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Резюме
Біфідобактерії є членами кишкової мікробіоти людини, а деякі штами здатні чинити оздоровчий вплив. Рід 

Bifi dobacterium належить до актинобактерій (Actinobacteria phylum). Firmicutes, Bacteroidetes та Actinobacteria 
складають найчисленнішу філу в мікробіоті кишечника людини, причому Firmicutes та Bacteroidetes переважають 
у дорослих, а Actinobacteria – у немовлят на грудному вигодовуванні, де біфідобактерії можуть досягати рівня, що 
перевищує 90 % від загальної бактеріальної популяції. Вони є одними з перших мікробних колонізаторів кишечника 
новонароджених і відіграють ключову роль у розвитку їхньої фізіології, включаючи дозрівання імунної системи та 
використання харчових компонентів. Дійсно, деякі поживні речовини, такі як олігосахариди людського молока, є 
важливими факторами розвитку біфідобактерій. Наразі існують добре задокументовані наукові докази ефективності 
препаратів, що містять біфідобактерії, при деяких кишкових та позакишкових патологіях. У цьому огляді ми 
зосередимося на ролі біфідобактерій як членів кишкової мікробіоти людини та їх застосуванні як пробіотиків для 
профілактики та лікування захворювань.
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Рід  Bifidobacterium входить  до  складу  типу 
Actinobacteria, класу Actinobacteria (грампозитивні бак-
терії з високим рівнем G+C), порядку Bifi dobacteriales 
та родини Bifi dobacteriaceae. У даний час цей рід на-
лічує понад 50 видів, включаючи кілька підвидів; ця 
кількість зростає з кожним роком. З точки зору метабо-
лізму, найбільш характерною рисою цього роду є ката-
болізм моносахаридів. Біфідобактерії використовують 
особливий шлях розщеплення моносахаридів, так зва-
ний фруктозо-6-фосфатний шлях, або біфідний шунт. 
Фруктозо-6-фосфатфосфокетолаза (Xfp) є основним 
ферментом цього шляху. Xfp має подвійну субстратну 
специфічність щодо фруктозо-6-фосфату або ксилуло-
зо-5-фосфату. Кінцевими метаболітами цього шляху є 
ацетат, лактат і етанол [1]. Активність Xfp на фрукто-
зо-6-фосфат є найпоширенішим фенотипічним тестом 
для біфідобактерій і протягом багатьох років він був ос-
новним таксономічним тестом для ідентифікації цього 
роду, оскільки ця активність присутня у представників 
родини Bifi dobacteriaceae, але відсутня в інших грам-
позитивних кишкових бактерій. Однак на сьогоднішній 
день аналіз на основі ДНК-секвенування є стандартним 
методом ідентифікації та типізації біфідобактерій.

Види, що належать до роду Bifi dobacterium, мають 
високу схожість послідовності рРНК 16S, утворюючи 
цілісну філогенетичну одиницю. За останні кілька років 
секвенування геному зробило значний внесок у з’ясу-
вання філогенетичних зв’язків між різними видами бі-
фідобактерій. У 2002 році було опубліковано перший ге-
ном біфідобактерій, отриманий зі штаму Bifi dobacterium 
longum [2]. З того часу кількість загальнодоступних ге-
номів біфідобактерій неухильно зростала, і на сьогод-
нішній день доступно понад 50 повних послідовностей 
геному. У зв’язку з цим порівняльна геноміка різних 
видів пролила світло на філогенез та еволюційну адап-
тацію цього роду [3,4]. Нещодавній філогенетичний 
аналіз біфідобактерій, заснований на надійній рекон-
струкції філогенезу представників цього роду на основі 

48 послідовностей геному, показав, що в межах роду 
існує сім філогенетичних груп: група Bifi dobacterium 
adolescentis, група Bifidobacterium asteroides, група 
Bifidobacterium boum, група Bifidobacterium longum, 
група Bifidobacterium bifidum, група Bifidobacterium 
pseudolongum та група Bifi dobacterium pullorum [3].

