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В останні роки практична медицина зіштовхнулась з величезним потоком інформації щодо появи 
нових таксономічних одиниць, що належать до мікробіоти організму людини і як слідство з пробле-
мами в трактуванні  результатів лабораторних досліджень.  Метою роботи є допомога лікарям 
різних спеціальностей, студентам медичних вузів, лікарям-інтернам орієнтуватися в сучасних 
уявленнях щодо особливостей мікробного профілю шлунково-кишкового тракту людини. Було про-
аналізовано 53 міжнародних літературних джерела що індексуються базами даних PubMed, Scopus, 
Google Scholar. Дослідження були виявлені шляхом електронного пошуку і обмежувались англійсь-
кою мовою. На формування індивідуального спектру мікробіому людини впливають зміни умов на-
вколишнього середовища, життєвих умов, харчування, клімату, генетики та інших факторів. Піс-
ля народження головна роль у формуванні мікробіома людини залежить від феномену вертикально-
го, горизонтального та змішаного рівнів перенесення мікроорганізмів. Орієнтуватись в різномані-
тності резидентної мікробіоти доволі складно тому для зручності науковцями були запропоновані 
специфічні біомаркери які в клінічної практиці використовують як непрямий показник властивості 
мікробіоти, моделюючій здоров’я або захворювання. Для розуміння розподілу видів всередині типів 
екологи ввели поняття α-, β-, γ – різноманітності які, в свою чергу, базуються на  різних матема-
тичних моделях. Мікробіота тіла людини також оцінюється за допомогою даних показників. Поділ 
на ентеротипи  запропонований вченими на підставі того, що філогенетичний (видовий) склад ко-
жної категорії визначає власну функціональну особливість, яка ймовірно пов’язана з довгостроко-
вими харчовими звичками. Висновки. Оцінювати цю складну систему мікробіому та величезний 
вплив її на організм людини, а також негативні наслідки дизбактеріозів, науковці намагаються за 
допомогою математичних моделей, імплементованих в мікробіологію. 
Ключові слова: мікробіом людини, передання мікроорганізмів, біомаркери, кишковий мікробіом, індекси різноманітності, 
ентеротипи 
Зв’язок з науковими темами. Стаття є фрагментом наукової роботи кафедри мікробіології, вірусології та імунології «Ви-
вчення ролі умовно-патогенних та патогенних інфекційних агентів з чутливістю до антимікробних препаратів у патології 
людини № 123U102413»  

Для більш глибокого розуміння ролі коменса-
льної мікробіоти для організму людини варто 
починати з кількісних показників. Завдяки сучас-
ним методам діагностики та науковим дослі-
дженням ідентифіковано понад 700 видів бакте-
рій в ротовій порожнині [1] і, приблизно, 1000 та-
ксономічних одиниць бактерій у кишківнику. Су-
ма генів «метагеном» архей, бактерій, грибів, ві-
русів, найпростіших, що заселяють тіло людини 
складає 3 мільйони та посідає третє місце після 
ядерного та мітохондріального геномів людини 
[2].  

Слід зазначити, що ця цифра не остаточна і 
залежить від стрімкого розвитку та можливостей 
сучасних методів лабораторної діагностики що 
використовуються для виявлення та ідентифіка-
ції геномів мікроорганізмів [3]. Враховуючи таку 
динаміку, науковці працюють над зміною філо-
генетичної належності таксонів до тих чи інших 
родів та родин. Тому в останні роки практична 

медицина зіштовхнулась з величезним потоком 
інформації щодо появи нових таксономічних 
одиниць і, як слідство, з проблемами в тракту-
ванні результатів лабораторних досліджень [4, 
5, 6].  

Тому метою нашої роботи є надання інфор-
мації лікарям-гастроентерологам, алергологам, 
дієтологам та лікарям інших спеціальностей, 
здобувачам освіти медичних вищих закладів 
освіти і лікарям-інтернам про сучасні уявлення 
щодо формування індивідуальних особливостей 
мікробного профілю шлунково-кишкового тракту 
людини та масштаби потенційного впливу мік-
робіоти на  гомеостаз та метаболічні процеси 
організму. 

