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Santrauka 
Darbo tikslas. Remiantis literatūros duomenimis išna-

grinėti ir apibendrinti žarnyno mikrobiomo sąsajas su imu-
niniais procesais, lemiančiais bronchinės astmos išsivystymą 
vaikų amžiuje, išskirti ir apibendrinti pagrindinius kelius, 
kuriais žarnyno mikrobiota dalyvauja astmos patogenezėje. 

Tyrimo metodai. Mokslinės literatūros paieška atlikta 
ClinicalKey, Elsevier ir PubMED duomenų bazėse, naudo-
jant šiuos reikšminius žodžius ir jų derinius anglų kalba: 
vaikų bronchinė astma (angl. bronchial asthma in children) 
ARBA vaikų astma (angl. pediatric asthma) IR žarnyno mi-
krobiota (angl. gut microbiota) ARBA žarnyno mikrobio-
mas (angl. gut microbiome).

Tyrimo rezultatai. Žinoma, kad žarnyne padaugėjus 
patogeninių ir sumažėjus vadinamų gerųjų bakterijų, didėja 
bronchinės astmos rizika, ir atvirkščiai – vaikams, sergan-
tiems astma, būdinga žarnyno disbiozė. Išnagrinėję atrinktas 
publikacijas nustatėme, jog ryšys tarp kvėpavimo ir virškini-
mo sistemų yra palaikomas per plaučių ir žarnyno ašį. Api-
bendrinant, literatūroje išskiriami du pagrindiniai plaučių ir 
žarnyno sąveikos keliai: pirmajame kelyje dalyvauja žarnyne 
aktyvuoti T limfocitai, o antrajame – žarnyno mikrobiotą su-
darančios simbiotinės siūlinės bakterijos ir žarnyno bakterijų 
metabolitai (fekalinis 12,13-diHOME bei trumpųjų grandžių 
riebalų rūgštys). Sąveikai tarp uždegiminių citokinų padau-
gėjimo kvėpavimo takuose ir pakitusio žarnyno mikrobiomo 
profilio įtaką daro ir epigenetiniai mechanizmai.

Išvados. Žarnyno mikrobiota, dalyvaudama plaučių ir 
žarnyno ašyje, sudėtingais sąveikos mechanizmais veikia 
imuninės sistemos atsaką ir uždegiminius procesus kvėpa-
vimo takų gleivinėje. Nors mokslininkų domėjimasis žar-
nyno mikrobiomo įtaka astmos patogenezei auga, vis dar 
trūksta ilgalaikių studijų, pagrindžiančių šio ryšio svarbą 
klinikinėje praktikoje. 

Reikšminiai žodžiai: vaikų bronchinė astma, vaikų 
astma, žarnyno mikrobiota, žarnyno mikrobiomas.

ĮVADAS
Bronchinė astma – dažniausia lėtinė vaikų liga. 2019 m. 

duomenimis, pasaulyje ja sirgo 80 milijonų vaikų [1]. Ši užde-
giminė kvėpavimo takų liga pasireiškia grįžtamos bronchų 
obstrukcijos sukeltais simptomais, kurie progresuoja pri-
klausomai nuo bronchų gleivinę veikiančių išorinių bei vi-
dinių veiksnių [2, 3]. Vienas svarbiausių bronchinės astmos 
patogenezės veiksnių – imuninių procesų reguliacijos su-
trikimas [4]. Imuninei homeostazei palaikyti itin reikšmin-
gas organizmo mikrobiomas, kurį sudaro mikrobiota, jos 
genetinė medžiaga ir metabolitai [3, 5–7]. Mikrobiomas 
koduoja daugiau nei 3 milijonus genų ir yra atsakingas už 
šias funkcijas žmogaus organizme: patogenų šalinimą, imu-
ninės tolerancijos saviems audiniams palaikymą bei signalų, 
nukreiptų į kitas fiziologinių barjerų sistemas, generavimą [3, 
8]. Žmogaus mikrobiomas, pradeda vystytis jau pirmomis gy-
venimo valandomis, o sparčiausiai vystosi pirmaisiais gyveni-
mo metais. Pirmieji trys gyvenimo metai literatūroje vadinami 
kritinio lango periodu, nes šiuo metu aplinkos poveikis mi-
krobiomui yra reikšmingiausias [3, 9, 10]. Mikrobiota taip pat 

vystosi kartu su savo šeimininku ir kolonizuoja jo audinius, 
įskaitant virškinimo trakto ir kvėpavimo takų gleivinę. Jei 
sutrinka savalaikės kolonizacijos procesas, ankstyvas minė-
tų organų sistemų mikrobiotos disbalansas tampa svarbiu 
bronchinės astmos išsivystymo rizikos veiksniu [4]. Ka-
dangi specifiniai mechanizmai nėra iki galo ištirti, žarnyno 
mikrobiomo vaidmuo astmos patogenezėje išlieka aktualiu 
tyrimų objektu [11, 12]. 

