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Микробиом (сообщество микроорганизмов) кишечника оказывает огромное влияние на физио-
логию человека как в здоровом состоянии, так и при патологиях. Он может влиять на здоровье че-
ловека либо непосредственно, секретируя биологически активные вещества, такие как витамины, 
бактерицины, незаменимые аминокислоты, липиды и т.д., либо косвенно, модулируя метаболи-
ческие процессы и иммунную систему. Состав микробиоты определяется генетической предрас-
положенностью  и полученным в детстве от матери и из окружающей среды микробиомом, кото-
рый может изменяться в течение жизни под влиянием внешних и внутренних факторов. Наиболее 
заметные отклонения микробиом человека претерпевает в младенчестве и потом в пожилом воз-
расте, когда иммунитет также находится в наиболее слабом и нестабильном состоянии, что может 
приводить к развитию различных патологий. При коррекции различных патологических состо-
яний и при использовании в комплексном лечении заболеваний рекомендуется использование 
пробиотиков и пребиотиков. Разработка тест-систем биологически активных веществ, влияющих 
на  микробиом человека, позволяет определять биологическую активность отдельных штаммов 
и конструировать препараты нового поколения для продления здорового долголетия. Такие раз-
работки являются еще одним шагом к персонифицированной медицине.
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ВВЕДЕНИЕ
Исследование состояния здоровой микро-

флоры кишечника и других органов человека яв-
ляется одной из важных тем в науке и медицине. 
Роль пребиотиков и пробиотиков в организме слож-
но переоценить. Предположение о  взаимосвязи 
микробиома человека с его болезнями и долго-
летием выдвинул более ста лет тому назад И.И. 
Мечников. Он считал, что, многочисленные 
ассоциации микробов, населяющих кишечник 
человека, в  значительной мере определяют его 
духовное и  физическое развитие, а кишечная 
флора является главной причиной краткости 
нашей жизни, угасающей, не  достигнув своего 
предела (Мечников, 1964). Таким образом, чело-
век представляет собой «сверхорганизм» – сим-
биотическое сообщество, включающее в  себя 
самые различные микроорганизмы. Микробиом 

каждого человека уникален, почти как отпечат-
ки пальцев, включает в  себя множество видов 
грибов, архей, вирусов и эубактерий. Число кле-
ток микробиома, по некоторым оценкам, в 3–10 
раз превышает число клеток его собственного 
организма. В организме человека проживает бо-
лее 100  трлн микроорганизмов. Они образуют 
колонии на  поверхности организма (на коже), 
в органах дыхания, урогенитального и желудоч-
но-кишечного тракта (ЖКТ), глазах, полости 
рта (Sartor, 2008; Sender et al., 2016). В  каждой 
из  этих областей микроорганизмы объединены 
в сообщества, называемые «микробиотой» (ми-
крофлорой) данной области.

Целью обзора является описание состава 
микробиома человека, его изменение с  воз-
растом и  при различных патологиях, спосо-
бы его коррекции, изучение путей воздействия 
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биологически активных веществ на микробиом 
для создания новых микробных препаратов.

ОСНОВНЫЕ МЕТОДЫ 
И МЕЖДУНАРОДНЫЕ БАЗЫ ДАННЫХ 

ПО ИЗУЧЕНИЮ МИКРОБИОМА 
ЧЕЛОВЕКА

Для эффективного лечения людей важна 
идентификация микроорганизмов, вызываю-
щих инфекцию. Традиционные методы иден-
тификации патогенов включают культуральный 
метод, серологическую детекцию и  методы мо-
лекулярной биологии (такие как амплификация 
нуклеиновых кислот). Тем не менее, не все виды 
бактерий могут быть эффективно культивиро-
ваны в  диагностической лаборатории, а  новые 
патогены не  могут быть обнаружены с  помо-
щью амплификации нуклеиновыми кислотами. 
Почти все современные данные о разнообразии 
микробиоты были собраны посредством секве-
нирования ДНК в результате изучения рибосом
ной РНК бактерий (Nafea et al., 2024). Анализ 
этих данных осуществляется в рамках междуна-
родных научных программ: Human Microbiome, 
MetaHIT, Metagenomics of the Human Intestinal 
Tract, MicroObes, Human Intestinal Microbiome 
in Obesity and Nutritional Transition, Data Analysis 
and Coordination Center и др. Существует специ-
альная программа ELDERMET по  изучению 
микробиоты пожилых (≥ 65  лет) людей, кото-
рую финансирует правительство Ирландии. 
В результате большого количества независимых 
исследований накоплен большой объем данных 
о составе микробиоты у людей разного возраста 
и при разных патологиях (Суворов, 2017).