Нами проаналізовано 53 міжнародні літера-
турні джерела які індексуються базами даних 
PubMed, Scopus, Google Scholar. Наукові дослі-
дження були виявлені шляхом електронного 
пошуку і обмежувались англійською мовою.  
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Сукупне співтовариство симбіотичних, комен-
сальних та патогенних мікроорганізмів що засе-
ляють організм людини у 2001 році було названо 
Джошуа Ледербергом – «мікробіом» [7]. У 2007 
році П. Турнбау визначив сукупність усіх бакте-
рій, грибів, архей, вірусів/бактеріофагів організ-
му людини як «мікробіоту», а сукупність їх гено-
мів – «мікробіом». Зараз більше користуються  
терміном «мікробіом», що позначає при цьому 
саме сукупність усіх мікроорганізмів [8]. Пізніше 
вчені, які брали участь у реалізації проєкту "Мік-
робіом людини" дійшли висновку, що існування 
людського «надорганізму» впливає на розуміння 
не тільки фізіологічної норми (здоров’я), але і 
механізмів розвитку патології людини [9].  

Активне заселення організму людини мікро-
організмами відбувається відразу після наро-
дження, остаточно формується після шостого 
місяця життя [10] та кардинально відрізняється 
залежно від способу розродження (природне 
або кесарів розтин) та типу вигодовування (гру-
дне або штучне) [11, 12]. На формування індиві-
дуального спектра мікробіому людини вплива-
ють: імунний статус, наявність хронічної патоло-
гії, характер харчування, соціальні та природні 
фактори [13]. Цей процес виявляється дуже ди-
намічним, тому що відносини між організмом 
людини та мікробіомом складались еволюційно 
впродовж всього існування людини як виду і ця 
взаємодія продовжується як замкнуте коло при-
чинно-наслідкових зв'язків [14, 15, 16, 17]. Окрім 
того, геном мікробіому змінюється швидше ніж 
геном людини і поряд з вже відомими мікроорга-
нізмами з’являються нові, що за даними науко-
вих досліджень раніше були ідентифіковані як 
мікробіота тварин, або та, що походить з навко-
лишнього середовища [18, 19]. Мова йде про 
можливість вертикального, горизонтального та 
змішаного рівнів перенесення мікрофлори. 

Вертикальне перенесення відбувається від 
матері до дитини й залежить від дієти матері під 
час вагітності, способу розродження, способу 
вигодовування, генетики людини та її віку. Даний 
тип трансмісії мікробіому є важливим для від-
творення метагеному в популяції що забезпечує 
виживання людини як виду в процесі еволюції 
[20, 21]. При проходженні дитиною родових 
шляхів матері відбувається контамінація такими 
важливими бактеріями як 
Bifidobacterium breve та Lactobacillus plantarum. 
При грудному вигодовуванні (105 бактерій в 1 мл 
молока), окрім згаданих бактерій, в кишківник 
дитини потрапляють важливі представники кла-
сів Actinobacteria (Bifidobacterium) та Bacteroidia 
(Bacteroides, Prevotella). Їх домінування сприяє 
природному формуванню мікробіому та «про-
грамуванню» здоров’я. Також не останню роль в 
колонізації корисними мікробами відіграє лакто-
ферин молока [22].  

Багато робіт вказують на те, що саме 
Bifidobacterium spp. має той необхідний набір 
ферментів (фукозіллактози, L-фукози), щоб пе-

ретворювати олігосахариди грудного молока в 
ацетат та лактат які, в свою чергу, забезпечують 
енергетичні потреби дитини [23, 24, 25].  

На противагу вищенаведеного, розродження 
шляхом кесаревого розтину та штучне вигодо-
вування порушує нормальний процес колонізації 
та сприяє контамінації іншою «не материнсь-
кою» мікрофлорою (Staphylococcus spp., 
Propionibacterium spp., Clostridium difficile та інші) 
з подальшими негативними наслідками [26, 27].  

