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Микробиота	человека	играет	важную	роль	в	обеспечении	нормальной	жизнедеятельности	организма.	Она	
защищает	от	патогенов,	поддерживает	иммунитет,	 участвует	в	переваривании	пищи	и	обеспечивает	произ-
водство	важных	компонентов	питания.	Разнообразие	и	численность	микробного	состава	человека	изменяется	
под	действием	разных	факторов	внешней	среды,	условий	проживания,	пола	и	возраста,	а	также	при	появлении	
различных	патологических	состояний.	Появляются	новые	исследовательские	данные	о	взаимосвязи	состава	
микробиоты	с	разными	патологиями,	такими	как	воспалительные	заболевания	кишечника,	ожирение,	сердеч-
но-сосудистые,	 аутоиммунные	и	 аллергические	 заболевания.	Раньше	для	определения	 состава	микробиоты	
использовали	в	основном	бактериологические	методы,	которые	основывались	на	выделении	чистой	культу-
ры	бактерий.	Однако	в	последние	годы	ученые	стали	отдавать	предпочтение	более	точным	и	быстрым	моле-
кулярно-генетическим	методам.	Понимание	роли	микробиоты	в	патологических	процессах	стало	ключевым	
фактором	в	разработке	и	усовершенствовании	методов	анализа	микробиома	человека.	В	обзоре	рассмотрены	
основные	современные	молекулярно-генетические	методы	оценки	качественного	и	количественного	состава	
микробиоты	кишечника.	Проведен	анализ	результатов	масштабных	отечественных	и	международных	проек-
тов	и	исследований,	связанных	с	оценкой	и	изучением	микробного	профиля	человека.	
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Human	microflora	plays	an	 important	 role	 in	ensuring	 the	normal	 functioning	of	 the	body.	The	microbiota	
protects	us	from	pathogens,	hardwires	our	immunity,	participates	in	the	digestion	of	food	and	engages	in	the	production	
of	 essential	micronutrient	 components.	The	quantitative	 and	qualitative	diversity	of	 human	microorganisms	 can	
change	under	the	influence	of	external	factors	of	the	environment,	gender	and	age	of	the	person,	habitat	conditions,	
and	also	under	different	pathological	conditions.	There	are	new	research	data	on	the	relationship	of	the	composition	
of	microbiota	with	different	pathologies,	such	as:	inflammatory	bowel	disease,	obesity,	cardiovascular,	autoimmune	
and	allergic	diseases.	Previously,	to	determine	the	composition	of	microbiota	used	mainly	bacteriological	methods,	
which	were	based	on	the	isolation	of	a	pure	culture	of	bacteria.	However,	in	recent	years,	scientists	began	to	prefer	
more	accurate	and	rapid	molecular	genetic	methods.	Understanding	the	role	of	microbiota	in	pathological	processes	
has	become	a	key	 factor	 in	 the	development	and	 improvement	methods	of	 analysis	of	human	microbiome.	The	
review	 considered	 the	 main	 modern	 molecular	 genetic	 methods	 for	 evaluating	 the	 qualitative	 and	 quantitative	
composition	of	intestinal	microflora.	The	analyzed	of	the	results	of	large-scale	national	and	international	projects	
and	studies	related	to	the	assessment	and	study	of	the	microbial	profile	of	human.
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Совокупность	микроорганизмов,	обита-
ющих	 в	 условиях	 симбиоза	 с	 организмом-
хозяином,	 называют	 микробиотой,	 микро-
флорой	 или	 нормофлорой.	 Микробиота	
состоит	 из	 различных	 микробиоценозов	
(сообществ	 микроорганизмов),	 представ-
ленных	 определенным	 таксономическим	
составом	 и	 обитающих	 в	 определенных	
биотопах	(место	обитания)	в	организме	че-
ловека	 и	 животных.	 Всего	 определено	 не-
сколько	основных	биотопов,	а	именно:	кожа,	
слизистые	 оболочки	 верхних	 дыхательных	
путей,	 желудочно-кишечного	 тракта	 и	 мо-
чеполовой	 системы.	Желудочно-кишечный	
тракт	(ЖКТ) – самый	большой	биотоп	в	ор-
ганизме	человека,	общее	количество	микро-
организмов,	 населяющих	 толстую	 кишку,	
составляет	 около	 1014–1015	 КОЕ/мл	[1].	

