

Домінуючі бактерії 
(вид) Особливості мікробіому 

Gan et al. 
(2019) [41] 

ХРС  
з поліпами 

Firmicutes (55,49%),  
Proteobacteria (17,17%),  
Actinobacteria (14,04%) 

Corynebacterium (9,84%), 
Staphylococcus (8,74%) 

Знижена мікробна  
різноманітність порівняно  
з контрольною групою 

Контроль 
Firmicutes (48,15%),  
Actinobacteria (27,78%), 
Proteobacteria (16,20%) 

Corynebacterium 
(20,35%),  
Staphylococcus (18,03%), 
Dolosigranulum (8,52%) 

Вища різноманітність і  
багатство видів 

Renteria et al. 
(2020) [37] 

ХРС  
(до лікування) 

Staphylococcus,  
Streptococcus,  
Enterobacteriaceae 

Staphylococcus aureus Висока відносна поширеність  
Staphylococcus aureus 

Rom et al. 
(2019) [31] 

ХРС 
Staphylococcus,  
Streptococcus,  
Haemophilus 

Staphylococcus aureus, 
Staphylococcus epider-
midis, Haemophilus influ-
enzae 

Позитивна кореляція між тяжкі-
стю захворювання та низькою 
бактеріальною різноманітністю 

Контроль 
Corynebacterium,  
Staphylococcus,  
Propionibacterium 

- Вища різноманітність  
і багатство видів 

Gan et al. 
(2020) [39] 

ХРС  
з поліпами 

Firmicutes (50,56%),  
Proteobacteria (18,59%),  
Actinobacteria (16,07%) 

Lactobacillus (18,03%), 
Corynebacterium 
(10,07%), Staphylococcus 
(8,86%) 

Знижена різноманітність  
порівняно з контролем 

ХРС  
без поліпів 

Proteobacteria (30,65%), 
Firmicutes (30,55%),  
Actinobacteria (23,69%) 

Corynebacterium 
(15,32%), Haemophilus 
(15,31%), Staphylococcus 
(12,65%) 

Помірна різноманітність 

Контроль 
Firmicutes (38,58%),  
Actinobacteria (31,42%), 
Proteobacteria (20,5%) 

Corynebacterium 
(21,21%), Staphylococcus 
(16,43%), Dolosigranulum 
(7,38%) 

Вища різноманітність 

Park et al. 
(2020) [33] 

ХРС  
у дітей 

Firmicutes (37,07%),  
Proteobacteria (33,68%), 
Bacteroidetes (11,00%) 

Haemophilus (26,8%), 
Staphylococcus (12,4%), 
Bacteroides (9,9%) 

Haemophilus influenzae  
найпоширеніший у дітей 

ХРС  
у дорослих 

Actinobacteria (35,96%), 
Firmicutes (27,54%),  
Proteobacteria (21,26%) 

Corynebacterium (25,1%), 
Staphylococcus (13,1%) 

Значно вища частка 
Corynebacterium порівняно  
з дітьми 
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Продовження табл. 4 

Connell et al. 
(2024) [42] 

Алергічний гриб-
ковий  
ХРС 

- 

Staphylococcus aureus 
(27,54%), Haemophilus 
influenzae (15,03%), 
Streptococcus pneumoniae 
(12,31%) 

Низька різноманітність, дисбіоз 

ХРС  
з поліпами - 

Staphylococcus aureus 
(18,04%), Staphylococcus 
epidermidis (16,1%), 
Klebsiella aerogenes 
(10,86%) 

Вища різноманітність порівняно 
з алергічним грибковим ХРС 

Koeller et al. 
[35] 

ХРС  
з назальними  
поліпами 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Moraxella 

Не визначено до виду Без значних відмінностей від 
здорового контролю 

ХРС без  
назальних  
поліпів 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Moraxella 

Не визначено до виду 

Знижене бактеріальне  
різноманіття порівняно з  
контролем, збагачення 
Flavobacterium, Pseudomonas, 
Pedobacter, Porphyromonas, 
Stenotrophomonas, 
Brevundimonas 

Однобічний  
гнійний ХРС 

Fusobacterium, Prevotel-
la, Parvimonas Не визначено до виду Підвищена наявність  

анаеробних бактерій 
Здоровий  
контроль 

Staphylococcus, Coryne-
bacterium, Moraxella Не визначено до виду Вище бактеріальне різноманіття 

Dellière et al. 
[38] 

Риносинусит  
з грибковим  
шаром 

Haemophilus,  
Staphylococcus,  
Corynebacterium 

Haemophilus influenzae 
(86,3%), Staphylococcus 
aureus (91,9%) 

Значне збагачення Haemophilus 
у пацієнтів з грибковим шаром 

Риносинусит без 
грибкового шару 

Malassezia,  
Streptococcus,  
Staphylococcus 

Не визначено до виду Більше різноманіття грибів,  
ніж бактерій 

Zhu et al. [29] 

ХРС з  
назальними  
поліпами 

Staphylococcus,  
Corynebacterium, 
Porphyromonas, Serratia,  
Pseudomonas 

Corynebacterium pro-
pinquum, Carnobacterium 
maltaromaticum 

Зміни в мікробіомі корелюють  
з рівнями цитокінів Th2 

ХРС без  
назальних  
поліпів 

Staphylococcus, Coryne-
bacterium, Porphyromo-
nas, Serratia, Pseudomo-
nas 

Pseudomonas aeruginosa, 
Porphyromonas endodon-
talis, Corynebacterium 
propinquum, Prevotella 
bivia 

Зниження Corynebacterium 
propinquum, підвищення 
Pseudomonas aeruginosa та 
Porphyromonas endodontalis 

Здоровий  
контроль 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Porphyromonas 

Corynebacterium  
propinquum Вища різноманітність бактерій 

De Boeck et 
al. [34] 

ХРС з назальними 
поліпами 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Moraxella 

Staphylococcus aureus 
Бактеріальне різноманіття не 
зменшене порівняно з контро-
лем 

ХРС без  
назальних  
поліпів 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Moraxella 