Біфідобактерії є однією з домінуючих бактеріаль-
них популяцій у шлунково- кишковому тракті (ШКТ) 
людини. Серед описаних на сьогоднішній день видів 
біфідобактерій B. catenulatum, B. pseudocatenulatum, B. 
adolescentis, B. longum, B. breve, B. bifi dum, B. animalis 
та Bifi dobacterium dentium найчастіше виявляються у фе-
каліях здорових людей [5]. Останні два види не вважа-
ються автохтонними для кишечника людини, оскільки їх 
виявляють у зразках фекалій, але не в зразках, пов’яза-
них зі слизовою оболонкою. Насправді, B. animalis subsp. 
lactis часто використовується в пробіотичних молочних 
продуктах і харчових добавках, і його присутність у фе-
каліях, можливо, відображає дієтичне походження. Од-
нак B. dentium, як описано, мешкає переважно в ротовій 
порожнині людини, і деякі дослідження пов’язують цей 
вид з розвитком карієсу [6].

Хоча міжсуб’єктна варіабельність біфідобакте-
рій явно існує, здається, що існують відмінності між 
видами біфідобактерій, асоційованими з фекаліями 
та слизовими оболонками, причому B. longum і B. 
pseudocatenulatum зазвичай виділяються як зі зразків 
слизових оболонок, так і з фекалій, а B. bifi dum більше 
пов’язана з фекаліями [5].

Дослідження біорізноманіття біфідобактерій, асоці-
йованих зі слизовою оболонкою людини, за допомогою 
культурально- незалежних методів не виявили раніше 
ідентифікованих біфідобактеріальних послідовностей, 
які могли б представляти нові види біфідобактерій [7]. За 
допомогою різних підходів і методів було виявлено, що 
кількість і різноманітність біфідобактерій зменшується 
з віком, хоча той факт, що певні типи біфідобактерій 
більше пов’язані з літніми людьми, все ще залишається 
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незрозумілим [8]. Те, що біфідобактерії досягають ве-
ликих концентрацій протягом перших кількох місяців 
після народження, є більш чітко встановленим, як де-
тально пояснюється нижче. Після відлучення від грудей 
кількість біфідобактерій поступово зменшується, а інші 
представники кишкової мікробіоти, такі як Bacteroides 
та Eubacterium, стають переважаючими. Хоча було під-
раховано, що біфідобактеріальне навантаження у до-
рослих становить близько 4 % від загальної мікробіоти 
фекалій [9], експериментальні похибки в культурально- 
незалежних методах, заснованих на ПЛР, можуть пояс-
нювати цей скромний внесок. Дослідження, проведене 
в Японії, повідомило про вищу чисельність біфідобак-
терій у японців [10].

Хоча біфідобактерії можна виявити у фекаліях до-
рослих, вони становлять відносно невелику частку за-
гальної бактеріальної спільноти. Однак вони численні 
у фекаліях протягом першого року життя і є одними 
з піонерів бактеріальної сукцесії, яка відбувається у тов-
стому кишечнику немовлят, коли починає формуватися 
кишкова мікробіота. Дійсно, біфідобактерії є чисельно 
домінуючими членами кишкових мікробних спільнот 
у віці від 3 до 4 місяців [11]. Біфідобактерії, ймовірно, 
збагачені в кишечнику немовлят, які знаходяться на 
грудному вигодовуванні, через різноманітність оліго-
сахаридів, присутніх у людському молоці. Крім того, 
людське молоко є джерелом живих біфідобактерій для 
кишечника немовляти [12].