Горизонтальне перенесення непатогенних та 
умовно-патогенних мікроорганізмів є вторинним 
процесом і відбувається при контакті немовля з 
навколишнім середовищем, родиною та свійсь-
кими тваринами. Наприклад, горизонтальне пе-
ренесення мікрофлори з порожнини рота між 
членами однієї родини впливає на формування 
мікробіоти рота кожного. Валлес-Коломер М. та 
інші в своєму дослідженні підтвердили, що на 
формування видового складу ротової порожни-
ни, перш за все, впливає тривалість співіснуван-
ня людей в одному середовищі [28]. Якісний та 
кількісний склад мікробіому різних біотопів також 
залежить, як від імунної системи, яка контролює 
усі процеси, так і від антагоністичних відносин 
аллохтонної та автохтонної мікробіоти. Перш за 
все організмом людини оцінюється та користь, 
яку можуть надати «прибульці». Горизонтальне 
перенесення мікроорганізмів сприяє тому, що 
видовий склад мікробіоти відображає умови та 
спосіб життя індивідууму і поступово стає домі-
нуючим за складом та кількістю у мікробному 
метагеномі. Гармонійне співіснування людини та 
мікробіоти дуже крихке і при зміні життєвих умов 
людини або зміні кількості та якості мікробіоти 
остання може чинити шкоду організму настільки, 
що наслідки будуть мати клінічне значення [29, 
30, 22].  

Слід зазначіти, що взаємозв’язки між мікроор-
ганізмами настільки складні, а вплив на організм 
людини настільки різноманітний, що за резуль-
татами лабораторних досліджень важко робити 
однозначні висновки (тільки як що це не стосу-
ється виділення патогенних мікроорганізмів – 
збудників інфекційних хвороб) [31].  

Мікробіота колонізує всі біотопи, що мають 
певний контакт з зовнішнім середовищем: шкіру, 
зовнішнє вухо, слизові оболонки ротової порож-
нини, ока, піхви, кишківника. Однак той факт, що 
1 грам фекалій містить 100 мільярдів мікробів, 
підтверджує найбільший вплив на організм лю-
дини саме кишкового мікробіому, кількісний та 
якісний склад якого зазвичай відрізняють з акце-
нтом на: 

– локалізацію - просвітний та пристінковий (пер-
ший є безпосереднім матеріалом для дослідження); 

– відділ шлунково-кишкового тракту (враховуючи 
особливості всмоктування поживних речовин); 

– патогенність для організму людини: сапрофіти, 
умовно-патогенні, патогенні мікроорганізми [32, 33]. 

Раніше для якісного та кількісного аналізу мі-
кробіому кишківника використовували традицій-
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ний бактеріологічний метод лабораторної діаг-
ностики, якій базується на культивуванні та іден-
тифікації окремих видів бактерій та грибів з ви-
значенням їх токсинів та факторів патогенності, 
використовуючи поживні середовища. На жаль 
цей метод, хоча і вважається «золотим стандар-
том», обмежується ідентифікацією бактерій що 
культивуються. Однак більшість представників 
мікробіоти кишківника є облігатною анаеробною 
флорою, що важко культивується в умовах кліні-
ко-бактеріологічних лабораторій або не культи-
вується зовсім. На противагу класичним мето-
дам, сучасні генетичні методи дають можливість 
виявити цілі таксономічні групи без етапу виді-
лення чистої культури бактерій [34]. Аналіз гену 
малої субодиниці (16S) рибосомальної РНК за 
допомогою полімеразної ланцюгової реакції у 
реальному часі, мєтагеномне секвенування ДНК, 
використання ДНК-чипів дозволили виявити фі-
логенетичний склад мікробіому та його різницю  
залежно від певного біотопу [35]. 

Орієнтуватись в різноманітності коменсальної 
мікробіоти доволі складно, тому для зручності 
науковцями були запропоновані біомаркери на 
кшталт: 

– індексів різноманітності;  
– виділення трьох основних ентеротипів;  
– відомих співвідношень: Грампозитивних / 

Грамнегативних бактерій, Firmicutes / 
Bacteroidetes (таксономічний рівень типів), 
Prevotella / Bacteroides (таксономічний рівень 
родів), Fusobacterium nucleatum / 
Faecalibacterium prausnitzii (таксономічний рівень 
видів) [ 36].  

В клінічній практиці ці показники використо-
вують як непрямі маркери властивостей мікробі-
оти, що моделює здоров’я або захворювання. 

Індекси різноманітності видів. Для розуміння 
розподілу видів всередині типів екологи ввели 
поняття α-, β-, γ – різноманітності які, в свою 
чергу, базуються на  різних математичних моде-
лях [37, 38]. Мікробіота тіла людини також оці-
нюється за допомогою даних показників [39]. 