Corynebacterium  
tuberculostearicum 

Зменшене бактеріальне різно-
маніття порівняно з контролем 

Здоровий  
контроль 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Dolosigranulum 

Dolosigranulum pigrum Вище різноманіття і наявність 
Dolosigranulum pigrum 

Takeda et al. 
[44] 

ХРС з  
назальними  
поліпами 

Staphylococcus,  
Streptococcus,  
Haemophilus 

Staphylococcus aureus, 
Streptococcus pyogenes, 
Haemophilus influenzae 

10-37% виділених IgE антитіл 
специфічні до бактеріальних  
антигенів 

Kim et al. [40] 

ХРСзНП  
(еозинофільний) 

Firmicutes,  
Actinobacteria,  
Proteobacteria 

Lachnoclostridium ↑,  
Anaerococcus ↓,  
Tepidimonas ↓ 

Зниження відносної кількості 
Anaerococcus корелює з IL-5-
продукуючими ILC2 популяціями 

ХРСзНП  
(нееозинофільний) 

Firmicutes,  
Actinobacteria,  
Proteobacteria 

Lachnospiraceae 
NK4A136 ↑ - 

Здорові  
контролі 

Firmicutes,  
Actinobacteria,  
Proteobacteria 

Anaerococcus,  
Tepidimonas,  
Mesorhizobium 

- 
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Продовження табл. 4 

Koutsourelakis 
et al. [43] 

Пацієнти після 
антростомії (всі) 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Propionibacterium,  
Pseudomonas 

Staphylococcus aureus, 
Corynebacterium spp., 
Propionibacterium spp., 
Pseudomonas spp. 

Низька стабільність мікробіому 
між часовими точками  
(24,5% ± 10,6%) 

Група 1 (без ХРС) 

Janthinobacterium,  
Enterobacter,  
Lactobacillus,  
Acinetobacter 

- 

Наявність специфічних бактерій 
у здорових синусах 
(Janthinobacterium, Enterobacter, 
Lactobacillus, Acinetobacter) 

Група 2 (персис-
туючий ХРС) Moraxella, Haemophilus - Зниження індексу Шеннона 

Група 3 (загост-
рення ХРС) Moraxella, Haemophilus - - 

Wagner 
Mackenzie et 
al. (2021) [32] 
 

CRSwNP Corynebacterium,  
Staphylococcus 

Staphylococcus aureus 
(16,2%) 

Відсутність специфічних  
SPA-типів Staphylococcus aureus 

CRSsNP Corynebacterium,  
Staphylococcus 

Staphylococcus aureus 
(25,9%) 

Відсутність специфічних  
SPA-типів Staphylococcus aureus 

Контроль Staphylococcus Staphylococcus aureus 
(30,6%) - 

Vaughn et al. 
[36] 

Рецидивуючий 
ХРС - 

Staphylococcus aureus, 
Staphylococcus lugdunen-
sis, Haemophilus influen-
zae, Pseudomonas aeru-
ginosa, Parvimonas micra 

Культуронезалежні методи  
виявляють більше ізолятів (3.61)  
порівняно з культурозалежними 
(2.10) 

Wagner 
Mackenzie et 
al. (2019) [30] 

ХРСзНП 

Corynebacterium,  
Staphylococcus, 
Dolosigranulum,  
Haemophilus 

Staphylococcus aureus 
(83%), Staphylococcus  
epidermidis (100%) 

Високе бактеріальне  
навантаження 

ХРСбезНП 

Corynebacterium,  
Staphylococcus, 
Dolosigranulum,  
Haemophilus 

Staphylococcus aureus 
(81,8%), Staphylococcus 
epidermidis (95,5%) 

Високе бактеріальне  
навантаження 

Контроль Corynebacterium, Staphy-
lococcus, Dolosigranulum 

Staphylococcus aureus 
(92,9%), Staphylococcus 
epidermidis (92,9%) 

- 

Wei et al. [46] 
 

ХРСзНП 

Coagulase-negative  
Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Staphylococcus 

Staphylococcus epider-
midis (19,1%),  
Staphylococcus aureus 
(11,0%), Citrobacter 
(5,9%) 

Високий рівень Citrobacter 

ХРСбезНП 

Staphylococcus,  
Corynebacterium,  
Coagulase-negative  
Staphylococcus 

Staphylococcus epider-
midis (21,2%),  
Staphylococcus aureus 
(13,6%) 

- 

Контроль 
Staphylococcus,  
Coagulase-negative  
Staphylococcus 

Staphylococcus epider-
midis (30,6%), Staphylo-
coccus aureus (14,3%) 

- 
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Таблиця 5 
Дані про склад грибкового мікробіому в досліджуваних групах 

Дослідження Група  
пацієнтів Домінуючі гриби Особливості грибкового мікробіому 

Gan et al. [41] ХРС з поліпами Aspergillus  
(культуральний метод) Позитивні культури у всіх пацієнтів 

Connell et al. 
[42] 

Алергічний  
грибковий ХРС 

Malassezia (45,0%), Curvularia 
(18,5%), Aspergillus (16,8%) Висока поширеність потенційно патогенних грибів 

ХРС з поліпами 
Malassezia (84,9%), відсутність 
Aspergillus і демаціаційних  
грибів 

Malassezia переважає як комменсал 

Dellière et al. 
[38] 

Риносинусит з 
грибковим  
шаром 

Aspergillus (89,5%), Malassezia, 
Scedosporium, Hormographiella 

Більшість ідентифікованих грибів належали до роду 
Aspergillus (89,5%); у 97,3% випадків мікроскопія 
позитивна, але лише 31,6% культуральних  
досліджень позитивні 

Риносинусит 
без грибкового 
шару 

Malassezia (99,3% в одному  
зразку) Низька кількість грибкових послідовностей 

Takeda et al. 
[44] 