REZULTATAI
Astmos patofiziologija
Bronchinės astmos patofiziologijos pagrindas – lėtinis 

persistuojantis kvėpavimo takų uždegimas, kuriame daly-
vauja įgimto ir įgyto imuniteto komponentai: limfoidinės 
ląstelės (ILC2) ir 2 tipo pagalbinės ląstelės (Th2) [13]. Be 
klasikinio, alerginei astmai būdingo antro tipo uždegi-
mo, svarbus ir mišrus granulocitinis uždegimas [14]. Jam 
būdingas uždegimą slopinančiu poveikiu pasižyminčių 
ir imuninę toleranciją lemiančių T reguliacinių ląstelių 
(Treg) sumažėjimas ir 17 tipo T pagalbinių ląstelių (Th17) 
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padaugėjimas. Treg slopina T ląstelių diferenciaciją į Th2, 
taigi ir uždegimą. Tačiau Th17 ląstelės, atvirkščiai, sukelia ir 
palaiko uždegiminį atsaką, nes gamina uždegimą palaikan-
čius citokinus: interleukinus (IL-6, IL-8), naviko nekrozės 
faktorių α (TNF-α), chemokinų ligandus (CXCL1, CXCL2, 
CXCL8) bei matricos metaloproteinazes. Taigi, bronchinės 
astmos patogenezėje svarbus ne tik 1 ir 2 tipo T pagalbinių 
ląstelių santykio (Th1 / Th2) disbalansas, tačiau ir Treg / 
Th17 santykio pokytis [4, 11]. 

Sergančių astma vaikų žarnyno 
mikrobiomo ypatumai
Naudojant DNR nustatymu pagrįstus metodus, pvz., 

16S ribosominių RNR genų ar viso genomo naujos kar-
tos sekoskaitą, iš išmatų ar kraujo mėginių galima filo-
genetiškai ir kiekybiškai nustatyti žarnyno mikrobiotos 
sudėtį [8]. Žinoma, kad sveiko vaiko žarnyno mikrobio-
tą sudaro įvairūs bakterijų tipai, įskaitant: Bacteroidetes, 
Firmicutes, Proteobacteria ir Actinobacteria [11]. Tačiau 
žarnyno mikrobiomo tyrimai naudojant astma sergančių 
vaikų išmatų mėginius atskleidė, kad jų žarnyne domi-
nuoja patogeninės Clostridium, Escherichia, Enterococcus, 
Helicobacter, Streptococcus, Staphylococcus gentys, o ge-
rųjų bakterijų (Lactobacillus, Bidifobacterium, Lachnospi-
ra) kiekiai yra sumažėję [6, 15]. Viena kohortinė studi-
ja, tyrusi į tęstinę programą CHILD (Canadian Healthy 
Infant Longitudinal Development) įtrauktus bronchine 

Pav. Žarnyno ir plaučių sąveikos keliai 
Fig. Gut-lung interaction pathways

astma sergančius kūdikius, parodė, kad tiriamųjų išma-
tose buvo reikšmingai sumažėję Lachnospira ir padidėję 
Clostridium neonatale bakterijų kiekiai. Vienetais išreikš-
tas Lachnospira / Clostridium santykis vertintas kaip po-
tencialus bronchinės astmos prognozės žymuo [10]. Li ir 
kt. (2023) nustatė, kad Clostridium difficile didina riziką 
susirgti bronchine astma vaikystėje, nes gali tiesiogiai sti-
muliuoti naiviųjų T  limfocitų diferenciaciją į uždegimą 
palaikančias Th17 ląsteles, reikšmingas astmos patogene-
zėje [16]. Priešingai nei prieš tai minėtos Clostridiaceae 
šeimos bakterijos, Lactobacillus bakterijos moduliuoja 
dendritinių ląstelių pirmtakus ir Treg ląsteles, veikiančias 
prieš uždegimą, todėl jų sumažėjimas yra siejamas su 
plaučių uždegiminių ligų išsivystymu [17].

