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Мікробіом як системний регулятор здоров’я людини:  
сучасні уявлення і перспективи

Резюме. Стаття висвітлює еволюційні та функціональні аспекти мікробіоти та її значення для здоров’я лю-
дини, зокрема в контексті системної регуляції.

Мета – узагальнити сучасні дані про значення мікробіому для підтримки гомеостазу організму людини, зо-
крема мікробіому кишечника, а також оцінити вплив різних біотопів мікробіоти на фізіологічні процеси.

Матеріал і методи. Для досягнення мети було здійснено систематизований аналіз наукової літератури, при-
свяченої формуванню мікробіоти людини протягом онтогенезу та її ролі в регуляції фізіологічних процесів. Інфор-
маційний пошук проводився із використанням наукометричних баз даних та електронних платформ PubMed, 
Medline, Scopus, Medscape та Google Scholar. До аналізу було залучено сучасні наукові джерела, що охоплюють 
еволюційні, структурні та функціональні аспекти мікробіому людини. Для узагальнення отриманих даних вико-
ристовували системно-аналітичний підхід. 

Результати. У статті розглядаються історичні, еволюційні та функціональні аспекти вивчення мікробіому лю-
дини. Висвітлено процес формування мікробіоти протягом онтогенезу, її вплив на розвиток та регулювання фі
зіологічних процесів. Акцентовано увагу на мікробіомі кишечника як унікальній екосистемі, що забезпечує ста-
лість внутрішнього середовища організму, впливаючи на метаболічні, імунні та нейрогуморальні процеси. Водно-
час розглянуто й інші біотопи – шкірні покриви, ротова порожнина, легені, плацента, жіноча репродуктивна сфе-
ра, які, згідно з сучасними уявленнями, мають важливе значення у підтриманні гомеостазу організму людини. 
Підкреслено, що навіть органи, які раніше вважалися стерильними, можуть містити стабільні мікробіомні спільно-
ти з функціональним значенням. 

Висновки. Мікробіом людини, зокрема мікробіом кишечника, відіграє провідну роль у підтриманні здоров'я 
через взаємодію з імунною, метаболічною та нейрогуморальною системами організму. Підтримка його балансу 
має важливе значення для профілактики захворювань та підтримки фізіологічної рівноваги організму. Сучасні 
методи метагеноміки та метаболоміки дозволяють глибше розуміти функціональні механізми взаємодії мікро
біому з організмом, що відкриває нові перспективи для медичної практики.

КЛЮЧОВІ СЛОВА: фізіологічний гомеостаз; метаболізм; біотопи; мікробний баланс; метагеномні дослі-
дження.

Вступ. Мікроорганізми – найдавніші мешканці 
планети, що протягом мільярдів років визначають 
екологічну сталість та біологічне різноманіття 
Землі. Упродовж еволюційного розвитку людини 
мікробні співтовариства стали невід’ємною части-
ною її біологічної природи, що привело до форму-
вання мікробіому – високоорганізованої симбіо-
тичної системи, яка регулює метаболічні процеси, 
модулює імунну відповідь, підтримує динамічну 
рівновагу й стабільність мікроекологічного балан-
су [1]. Така взаємодія формує індивідуальні харак-
теристики здоров’я людини й одночасно забезпе-
чує її інтеграцію в глобальну екосистему. Сучасне 
уявлення про мікробіом охоплює не лише сукуп-
ність мікроорганізмів, що колонізують відкриті 
біотопи макроорганізму, а й їхній генетичний по-
тенціал, метаболіти та структурні компоненти, які 

беруть участь у підтриманні гомеостазу й регуляції 
міжклітинної взаємодії [2]. Накопичені наукові дані 
підтверджують провідну роль мікробіому в забез-
печенні здоров’я людини, підкреслюють важли-
вість збереження гармонійної взаємодії між орга-
нізмом і його мікробною спільнотою [3]. 