ХРС з  
назальними  
поліпами 

Candida albicans Виявлено один клон IgE, специфічний до  
Candida albicans 

Wei et al. [46] 
ХРСзНП Не специфіковано Частота виявлення: 3,7% 
ХРСбезНП Не специфіковано Частота виявлення: 9,0% 
Контроль Не специфіковано Частота виявлення: 2,0% 

 
 

Таблиця 6 
Дані про взаємозв'язок між мікроорганізмами та клінічними особливостями ХРС 

Дослідження Виявлені взаємозв'язки Статистична  
значущість 

Gan et al. (2019) 
[41] 

Позитивна кореляція між Lund-Mackay CT score та декількома мікробними 
родами (Lactobacillus, Escherichia-Shigella, Clostridium, Enterococcus) p < 0,05 

Rom et al. 
(2019) [31] 

Зниження мікробного багатства з підвищенням тяжкості запалення p < 0,01 

Зниження мікробного багатства з підвищенням тканинної еозинофілії p < 0,01 

Зниження різноманітності з підвищенням тяжкості запалення p = 0,05 

Gan et al. (2020) 
[39] 

Кореляція Enterobacter з IL-5-позитивними назальними поліпами p = 0,026 (FDR p > 0,05) 

Збільшення кількості Actinobacteria та Corynebacterium у пацієнтів  
без рецидиву після операції p < 0,05 

Connell et al. 
(2024) [42] 

Зниження Staphylococcus epidermidis у пацієнтів з алергічним грибковим 
ХРС  і супутньою астмою p = 0,003 

Koeller et al. 
[35] 

Зниження бактеріального різноманіття у пацієнтів з ХРС без поліпів,  
але не у пацієнтів з ХРС з поліпами. 

p < 0,01 для переднього 
носового ходу і p < 0,001 
для носоглотки 

У пацієнтів з однобічним гнійним ХРС виявлені анаеробні бактерії 
(Fusobacterium, Prevotella, Parvimonas) як потенційні збудники. p < 0,001 

Dellière et al. 
[38] 

Haemophilus був достовірно більш поширений у пацієнтів  
з грибковим шаром порівняно з контролем p < 0,001 

Aspergillus був домінуючим грибковим родом у 89?5% пацієнтів  
з грибковим шаром p < 0,001 

Виявлено можливу взаємодію між Aspergillus fumigatus та  
Haemophilus influenzae 

Позитивна кореляція, 
проте точна статистична 
значущість не вказана 

Zhu et al. [29] Виявлено негативну кореляцію між Corynebacterium propinquum та рівнями 
прозапальних цитокінів (TNF-α, IL-4, IL-6, IL-10) 

Коефіцієнт кореляції  
r = -0,6541 для TNF-α,  
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r = -0,7948 для IL-4,  
r = -0,6534 для IL-6,  
r = -0,7828 для IL-10 

Позитивна кореляція між Cutibacterium acnes та рівнем IL-2 Коефіцієнт кореляції  
r = 0,6302 

Негативна кореляція між Staphylococcus caprae та рівнем IFN-γ Коефіцієнт кореляції  
r = -0,6235 

Посилена Th2-відповідь проти Streptococcus pyogenes у пацієнтів  
з ХРС з поліпами 

p < 0,001 при порівнянні 
продукції IL-4 та IL-5  
T-клітинами після  
стимуляції  
Streptococcus pyogenes 

De Boeck et al. 
[34] 

Dolosigranulum pigrum був значно більш поширений у здорових суб'єктів 
порівняно з пацієнтами з ХРС p < 0,05 

Corynebacterium tuberculostearicum, Haemophilus influenzae/aegyptius та 
Staphylococcus були ідентифіковані як потенційні патобіонти при ХРС 

p < 0,05 для всіх  
порівнянь 

Наявність в анамнезі функціональної ендоскопічної хірургії пазух, вік та 
стать показали незначну кореляцію з мікробіомом p = 0,043 

Takeda et al. 
[44] 

Близько 20% ізольованих IgE антитіл з назальних поліпів специфічно  
розпізнавали поверхневі детермінанти назальних бактерій 

Значуща реактивність IgE  
антитіл у 10-37%  
випадків 

У пацієнтів з ХРС з поліпами спостерігалася посилена Th2-відповідь на S. 
pyogenes. 

Значуще підвищення  
продукції IL-4 та IL-5  
(p < 0,01)  

Зразки імуноглобулінів IgE показали клональне перекриття з IgG та IgA, що 
свідчить про зміну класу імуноглобулінів у назальних поліпах 

Доведено виявленням  
кільцевих транскриптів  
Iε-Cα1 та Iε-Cγ у тканинах 
поліпів 

Kim et al. (2020) 
[40] 

Відносна кількість Anaerococcus була значно знижена у пацієнтів  
із еозинофільним ХРСзНП порівняно з контролем P = 0,010 

Відносна кількість Lachnoclostridium була значно збільшена у пацієнтів  
із еозинофільним ХРСзНП порівняно з контролем P = 0,038 

Відносна кількість Lachnoclostridium позитивно корелювала з популяціями  
ILC2, що продукують IL-5 R = 0,340, P = 0,049 

Відносна кількість Anaerococcus негативно корелювала з популяціями 
ILC2, що продукують IL-5 R = -0,332, P = 0,055 

Відносна кількість Anaerococcus негативно корелювала з рівнями  
IL-5 у тканинах R = -0,420, P = 0,010 

Кількість Corynebacterium, Anaerococcus і Tepidimonas була значно  
знижена у пацієнтів із субоптимальними результатами після операції P < 0,05 

Wei et al. (2018) 
[46] 

У пацієнтів із ХРСзНП спостерігався відносно високий рівень Citrobacter 
(5,9%) порівняно з ХРСбезНП і контрольною групою P = 0,034 

Staphylococcus aureus частіше зустрічався у підгрупі з підвищеним  
відсотком еозинофілів (17,2%) порівняно з нормальним відсотком  
еозинофілів (3,3%) у групі ХРСзНП 

P = 0,011 

Staphylococcus epidermidis частіше зустрічався у підгрупі з нормальним  
відсотком еозинофілів (29.5%) порівняно з підвищеним відсотком  
еозинофілів (10.9%) у групі ХРСзНП 