Широко відомий індекс (ентропія) Шеннона 
був запропонований американським математи-
ком Клодом Шенноном у 1948 році як математи-
чна величина, що використовується для харак-
теристики складних нелінійних процесів. Індекс 
здатен пояснювати закономірності у системах з 
нерівномірним розподілом зв’язків [40]. Пізніше 
біолог-еколог Рамон Маргалеф впровадив ін-
декс Шеннона для вимірювання різноманітності 
видів в екосистемах, де найбільший показник 
відповідає найбільшій різноманітності. Індекс 
вимірюється в системі від 0 до 5. Оптимальною 
величиною вважається 1,5-3,5. Одновидова сис-
тема має індекс 0 [41]. Індекс Шеннона-
Маргалефа використовується для вимірювання 
α-різноманітності в локальних екосистемах. 
Альфа показником користуються для характери-
стики мікробіому людини щодо оцінки того, скі-
льки видів присутні в системі, наприклад, у філо-

генетичному типі Firmicutes, та ступінь їх рівно-
мірності (кількості)  відносно один до одного [42]. 

На відміну від α-, β-різноманітність характе-
ризує декілька або відкриті біосистеми за допо-
могою індексів Брея-Кертіса, Хілла (на скільки 
біотопи тіла людини або двох осіб несхожі між 
собою). Індекси вимірюються у системі від 0 до 
1, де одиниця відповідає однаковому розподілу 
видів [43]. На даний час індекс Шеннона та 
Брея-Кертіса імплементований у статистично-
біоінформатичну платформу мікробіому - 
Quantitative Insights Into Microbial Ecology (QIIME) 
для аналізу складних мікробних систем [44]. 

Поділ на ентеротипи  запропонований вче-
ними на підставі того, що філогенетичний (видо-
вий) склад кожної категорії визначає власну фу-
нкціональну особливість, яка ймовірно пов’язана 
з довгостроковими харчовими звичками. Іншими 
словами представники, що входять до складу 
окремого ентеротипу, можуть мати схожі біологі-
чні властивості які певним чином впливають на 
організм господаря. [45]. Ці результати були 
отримані шляхом дослідження фекалій за допо-
могою методу ДНК-секвенування нуклеїнових 
кислот.  

Як індикатор першого ентеротипу розгляда-
ються представники роду Bacteroides, які прева-
люють в мікрофлорі людей що вживають багато 
тваринних жирів, м’яса, легких вуглеводів. До 
другого типу відносять бактерії у складі роду 
Prevotella, що характерно для осіб, які спожива-
ють багато їжі рослинного походження. [46]. 

Кількість представників 2 ентеротипу в стані 
еубіозу зворотньо пропорційна до кількості 
представників 1 ентеротипу. Незважаючи на те, 
що роди Bacteroides та Prevotella є представни-
ками філогенетичного типу Bacteroidetes обидва 
мають кардинальні розбіжності в виборі харчо-
вих субстратів та біохімічні відмінності в їх роз-
кладанні, на яких ми зупинимося нижче.   

Бактерії, що входять до складу Firmicutes 
(особливо це стосується Ruminococcus spp.) 
Arumugam M та ін. віднесли до 3 ентеротипу 
[47]. Підставою для підвищеного інтересу до 
Ruminococcus spp. є те, що важливішою мета-
болічною особливістю представників роду є на-
явність екзоферменту  целюлази, яка розщеп-
лює целюлозу та різні види крохмалю до маль-
този та глюкози що, в свою чергу, ферментують-
ся бактеріями з виділенням енергії, оцтової кис-
лоти та газів [48]. Найбільш розповсюдженим в 
кишківнику представником роду є Ruminococcus 
gnavus (з 2018 року представник роду  
Mediterraneibacter) [49], який активно ферментує 
складні вуглеводи до ацетату та форміату. У 
немовлят, що знаходяться на грудному вигодо-
вуванні та дітей раннього віку Ruminococcus  
gnavus превалює поряд з Bifidobacterium spp. 
Завдяки унікальним біологічним властивостям 
бактерія розмножується на поверхні та в товщі 
муцину, використовуючи глікани муцину як дже-
рело вуглецю. R. gnavus виявляє антагонізм 
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проти Clostridium difficile, Clostridium perfringens, 
Listeria monocytogenes, Enterococcus faecalis, 
Bacillus cereus через синтез бактеріоцинів та 
ефективно конкурує з ентеропатогенною 
Escherichia coli за клітинні рецептори. Поряд з 
позитивним впливом на гомеостаз кишківника 
стійке збільшення кількості представників 
Ruminococcus spp. реєструють при хворобі Кро-
на, неспецифічному виразковому коліті та резе-
рвуарному ілеїті. Чисельність R. gnavus прямо 
корелює з тяжкістю симптомів що пов’язані з си-
ндромом подразненого кишківника, а також, з 
проявами харчової та респіраторної алергії у ді-
тей [50, 51]. Вивчення позитивного та негативно-
го впливу R. gnavus на запальні процеси в шлу-
нково-кишковому тракті, в залежності від індиві-
дуальних фізіологічних функцій господаря, як 
окремий випадок, відображає складні взаємо-
відносини між мікрофлорою та організмом лю-
дини [52]. 