У межах даного огляду основна увага зосе-
реджена на функціональній ролі мікробіоти у під-
триманні гомеостазу організму людини та її участі 
у розвитку патологічних станів. 

Мета – сформувати цілісне уявлення про мік
робіом людини як визначальний чинник систем-
ної регуляції здоров’я, проаналізувавши сучасні 
наукові джерела щодо процесів формування мік
робіоти впродовж онтогенезу, її функціональної 
взаємодії з макроорганізмом у нормі та патології, 
а також ролі окремих біотопів (кишечника, шкіри, 
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ротової порожнини, дихальних шляхів, плаценти, 
репродуктивної системи) у забезпеченні гомео
стазу.

Матеріал і методи дослідження. Для досяг-
нення поставленої мети було здійснено систе
матизований аналіз наукової літератури, присвя-
ченої формуванню мікробіоти людини протягом 
онтогенезу та її ролі в регуляції фізіологічних про-
цесів. Інформаційний пошук проводився із вико-
ристанням наукометричних баз даних та електрон
них платформ PubMed, Medline, Scopus, Medscape 
та Google Scholar. До аналізу було залучено сучасні 
наукові джерела, що охоплюють еволюційні, 
структурні та функціональні аспекти мікробіому 
людини. Для узагальнення отриманих даних вико-
ристовували системно-аналітичний підхід, що до-
зволив інтегрувати відомості про мікробіоту різ-
них біотопів організму (кишечник, шкіра, ротова 
порожнина, дихальні шляхи, плацента, жіноча ре-
продуктивна система) в контексті їхнього значен-
ня для підтримання гомеостазу.

Результати й обговорення. Мікроорганізми, 
які перебувають у тісному симбіотичному зв’язку з 
організмом людини, вже давно викликають інте
рес у наукової спільноти. Перші ґрунтовні дослі-
дження їх складу були здійснені наприкінці XIX сто-
ліття. Одним із піонерів у цьому напрямку був 
австрійський педіатр Теодор Ешеріх, який першим 
описав бактерії Escherichia coli у випорожненнях як 
здорових дітей, так і пацієнтів із діареєю [4]. У 
1898 році було ідентифіковано Veillonella parvula – 
бактерію, що заселяє ротову порожнину, шлунко-
во-кишковий тракт, сечостатеві органи та верхні 
дихальні шляхи [5]. У цей же період, на межі XIX і 
XX століть, вивчили і описали представників роду 
Bifidobacterium, які становлять важливу частину 
коменсальної мікробіоти кишечника [6].

Протягом XX століття кількість виявлених так-
сонів, що колонізують різні біотопи організму лю-
дини, поступово зростала. Це сприяло формуван-
ню концепції мікробіоти як невід’ємної складової 
людського організму. Завдяки прогресу молеку-
лярно-біологічних методів дослідження було вста-
новлено роль мікробіоти у патогенезі цукрового 
діабету 2-го типу, ожиріння, нейропсихологічних 
розладів, серцево-судинних та автоімунних захво-
рювань; доведено інфекційну природу виразкової 
хвороби, гастриту, гепатиту та деяких форм онко-
патології. Ідентифікація цих збудників стала осно-
вою для нових підходів до їх діагностики та ліку-
вання [7]. 

Отримані дані сприяли формуванню окремо-
го напряму досліджень – мікробіому людини, 
який визнано одним із десяти найвагоміших до-
сягнень науки XXI століття. Термін «мікробіом» 
уперше був запропонований у 2001 році амери-

канським генетиком Джошуа Ледербергом для 
позначення сукупності мікробних співтовариств, 
що колонізують організм людини. З розвитком 
методів метагеномного аналізу та мікробіоміки 
стало зрозуміло, що це визначення є спрощеним і 
потребує розширеного трактування, яке охоплює 
не лише мікроорганізми, а й їхній генетичний ма-
теріал, метаболічні взаємодії та роль у фізіологіч-
них процесах [8].