P = 0,009 

У пацієнтів із ХРСзНП та бронхіальною астмою частота виділення 
Corynebacterium (32,4% проти 15,7%) і Pseudomonas aeruginosa  
(16,2% проти 3,4%) була вищою порівняно з пацієнтами без астми 

P = 0,035 і P = 0,030,  
відповідно 

Wagner 
Mackenzie et al. 
(2021) [32] 

Не виявлено значущих асоціацій ХРС із типами штамів S. aureus. P > 0,05 

Виявлено значущу негативну кореляцію між відносною кількістю послідо-
вностей S. aureus і D. pigrum, що вказує на антагоністичну взаємодію. P < 0,05 

Wagner 
Mackenzie et al. 
(2019) [30] 

У ХРСзНП спостерігалася значуща позитивна кореляція між  
Staphylococcus aureus і загальним бактеріальним навантаженням 

R = 0,67 
P < 0,001 

Koutsourelakis 
et al. (2018) [43] 

Відносно невелика частина (24,5 ± 10,6%) мікробіоти синусів після  
антростомії виявляє довгострокову стабільність у окремих пацієнтів P < 0,05 
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Таблиця 7 
Дані про вплив терапевтичних та хірургічних втручань на мікробіом при ХРС 

Дослідження Втручання Вплив на мікробіом Клінічні результати 
Renteria et al. 
(2020) [37] 

Азитроміцин 3 рази на 
тиждень 3 місяці 

Значне зниження Staphylococcus aureus  
(p < 0,01) Не оцінювались 

Božić et al. 
(2018) [45] 

Амоксицилін- 
клавуланат та  
левофлоксацин in vitro 

Зниження продукції біоплівок в субінгібуючих 
концентраціях Не застосовується 

Dobretsov et al. 
(2021) [49] 

Інтраназальний гель з 
бактеріофагами 

Зниження загальної кількості мікроорганізмів, 
особливо Streptococcus і Enterobacteriaceae Зниження IL-1β та IL-8 

de Bonnecaze et 
al. (2018) [48] 

Триметоприм/ 
сульфаметоксазол  
960 мг/добу 3 місяці 

Зниження мікробного навантаження, частково 
стерильні зразки 

Покращення SNOT-22 з 67,2 
до 35,5 через 3 місяці (p < 
0,0005) 

De Boeck et al. 
[34] 

Функціональна ендос-
копічна хірургія пазух 
(FESS) в анамнезі 

У пацієнтів з ХРС без поліпів, які мали  
в анамнезі FESS, спостерігалися незначні  
відмінності в мікробіомі (p = 0,043) 

Конкретні клінічні  
результати не  
повідомлялися 

Koutsourelakis 
et al. (2018) [43] 

Антростомія  
максилярного синусу 

Стабільні бактерії включають обмежену  
кількість високопоширених і більшу кількість 
менш поширених таксонів, які варіюють у 
пропорційній кількості. Індекс стабільності 
(Jaccard) становив 24,5 ± 10,6% 

Не повідомляється про кон-
кретні клінічні результати, 
але зазначається, що мікро-
біота швидко повертається 
до доопераційного стану 

Wei et al. (2018) 
[46] Ендоскопічна хірургія 

Пацієнти з ХРСзНП, які перенесли операцію, 
мали нижчу частоту виділення коагулазо- 
негативних стафілококів (13,6% проти 30,1%) 
і вищу частоту Pseudomonas aeruginosa  
(16,2% проти 3,2%) 

P = 0,050 і P = 0,024,  
відповідно 
Конкретні клінічні  
результати не  
повідомляються 

Kim et al. 
(2020) [40] 

Ендоскопічна хірургія 
синусів 

Відносна кількість Corynebacterium, 
Anaerococcus і Tepidimonas була значно  
знижена у пацієнтів із субоптимальними  
результатами після операції порівняно з  
пацієнтами з оптимальними результатами та  
контрольними суб'єктами 

Асоціація з гіршими  
клінічними результатами  
(P < 0,05) 

 

 
Таблиця 8 

Дані про антибіотикорезистентність 

Дослідження Бактерії Патерн резистентності Примітки 

Božić et al. 
(2018) [45] 

Staphylococcus 
aureus 

3/14 штамів резистентні до еритроміцину і клінда-
міцину; Резистентність до пеніциліну у всіх штамів - 

Staphylococcus 
epidermidis 4/17 штамів метицилін-резистентні - 

P. aeruginosa Резистентність до піперациліну - 4/4; 2/4 штамів 
резистентні до піперациліну/тазобактаму - 

de Bonnecaze et 
al. (2018) [48] Різні 2 пацієнти виключені через резистентність  

до триметоприм/сульфаметоксазолу 

Не виявлено розвитку рези-
стентності після курсу ан-
тибіотиків 

Renteria et al. 
(2020) [37] 

Staphylococcus 
aureus 

1/7 штамів після лікування азитроміцином  
метицилін-резистентні 

Не виявлено розвитку рези-
стентності під час курсу 
азитроміцину 

Wagner 
Mackenzie et al. 
(2021) [32] 

Staphylococcus 
aureus 

Із 18 ізолятів, 15 виявляли резистентність до пені-
циліну, 3 – до еритроміцину, 1 – до флуклоксацилі-
ну,  
1 – до доксицикліну. Один штам був метицилін- 
резистентним Staphylococcus aureus (MRSA) 

Не виявлено асоціації між 
антибіотикорезистентністю 
і діагнозом ХРС 

Vaughn et al. 
(2019) [36] Не специфіковано 

Дослідження не надає конкретних даних про  
антибіотикорезистентність, але зазначає, що  
культурно-незалежні методи виявляють більше  
ізолятів, ніж традиційні культури, що може  
впливати на вибір антибіотика 

Автори рекомендують  
використовувати ДНК- 
направлену антимікробну  
терапію для пацієнтів із  
рецидивуючим ХРС 
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Метааналіз отриманих даних 
Отримані дані демонструють статис-

тично значуще підвищення поширеності 
Haemophilus influenzae у пацієнтів з ХРС 
(OR: 2,00; 95% ДІ: 1,08-3,72; p=0,0276) при 
низькій міждослідницькій гетерогенності 
(I²=0,0%), що свідчить про стійку асоціацію 
цього патогена з розвитком захворювання. 
Дані представлено на рис. 2. 