Микробиота	 ЖКТ	 играет	 основную	 роль	
в	 обеспечении	 нормальной	 жизнедеятель-
ности	 организма	 человека,	 влияет	 на	 рост	
и	 развитие	патогенных	и	 условно-патоген-
ных	 микроорганизмов	 (колонизационная	
резистентность),	 участвует	 в	 поддержании	
нормальной	 «напряженности»	 иммунитета	
человека	 [2,	 3].	 За	 последние	 годы	 сильно	
возрос	интерес	к	изучению	состава	микро-
организмов,	 появились	 новые	 научные	
данные	 о	 взаимосвязи	 изменений	 состава	
микробного	 профиля	 с	 патологическими	
состояниями	 желудочно-кишечного	 трак-
та,	 сердечно-сосудистыми	 заболеваниями	
(хроническая	 сердечная	 недостаточность),	
нарушениями	 обмена	 веществ	 (ожирение,	
сахарный	диабет	2-го	типа),	аллергически-
ми	 (атопический	 дерматит,	 бронхиальная	
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астма)	 и	 аутоиммунными	 заболеваниями	
(целиакия,	 ВЗК,	 болезнь	 Крона,	 язвенный	
колит,	сахарный	диабет	1-го	типа)	[4–6].	

Цель	 обзора:	 представить	 основные	
современные	 молекулярно-генетические	
методы	 анализа	 микробиоты.	 Рассмотреть	
результаты	 зарубежных	 и	 отечественных	
проектов	по	изучению	микробного	профиля	
человека,	 а	 также	 взаимосвязи	микроорга-
низмов	с	патологическими	состояниями.	

На	 сегодняшний	 день	 молекулярно-ге-
нетические	 методы	 позволяют	 быстро	 и	
с	 высокой	 точностью	 идентифицировать	
микроорганизмы,	населяющие	разные	био-
топы.	 К	основным	 молекулярно-генетиче-
ским	методам	относятся:	ПЦР-диагностика,	
хроматография,	 секвенирование	 и	 метаге-
номика.	

С	 помощью	 ПЦР-диагностики	 можно	
идентифицировать	микроорганизмы	с	вну-
триклеточной	или	мембранной	локализаци-
ей,	а	также	те	бактерии,	которые	невозмож-
но	 или	 крайне	 сложно	 культивировать	 на	
питательных	 средах	[7].	 Хроматографиче-
скими	методами	анализа,	такими	как	высо-
коэффективная	жидкостная	 хроматография	
(ВЭЖХ),	 газовая	 жидкостная	 хроматогра-
фия	 (ГЖХ)	и	ГЖХ	с	масс-спектрометрией	
(ГХ–МС),	 изучают	 конечные	 продукты	
обмена	 веществ	 бактерий	 –	 метаболиты	
микроорганизмов	 (метаболом).	 Изучение	
метаболома	 микробиоты	 кишечника	 по-
зволяет	получить	уникальную	информацию	
о	 химическом	 составе	 клеток	 микроорга-
низмов	и	их	метаболитов	[8].

С	 помощью	 методов	 секвенирования	
определяют	 нуклеотидные	 последователь-
ности	маркерных	генов	(16S	рРНК	у	бакте-
рий	 и	 архей,	 18S	 рРНК	 у	 эукариотов)	 или	
всего	генома	(полногеномное	секвенирова-
ние,	WGS).	 Данные	 методы	 обеспечивают	
более	 точную	 характеристику	 микроорга-
низмов,	так	как	они	позволяют	определять	
не	только	видовое	разнообразие	в	исходном	
образце,	но	и	оценивать	их	количественные	
соотношения.	 Быстрое	 развитие	 техноло-
гии	 секвенирования	 и	 появление	 секве-
наторов	 с	 высокой	 пропускной	 способно-
стью	 привело	 к	 значительному	 снижению	
стоимости	данного	метода.	Это	послужило	
мощным	 толчком	 для	 масштабного	 изуче-
ния	 микроорганизмов	 в	 различных	 образ-
цах	и	развитию	нового	направления	иссле-
дований	–	метагеномики	[9].	Метагеномика	
представляет	собой	исследования	генетиче-
ского	 материала	 (геномов)	 различных	 ми-
кробиоценозов.	 Целями	 метагеномики	
является	 пополнение	 представлений	 о	 ре-
альном	разнообразии	микроорганизмов,	их	
функциях,	 экологических	взаимодействиях	
и	эволюции.	Изучают	разные	микробиоце-