Повідомлялося, що немовлята на грудному вигодо-
вуванні, як правило, мають більш складну і численну 
мікробіоту біфідобактерій, ніж немовлята на штуч-
ному вигодовуванні [13]. Людське молозиво і молоко 
містять високу концентрацію молочних олігосахаридів 
людини (МОЛ). Деякі з них не піддаються перетрав-
ленню в організмі немовляти і тому потрапляють у тов-
стий кишечник, де їх можуть перетравлювати кишкові 
бактерії. МОЛ структурно різноманітні і складаються 
з декількох моносахаридів (глюкози, галактози, N-аце-
тилглюкозаміну, фукози або сіалової кислоти), і вони 
в основному складаються з лактозного ядра, пов’яза-
ного з одиницями (n = 0-15) лакто- N-біози (тип I) або 
з N-ацетил- лактозаміном (тип II) [14]. Біфідобактерії є 
одними з найкраще описаних кишкових бактерій, здат-
них утилізувати МОЛ. Кілька видів мають глікозилгідро-
лази, які розщеплюють специфічні зв’язки в молекулах 
МОЛ, найкраще описані ті, що синтезуються B. bifi dum, 
які разом з B. longum subsp. infantis і B. breve є найбільш 
поширеними видами у новонароджених на грудному 
вигодовуванні [11]. Таким чином, здатність цих видів 
утилізувати ці неперетравлювані вуглеводи пояснює їх 
велику кількість у немовлят на грудному вигодовуванні.

Геномні дані свідчать про те, що біфідобактерії мо-
жуть мати певні адаптаційні особливості, які поясню-
ють таку екологічну спеціалізацію. Наприклад, аналіз 
геному B. longum subsp. infantis ATCC15697 показав, 
що це архетипова бактерія, яка утилізує молоко лю-
дини, оскільки в її геномі присутні гени, що кодують 
ферменти, які беруть участь у розщепленні МОЛ [15]). 
Передбачається, що B. bifi dum має лакто- N-біосидазну 
активність, яка забезпечує ефективний катаболізм МОЛ 

[16]. Ці два види спеціалізуються на утилізації МОЛ, 
хоча вони конкурують за МОЛ, використовуючи різні 
стратегії; B. bifi dum має набір з декількох мембранозв’я-
заних глікозилгідролаз, тоді як B. longum subsp. infantis 
є більш ефективним в імпорті та внутрішньоклітинному 
розщепленні МОЛ [17].

На противагу цьому, геноми кишкових біфідобакте-
рій, що мешкають у кишечнику дорослих людей, таких 
як B. adolescentis, не містять генів, пов’язаних з ути-
лізацією компонентів людського молока, і, натомість, 
містять великий арсенал генів, призначених для мета-
болізму складних вуглеводів, які часто зустрічаються 
в раціоні дорослих (наприклад, крохмалю та похідних 
крохмалю вуглеводів) [18]. До цього часу не було вияв-
лено чіткого взаємозв’язку між типом харчування (за-
хідний, азіатський, середземноморський) і збагаченням 
кишечника певними видами біфідобактерій, але пові-
домлялося про відмінності між різними групами людей 
і країнами [10].

Дослідження біфідобактеріального різноманіття, за-
сноване на аналізі послідовності ПЛР-ампліконів гена 
16S рРНК з випорожнень немовлят різного географіч-
ного походження, зміцнило уявлення про біфідобактерії 
як про домінуючий компонент мікробіоти кишечника 
немовляти, що, безсумнівно, може впливати на розвиток 
імунної системи та фізіологію немовляти [19].

На сьогодні широко обговорюється гіпотеза про по-
стачання пробіотиків у планктонному стані, тобто у ви-
гляді одного штаму бактерій (біфідобактерій тощо) або 
у вигляді мультиштамових препаратів. Існує безліч РКД, 
що вивчають вплив планктонних пробіотиків з одним шта-
мом на захворюваність, зокрема некротизуючим ентеро-
колітом (НЕК) передчасно народжених дітей. Цікаво, що 
більшість цих досліджень не змогли виявити єдиний штам 
пробіотика, який сам по собі здатний чинити значний по-
зитивний вплив на НЕК у недоношених новонароджених.