Žarnyno ir plaučių ašis
Nustatyta, kad žarnyno imuniniai signalai veikia kvėpa-

vimo takus [4]. Ryšiai tarp plaučių ir žarnyno sistemų yra 
palaikomi per žarnyno ir plaučių ašį. Šios sąveikos sutriki-
mas lemia imuninės sistemos disreguliaciją, kuri yra svarbi 
ir bronchinės astmos patogenezėje [13]. Imuninės ir neu-
roendokrininės sistemos sąsajos su žarnyno mikrobiomu 
pastaraisiais metais yra nagrinėjamos vis intensyviau. Nors 
tikslūs mechanizmai dar nėra iki galo aiškūs, išskiriami keli 
patogeneziniai keliai, kuriuose dalyvauja prostaglandinai, 
dendritinės ląstelės, trumposios grandinės riebalų rūgštys 
bei T ir B reguliaciniai limfocitai (žr. pav.) [3, 11]. 

Pirmasis sąveikos būdas tarp plaučių ir žarnyno siste-
mų vyksta per aktyvuotas imunines ląsteles. Naiviosios T 
ir B  ląstelės aktyvuojamos žarnyne, iš kur migruoja į me-
zenterinius limfmazgius ir krūtininį limfinį lataką (lot. duc-
tus thoracicus) [18]. Per limfą ir kraują pasiekę plaučius, 

aktyvinti limfocitai aktyvuoja Treg  ląsteles, atsakingas už 
optimalaus Th1 ir Th2 santykio palaikymą, kurių balansas 
yra siejamas su sumažėjusia alergijos išsivystymo rizika 
[3, 11]. Tokį ryšį tarp žarnyno mikrobiotos imunomodu-
liacinio aktyvumo ir kvėpavimo takų imuninės funkcijos 

Sudaryta pagal: Lupu ir kt., 2023; Barcik ir kt., 2020; Xue ir kt., 2023; He ir kt., 2017; Levan ir kt., 2019; Roduit ir kt., 2019 [3, 4, 11, 18, 22; 25]. 
Pirmasis kelias – žarnyne aktyvuotos T ir B ląstelės per limfinę sistemą migruoja į plaučius ir palaiko uždegimą bronchuose. Antrasis kelias –  
žarnyno bakterijos, endotoksinai ir metabolitai pereina žarnyno barjerą ir patekę į sisteminę kraujotaką pasiekia plaučius: uždegimą bron-
chuose didina simbiotinės segmentinės siūlinės bakterijos, kurios skatina Th17 aktyvaciją žarnyne, ir žarnyno bakterijų metabolitas – fekalinis 
12,13-diHOM, mažinantis IL-10 ir Treg kiekį; trumpųjų grandžių riebalų rūgštys skatina Th diferenciaciją į Treg ir veikia prieš uždegimą.
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pokyčių kai kurie autoriai vadina bendruoju gleivinės atsa-
ku (angl. common mucosal response). Iš to kildinama teorija 
teigia, kad limfocitai, atpažinę antigeną bet kurioje organiz-
mo vietoje, gali migruoti į reikiamo organo gleivinę [19].

Antrasis sąveikos būdas siejamas su bakterijų, jų fra-
gmentų, endotoksinų, citokinų ar metabolitų, į sisteminę 
kraujotaką patenkančių per žarnyno barjerą, veikla [11]. 
Virškinimo traktą kolonizuojančios simbiotinės segmenti-
nės siūlinės bakterijos aktyvina žarnyno Th17 ląsteles, kurios 
per sisteminę kraujotaką patekusios į plaučius, išskirdamos 
uždegimą palaikančius citokinus (pvz. IL-17, IL-22), sukelia 
uždegimines reakcijas [20]. Dar 2009 m. Gaboriau-Routhiau 
nustatė, jog iš visų žarnyno komensalų segmentinės siūlinės 
bakterijos yra vienos stipriausių Th17 ląstelių stimuliatorių, o 
šiomis bakterijomis kolonizavus peles, jų plonajame žarnyne 
nustatytas ryškus Th17 ląstelių kiekio padidėjimas [21]. 