нозы,	 обитающие	 в	 самых	 разнообразных	
по	питанию	и	условиям	средах,	от	воды	до	
органов	 человеческого	 организма.	Метаге-
номные	 исследования	 позволяют	 всецело	
изучать	 функциональное	 влияние	 микро-
биоты	 ЖКТ	 на	 организм-хозяина	 и	 дают	
подробную	 информацию	 обо	 всех	 генах	
в	 сообществе	 микроорганизмов	 [10].	 Ме-
тодом	 метагеномного	 анализ	 можно	 опре-
делять	патогенетическую	роль	микробиоты	
при	различных	заболеваниях	[11,	12].	

В	 2008	г.	 Национальным	 институтом	
здравоохранения	США	(National	Institutes	of	
Health)	был	запущен	Проект	человеческого	
микробиома	The	Human	Microbiome	Project	
(HMP).	 Целью	 проекта	 являлось	 создание	
ресурсов,	 позволяющих	 обеспечить	 все-
стороннюю	 характеристику	 человеческого	
микробиома	и	анализ	его	роли	в	формиро-
вании	здоровья	и	болезней	человека	[9,	13].	
В	ходе	 масштабных	 исследований	 были	
охарактеризованы	 микробные	 сообщества	
примерно	300	здоровых	людей,	образцы	от-
бирались	из	пяти	биотопов	человека:	рото-
вой	 полости,	 слизистых	 оболочек	 верхних	
дыхательных	 путей,	 кожи,	 желудочно-ки-
шечного	 и	 урогенитального	 трактов.	 Для	
определения	характеристик	микробных	со-
обществ	 каждого	 образца	 было	 проведено	
16S	 рРНК-секвенирование.	 Комплексный	
проект	 микробиома	 человека	 (iHMP),	 соз-
данный	 в	 2014	г.,	 является	 вторым	 этапом	
программы	 Национального	 фонда	 здраво-
охранения	 Национального	 института	 здо-
ровья	(NIH)	по	человеческому	микробиому	
(HMP).	На	этом	этапе	проводятся	комплекс-
ные	исследования	микробиома	с	использо-
ванием	 «омиксных	 технологий»,	 которые	
включают	в	себя	протеномику,	метаболоми-
ку,	 эпигеномику,	 фармакономику	 и	 другие	
высокопроизводительные	 современные	 на-
учные	методы.	

Проект	 человеческого	 микробиома	 вы-
полнялся	в	соответствии	с	требованиями	за-
конодательства	и	прошел	экспертизу	этиче-
ских,	правовых	и	социальных	последствий	
(ELSI).	С	помощью	молекулярно-генетиче-
ских	методов	было	установлено,	что	около	
10000	 видов	 различных	 микроорганизмов	
населяют	 организм	 человека.	 Ученые	 сде-
лали	 выводы	 о	 высокой	 вариабельности	
микробного	 состава	 у	 разных	 людей	 и	 на	
разных	 участках	 тела	 [9].	 Были	 запущены	
базовые	 и	 трансляционные	 исследования	
по	 изучению	 функций	 микробиома	 чело-
века,	а	также	возможностей	использования	
полученных	 научных	 результатов	 иссле-
дования	 для	 сохранения	 здоровья	 и	 про-
филактики	различных	патологий	человека.	
Большинство	 научных	 исследований	 со-
средоточены	на	выявлении	связи	основных	