Опосередковані біфідобактеріями переваги для здо-
ров’я є результатом складної динамічної взаємодії між 
біфідобактеріями, іншими представниками мікробіоти 
кишечника та організмом людини. Ці складні кореля-
ційні зв’язки ще не повністю розшифровані на молеку-
лярному рівні, тому наразі тривають зусилля, спрямовані 
на розуміння метаболічних потоків в екосистемі киш-
ківника, щоб розпізнати взаємозв’язок між мікробіотою 
та хазяїном у сфері здоров’я та хвороби. Це створить 
основу для модуляції здоров’я хазяїна за допомогою 
мікробіом- орієнтованих підходів у більш точний, без-
печний і контрольований спосіб [20].

Деякі з перших доказів здатності біфідобактерій взає-
модіяти з іншими бактеріями кишечника з’явилися в ро-
ботах, що вказують на існування кореляції між зниже-
ною присутністю біфідобактерій у шлунково- кишковому 
тракті та надмірним представництвом ентеропатогенів 
і ризиком захворювань [21]. Відповідно, серед запро-
понованих переваг біфідобактерій пригнічення ентеро-
патогенів та зниження рівня ротавірусної інфекції [22] 
є одними з найбільш доведених результатів їх застосу-
вання. Численні дослідження in vitro продемонстрували, 
що біфідобактерії можуть пригнічувати патогени шляхом 
виробництва органічних кислот [23], антибактеріальних 
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пептидів [24], інгібіторів кворуму [25] або імунної сти-
муляції [26], серед інших механізмів, надаючи молеку-
лярні докази їх здатності запобігати певним інфекціям.

Ще одним фактом, що вказує на існування критично 
важливого перехресного зв’язку між біфідобактеріями, 
мікробіотою кишечника та хазяїном, є спостереження, 
що формування мікробіоти в ранньому дитячому віці, 
схоже, слідує за організованою схемою послідовно-
сті бактеріальних популяцій [27]. Перші колонізатори 
кишечника, серед яких біфідобактерії є домінуючою 
групою, сприяють відновленню середовища і виробля-
ють метаболіти, які дозволяють іншим бактеріальним 
популяціям стабільно колонізувати кишечник пізніше 
[28]. Це підтверджує ідею про те, що сильні бактері-
альні кореляції формують становлення, стабілізацію та 
еволюцію мікробіоти кишечника [27]. Дійсно, той факт, 
що МОЛ переважно метаболізуються видами B. longum 
і B. bifi dum, які є найбільш поширеними в мікробіоті 
кишечника немовлят на грудному вигодовуванні, під-
тверджує існування критичної молекулярної взаємодії 
мікробіоти- хазяїна-компонентів дієти, що обумовлює 
присутність біфідобактерій в кишечнику [29].

Мікробні популяції в мікробіоті кишечника співіс-
нують у делікатній рівновазі, на яку можуть впливати 
збурення, спричинені лікуванням антибіотиками, ен-
теропатогенами або харчовими сполуками, наприклад, 
неперетравлюваними вуглеводами [30]. Хоча ці збу-
рення впливають на мікробіоту кишечника і можуть 
мати негативні наслідки для здоров’я хазяїна, їх за-
лежність від факторів навколишнього середовища дає 
можливість модулювати склад мікробіоти кишечника 
за допомогою різних підходів. Дослідження in vitro та 
in vivo показали, що модуляція рівня біфідобактерій за 
допомогою пробіотичних або пребіотичних добавок 
може змінити загальний склад і метаболізм мікробіоти 
кишечника [31]. Наприклад, додавання штаму B. longum 
збільшило виробництво пімелату, бутирату та біотину 
в мишачій моделі мікробіоти кишечника людини [31]. 
Було висловлено припущення, що ці ефекти опосеред-
ковані ще не розшифрованими механізмами перехрес-
ної взаємодії з мікробіотою кишечника людини. Однак, 
ґрунтуючись на наданих доказах, автори цієї роботи 
висунули гіпотезу, що збільшення виробництва біотину 
було зумовлене співіснуванням B. longum та Bacteroides 
caccae. Більше того, прийом B. longum також корелював 
зі зменшенням присутності ентеробактерій та збільшен-
ням представництва Eubacterium rectale, що підтверджує 
вплив біфідобактерій на кількість та функціональність 
інших членів мікробіоти кишечника [31].