Співвідношення Грам+/Грам– розглядається 
в контексті синтезу грам-негативними бактерія-
ми ліпополісахаридного (ЛПС) комплексу, який 
за біологічними властивостями є ендотоксином, 
що може негативно впливати на організм люди-
ни при всмоктуванні з кишківника. Але з клінічної 
практики відомо, що  грамнегативні  Bacteroides 
(відсутній О-антиген), хоч і представлені най-
більш кількісно в кишківнику, не мають такого 
негативного впливу на здоров’я людини як грам-
негативні представники Proteobacteria: 
Escherichia spp., Shigella spp., Haemophillus spp., 
Salmonella spp., Proteus spp., Pseudomonas spp. 
Патогенність останніх реалізується внаслідок 
присутності ліпідів трьох типів А, B, C, серед 
яких саме ліпід А має високу токсигенну та іму-
ногенну активність [36, 53]. При розгляданні 
співвідношення Грам+/Грам– в сторону переваги 
останніх бактерій слід враховувати загальну кі-
лькість грамнегативних представників, з усіх фі-
логенетичних типів що виявлені, в контексті осо-
бливості їх біологічних та біохімічних властивос-
тей. Це є підставою не вважати співвідношення 
«Грам+/Грам–» для оцінки гомеостазу кишківни-
ка клінічно значущім. 

Висновки  
Мікробіом людини характеризується великою 

біорізноманітністю, проте говорити про остаточ-
не вивчення кількості та видового складу ще до-
сить рано. Прорив у цьому питанні став можли-
вий завдяки стрімкому розвитку та впроваджен-
ню в лабораторну практику сучасних методів ді-
агностики. Численні дослідження мікробіоти 
привели до знань не тільки про різноманітність 
видів, а й про глибину та характер взаємодії  її з 
організмом господаря.  Індивідуальність і дина-
мічність мікробного складу людини залежить від 
багатьох чинників: способу народження, виду 
вигодовування, умов навколишнього середови-
ща, кліматичних особливостей, характеру хар-
чування, супутньої патології. Оцінювати цю 

складну систему та її величезний вплив на орга-
нізм людини науковці намагаються за допомо-
гою математичних моделей, імплементованих у 
мікробіологію. 
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Summary  
INDICATORS OF THE QUALITATIVE AND QUANTITATIVE COMPOSITION OF THE GUT COMMENSAL MICROBIOTA AS 
BIOMARKERS OF HOMEOSTASIS (Part 1) 
Ananieva M.M 1, Loban G.A 1, Faustova M.O 1, Chumak Y.V 1, Losev S.M 2. 
Keywords: human microbiome, microbial transmission, biomarkers, intestinal microbiome, diversity indices, enterotypes.   

In recent years, practical medicine has faced a surge of information highlighting the emergence of new 
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microbes in the human body's microbiota, leading to challenges in interpreting laboratory test results. This 
study aims to equip medical professionals, including doctors of various specialties, medical students, and 
interns, with a comprehensive understanding of the current knowledge on the human gastrointestinal 
microbial profile. Our analysis included 53 articles from international literature sources indexed in PubMed, 
Scopus, and Google Scholar databases. These articles were identified through an electronic search. The 
composition of the human microbiome is shaped by alterations in environmental conditions, living 
environments, diet, climate, genetics, and various other factors. Following birth, the pivotal role in 
microbiome formation involves the vertical, horizontal, and mixed transfer of microorganisms. Navigating the 
diversity of resident microbiota can be challenging, leading scientists to suggest biomarkers such as diversity 
indices, enterotypes, and established ratios at typical taxonomic levels (genus, species) for convenience. In 
clinical practice, these indicators serve as indirect markers of microflora properties that model health or 
disease. To understand the distribution of species within types, ecologists introduced concepts like α-, β-, 
and γ-diversity, grounded in different mathematical models. These indicators are also employed to assess 
the human body microbiota. The division into enterotypes was proposed by scientists on the basis that the 
phylogenetic (species) composition of each category determines its own functional feature, which is likely to 
be related to long-term eating habits. Conclusion. Scientists endeavor to assess the intricate microbiome 
system and its substantial impact on the human body, as well as the adverse effects of dysbiosis, employing 
mathematical models applied in microbiology. 
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Вахненко А.В., Моісєєва Н.В., Власова О.В. 
КЛІНІКО-ФАРМАКОЛОГІЧНІ АСПЕКТИ ЗАСТОСУВАННЯ 
ГЛЮКОКОРТИКОСТЕРОЇДІВ ПРИ SARS-COVID-2 ІНФЕКЦІЇ В КЛІНІЧНІЙ 
ПРАКТИЦІ  
Полтавський державний медичний університет, Полтава 