МЕЖДУНАРОДНЫЙ	ЖУРНАЛ	ПРИКЛАДНЫХ	 
И	ФУНДАМЕНТАЛЬНЫХ	ИССЛЕДОВАНИЙ 			№	11,			2018

177 НАУЧНЫЙ	ОБЗОР 
процессов	жизнедеятельности	микробиоты	
кишечника	 с	 патологическими	 состояния-
ми,	 такими	 как	 воспалительные	 заболева-
ния	 кишечника	 (ВЗК),	 рак	 толстой	кишки,	
диабет	 2	 типа	 и	 ожирение	[14–16].	 В	ходе	
трансляционных	 исследований	 началось	
изучение	 вариантов	 альтернативной	 тера-
пии	при	желудочно-кишечных	заболевани-
ях,	которые	основываются	на	поддержании	
жизнедеятельности	 «полезных»	 бактерий	
с	помощью	про-,	пре-	и	метабиотиков,	а	не	
на	 применении	 антибактериальных	 препа-
ратов	[13,	17].	

Также	 в	 2008	г.	 стартовал	 Проект	
MetaHIT	 (Метагеномика	кишечного	тракта	
человека),	 финансируемый	 Европейской	
комиссией	 (European	 Commission)	[18].	
Основной	 целью	 проекта	 являлось	 изуче-
ние	геномов	всех	бактерий,	составляющих	
кишечную	 микробиоту	 человека,	 а	 также	
характеристика	 их	 функционального	 со-
стояния	в	норме	и	при	патологии	(главным	
образом	ВЗК	и	ожирение).	Для	достижения	
целей	исследования	ученые	создали	обшир-
ный	справочный	каталог	микробных	генов,	
присутствующих	 в	 кишечнике	 человека;	
разработали	биоинформатические	програм-
мы	 для	 хранения,	 сортировки	 и	 интерпре-
тации	полученных	результатов;	собрали	ко-
горты	больных	и	здоровых	людей,	отобрали	
пробы	 фекальной	 микробиоты	 и	 опреде-
лили	 видовой	 состав	 их	 микробиома;	 раз-
работали	методы	изучения	функции	бакте-
риальных	генов,	связанных	с	патологиями,	
с	целью	понять	основные	механизмы	взаи-
модействий	между	организмом-«хозяином»	
и	микроорганизмами	[19–21].	

В	ходе	Проекта	MetaHIT	были	проана-
лизированы	124	образца	фекальной	микро-
биоты	 человека.	 Обширный	 биоинфор-
матический	 анализ	 полученных	 образцов	
показал,	 что	 в	 сумме	насчитывается	 около	
3,3	 миллионов	 различных	 генов	 микро-
организмов.	 Ученым	 удалось	 идентифи-
цировать	по	крайней	мере	85	%	всех	часто	
встречаемых	 генов,	 и	 около	 99	%	 этих	 ге-
нов	 имели	 бактериальное	 происхождение,	
что	 обусловлено	 преобладанием	 бактери-
альной	 среды	 в	 кишечнике	 человека.	Уче-
ными	 был	 сделан	 вывод,	 что	 в	 кишечнике	
одного	человека	обитает	не	менее	160	бак-
териальных	 видов.	 Также	 было	 сформули-
ровано	 предположение,	 что	 они	 составля-
ют	 «минимальный	 кишечный	 геном».	 По	
результатам	 проекта	 был	 создан	 каталог	
стандартных	 референсных	 последователь-
ностей	 для	 метагеномных	 исследований.	
На	 основании	 таксономического	 разно- 
образия	 микробиоты	 ученые	 в	 2011	г.	 от-
крыли	3	 энтеротипа	микрофлоры.	В	целом	
первый	 энтеротип	 характеризовался	 пре-

обладанием	рода	Bacteroides	 в	микробиоте	
кишечника	 человека,	 второй	 –	 Prevotella,	
третий	 –	Ruminococcus	 и	 ряда	 других.	 Те-
ория	о	 существовании	 энтеротипов	до	 сих	
пор	 является	 предметом	 активных	 споров	
и	дискуссий,	однако	их	практическая	польза	
может	заключаться	в	разработке	персонали-
зированного	подхода	при	лечении	и	профи-
лактике	различных	патологий	[22].	

Стоит	 отметить,	 что	 кроме	 анализа	 ге-
номных	 данных	 бактериального	 профиля	
кишечника,	 было	 определено	 1200	 функ-
циональных	 особенностей	 жизнедеятель-
ности	бактерий.	Изучение	их	будет	способ-
ствовать	 лучшему	 пониманию	механизмов	
взаимодействия	 микробиоты	 и	 организма-
хозяина	в	норме	и	при	различных	патологи-
ях	[10,	23,	24].	