Dar vienas imunomoduliaciniu poveikiu pasižy-
mintis žarnyno mikrobiomo komponentas yra fekalinis 
12,13-diHOME. Šis oksiduotas linolo rūgšties metabolitas, 
susidarantis žarnyno bakterijų medžiagų apykaitos metu, 
gali aktyvuoti makrofagus ir neutrofilus, kurie išskiria reak-
tyvius deguonies radikalus, sukeliančius uždegimą. Padidė-
jusi šio junginio koncentracija nustatyta naujagimiams, ku-
riems vaikystėje išsivystė atopija ar astma. Levan ir kt. (2019) 
tyrė 1 mėnesio amžiaus naujagimius (n=130), kol jie sulaukė 
ketverių metų. Naudojant skysčių citometrijos ir masės spek-
trometrijos metodus, metabolitas 12,13-diHOME buvo ap-
tiktas visų naujagimių išmatų mėginiuose. Ženkliai didesnė 
šio junginio koncentracija (p = 0,037) nustatyta mėginiuose 
vaikų, kuriems per 4 metų laikotarpį išsivystė atopija ir (arba) 
astma (n=41) [22]. Paaiškėjo, kad 12-13-diHOME keičia 
transkripcijos faktoriaus PPARγ (angl. peroxisome prolifera-
tor-activated receptor-γ) reguliuojamų genų raišką dendriti-
nėse ląstelėse, taip mažindamas uždegimą slopinančinių ci-
tokinų (IL-10) gamybą ir Treg ląstelių skaičių in vitro [4, 22].

Ryšį tarp skirtingų organų sistemų palaiko ir kiti žar-
nyno bakterijų metabolitai, pvz. trumpųjų grandžių riebalų 
rūgštys. Šie maistinių skaidulų fermentacijos produktai ska-
tina dendritinių ląstelių pirmtakų susidarymą kaulų čiul-
puose. Brandžios dendritinės ląstelės išskiria IL-10, kuris 
kvėpavimo takuose slopina CD4+ T ląstelių diferenciaciją į 
uždegimą palaikančias Th2 ląsteles [10, 23, 24]. Roduit ir kt. 
(2019), ištyrę 301 vienerių metų amžiaus vaiką, nustatė, jog 
didelis trumpųjų grandžių riebalų rūgščių kiekis išmatose 
yra statistiškai patikimai susijęs su mažesniu įsijautrinimu 
maisto ir (ar) įkvepiamiesiems alergenams priešmokykli-
niame amžiuje (butiratas p = 0,032; propionatas p = 0,007; 
acetatas p = 0,291) [25]. Lygia greta atliekamuose tyrimuose 
su gyvūnais pastebėta, jog peroralinis trumpųjų grandžių 
riebalų rūgščių skyrimas sensibilizuotoms laboratorinėms 
pelėms reikšmingai sumažino kvėpavimo takų hiperreakty-
vumą bei eozinofilų ir kitų uždegiminių ląstelių kiekį bron-
choalveoliniame lavažo skystyje (p ≤ 0,01) [25].

Taigi, žarnynas moduliuoja imuninį kvėpavimo siste-
mos atsaką ir veikia uždegiminius procesus [4, 6]. Yra ži-
noma, kad panašiai virškinimo sistemą veikia ir plaučiuose 
gaminamos imuninės ląstelės, tačiau šis poveikis kol kas 

įrodytas tik naudojant eksperimentinius gyvūnų modelius 
[4, 11, 26]. Pavyzdžiui, Sze ir kt. (2014) nustatė, jog lipo-
polisacharidų instiliacija į pelės plaučius padidina bendrą 
bakterijų kiekį (16S/ng DNR) aklojoje žarnoje (p  <  0,01) 
[27], o Perrone ir kt. (2012) savo tyrimu įrodė, kad peles 
užkrėtus MRSA (meticilinui atsparaus auksinio stafiloko-
ko) pneumonija, labai padidėjo jų žarnyno ląstelių apop-
tozė, lyginant su pelėmis, kurioms vietoj patogenų į burną 
suleista 0,9 % NaCl (p < 0,05) [28].