 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Рис. 2. Діаграма Forest Plot поширеності ге-

мофільної палички. 
 
 
Водночас метааналіз виявив суттєве 

зниження відносної частоти Corynebacte-
rium spp. у хворих з ХРС порівняно з конт-
рольною групою (різниця середніх: -5,44%; 
95% ДІ: -8,88 – -2,00; p=0,0019), хоча спо-
стерігалась висока гетерогенність 
(I²=81,7%), що вказує на можливий вплив 
методологічних відмінностей між дослі-
дженнями. Отримані дані наведено на рис. 
3. 

 
 
  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
Рис. 3. Порівняння відносної частоти 

Corynebacterium spp.  

Особливо важливим спостереженням 
стало значуще зниження показників бакте-
ріального різноманіття у пацієнтів з ХРС 
(SMD: -0,62; 95% ДІ: -0,90 – -0,34; 
p<0,0001) при помірній гетерогенності 
(I²=49,8%). Цей факт підтверджує гіпотезу 
про порушення мікробної різноманітності 
як важливий патогенетичний механізм ХРС. 
Незважаючи на те, що різниця в індексі 
Шеннона не досягла статистичної значущо-
сті (MD: -0,24; 95% ДІ: -0,52-0,05; 
p=0,1031), загальна тенденція вказує на 
зниження мікробної різноманітності при 
ХРС. Отримані дані зображено на рис. 4.  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Рис. 4. Forest Plot індексу різноманіття 

Шеннона. 
 

 
 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Рис. 5. Діаграма поширеності золотистого 

стафілокока при ХРС. 
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Несподіваним виявився факт відсут-
ності статистично значущих відмінностей у 
поширеності Staphylococcus aureus між па-
цієнтами з ХРС та контрольною групою 
(OR: 1,20; 95% ДІ: 0,83-1,73; p=0,3363). З 
діаграмою розподілу можна ознайомитись 
на рис. 5. 

Ця закономірність зберігалася при су-
баналізі різних фенотипів ХРС: як для ХРС 
без поліпів (OR: 1,31; 95% ДІ: 0,52-3,28; 
p=0,5647), так і для ХРС з поліпами (OR: 
0,68; 95% ДІ: 0,28-1,66; p=0,3936). Отримані 
дані зображено на рис. 6. 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Рис. 6. Порівняння поширеності золотисто-

го стафілокока за фенотипами. 
 

 
 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
Рис. 7. Порівняння відносної частоти золо-

тистого стафілокока. 
 
 
При цьому результати метааналізу 

щодо відносної частоти Staphylococcus au-
reus виявились доволі неоднозначними. 
Середня різниця між групами ХРС та конт-
ролем склала лише -0,93%, що є мізерною 

величиною, і з такою широкою межею дові-
рчого інтервалу (від -7,60% до +5,73%) та 
високим значенням p (0,7834) – абсолютно 
незначущою статистично – дані представ-
лено на рис. 7. 

Особливо цікавим є показник гетеро-
генності I², який сягнув 76,4% – це дуже 
високий рівень, що свідчить про суттєві 
розбіжності між дослідженнями. Така ситу-
ація типова для метааналізів мікробіомних 
досліджень, де різні методи відбору зразків, 
різні платформи секвенування та різна гли-
бина аналізу можуть давати суттєво відмін-
ні результати. 

Проте виявлено сильну позитивну ко-
реляцію між рівнем Staphylococcus aureus та 
прозапальним цитокіном IL-8 (r=0,67; 95% 
ДІ: 0,55-0,76; p<0,0001) при нульовій гете-
рогенності, що підтверджує його важливу 
роль у запальних процесах при ХРС. 

Щодо Corynebacterium spp., то спо-
стерігалася тенденція до зниження їх поши-
реності у пацієнтів з ХРС (OR: 0,50; 95% ДІ: 
0,23-1,07; p=0,0759), яка, однак, не досягла 
статистичної значущості. Висока гетероген-
ність для цього показника (I²=71,5%) може 
свідчити про відмінності у методах вияв-
лення цих бактерій у різних дослідженнях, 
що представлено на рис. 8. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Рис. 8. Діаграма поширеності Corynebacte-

rium spp. в різних дослідженнях. 
 

 Узагальнені дані проведених метаа-
налізів наведено в табл. 9. 
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Таблиця 9 
Узагальнені результати метааналізів 

Результат метааналізу Ефект 95% ДІ I² (%) P-значення 

Поширеність Staphylococcus aureus (OR) 1,20 0,83 до 1,73 12,8 0,3363 

Поширеність Corynebacterium (OR) 0,50 0,23 до 1,07 71,5 0,0759 

Поширеність Haemophilus influenzae (OR) 2,00 1,08 до 3,72 0,0 0,0276 

Індекс Шеннона (MD) -0,24 -0,52 до 0,05 80,3 0,1031 

Відносна частота Staphylococcus aureus (MD, %) -0,93 -7,60 до 5,73 76,4 0,7834 

Відносна частота Corynebacterium (MD, %) -5,44 -8,88 до -2,00 81,7 0,0019 

Staphylococcus aureus при CRSsNP (OR) 1,31 0,52 до 3,28 45,6 0,5647 

Staphylococcus aureus при CRSwNP (OR) 0,68 0,28 до 1,66 0,0 0,3936 

Corynebacterium при CRSsNP (OR) 0,68 0,10 до 4,78 N/A 0,6972 

Індекси багатства (SMD) -0,62 -0,90 до -0,34 49,8 <0,0001 

Кореляція Staphylococcus aureus та IL-8 0,67 0,55 до 0,76 0,0 <0,0001 

 

Узагальнений аналіз за системою 
GRADE: мікробіом носової порожнини 
при хронічному риносинуситі 

Оцінка якості доказів за системою 
GRADE дала змогу критично проаналізувати 
надійність отриманих у метааналізі резуль-
татів. Найвищий рівень доказовості – серед-
ній – виявлено лише для одного параметра: 
кореляції між Staphylococcus aureus та про-
запальним цитокіном IL-8 (r = 0,67; 95% ДІ: 
0,55-0,76). Стабільність цього показника та 
відсутність гетерогенності між досліджен-
нями підтверджують роль золотистого ста-
філокока як важливого тригера запальних 
процесів при хронічному риносинуситі, що 
має безпосереднє клінічне значення для ро-
зуміння патогенезу захворювання. 