Еще	одним	проектом,	направленным	на	
изучение	 микробиоты	 человека,	 является	
«Метаболом	человека»	(Human	Metabolome	
Project),	 стартовавший	 в	 Канаде.	 Данный	
проект	преследовал	сразу	несколько	целей:	
создания	новых	методов	диагностики	забо-
леваний;	прогнозирование	и	наблюдение	за	
метаболизмом	 лекарственных	 препаратов;	
поиск	 взаимосвязей	 между	 метаболомом	
человека	 и	 его	 геномом;	 разработка	 про-
граммного	 обеспечения	 для	 исследования	
метаболитного	 профиля	[25].	 В	качестве	
основных	 задач	 проекта	 можно	 выделить	
идентификацию,	 количественную	 оцен-
ку,	 систематизацию	 и	 разработку	 условий	
хранения	 всех	 метаболитов	 тканей	 и	 био-
логических	жидкостей	 человека.	Сыворот-
ка	крови,	моча	и	спинномозговая	жидкость	
использовались	 для	 исследования	 мета-
болома	 человека.	 2500	 метаболитов,	 1200	
лекарственных	 препаратов	 и	 3500	 пище-
вых	компонентов	были	идентифицированы	
в	 организме	 человека	 и	 охарактеризованы	
научной	 группой	 Университета	 Альберты.	
Ученые	убеждены	в	том,	что	эти	результа-
ты	 открывают	 новые	 возможности	 в	 диа-
гностике	 и	 терапии	 различных	 болезней	
человека	 [26].	Несомненно,	детальная	рас-
шифровка	метаболомного	 профиля	микро-
организмов,	 живущих	 в	 ЖКТ	 человека,	
поможет	в	разработке	новых	подходов	к	ди-
агностике	различных	патологий	и	создании	
новых	 лекарственных	 препаратов,	 напри-
мер	 метабиотиков	 [27,	 28].	 Исследования	
в	области	изучения	микробиоты	также	про-
водятся	 в	 Российской	 Федерации.	 Однако	
на	 сегодняшний	 день	 на	 территории	 Рос-
сии	 отсутствуют	 проекты,	 сопоставимые	
по	масштабам	с	HMP	и	MetaHIT.	Стоит	от-
метить,	что	в	последние	годы	интерес	рос-
сийских	ученых	к	данной	тематике	возрос,	
появились	 новые	 научные	 исследования	
микробиоты	у	 людей	 с	 разными	патологи-
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ческими	состояниям,	 а	 также	у	разных	эт-
ногеографических	когорт.	

Дубинкина	 с	 соавторами	 [29]	 проводи-
ли	метагеномный	 анализ	 таксономических	
и	 функциональных	 особенностей	 микро-
биоты	кишечника	у	пациентов	с	синдромом	
алкогольной	зависимости	(САЗ).	В	ходе	так-
сономического	анализа	у	пациентов	с	САЗ	
было	 обнаружено	 увеличение	 количества	
бактерий,	ассоциированных	с	воспалением	
(в	том	числе	повышение	количества	видов	
Ruminococcus gnavus	и	R. torques,	а	также	по-
нижение	количества	родов	Faecalibacterium 
и	 Akkermansia).	 В	микробиоте	 пациентов	
с	 САЗ	 было	 выявлено	 большое	 количество	
условно-патогенных	 микроорганизмов,	 ко-
торые	редко	встречаются	у	здоровых	людей,	
к	 ним	 относятся	 провоспалительные	 пред-
ставители	 семейства	 Enterobacteriaceae.	
У	пациентов	с	САЗ	также	был	повышен	уро-
вень	экспрессии	двух	специфических	групп	
генов,	кодирующих	ферменты,	участвующие	
в	метаболизме	алкоголя.	Сильные	изменения	
в	составе	бактериального	сообщества	и	ме-
таболическом	 профиле	 свидетельствовали	
о	выраженном	отрицательном	влиянии	алко-
гольной	зависимости	и	связанной	с	ней	дис-
функции	 печени	 на	 кишечную	микробиоту.	
Таксономический	и	функциональный	анализ	
показал	склонность	микробиоты	кишечника	
пациентов	 САЗ	 к	 синтезу	 токсичного	 аце-
тальдегида,	что	указывает	на	высокий	риск	
развития	колоректального	рака	и	других	па-
тологий	 у	 данной	 когорты.	 Исследователи	
предполагают,	что	изменение	состава	микро-
биоты	кишечная	у	пациентов	 с	САЗ	играет	
важную	роль	 во	 влиянии	 алкоголя	на	 орга-
низм	человека	[29].	