Завдяки стрімкому зростанню зацікавленості 
мікробіомом людини, у 2007 році Національний 
інститут здоров’я США ініціював проєкт «Мікро
біом людини», що об’єднав зусилля науковців із 
різних країн світу. Пріоритетним напрямом у ме
жах цього проєкту стало вивчення метагеному – 
сукупності генів мікробної природи з використан-
ням молекулярно-генетичних методів, зокрема 
секвенування гена 16S рРНК. Цей підхід дає змогу 
точно визначати видову різноманітність мікробіо
му, оскільки гени 16S рРНК мають високий ступінь 
консервативності в межах таксонів, що сприяє 
ефективній ідентифікації навіть морфологічно 
схожих бактерій та тих, які не піддаються культи-
вуванню. Аналіз 16S рРНК – це потужний метод 
дослідження таксономічного складу мікробіоти, 
однак для глибшого функціонального аналізу мік
робних спільнот доцільно поєднувати його з ін-
шими підходами, такими як метагеномне чи ме-
таболомне секвенування [9]. 

Ці дослідження не лише розкрили молеку-
лярні механізми взаємодії між організмом люди-
ни та його коменсальною мікробіотою, а й стали 
підґрунтям для формулювання нових концепцій 
щодо ролі мікробіому в регуляції фізіологічних 
функцій. Хоча кількість мікробних клітин у тілі 
людини приблизно дорівнює кількості власних, 
генетичний потенціал мікробіому значно переви-
щує потенціал людського геному. Зокрема, мік
робіом містить понад 10 мільйонів унікальних ге-
нів, що суттєво розширює метаболічні можливос-
ті організму. Цей генетичний резерв забезпечує 
широкий спектр ферментативної, дезінтоксика-
ційної та сигнальної активності, доповнюючи 
функції самого організму [10].

Як питання «Що означає бути людиною?» не-
покоїть людство ще з часів зародження писем-
ності, так і поняття «людський мікробіом» зали-
шається об’єктом наукових дискусій відтоді, як 
цей термін був запропонований Ледебергом.

Формування мікробіому є складним і дина-
мічним процесом, який зазнає змін під впливом 
численних ендогенних та екзогенних факторів. 
Початковий склад мікробіоти визначається ще на 
етапі внутрішньоутробного розвитку та значною 
мірою формується під час пологів, залежно від 
способу народження дитини, грудного вигодову-
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вання та раннього контакту з навколишнім сере
довищем [11, 12].

Тривалий час панувала думка, що внутрішньо-
утробний розвиток плода проходить в асептичних 
умовах, а заселення мікроорганізмами відбуваєть-
ся лише в процесі народження. За даними сучас-
них досліджень, плацента не є стерильним сере
довищем, а має власний мікробіом, представле-
ний таксонами Firmicutes, Tenericutes, Proteobacteria, 
Bacteroidetes і Fusobacteria, які, ймовірно, беруть 
участь у регуляції пренатального розвитку. Нау-
ковці вважають, що мікроорганізми можуть потра-
пляти до плаценти з різних джерел. Окремі дослі-
дження вказують на схожий мікробний профіль 
плаценти й ротової порожнини матері, що може 
свідчити про гематогенний шлях проникнення 
бактерій. Інші роботи розглядають можливість ви-
східної колонізації з піхви або транслокації мікро-
організмів з кишечника [13, 14].

Під час народження біотопи немовлят актив-
но колонізуються мікрофлорою родових шляхів 
матері та мікроорганізмами довкілля. У новонаро-
джених, що з’явилися на світ природним шляхом, 
домінують представники родів Lactobacillus і 
Bifidobacterium, тоді як у дітей, народжених шля-
хом кесаревого розтину, переважають умовно-па-
тогенні бактерії родів Staphylococcus, Corynebac­
terium, Cutibacterium, Enterobacter, Klebsiella тощо. 
Первинна колонізація є визначальною у станов-
ленні толерантності до симбіотичних бактерій і за-
побіганні гіперактивним імунним реакціям. Уста-
новлено, що дисбіоз у ранньому дитинстві може 
бути пов’язаний із підвищеним ризиком розвитку 
алергічних та автоімунних захворювань у подаль-
шому житті [13]. У процесі постнатального розвит
ку мікробіом зазнає змін під впливом зовнішніх 
чинників, передусім харчування. Зокрема, введен-
ня твердої їжі сприяє формуванню метаболічно 
активної мікробіоти, здатної до розщеплення 
складних вуглеводів, синтезу вітамінів та біологіч-
но активних сполук. У цьому процесі визначальни-
ми є бактерії типів Bacteroidetes і Firmicutes, які за-
безпечують ферментацію полісахаридів і регуля-
цію енергетичного обміну [12, 15].