Для більшості інших параметрів вста-
новлено низький рівень доказовості. Так, 
підвищена поширеність Haemophilus 
influenzae у пацієнтів з ХРС (OR = 2,00) 
характеризується широким довірчим інтер-
валом, що свідчить про неточність отрима-
них результатів. Зниження відносної часто-
ти Corynebacterium та індексів бактеріаль-
ного багатства при ХРС хоч і є статистично 
значущими, проте високий рівень гетеро-

генності між дослідженнями (I² = 81,7% та 
49,8% відповідно) змушує насторожено 
ставитись до цих висновків. Щодо пошире-
ності Staphylococcus aureus, довірчий інтер-
вал включає одиницю, що не дозволяє з 
впевненістю говорити про реальні відмін-
ності між хворими та здоровими особами. 

Найнижчий рівень доказовості – дуже 
низький – встановлено для індексу різнома-
нітності Шеннона. Тут маємо подвійну про-
блему: високу гетерогенність (I² = 80,3%) та 
неточність результатів (довірчий інтервал 
включає нуль). Фактично, наявних даних 
недостатньо для формулювання надійних 
висновків щодо змін бактеріальної різнома-
нітності при ХРС, хоча загальна тенденція 
до її зниження все ж простежується. 

Така неоднорідність рівнів доказовос-
ті є типовою для мікробіомних досліджень, 
де стандартизація методів залишається ви-
кликом. Але навіть з цими обмеженнями 
наші результати дають клінічно значущу 
інформацію про зміни мікробного профілю 
при ХРС, що може бути використано для 
розробки нових діагностичних та терапев-
тичних підходів. Зведені дані оцінки наве-
дено в табл. 10. 
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Таблиця 10 
Якість доказів для основних результатів метааналізу 

Результат  
метааналізу Ефект (95% ДІ) 

Рівень  
доказовості  

GRADE 

Причини зниження 
рівня Клінічне значення 

Кореляція 
Staphylococcus 
aureus та IL-8 

r = 0,67  
(0,55-0,76) 

Середній 
⊕⊕⊕◯◯ - 

Підтверджує роль 
Staphylococcus aureus у 
запальних процесах при 
ХРС 

Поширеність  
Haemophilus 
influenzae 

OR = 2,00  
(1,08-3,72) 

Низький 
⊕⊕◯◯◯ 

Неточність  
(широкий ДІ) 

Вища поширеність  
у пацієнтів з ХРС 

Відносна частота 
Corynebacterium 

MD = -5,44%  
(-8,88 до -2,00) 

Низький 
⊕⊕◯◯◯ 

Висока гетерогенність 
(I² = 81,7%) 

Нижча частота у  
пацієнтів з ХРС 

Індекси бактеріа-
льного багатства 

SMD = -0,62  
(-0,90 до -0,34) 

Низький 
⊕⊕◯◯◯ 

Помірна гетероген-
ність (I² = 49,8%) 

Знижене бактеріальне  
різноманіття при ХРС 

Поширеність 
Staphylococcus 
aureus 

OR = 1,20  
(0,83-1,73) 

Низький 
⊕⊕◯◯◯ 

Неточність  
(ДІ включає 1) 

Немає достовірної різни-
ці між ХРС та контролем 

Індекс  
різноманітності  
Шеннона 

MD = -0,24  
(-0,52 до 0,05) 

Дуже низький 
⊕◯◯◯◯ 

Висока гетерогенність 
(I² = 80,3%), неточ-
ність (ДІ включає 0) 

Недостатньо даних для 
висновків про різномані-
тність 

 
 
Обговорення отриманих  
результатів 
Результати проведеного нами метаа-

налізу підтвердили існування суттєвих від-
мінностей мікробіому носової порожнини у 
пацієнтів з хронічним риносинуситом порі-
вняно зі здоровими особами, що узгоджу-
ється з концепцією дизбіозу як одного з 
ключових патогенетичних механізмів ХРС. 
Зокрема, ми виявили статистично значуще 
підвищення поширеності Haemophilus influ-
enzae у пацієнтів з ХРС (OR: 2,00; 95% ДІ: 
1,08-3,72; p=0,0276) при відсутності гетеро-
генності між дослідженнями, що вказує на 
стабільну роль цього патогена в етіології 
захворювання. Це підтверджується даними 
Dellière та співавторів (2021), які продемон-
стрували особливо високу поширеність 
Haemophilus influenzae (86,3%) у пацієнтів з 
грибковим тілом верхньощелепної пазухи 
[38], а також відповідає спостереженням 
Ccami-Bernal та співавторів (2024), які ви-
явили підвищення рівня Haemophilus (19%) 
у пацієнтів з ХРС [54]. 

Одночасно з цим встановлено значу-
ще зниження відносної частоти Corynebac-
terium spp. у пацієнтів з ХРС (різниця сере-
дніх: -5,44%; 95% ДІ: -8,88 – -2,00; 
p=0,0019), що, ймовірно, свідчить про по-

рушення нормального співвідношення ко-
менсалів до патогенів. Ця знахідка узгоджу-
ється з результатами систематичного огляду 
Michalik та Krawczyk (2024), які визначили 
Corynebacterium як важливий захисний 
компонент здорової мікробіоти слизової 
оболонки порожнини носа, що здатний при-
гнічувати ріст Staphylococcus aureus через 
антагоністичну взаємодію [53]. Подібні ви-
сновки зроблені Lang та співавторами 
(2025), які виявили значно вищу кількість 
Corynebacterium у здорових осіб (до 25,1%) 
порівняно з пацієнтами з ХРС [52]. 