Огородова	 с	 соавторами	 проводили	
сравнительный	 анализ	 орофарингеальной	
микробиоты	 у	 пациентов	 с	 хронической	
обструктивной	 болезнью	 легких	 (ХОБЛ)	
и	 бронхиальной	 астмой	 (БА)	 различной	
степени	 тяжести.	 В	исследовании	 приняли	
участие	138	пациентов,	из	них	88	пациентов	
с	ХОБЛ,	50	пациентов	с	БА.	При	сравнитель-
ном	анализе	были	обнаружены	незначитель-
ные	 различия	 в	 составе	 орофарингеальной	
микробиоты.	Отсутствие	больших	различий	
в	 количественном	 и	 качественном	 составе	
орофарингеальной	микробиоты	у	пациентов	
с	тяжелыми	формами	ХОБЛ	и	БА	указывает	
на	сходство	состояния	дыхательной	системы	
при	данных	патологиях	[30].	

Помимо	 изучения	 орофарингеальной	
микробиоты	пациентов	с	ХОБЛ,	группа	ис-
следователей	во	главе	с	Федосенко,	провела	
таксономический	анализ	состава	их	кишеч-
ной	микробиоты.	Всего	в	ходе	эксперимента	
было	 проведено	 секвенирование	 52	 образ-
цов	фекалий	больных	ХОБЛ	 II–IV	степени	

тяжести.	 Кишечная	 микробиота	 у	 пациен-
тов	с	ХОБЛ,	в	отличие	от	микробиоты	здо-
ровых	 добровольцев,	 характеризовалась	
присутствием	 Proteobacteria, Pseudomonas, 
Enterobacter, Citrobacter, Proteus, Salmonella, 
Eggerthella, Anaerococcus, Clostridium 
difficile, а	 также	 высокой	 обсемененностью	
грибками	рода	Candida	(Candida dubliniensis 
и	Candida albicans)	[31].	

В	исследованиях	Каштановой	с	соавтора-
ми	[32]	изучалась	взаимосвязь	состава	микро-
биоты	 кишечника	 с	 состоянием	 сосудистой	
стенки	у	людей	без	проявлений	сердечно-со-
судистых	патологий.	Исследование	включало	
92	добровольца	из	Москвы	и	Московской	об-
ласти,	разного	пола,	в	возрасте	от	25	до	76	лет	
без	клинических	патологий,	хронических	за-
болеваний,	 не	 получающих	 медикаментоз-
ную	 терапию,	 но	 входящих	 в	 группу	 риска	
развития	 сердечно-сосудистых	 заболеваний.	
Всем	 участникам	 исследования	 провели	
дуплексное	 сканирование	 сонных	 артерий,	
определили	 толщину	 комплекса	 интима-
медиа	 (КИМ),	 поиск	 атеросклеротических	
бляшек,	 измерили	 каротидно-феморальную	
скорость	 распространения	пульсовой	 волны	
(СРПВ),	 определили	 количество	 интерлей-
кина-6	(ИЛ-6)	и	С-реактивного	белка	(С-РБ),	
а	также	провели	секвенирование	вариабель-
ных	 участков	 V3-V4	 гена	 бактериальной	
16S	 рРНК	 микробиоты	 кишечника.	 Также	
учитывался	 рацион	 питания	 добровольцев,	
методом	количественной	оценки	потребляе-
мых	 продуктов	 при	 помощи	 компьютерной	
программы	 «Анализ	 состояния	 питания	 че-
ловека».	Результаты	исследования	показали,	
что	 толщина	 КИМ	 была	 больше	 у	 добро-
вольцев	 с	 большим	 содержанием	 бактерий	
родов	Serratia	и	Blautia.	Было	выявлено,	что	
у	 добровольцев	 с	 увеличением	 количества	
употребляемого	 крахмала	 количество	 пред-
ставителей	 рода	Bifidobacterium	 возрастало,	
а	 количество	 бактерий	 рода	 Blautia снижа-
лось.	 В	конце	 эксперимента	 исследователи	
пришли	к	заключению,	что	состав	кишечной	
микробиоты	ассоциирован	с	жесткостью	со-
судистой	стенки	и	может	напрямую	влиять	на	
развитие	атеросклероза	[32].	