З віком склад мікробіому зазнає змін, зокре-
ма спостерігається зменшення кількості корисних 
бактерій (Bifidobacterium, Faecalibacterium) та зро
стання рівня патобіонтів (Proteobacteria, Entero­
bacteriaceae), що корелює з підвищеним ризиком 
запальних захворювань [2]. 

Мікробіом кожної людини унікальний, його 
склад значно варіює залежно від локалізації. Мік
робіота заселяє всі основні біотопи організму: від 
кишечника – найгустіше заселеного «мікробного 
мегаполіса» – до шкіри, ротової порожнини, ди-
хальних шляхів, сечостатевої системи та навіть 

кон'юнктиви ока, формуючи специфічні екологіч-
ні ніші. Загалом, близько 75 % усіх мікроорганіз-
мів зосереджено в шлунково-кишковому тракті 
(ШКТ); сечостатеві шляхи заселені у чоловіків на 
2–3 %, а у жінок – до 9–12 %; решта 13–23 % при-
падає на інші біотопи [1].

Товсту кишку вважають головним резервуа-
ром симбіотичної мікрофлори, у якому формуєть-
ся складна й динамічна мікроекосистема. Засто-
сування сучасних молекулярно-генетичних мето-
дів, зокрема метагеномного аналізу та секвену-
вання 16S рРНК, значно розширило розуміння 
політаксономічного різноманіття кишкового мік
робіому, дозволяючи детально аналізувати склад 
мікробіоти та виявляти нові види, а також оціню-
вати їхню функціональну роль у підтриманні го-
меостазу організму [16, 17].

Метагеномні дослідження свідчать, що киш-
ковий мікробіом людини представлений при-
близно 1000 видів бактерій, серед яких доміну-
ють шість основних таксономічних груп: Firmicutes 
(65–80 %), Bacteroidetes (приблизно 23 %), Actino­
bacteria (близько 3  %), Proteobacteria (1  %), а та-
кож менш чисельні Fusobacteria та Verrucomicrobia 
(до 0,1 %) [17].

Співвідношення між домінантними бактері-
альними типами Firmicutes та Bacteroidetes (F/B) є 
важливим індикатором стану кишкового мікробі-
ому та його функціональної активності. Цей по-
казник демонструє високу чутливість до впливу 
екзогенних і ендогенних чинників, зокрема віку, 
характеру харчування, індексу маси тіла, метабо-
лічного статусу та наявності хронічних захворю-
вань. У нормі F/B-співвідношення сприяє ефек-
тивному засвоєнню енергії з їжі, підтриманню 
метаболічного гомеостазу та імунного балансу. 
Зниження або підвищення цього співвідношення 
асоціюється з розвитком ожиріння, цукрового 
діабету 2-го типу, запальних захворювань кишеч-
ника та процесів старіння організму [18].

Крім бактеріальних популяцій, важливу роль 
у складі мікробіому кишечника відіграють пред-
ставники грибкової мікобіоти (зокрема, роди 
Candida, Saccharomyces, Malassezia, Cladosporium), 
археї (наприклад, Methanobrevibacter smithii) та ві-
руси. 