Особливо важливим результатом нашо-
го дослідження стало виявлення зниження 
показників бактеріального різноманіття у 
пацієнтів з ХРС (SMD: -0,62; 95% ДІ: -0,90 – -
0,34; p<0,0001). Це кореспондується з даними 
Gupta та співавторів (2023), які підкреслили 
роль дисбіозу в патогенезі ХРС [51], а також 
підтверджує спостереження Rom та співавто-
рів (2019), які встановили зворотну кореляцію 
між мікробним різноманіттям та тяжкістю 
запалення [31]. Тенденція до зниження індек-
су Шеннона у пацієнтів з ХРС, хоча й не до-
сягла статистичної значущості в нашому ана-
лізі (MD: -0,24; 95% ДІ: -0,52-0,05; p=0,1031), 
але вона також відповідає концепції дисбіозу 
як передумові запального процесу. 
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Несподіваним виявився факт відсут-
ності статистично значущих відмінностей у 
поширеності Staphylococcus aureus між па-
цієнтами з ХРС та контрольною групою 
(OR: 1,20; 95% ДІ: 0,83-1,73; p=0,3363). Це 
суперечить поширеній думці про провідну 
роль Staphylococcus aureus у патогенезі ХРС 
і може вказувати на те, що сама присутність 
патогена має менше значення, ніж його вза-
ємодія з іншими компонентами мікробіому 
та імунною системою. Проте встановлена 
нами сильна позитивна кореляція між рів-
нем Staphylococcus aureus та прозапальним 
цитокіном IL-8 (r=0,67; 95% ДІ: 0,55-0,76; 
p<0,0001) підтверджує патогенетичне зна-
чення цієї бактерії у розвитку запальних 
процесів при ХРС, що відповідає результа-
там Malik та співавторів (2021), які визна-
чили Staphylococcus aureus як найпошире-
ніший патоген серед грам-позитивних бак-
терій при ХРС (45,13%) [50]. 

Особливої уваги заслуговує питання 
антибіотикорезистентності. Наші дані щодо 
високої поширеності метицилін-
резистентних штамів Staphylococcus aureus 
(19,46% за даними дослідження Gupta та 
співавторів) підкреслюють актуальність 
проблеми резистентності до антибіотиків 
при ХРС [51]. Це створює додаткові викли-
ки для лікування та обґрунтовує необхід-
ність розробки альтернативних терапевтич-
них підходів, таких як фагова терапія, що 
продемонструвала ефективність у дослі-
дженні Dobretsov та співавтори (2021) [49]. 

Варто також підкреслити складність 
взаємодій між бактеріями та грибами в па-
тогенезі ХРС. Як показало наше досліджен-
ня, різні фенотипи ХРС характеризуються 
специфічними мікробними профілями: але-
ргічний грибковий ХРС демонструє найви-
щий ступінь дисбіозу з домінуванням Staph-
ylococcus aureus та Haemophilus influenzae; 
однобічний гнійний ХРС характеризується 
підвищеною наявністю анаеробних бакте-
рій. Ці відмінності узгоджуються з класифі-
кацією ХРС, запропонованою EPOS2020 
[1], яка враховує не лише наявність поліпів, 
але й домінуючий тип запалення. 

Узагальнюючи отримані дані та оці-
нюючи їх рівень доказовості за системою 
GRADE, можна стверджувати, що найбільш 
надійним висновком є встановлення зв'язку 

між Staphylococcus aureus та запальними 
процесами при ХРС (середній рівень доказо-
вості). Для інших параметрів рівень доказо-
вості нижчий, що зумовлено високою гете-
рогенністю між дослідженнями та недостат-
ньою точністю результатів. Це підкреслює 
необхідність стандартизації методологічних 
підходів у мікробіомних дослідженнях ХРС 
та проведення більших проспективних дос-
ліджень, які б дозволили оцінити причинно-
наслідкові зв'язки між змінами мікробіому та 
розвитком різних фенотипів ХРС. 

 
Висновки 
1. Проведений метааналіз підтвердив 

існування статистично значущих відміннос-
тей у складі мікробіому носової порожнини 
між пацієнтами з хронічним риносинуситом 
та здоровими особами, що підтверджує 
концепцію мікробного дизбіозу як важливо-
го патогенетичного механізму захворюван-
ня. 

2. Виявлено статистично значуще під-
вищення поширеності Haemophilus influen-
zae у пацієнтів з ХРС (OR: 2,00; 95% ДІ: 
1,08-3,72; p=0,0276), що підтверджує роль 
цього патогена в етіології захворювання. 

3. Встановлено суттєве зниження від-
носної частоти коменсальних бактерій роду 
Corynebacterium у пацієнтів з ХРС порівня-
но з контрольною групою (різниця середніх:  
-5,44%; 95% ДІ: -8,88 – -2,00; p=0,0019), що 
свідчить про порушення захисних механіз-
мів слизової оболонки. 

4. Доведено значуще зниження показ-
ників бактеріального різноманіття у пацієн-
тів з ХРС (SMD: -0,62; 95% ДІ: -0,90 – -0,34; 
p<0,0001), що є характерною ознакою диз-
біозу та може бути розглянуто як потенцій-
ний діагностичний маркер. 

5. Незважаючи на відсутність статис-
тично значущих відмінностей у загальній 
поширеності Staphylococcus aureus між па-
цієнтами з ХРС та контрольною групою, 
виявлено сильну позитивну кореляцію між 
рівнем Staphylococcus aureus та прозапаль-
ним цитокіном IL-8 (r=0,67; 95% ДІ: 0,55-
0,76; p<0,0001), що підтверджує патогене-
тичне значення цієї бактерії у розвитку за-
пальних процесів. 

