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Үндэслэл: 2021 оны дэлхий дахинд бүртгэгдсэн 
хавдрын өвчлөлийн тоо баримтаас үзэхэд Монгол улс 
ходоодны хорт хавдрын тохиолдол ба нас баралтаар 
дэлхийд тэргүүлж байна2. Мөн ходоод, дээд гэдэсний 
шархлааны өвчлөл, нас баралтаар өндөр тархалт 
бүхий бүс нутагт орж байна3. 2019 оны Монгол улсын 
үндэсний статистикийн хорооны мэдээлснээр Хүн 
амын өвчлөлийн халдварт бус өвчлөлийн хоёрдугаар 
шалтгаан болсон хоол боловсруулах тогтолцооны 
өвчин сүүлийн 10 жилийн дунджаар нийт өвчлөлийн 
15.5 хувь байсан ба бүтцийн хувьд улаан хоолой, 

ходоод, дээд гэдэсний өвчин 16.0 хувийг эзэлж байна4. 
Эдгээр өвчлөлийн дийлэнх шалтгааныг H.pylori-ийн 
халдвартай холбон тайлбарладаг. Монгол улсад 2018 
оны байдлаар H. pylori-ийн халдвар 70%-ын тархалттай 
байна5. Харин ходоодны архаг үрэвслийн 20% орчим 
хувь нь H. pylori-ийн бус шалтгаантай байдаг6 ба олон 
улсын Киотогийн ангилалд Helicobacter heilmanni, En-
terococcus, Micobacterium ба Syphillis зэрэг нь ходоодны 
үрэвслийг үүсгэдэг болох нь тогтоогдсон байдаг7. 
Манай улсад 2020 онд хийгдсэн Б.Гантуяа судлаач 
нарын ходоодны хорт хавдрын үеийн микробиомын 
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Товч утга:
Үндэслэл: 16S рибосомын рибонуклейн хүчлийн (рРНХ) ампликон 
секвенсийн арга нь өсгөврийн арга ашиглалгүйгээр бактерийн 
халдварыг нарийвчлан тодорхойлох сүүлийн үед шинжлэх ухаанд 
нэвтэрсэн арга юм1. Ходоодны өвчлөлийн үед Helicobacter pylori (H. 
pylori) халдвар нь ходоодны бусад микробиомтой хэрхэн хамааралтай 
оршдог эсэх нь одоогоор тодорхойгүй байна. Судалгааны арга 
зүй: Бид судалгаандаа 18 наснаас дээш, ходоодны биж шинжтэй 
судалгаанд оролцохыг зөвшөөрсөн Монгол улсын иргэнийг 
хамруулсан. Оролцогчдын ходоодны эдийн сорьц дээр шинэчилсэн 
Сиднейн ангиллын дагуу эдийн шинжилгээнд үнэлгээ хийж, 16S 
рРНХ дарааллыг тогтоосон. 16S рРНХ ампликон секвенсийн аргаар 
ходоодны микробиомийн байдлыг судалсан. Үр дүн: Нийт судалгаанд 
хамрагдсан 161 хүний дундаж нас нь 43.6, нийт хамрагсдын 64.6% 
нь эмэгтэйчүүд байв. H. pylori нь ходоодны микробиом дахь хамгийн 
давамгайлагч төрөл зүйл байлаа. Ходоодны нийт микробиомын төрөл 
зүйлүүд гэдэсний метаплазийн хувиралтай бүлэгт хамгийн их байна. 
Дүгнэлт: Бид энэхүү судалгаагаараа 16S rRNA ампликон секвенсийн 
аргыг ашиглан Монгол хүний ходоодны үрэвслийн үеийн H. pylori-ийн 
бодит тоон хэмжээ болоод бусад микробиомтой хэрхэн хамааралтай 
оршиж байгаа байдлыг харууллаа. Ходоодны хавдрын урьдал өөрчлөлт 
болох гэдэсний метаплазийн үед өвөрмөцөөр ихсэж байгаа кандидат 
микробиомийн төрөл зүйлийг тогтоолоо. 
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судалгаагаар Enterococci, Lactobacilli, Glutamicibacter, 
Paeniglutamicibacter, Escherichia coli and Carniobac-
terium зэрэг бактерийн төрлүүд хавдрын хамааралтай 
болох нь тогтоогдсон8. Гэвч ходоодны хавдрын 
урьдал эмгэг болсон ходоодны хатингаршилт үрэвсэл, 
гэдэсний хучуур эдийн солигдлын үеийн ходоодны 
микробиомын өөрчлөлтийн судалгаа хомс байна. 

Зорилго: Ходоодны архаг үрэвсэл ба ходоодны хавдрын 
урьдал өөрчлөлтийн үеийн ходоодны микробиомыг 
судлах

Зорилт: Ходоодны биж шинж илэрсэн 
үйлчлүүлэгчдийн ходоодны салстын макро, микро 
өөрчлөлтийг судлах,ходоодны архаг үрэвсэл, ходоодны 
хавдрын урьдал өөрчлөлтийн үеийн ходоодны 
микробиомийг 16S рРНХ ампликон секвенсийн аргаар 
шинжлэх, ходоодны микробиомын биостатистикийн 
боловсруулалт хийх.