Віруси здебільшого не мають доброї репута-
ції. Їх переважно сприймають як шкідливих пато-
генів – збудників інфекційних захворювань. У 
цьому контексті, на перший погляд, загрозливим 
може здаватися той факт, що близько 8 % геному 
людини становлять ретровірусні послідовності 
ДНК. Втім, ендогенні ретровіруси відіграють важ-
ливу роль у забезпеченні противірусного захисту 
макроорганізму, сприяючи посиленню загальної 
резистентності [19].
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Бактеріофаги – віруси, які вибірково інфіку-
ють бактеріальні клітини, активно підтримують 
нормальний бактеріальний баланс у біоценозі. 
Вони можуть руйнувати бактеріальні біоплівки, 
контролюючи таким чином патогенні популяції. 
Вважають, що деякі поверхневі білки фагових 
капсидів взаємодіють з гліканами муцинових 
комплексів, формуючи "бактеріофаговий" захис-
ний шар, що запобігає транслокації бактерій у 
внутрішнє середовище організму [20].

Сучасні дослідження підтверджують важли-
ву роль кишкового мікробіому в критичних біоло-
гічних процесах, таких як травлення, метаболічна 
регуляція, конкурентне пригнічення патогенних 
мікроорганізмів, імуномодуляція. Вплив мікро
біоти на фізіологічні функції забезпечується че-
рез унікальний набір метаболічних генів, які утво-
рюють додаткові біохімічні шляхи для ефектив-
ного розщеплення поживних речовин, синтезу 
вітамінів, амінокислот і ліпідів [21].

Мікробні метаболіти беруть участь у форму-
ванні бар’єрних механізмів кишкового епітелію та 
регулюють його захисні властивості. Порушен
ня цілісності міжепітеліальних щільних контактів 
сприяє транслокації мікроорганізмів і токсинів у 
кровотік, що може зумовлювати розвиток запаль-
них та імунопатологічних процесів [22]. Натомість 
симбіотичні бактерії кишечника підтримують 
структурну та функціональну цілісність епітелію 
шляхом регуляції експресії білків міжепітеліаль-
них контактів (клудинів, оклюдину, зонуліну), про-
дукції коротколанцюгових жирних кислот (КЛЖК). 
Зокрема, бутират стимулює проліферацію ентеро-
цитів і посилює синтез муцину, сприяючи утворен-
ню додаткового захисного шару на поверхні сли-
зової оболонки [23].

Забезпечення імунного гомеостазу значною 
мірою залежить від складу та функціональної ак-
тивності кишкового мікробіому, який регулює ба-
ланс між прозапальними та протизапальними 
процесами [24]. Коменсальні бактерії сприяють 
зниженню продукції прозапальних цитокінів (IL-6, 
TNF-α, IL-1β) і стимулюють синтез протизапальних 
медіаторів (IL-10, TGF-β), таким чином запобігаю-
чи гіперактивації імунної відповіді [25].

Важливу роль у модуляції імунної відповіді ві-
діграє взаємодія з сегментованими філаментозни-
ми бактеріями. Ці грампозитивні анаеробні мікро-
організми індукують диференціацію T-хелперів 
17-го типу (Th17), які стимулюють секрецію анти-
мікробних пептидів і підвищують бар'єрну функ-
цію епітелію [26].

Сучасні наукові дослідження підтверджують, 
що вісь кишечник – мозок є складною багаторів-
невою системою взаємодії між мікробіотою, нер-
вовою, імунною та ендокринною системами. Ба-

ланс кишкової мікробіоти має вирішальне зна-
чення для підтримання когнітивного здоров’я, 
емоційної стабільності та профілактики невроло-
гічних розладів.

Вісь кишечник – мозок передбачає безпосе-
редню комунікацію через блукаючий нерв та енте-
ральну нервову систему. Сенсорні нейрони кишеч-
ника виявляють зміни в мікробному середовищі, 
передають сигнали до стовбура мозку, впливаючи 
на лімбічну систему, яка регулює емоційні реакції 
та когнітивні функції. Згідно з даними літератури, 
бактерії родів Lactobacillus та Bifidobacterium моду-
люють активність блукаючого нерва, знижуючи 
рівень тривожності та стресу [27]. У товстому ки-
шечнику синтезується понад 90 % серотоніну в ор-
ганізмі людини, продукуються дофамін, мелатонін 
і грелін, які беруть участь у регуляції настрою, апе-
титу та циркадних ритмів [28].