Epigenetika
Molekulinės biologijos tyrimų metodai yra nepakeičia-

mi analizuojant žarnyno mikrobiomą. Manoma, kad pla-
taus masto genomo sekoskaita, kuri leidžia išsyk profiliuoti 
visą mikrobiomą, netolimoje ateityje galėtų tapti labiau 
prieinamu ir plačiau naudojamu tyrimo metodu [29]. Re-
miantis genotipavimo metodu įrodyta, kad su ankstyvu 
astmos pasireiškimu siejamas 17q21 genetinis lokusas yra 
susijęs ir su Krono liga bei opiniu kolitu. Ši sąsaja iliustruo-
ja sudėtingą genetinių veiksnių ir uždegiminių ligų sąveiką 
[13]. Viso genomo tyrimai parodė, kad bronchinės astmos 
išsivystymas vaikystėje susijęs ir su epigenetiniais veiks-
niais: DNR metilinimu, histonų acetilinimu bei nekoduo-
jančių RNR ekspresija [29]. Šie procesai reikalingi skirtingų 
organizmo ląstelių linijų vystymuisi ir diferenciacijai, tačiau 
epigenetinis poveikis priklauso nuo daugybės išorės ir vi-
dinių veiksnių, pavyzdžiui, nuo intraląstelinių metabolinių 
procesų [10]. Viename skerspjūvio tyrime Kim ir kt. (2016) 
analizavo mikrobinės fermentacijos produktų poveikį imu-
ninėms ląstelėms ir nustatė, kad B ląstelių mitochondrijose 
trumpųjų grandžių riebalų rūgštys virsta acetil-CoA mo-
lekulėmis, kurios dalyvauja Krebso cikle ir riebalų rūgščių 
sintezėje, tad ląstelėse atitinkamai didėja ATP (adenozino 
trifosfato) kiekis. Tai skatina plazmines ląsteles gaminti an-
tikūnus, palaikančius gleivinės ir sisteminio imuniteto ho-
meostazę [30]. Kitas tyrimas, atliktas Sztein ir kt. (2020), 
įrodė disbakteriozės įtaką epigenetiniams procesams ir jų 
sąlygojamai imuninei reguliacijai. Nustatyta, kad Salmone-
lla typhi bakterijos slopina arginino (esančio histonuose) 
metilinimą, o tai siejama su sumažėjusia CD4+ ląstelių dife-
renciacija į atminties T ląsteles (Tm). Tai svarbu, nes subren-
dusios Tm, pakartotinai susidūrusios su specifiniu antigenu, 
gamina tokius citokinus, kaip IFN-γ, IL-4 ir IL-17, kurie yra 
svarbūs greitai uždegiminio proceso kontrolei [31]. 

Tęstinių tyrimų trūkumas 
Iki šiol daugiausia žinių apie žarnyno mikrobiomo ir bron-

chinės astmos ryšį gauta remiantis skerspjūvio studijomis, ku-
rių rezultatai registruojami konkrečiu metu, o tiriamieji nėra 
stebimi ilgą laiką. Dėl įvairių aplinkos veiksnių poveikio (die-
tos, antibiotikų, gimdymo, žindymo būdo ir t. t.), naujagimys-
tėje ir ankstyvoje kūdikystėje žarnyno mikrobiomas yra itin 
dinamiškas [9, 14, 32, 33]. Todėl tikslesniems, išsamesniems 
tyrimų rezultatams būtini kohortiniai – ilgalaikiai tyrimai [4]. 
Šių tyrimų kokybė priklauso nuo keleto dedamųjų: imties dy-
džio, trukmės bei finansinių išteklių. Pastarieji faktoriai lemia 
pasirenkamą tyrimo metodiką [34]. 
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Mikrobiomui profiliuoti dažniausiai pasirenkamas 
koprologinis tyrimas, kuris tinka tiek sveikų, tiek sergančių 
asmenų kohortoms [35, 36]. Tačiau išmatų mėginių tyrimas 
kol kas nėra standartizuotas, o ėminių rinkimas, saugoji-
mas ir analizės metodai turi įtakos tyrimo rezultatams bei 
jų interpretacijai [4, 34–36]. Be to, laboratorijose atlikti in 
vitro tyrimai tiesiogiai neatspindi žarnyno mikrobiomo po-
veikio imuniniams procesams plaučiuose [22]. Visgi, spe-
cifinių uždegimą palaikančių komponentų pagausėjimas 
ar sumažėjimas mėginyje padeda geriau suprasti žarnyno 
bakterijų vaidmenį vykstant uždegimui [36].