Судалгааны арга аргачлал: Бид энэхүү судалгааг 
хийхдээ эмнэлэгт суурилсан нэг агшингийн 
судалгааны аналитик аргаар хийж гүйцэтгэсэн. 
Судалгаанд хамрагсдыг Монгол Улсын газар зүйн 
ялгаатай бүс нутгуудаас хамруулсан. Судалгаанд 
хамрагдагсдад улаан хоолой ходоодны уян дурангийн 
шинжилгээ хийж, гистологийн үнэлгээ хийхээр 
ходоодны салстаас 3 эд авсан9. Нэмэлтээр H. pylo-
ri-ийн өсгөврийн шинжилгээ, Түргэвчилсэн уреазийн 
сорил, Микробиомын секвенсийн шинжилгээнд 
зориулан дахин 3 эд авсан. Бид гистологийн үнэлгээг 
шинэчлэгдсэн Сиднейн ангиллаар үнэлсэн10. 
	 H. pylori-ийн халдварыг оношлохдоо гистологи/
иммуногистохимийн арга, өсгөвөр, түргэвчилсэн 
уреазийн сорил ба серологийн шинжилгээнд эерэг 
гарсан тохиолдол бүрийг H. pylori-ийн халдвар эерэг 
хэмээн үзэж харин эдгээр шинжилгээнд бүгдэнд нь 
сөрөг гарсан тохиолдлыг сөрөг гэж үнэлсэн. Ходоодны 
салст бүрхүүлийн эдийн сорьцын ДНХ-г DNeasy 
Blood & Tissue Kit QIAGEN, Hilden, Germany цомог 
ашиглан гаргаж авч,16S rRNA генийг V3-V4 хэсгийн 
праймеруудыг ашиглан олшруулж, ДНХ-н дарааллыг 
тогтоосон. 16S рРНХ-ийн дарааллыг Calypso программ 
хангамж ашиглан анализ хийсэн (хувилбар 8.72). 
Статистик боловсруулалтыг SPSS 25.0 (SPSS Inc., 
Чикаго, АНУ, АНУ) ба R программ хангамжийн v.3.5.3 
(R development Core team, R foundation for Statistical 
Computing, Вена, Австри) ашиглан хийсэн болно.

Үр дүн: Судалгаанд хамрагсдын дундаж нас 43.6±15.8 
байсан ба 64.6% нь эмэгтэй байсан. H. pylori-ийн 
халдварыг тодорхойлоход 122 хүн H. pylori эерэг, 
39 хүн H. pylori сөрөг байсан. Ходоод дээд гэдэсний 
уян дурангийн шинжилгээгээр 8.1% нь өөрчлөлтгүй, 
48.4%-д хатингаршилт үрэвсэл, 13.1%-д ходоодны 
архаг үрэвсэл, 18%-д гэдэсний метаплази, 12.4%-д 
ходоод дээд гэдэсний шархлаа; гистологийн үнэлгээгээр 
үйлчлүүлэгчдийн 8.1% -д ходоодны салстын эмгэг 
өөрчлөлтгүй, 18%-д ходоодны архаг үрэвсэл, 54%-д 
хатингаршилт өөрчлөлт, 19.9%-д гэдэсний метаплазийн 
өөрчлөлт тус тус илэрсэн. Судалгаанд оролцогчдын 

ходоодны дээж дээр 16S ампликон секвенсийн аргаар 
бактерийн 126 төрөл зүйлийн Operational Taxonomic 
Units (OTUs) тодорхойлогдсон. Ходоодны өвчлөлийн 
байдлаар авч үзэхэд H. pylori-ийн OTU-ийн тоо 
хэмжээ нь ходоодны хатингаршилт өөрчлөлтийн 
(75664±57999) ба Ходоод дээд гэдэсний шархлааны 
үед (94505±36267) үед хамгийн өндөр, (p<0.01) хэвийн 
салсттай бүлэгт (10823±36215) хамгийн бага байлаа 
(p<0.001). Ходоодны эмгэгийн үед харьцангуй хувийн 
үзүүлэлт болох relative abundance (RA)-аар төрөл 
зүйлүүдийн дунд H. pylori нь ноёлогч бактер болох 
нь тогтоогдсон. H. pylori-ийн RA-ийн харьцангуй 
тоо хэмжээ нь ходоод, дээд гэдэсний шархлааны үед 
87.7±9. байсан бол хэвийн салсттай бүлэгт (9.7±24.2%) 
хамгийн бага байна. H. pylori-ийн халдвар эерэг байгаа 
бүлэгт H. pylori-ийн халдвар сөрөг байгаа бүлгээс 
ходоодны микробиомын төрөл зүйлийн хэмжээ бага 
байна. (Зураг 1.)
	 Ходоодны хатингаршилт үрэвсэл ба ходоод, 
дээд гэдэсний шархлаа өвчний үед ходоодны 
микробиомын баялаг байдал хамгийн бага байгаа нь, 
ходоодны салстын өөрчлөлтгүй үед микробиомын 
баялаг байдал хамгийн их байгаа нь ажиглагдсан. 
(Зураг 2.)