Дисбіоз кишечника з переважанням грамне-
гативної мікрофлори супроводжується знижен-
ням чисельності представників родів Lactobacillus 
і Bifidobacterium, порушенням синтезу серотоніну 
та активацією прозапальних каскадів. Підвищен-
ня кишкової проникності сприяє транслокації лі-
пополісахаридів у кров, що супроводжується ней
розапаленням, оксидативним стресом і порушен-
ням цілісності гематоенцефалічного бар’єру. Ці 
процеси асоціюються з розвитком депресії, три-
вожних та нейродегенеративних розладів, зокре-
ма хвороби Паркінсона, Альцгеймера [29].

Хоча основна увага зосереджена на кишково-
му мікробіомі, мікробіота інших бітопів організму 
також має має вагоме патофізіологічне та клініч-
не значення.

Мікробіом ротової порожнини є однією з най-
складніших і найдинамічніших мікробних екосис-
тем організму людини. Він складається з понад 
700 видів бактерій, грибів, вірусів і архей. Основні 
таксони цього біотопу включають Firmicutes, 
Proteobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria та Fuso­
bacteria, серед яких домінують роди Streptococcus, 
Haemophilus, Neisseria, Actinomyces, Prevotella та 
Fusobacterium [30]. Мікробіота ротової порожнини 
підтримує фізіологічний гомеостаз завдяки коло-
нізаційній резистентності, модуляції вродженого 
та адаптивного імунітету, розщепленні складних 
вуглеводів, синтезі КЛЖК [31].

Дисбіоз ротової порожнини асоціюється з 
розвитком низки патологічних станів. Однією з 
найчастіших стоматологічних проблем є карієс, 
що виникає внаслідок інтенсивного розмножен-
ня Streptococcus mutans і Lactobacillus – продуцен-
тів органічних кислот, які демінералізують зубну 
емаль. Інша поширена патологія – пародонтит, 
асоційована з надмірною колонізацією 
Porphyromonas gingivalis, Tannerella forsythia та 
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Treponema denticola. Окрім локальних порушень, 
дисбіоз мікробіому ротової порожнини корелює 
з підвищеним ризиком розвитку серцево-судин-
них захворювань, цукрового діабету 2-го типу, 
ревматоїдного артриту та нейродегенеративних 
розладів, що підтверджує його роль у системних 
процесах організму [32].

Тривалий час вважалося, що легені здорової 
людини є стерильним середовищем, проте сучас-
ні дослідження засвідчили наявність у них мікро-
біоти. До основних бактеріальних родів, виявле-
них у легенях здорових осіб, належать Prevotella, 
Veillonella, Streptococcus, Neisseria, Fusobacterium, 
Haemophilus. Формування мікробного складу в 
легенях регулюється трьома основними процеса-
ми: міграцією мікроорганізмів з інших анатоміч-
них ніш, механізмами елімінації та локальною 
швидкістю розмноження. Їх оптимальна взаємо-
дія забезпечує динамічний баланс мікробіоти в 
легеневій тканині [33].

Мікробіом шкіри виявляє високу варіатив-
ність, зумовлену фізіологічними особливостями 
різних ділянок шкірного покриву, такими як роз-
поділ сальних і потових залоз, наявність волося-
них фолікулів та характеристики мікросередови-
ща. Основними представниками цього біотопу є 
Actinobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Proteo­
bacteria [34].