6. Різні фенотипи ХРС характеризу-
ються специфічними мікробними профіля-
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ми: алергічний грибковий ХРС демонструє 
найвищий ступінь дизбіозу з домінуванням 
Staphylococcus aureus, Haemophilus influen-
zae та Streptococcus pneumoniae. 

7. Оцінка якості доказів за системою 
GRADE виявила найвищий рівень доказо-

вості (середній) для взаємозв'язку між 
Staphylococcus aureus та запальними проце-
сами при ХРС, тоді як для інших параметрів 
рівень доказовості нижчий, що зумовлено 
методологічною гетерогенністю між дослі-
дженнями. 
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ХРОНІЧНОГО РИНОСИНУСИТУ: СИСТЕМАТИЧНИЙ ОГЛЯД ТА МЕТААНАЛІЗ 
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Email:  

А н о т а ц і я  

Актуальність: Хронічний риносинусит (ХРС) є одним із найпоширеніших захворювань верхніх 
дихальних шляхів, що вражає 5-15% населення у різних регіонах світу. Незважаючи на десятиліття дослі-
джень, точний патогенез ХРС залишається предметом дискусій, а роль мікробіому носової порожнини 
потребує детального вивчення. 

Мета дослідження: Проаналізувати та систематизувати сучасні дані (2018-2025 рр.) щодо ролі мі-
кробіому носової порожнини та приносових пазух у патогенезі хронічного риносинуситу та провести їх 
метааналіз. 

Матеріали та методи: Проведено систематичний пошук в базах даних PubMed, Scopus, Web of 
Science, Cochrane Library та Google Scholar. Відібрано 21 дослідження, що відповідали критеріям вклю-
чення. Оцінка якості досліджень проводилась за шкалою Newcastle-Ottawa для обсерваційних досліджень 
та інструментом Cochrane Risk of Bias 2 для рандомізованих контрольованих досліджень. Метааналіз ви-
конано з використанням моделі випадкових ефектів. Якість доказів оцінено за системою GRADE. 

Результати: Метааналіз виявив статистично значуще підвищення поширеності Haemophilus 
influenzae у пацієнтів з ХРС (OR: 2,00; 95% ДІ: 1,08-3,72; p=0,0276) та зниження відносної частоти 
Corynebacterium spp. (різниця середніх: -5,44%; 95% ДІ: -8,88 – -2,00; p=0,0019). Встановлено значуще 
зниження показників бактеріального різноманіття у пацієнтів з ХРС (SMD: -0,62; 95% ДІ: -0,90 – -0,34; 
p<0,0001). Не виявлено статистично значущих відмінностей у поширеності Staphylococcus aureus між па-
цієнтами з ХРС та контрольною групою, проте встановлено сильну позитивну кореляцію між рівнем 
Staphylococcus aureus та прозапальним цитокіном IL-8 (r=0,67; 95% ДІ: 0,55-0,76; p<0,0001). 

Висновки: Проведений метааналіз підтверджує концепцію мікробного дисбіозу як важливого пато-
генетичного механізму хронічного риносинуситу. Зниження бактеріального різноманіття, підвищення 
поширеності Haemophilus influenzae та зменшення вмісту коменсальних Corynebacterium spp. є характер-
ними ознаками змін мікробіому при ХРС. Різні фенотипи ХРС характеризуються специфічними мікроб-
ними профілями, що підкреслює важливість персоналізованого підходу до діагностики та лікування. 

Ключові слова: хронічний риносинусит, мікробіом, дисбіоз, Staphylococcus aureus, Haemophilus 
influenzae, Corynebacterium, бактеріальне різноманіття, метааналіз. 
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A b s t r a c t  

Background: Chronic rhinosinusitis (CRS) is one of the most common diseases of the upper respiratory 
tract, affecting 5-15% of the population in different regions worldwide. Despite decades of research, the exact 
pathogenesis of CRS remains debatable, and the role of the nasal microbiome requires detailed investigation. 

Objective: To analyze and systematize current data (2018-2025) regarding the role of the nasal cavity and 
paranasal sinus microbiome in the pathogenesis of chronic rhinosinusitis and to conduct a meta-analysis. 

Materials and Methods: A systematic search was conducted in PubMed, Scopus, Web of Science, 
Cochrane Library, and Google Scholar databases. Twenty-one studies meeting the inclusion criteria were selected. 
The quality assessment was performed using the Newcastle-Ottawa Scale for observational studies and the 
Cochrane Risk of Bias 2 tool for randomized controlled trials. A meta-analysis was conducted using a random-
effects model. The quality of evidence was evaluated using the GRADE system. 

Results: The meta-analysis revealed a statistically significant increase in the prevalence of Haemophilus 
influenzae in patients with CRS (OR: 2.00; 95% CI: 1.08-3.72; p=0.0276) and a decrease in the relative frequency 
of Corynebacterium spp. (mean difference: -5.44%; 95% CI: -8.88 to -2.00; p=0.0019). A significant reduction in 
bacterial diversity indices in CRS patients was established (SMD: -0.62; 95% CI: -0.90 to -0.34; p<0.0001). No 
statistically significant differences in the prevalence of Staphylococcus aureus were found between CRS patients 
and the control group; however, a strong positive correlation between Staphylococcus aureus levels and the proin-
flammatory cytokine IL-8 was identified (r=0.67; 95% CI: 0.55-0.76; p<0.0001). 

Conclusions: The meta-analysis confirms the concept of microbial dysbiosis as an important pathogenetic 
mechanism in chronic rhinosinusitis. Reduced bacterial diversity, increased prevalence of Haemophilus influen-
zae, and decreased presence of commensal Corynebacterium spp. are characteristic features of microbiome 
changes in CRS. Different CRS phenotypes are characterized by specific microbial profiles, emphasizing the 
importance of a personalized approach to diagnosis and treatment. 

Keywords: chronic rhinosinusitis, microbiome, dysbiosis, Staphylococcus aureus, Haemophilus influenzae, 
Corynebacterium, bacterial diversity, meta-analysis. 
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