Зураг 1. Хеликобактер пилорийн халдвартай ба 
халдваргүй үеийн α diversity-ийн ялгааг Simpson’s 

index-ээр харуулав.

Зураг 2. Ходоодны архаг үрэвсэл ба ходоодны 
хавдрын урьдал өөрчлөлтийн үеийн α diversity-ийн 

ялгаа Shannon’s index-ээр харуулав.

	 Ходоодны салстын өөрчлөлтгүй үед Ac-
tinomycosis, Agrobacterium, Pseudomonas зэрэг нь 
өвөрмөцөөр оршин буй байсан бол гэдэсний хучуур 
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эсийн солигдолын үед Streptococcus, Veylonella, 
ходоодны архаг үрэвслийн үед Prevotella nigrescens нь 

Зураг 3.  Linear discriminant analysis effect size (LEfSe) анализаар ходоодны эмгэг тус 
бүрийн ач холбогдол бүхий кандидат нянгуудыг хааруулав 

өвөрмөцөөр тодорхойлогдож байлаа. (Зураг 3)

Хэлцэмж: Бид энэхүү судалгаагаар ходоодны хавдрын 
урьдал өөрчлөлтийн үеийн ходоодны микробиомын 
өөрчлөлт ба H. pylori-ийн тоон өөрчлөлтийг судлан 
тогтоолоо. Манай улсад хийгдсэн өмнөх судалгаагаар 
Streptococcus and Hemophilus нь H. pylori-ийн бус 
гастритийн үед илэрч байсан11. Бусад судлаачдын 
судалгаагаар ходоодны хатингаршилт өөрчлөлтийн 
үед H. pylori-ийн колонизаци буурч бусад нянгийн 
олшрол үүсч буйг тогтоосон байдаг боловч тухайлсан 
нянгийн тоон үзүүлэлт, өвчлөлийн үеийн ходоодны 
микробиомын харилцан хамаарлын талаарх мэдээ 
баримт хомс байна12-14. Энэхүү судалгаагаар ходоодны 
хатингаршил ба гэдэсний метаплазийн үед Streptococ-
cus, Enterococcus, Fusobacterium зэрэг нь давамгайлан 
оршдогийг тогтоолоо. Эдгээрээс Enterococcus ба Fu-
sobacterium нь ходоодны хавдрын тохиолдолд ихсэж 
байгаа нь судалгаагаар тогтоогдсон байдаг. Бидний 
судалгаагаар H. pylori-ийн халдварын тоон хэмжээ 
нэмэгдэх үед ходоодны бусад микробиомын төрөл 
зүйлийн хэмжээ буурч байгаа хамаарал ажиглагдлаа.

Дүгнэлт: Ходоодны архаг үрэвсэл, ходоодны хорт 
хавдрын урьдал өөрчлөлтийн үед H. pylori-ийн тоон 
хэмжээ ба бусад микробиомтой хэрхэн оршин байгааг 
тогтоолоо. Ходоодны микробиом нь ходоодны салстын 
өөрчлөлтөөс хамааран ялгаатай байна. 
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The study of microbiome in chronic gastritis 
and gastric cancer precursor disease 
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Background: 16S rRNA amplicon sequencing is an accurate method of detecting microbial infection without culture. It is 
unclear how Helicobacter pylori (H. pylori) infection interacts with other gastric microbiome according to disease status
Methods: We enrolled Mongolian patients with the age of 18 who having with dyspepsia in the study. Gastric disease 
status was evaluated based on histological evaluation namely updated Sydney system score. 
Results: We examined 161 individuals with a mean age of 43.6 years, and 64.6% were women. H. pylori is the most 
dominant bacterial species in the stomach. Using diagnostic methods 122 (75.8%) participants were H. pylori positive, 
the cutoff values were 1113 (real count number) and 4.4% (relative abundance) respectively. By the disease H. pylori 
count numbers were lowest in the normal group (10823±36215) and highest in the gastric atrophy group (75664±57999) 
and non-atrophy group (58614±60925) (p<0.01), lower in the intestinal metaplasia group (38007±46131) compared with 
normal group (p<0.001). The bacterial diversity was significantly highest in the metaplastic atrophy group and the least 
was in gastritis subgroups. 
Conclusion: We determined the quantitative number of H. pylori infection and showed how it communicate with other 
microbiota in different kind of stomach diseases based on 16S rRNA amplicon sequencing approach. We also determined 
the candidate bacterial species in gastric cancer precursor disease based on gastric microbiome study. 

Keywords: 16S rRNA amplicon sequencing, gastric microbiome, Helicobacter pylori 