За останні роки одним із несподіваних і дуже серйозним викликом для забезпечення здоров’я насе-
лення в усьому світі стала пандемія SARS-CoV-2. Причому інфекція SARS-CoV-2 призводила до роз-
витку гострого респіраторного дістрес-синдрому в результаті надмірного системного запалення, 
та розвитку поліорганної недостатності, а згодом і смерті. Причому проблема усунення  надмір-
ного системного запалення, тобто зниження продукції прозапальних цитокінів при SARS-CoV-2, 
залишається відкритою. В цьому розрізі застосування глюкокортикостероїдів при інфекції спричи-
неною SARS-CoV-2, залишається досить суперечливим. Підстав для рутинного застосування 
стероїдів у протоколах інтенсивної терапії SARS-CoV-2 явно недостатньо і залишається предме-
том подальших досліджень. У даному огляді наведено аналіз літературних джерел, настанов, су-
часних міжнародних рекомендіцій з патогенетичної терапії SARS-CoV-2 для запобігання та усунен-
ня гіперпродукції прозапальних цитокінів за допомогою застосування глюкокортикостероїдних за-
собів. Мета роботи провести аналіз сучасних літературних ждерел щодо сучасних особливостей 
клініко-фармакологічного обґрунтування застосування глюкокортикостероїдів при SARS-CoV-2 ін-
фекції в клінічній практиці. Проведений аналіз наукової літератури демонструє, що на сьогодні у 
пацієнтів з SARS-CoV-2 інфекцією терапія глікортикостероїдами не може бути рекомендована для 
рутинного застосування в терапевтичній практиці. Так при нетяжкому перебігу SARS-CoV-2 ін-
фекції, коли пацієнт не потребує кисневої підтримки ГКС-терапія протипоказана. Тоді як при тяж-
кому перебігу SARS-CoV-2, коли у хворого розвивається  гострий респіраторний дистрес-синдром 
з тяжкою дихальною недостатністю, коли є необхідність в оксигенотерапії, ШВЛ або ЕКМО за-
стосування кортикостероїдів є вкрай необхідне, і може бути рекомендовано до обов’язкового за-
стосування. Назріла необхідність узагальненого визначення оптимального глюкокортикостероїд-
ного засобу, показань, його дозировки та тривалості призначення в програмах терапії SARS-CoV-2 
інфекції, з урахуванням біомаркерів тяжкості перебігу запального процесу і біомаркерів відповіді ор-
ганізму на глюкокортикостероїдні засоби. 
Ключові слова: SARS-CoV-2 інфекція; системна запальна реакція; прозапальні цитокіни; гіпоталамо-гіпофізарно-наднирникова 
система; глюкокортикостероїди. 
Робота виконана в межах ініціативної планової науково-дослідної роботи кафедри фармакології, клінічної фармакології та 
фармації «Фармакологічне дослідження біологічно активних речовин і лікарських засобів для розробки та оптимізації пока-
зань до їх застосування в медичній практиці» № 0120U103921, 2020-2024. 

Вступ 
Сьогодні відомо, що при SARS-CoV-2 інфекції 

супроводжується гострим респіраторним дис-
трес-синдромом, який зумовлює розвиток тяжкої 

гіпоксії, набряку легень, швидко призводить до 
розвитку та наростанню поліорганної недостат-
ності, а згодом і смерті [1]. Причому летальність 
хворих у відділеннях інтенсивної терапії (ВІТ), в 