Žarnyno įtaką uždegiminėms plaučių ligoms siekiama 
paaiškinti tiriant ir eksperimentinius gyvūnus, dažniausiai 
peles. Šių graužikų ir žmonių genomas sutampa 99 procen-
tais, o virškinamasis traktas turi stebėtinai daug anatominių 
bei fiziologinių panašumų [37, 38]. Nepaisant to, yra keletas 
struktūrinių neatitikimų, lemiančių skirtingas ekologines 
mikronišas, taigi ir skirtingą mikrobiotos sudėtį. Pavyzdžiui, 
išilginės storosios žarnos gleivinės raukšlės žmogui randamos 

tik tiesiojoje, o pelėms – aklojoje ir proksimalinėje gaubtinės 
žarnos dalyje. Taip pat skiriasi epitelyje lokalizuotų, įgimtame 
imunitete dalyvaujančių Paneto ląstelių lokalizacija: žmogui 
daugiausiai jų aptinkama distalinėje plonojo žarnyno dalyje, 
o pelėms – aklojoje žarnoje [37]. Nors ir turi nemažai trū-
kumų, tyrimai su laboratorinėmis pelėmis naudingi nagrinė-
jant mikrobiomo sąveiką su jo šeimininku [39, 40]. 

Nors dėl pirmiau minėtų priežasčių tęstinių tyrimų stin-
ga, visgi jų rezultatai suteikia vertingų įrodymų, kaip žarny-
no mikrobiomas dalyvauja astmos patogenezėje [4]. Len-
telėje atrinkti ne senesni nei 5 metų tęstiniai tyrimai, kurių 
atlikimo metodika buvo panaši ar tokia pati: mikrobiomo 
profiliavimas iš išmatų mėginių atliktas naudojant 16S 
rRNR sekoskaitą, o metabolominis profiliavimas – naudo-
jant skysčių chromatografiją ir masių spektrometriją. Tiria-
mųjų imtį sudarė naujagimiai ar kūdikiai (n ≥ 130), kuriuos 
ištyrus įvairiais jų amžiaus tarpsniais, taikytas tęstinis rezul-
tatų vertinimas ir lyginimas. Šie tęstiniai tyrimai pagrindžia 
esant reikšmingą ryšį tarp žarnyno mikrobiomo bei astmos.

Lentelė. Tęstinių tyrimų pavyzdžiai
Table. Examples of longitudinal sudies

2019–2023 m. atlikti kohortiniai tyrimai, kuriuose analizuoti įvairaus amžiaus vaikų išmatų mėginiai. Pateiktų tyrimų rezultatai rodo žarnyno 
mikrobiomo poveikį bronchinės astmos patogeneze.

Tyrimo autorius Tyrimo imtis  Tyrimo rezultatai
Lee-Sarwar ir kt., 2023 3–6 mėnesių ir 1, 3 metų amžiaus 

vaikai (n = 661)
Tam tikros bakterijų padermės, lėmusios nėščiųjų žarnyno disbiozę 3-iame 
nėštumo trečdalyje, buvo susijusios su ankstyvu (iki 3 m.) astmos pasireiš-
kimu 185 (28 %) tiriamiesiems.

Rosas-Salazar ir kt., 2022 16–78 dienų, 1 ir 4 metų amžiaus 
vaikai (n = 1495) 

Išimtinis naujagimių žindymas krūtimi sumažino patogeninių Clostridi-
um bakterijų kiekį žarnyne ir uždegimą palaikantį poveikį turinčių imuni-
nių ląstelių (IFN-α, IFN-γ, IL-17) kiekį viršutiniuose kvėpavimo takuose 
vaikystės periodu.
Bent 4 sav. po gimimo žindomiems kūdikiams 5 % sumažėjo rizika sirgti 
astma vaikystėje (iki 4 m.).

Depner ir kt., 2020 2–12 mėnesių amžiaus kūdikiai 
(n = 618)

Butiratą (trumpųjų grandžių riebalų rūgštį) išskiriančių bakterijų kie-
kis 12  mėnesių amžiaus kūdikių išmatose buvo atvirkščiai proporcingas 
astmos išsivystymo rizikai.

Levan ir kt., 2019 1, 6 mėnesių ir 1–4 metų amžiaus 
vaikai (n = 130), iš kurių 41 buvo 
diagnozuota atopija ir (ar) astma

Didelis bakterijų metabolizmo produkto 12,13-diHOME kiekis astma ser-
gančių vaikų išmatose buvo susijęs su sumažėjusia uždegiminių slopinan-
čių citokinų IL-10 produkcija dendritinėse ląstelėse in vitro. 