Мікробіом піхви розглядається як важливий 
компонент жіночого репродуктивного здоров’я, 
що забезпечує колонізаційну резистентність до 
патогенних мікроорганізмів, модуляцію місцевої 
імунної відповіді та підтримання гомеостазу сли-
зової оболонки. У більшості жінок репродуктив-
ного віку основу здорової вагінальної мікробіоти 
становлять представники роду Lactobacillus, зо-
крема такі види, як L. crispatus, L. gasseri, L. iners та 
L. Jensenii. Їх домінування асоціюється зі сприят-
ливим мікробіологічним профілем біотопу та 
зниженим ризиком розвитку статевих інфекцій, 
включаючи вірус імунодефіциту людини, вірус па-
піломи людини та вірус простого герпесу [ 35].

Порушення рівноваги мікробіому піхви, відо-
ме як вагінальний дисбіоз або бактеріальний вагі-
ноз (БВ), супроводжується зменшенням чисель-
ності лактобактерій і зростанням концентрації 
анаеробних бактерій, таких як Gardnerella spp., 
Atopobium spp., Prevotella spp., Mobiluncus spp. 
тощо. Ці мікроорганізми здатні продукувати біо-
активні молекули, які стимулюють продукцію 
прозапальних цитокінів, порушують бар’єрну 
функцію епітелію, створюючи сприятливі умови 
для персистенції інфекційних захворювань [34].

Висновки. Сучасні досягнення у вивченні мік
робіому вважаються одним із найвагоміших про-
ривів медичної науки, що суттєво трансформува-
ли уявлення про фізіологію людини. З’ясувалося, 
що майже не існує органів і тканин, які б були по-
збавлені прямого чи опосередкованого впливу 
мікробіоти. 

Мікробіом людини розглядається як функціо-
нально важлива складова симбіотичної системи, 
в якій організм і мікробіота взаємодіють на рівні 
метаболізму, імунної регуляції та загального го-
меостазу. Порушення мікробного балансу пов’я
зане з підвищеним ризиком розвитку хронічних 
захворювань, що зумовлює необхідність у ран-
ньому виявленні змін мікробного складу. Це 
створює наукове підґрунтя для впровадження 
мікробіом-орієнтованих підходів у профілактику, 
діагностику та терапію, особливо в контексті пер-
соналізованої медицини.

Джерела фінансування. Власні кошти авто-
рів.
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The microbiome as a systemic regulator of human health: 
current concepts and perspectives

Summary. This article highlights the evolutionary and functional aspects of the microbiota and its importance for 
human health, particularly in the context of systemic regulation.

The aim – to summarise current data on the importance of the microbiome in maintaining human body homeostasis, 
in particular the gut microbiome, and to assess the impact of different microbiota biotopes on physiological processes.

Material and Methods. To achieve this goal, we performed a systematic analysis of the scientific literature on the 
formation of the human microbiota during ontogeny and its role in the regulation of physiological processes. The 
information search was carried out using scientometric databases and electronic platforms such as PubMed, Medline, 
Scopus, Medscape and Google Scholar. Modern scientific sources covering evolutionary, structural and functional aspects 
of the human microbiome were included in the analysis. A systematic analytical approach was used to summarise the 
data obtained. 

Results. The article looks at how the human microbiome has evolved and how it works. It discusses how microbiota 
formation during ontogenesis affects physiological processes. It focuses on the gut microbiome as a unique ecosystem 
that stabilises the body's internal environment, affecting metabolic, immune and neurohumoral processes. It also 
considers other biotopes, such as the skin, oral cavity, lungs, placenta and female reproductive system, which are 
important in maintaining the body's homeostasis. It emphasises that even organs that were previously sterile may 
contain microbiome communities with functional significance.

Conclusions.The human microbiome, especially the gut microbiome, plays a key role in maintaining health by 
interacting with the immune, metabolic and neurohumoral systems of the body. Maintaining its balance is essential for 
disease prevention and maintaining the body's physiological balance. Modern methods of metagenomics and 
metabolomics allow us to better understand how the microbiome interacts with the body, which opens up new 
perspectives for medical practice.

Key words: human microbiome; homeostasis; metabolism; biotopes; microbial balance.
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