Детальний аналіз можливостей утилізації глікозидів 
в межах роду Bifi dobacterium показав, що окремі види 
спеціалізуються на утилізації певних вуглеводів, що 

дозволяє припустити, що біфідобактерії можуть коопе-
руватися для утилізації вуглеводів у кишечнику [32]. Ці 
факти підтримують використання сумішей пробіотичних 
штамів, які можуть забезпечити синергічний ефект, по-
кращуючи їх здатність чинити бажаний вплив на мікро-
біоту кишечника і, одночасно, на здоров’я господаря [33].

Варто також підкреслити, що деякі ознаки колоніза-
ції біфідобактерій модулюються кишковими факторами, 
включаючи присутність інших мікроорганізмів. Напри-
клад, Yuan з колегами [34], використовуючи модель in 
vivo, виявили, що вплив кишкового середовища індукує 
вироблення низки білків, які не експресуються при рості 
in vitro у B. longum, таких як хологліцин гідролаза. Крім 
того, транскрипція кластерів генів біфідобактерій, необ-
хідних для виробництва екзополісахаридів, молекул, важ-
ливих для їхньої здатності до кишкової колонізації [26], 
сильно регулюється кишковими факторами, як показано 
після росту на середовищах на основі фекалій [35].

Додатковим доказом існування перехресного зв’язку 
між біфідобактеріями та мікробіотою кишечника є той 
факт, що люди з різним складом мікробіоти кишечника 
по-різному реагують на додавання біфідобактерій [36]. 
Хоча молекулярні механізми перехресної взаємодії, що 
лежать в основі такої різної поведінки, ще далекі від 
розуміння, їх розуміння значно допоможе розробити 
терапію на основі пробіотиків, яка може бути функці-
ональною навіть у тих субпопуляціях, які в даний час 
класифікуються як «нереспонденти» в клінічних випро-
буваннях [37].

Продовження у наступному номері.
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FUNCTIONS AND INDIVIDUAL MECHANISMS OF INFLUENCE OF BIFIDOBACTERIA ON THE STATE 
OF HEALTH OF INFANTS (LITERARY REVIEW)

T. Znamenska, O. Vorobiova

SI «Ukrainian Center for Motherhood and Childhood of NAMS of Ukraine»
(Kyiv, Ukraine)

Summary.
Bifi dobacteria are members of the human intestinal microbiota, and some strains may have health- promoting eff ects. The genus 

Bifi dobacterium belongs to the phylum Actinobacteria. Firmicutes, Bacteroidetes, and Actinobacteria are the most abundant phyla 
in the human gut microbiota, with Firmicutes and Bacteroidetes predominating in adults and Actinobacteria in breast-fed infants, 
where Bifi dobacteria can reach levels exceeding 90 % of the total bacterial population. They are among the fi rst microbial colonizers 
of the newborn gut and play a key role in the development of its physiology, including the maturation of the immune system and the 
utilization of food components. In fact, some nutrients, such as human milk oligosaccharides, are important factors in the development of 
bifi dobacteria. There is now well-documented scientifi c evidence of the effi  cacy of bifi dobacteria- containing products in some intestinal 
and extraintestinal pathologies. In this review, we will focus on the role of bifi dobacteria as members of the human intestinal microbiota 
and their use as probiotics for disease prevention and treatment.

Key words: Microbial Colonization; Infants; Bifi dobacteria.
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