IŠVADOS
1. Pastarojo dešimtmečio tyrimai rodo, jog vertinant 

bronchinės astmos ir kitų plaučių ligų etiopatogenezę svar-
bu atsižvelgti ne tik į seniai žinomus ligą lemiančius veiks-
nius, bet ir į žarnyno mikrobiomo būklę. 

2. Sergant bronchine astma organizme padaugėja Th2 ir 
Th17 ląstelių, o sumažėja uždegimą slopinančių Th1 ir Treg 
ląstelių. Tokį pokytį lemia ir astma sergančių vaikų žarnyno 
mikrobiota, kurioje vyrauja patogeninės bakterijų rūšys, o 
gerųjų bakterijų (Lactobacillus, Bifidobacterium ir Lachnos-
pira) koncentracija yra santykinai mažesnė. 

3. Sąveika tarp kvėpavimo ir virškinimo sistemos vyks-
ta per žarnyno ir plaučių ašį, kurioje dalyvauja aktyvin-
tos T  ir B  ląstelės, citokinai, bakterijos (pvz. segmentinės 
siūlinės bakterijos), jų fragmentai, endotoksinai ir meta-
bolitai (pvz. trumpųjų grandžių riebalų rūgštys, fekalinis 
12,13-diHOME). 

4. Viso genomo tyrimai rodo, jog bronchinės astmos iš-
sivystymas vaikystėje susijęs ir su epigenetiniais procesais 
žarnyno mikrobiome. Tad progresuojantys molekulinės bi-
ologijos tyrimai ateityje galėtų tapti aktualesni tiriant žar-
nyno mikrobiomą.

5. Nors žarnyno mikrobiomo ir plaučių ryšys yra pla-
čiai nagrinėjamas, vis dar trūksta tęstinių studijų, įrodančių 
žarnyno mikrobiomo įtaką bronchinės astmos patogenezė-
je. Šią sąsają aiškinantys tyrimai kol kas daugiausia remiasi 
bandymais su laboratoriniais gyvūnais arba žmogaus bio-
loginiais ėminiais in vitro, todėl jų rezultatai kol kas negali 
būti tiesiogiai pritaikomi klinikinėje praktikoje.

Gauta: 2024 12 30 	 Priimta spaudai: 2025 02 07
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THE ROLE OF GUT MICROBIOME IN 
THE PATHOGENESIS OF PEDIATRIC 
BRONCHIAL ASTHMA

Background. To investigate and summarize the cur-
rent research on the association of the gut microbiome 
with immune processes which contribute to the devel-
opment of bronchial asthma in children. To identify and 
summarise the main pathways through which the gut 
microbiota is involved in the pathogenesis of asthma.

Research methods. A comprehensive literature search 
was conducted using ClinicalKey, Elsevier and PubMED 
databases using the following keywords and their combi-
nations in English: bronchial asthma in children OR pedi-
atric asthma AND gut microbiota OR gut microbiome.

Research results. It is known that an increase in 
pathogenic bacteria and a reduction in beneficial bac-
teria in the gut elevate the risk of bronchial asthma. 
Conversely, children with asthma commonly have intes-
tinal dysbiosis. Our review of the selected publications 
highlights the role of the lung-gut axis in linking the 
respiratory and digestive systems. Two main pathways 
of lung-gut interaction were identified: the first pathway 
involves T lymphocytes activated in the gut, while the 
second pathway involves symbiotic filamentous bacte-
ria and gut bacterial metabolites (faecal 12,13-diHOME 
and short-chain fatty acids) that make up the gut micro-
biota. Epigenetic mechanisms also mediate interactions 
between the increase in inflammatory cytokines in the 
airways and the altered gut microbiome profile.

Conclusions. The gut microbiota, as part of the lung-
gut axis, modulates immune responses and inflammatory 
processes in airway mucosa through complex interac-
tions. Despite the growing scientific interest in the impact 
of the gut microbiome on the pathogenesis of asthma, 
there is still a lack of longitudinal studies to support the 
relevance of this association in clinical practice.

Keywords: bronchial asthma in children, pediatric 
asthma, gut microbiota, gut microbiome.
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