В	2013	г.	Тяхт	с	соавторами	[33]	прово-
дили	 исследования	 кишечной	 микробиоты	
населения	России,	проживающего	в	разных	
регионах.	Такое	исследование	представляет	
огромный	интерес,	поскольку	на	территории	
России	проживают	люди	разных	этногеогра-
фических	когорт	и	в	разных	экологических	
условиях.	Ученные	провели	полногеномное	
секвенирование	и	метагеномный	анализ	96	
образцов	 кишечной	 микробиоты	 здоровых	
взрослых	добровольцев	из	разных	областей	
Российской	федерации	(50	образцов	от	лю-
дей,	 проживающих	 в	 городах,	 и	 46	 образ-
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цов,	 проживающих	 в	 сельской	 местности).	
По	результатам	исследования	было	обнару-
жено,	что	состав	профиля	микробиоты	сель-
ского	населения	сходен	в	пределах	каждого	
региона	и	представлен	таксонами	бактерий,	
ассоциированных	 со	 «здоровым»	 кишечни-
ком.	У	городского	населения	состав	профиля	
микробиоты	был	менее	разнообразный,	чем	
у	 сельского	 населения,	 такое	 различие	 ско-
рее	 всего	 связано	 с	 рационом	 питания	 лю-
дей.	Стоит	отметить,	что	состав	микробиоты	
кишечника	 российского	 населения	 напря-
мую	 зависит	 от	 диеты	 и	 рациона	 питания,	
культурных	 привычек	 и	 стрессовых	 факто-
ров,	 а	 также	 от	 социально-экономического	
статуса	людей	[33].

Выводы
В	заключение	стоит	отметить,	что	полу-

ченные	данные	свидетельствуют	о	возраста-
ющем	интересе	ученых	к	более	детальному	
изучению	 влияния	 микробиоты	 на	 разные	
патологические	 состояния	 человека.	 даль-
нейшее	изучение	и	расшифровка	микробио-
ма	 и	 метаболома	 человека	 позволит	 точно	
и	 эффективно	 диагностировать	 различные	
заболевания	человека,	их	связь	с	микробио-
той,	а	также	разработать	новые	эффективные	
методы	терапии	различных	заболеваний.

Основные	 исследования	 и	 проекты	 по	
изучению	микробиоты	человека	проводятся	
в	 США,	Великобритании,	 Германии	 и	Ки-
тае.	При	исследовании	ученые	из	этих	стран	
используют	передовые	технологии,	иннова-
ционное	 оборудование	 и	 современные	мо-
лекулярно-генетические	методы.	

В	 настоящее	 время	 основным	 и	 самым	
точным	 молекулярно-генетическим	 мето-
дом	 для	 определения	 микробного	 профиля	
человека	 является	 метод	 секвенирования	
16S	 –	 рРНК,	 который	 позволяет	 идентифи-
цировать	 видовую	 принадлежность	 микро-
организма,	 и	 полногеномного	 секвенирова-
ния,	 который	 позволяет	 идентифицировать	
родовую	 принадлежность	 микроорганизма.	
Исследования	метаболомного	профиля	про-
водят	 методами	 газожидкостной	 хромато-
графии,	 определяя	 активность	 анаэробных	
микроорганизмов	по	спектрам	и	уровням	ле-
тучих	жирных	кислот,	и	газовой	хроматогра-
фии	в	сочетании	с	масс-спектрометрией	для	
выявления	микроорганизмов	по	специфиче-
ским	для	них	нелетучим	жирным	кислотам,	
альдегидам	и	стеринам	[34].	
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