РАЗВИТИЕ МИКРОБИОМА 
В ОНТОГЕНЕЗЕ 

По  существующим на  сегодняшний день 
представлениям, человек рождается практиче-
ски свободным от  микробиоты. Первыми ко-
лонизаторами кишечника ребенка (в случае 
естественных родов) становятся аэробные и не-
которые анаэробные бактерии кишечника мате-
ри, которые новорожденные получают при про-
хождении по родовым путям (Prince et al., 2015). 
В  процессе грудного вскармливания в  микро
биоте начинают доминировать анаэробы с суще-
ственным представительством (10–15% от обще-
го микробного числа) актиномицетов (семейства 
Bifidobacteria). По  мере развития ребенка уве-
личивается разнообразие и  стабильность его 
микробиоты: если с  первых дней жизни пре-
обладают Bifidobacterium bifidum и  Lactobacillus, 
то  затем наблюдается относительное снижение 

представительства молочнокислой флоры, 
а  среди Bifidobacterium начинают преобладать 
B. longum и B. breve. Далее микробиом меняется 
при отказе от  грудного молока, затем в  период 
полового созревания, а  также варьирует в  свя-
зи с  различными заболеваниями, диетой, при-
емом антибиотиков, стрессом и старением. Из-
менению подвержен как состав микробиоты, 
так и  численность микробов отдельных групп, 
а также их соотношение. С двухлетнего возраста 
у человека формируется микробиота с пример-
но равным соотношением фирмикутов и  бак-
тероидов, характерным для взрослых людей 
(Mackie et al., 1999). Эта фаза характеризуется 
относительной стабильностью микробного со-
става, который практически сохраняется в тече-
ние всего зрелого возраста индивида. Начиная 
с  первичной колонизации микроорганизма-
ми (на которой сказывается способ появления 
на свет ребенка, прием антибиотиков матерью, 
степень доношенности плода, а  также характер 
его кормления), состав микробиоты крайне ва-
жен для дальнейшего развития человека, а также 
для лечения заболеваний, которые настигнут его 
во взрослом возрасте (Rolhion, Chassaing, 2016). 

Микробиом взрослого человека 
Микроорганизмы, проживающие в  кишеч-

нике здорового человека, образуют нормальную 
микрофлору и  находятся в  состоянии равнове-
сия как с организмом хозяина, так и друг отно-
сительно друга (Grice, Segre, 2012). Для подавля-
ющего большинства людей характерно сходное 
соотношение основных типов (phyla) бакте-
рий: бактероидов (Bacteroidetes) и  фирмикутов 
(Firmicutes) (Rajilić-Stojanović et al., 2009). К типу 
Bacteroidetes относятся грамотрицательные бак-
терии, принадлежащие почти к 20 родам, к типу 
Firmicutes – грамположительные бактерии, при-
надлежащие более чем к  200 родам (Claesson et 
al., 2011). Однако на видовом и особенно штам-
мовом уровне микробиота каждого человека 
индивидуальна. Наиболее скудным является 
микробное сообщество желудка, в  котором об-
наруживают представителей родов Lactobacillus 
Stomatococcus и Sarcina в количестве до 102 на 1 г 
содержимого. В тонкой кишке, за исключением 
дистальных отделов подвздошной кишки, коли-
чество микроорганизмов не  превышает 104–105 
клеток на 1 г содержимого. Численность микро-
организмов в  дистальных отделах подвздошной 
кишки значительно возрастает, достигая 107–108 
на 1 г содержимого. При этом в проксимальных 
отделах тонкой кишки обнаруживаются преиму-
щественно грамположительные аэробные бак-
терии, в  дистальных  – грамотрицательные эн-
теробактерии и анаэробы. Микробиота толстой 
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кишки представлена в  основном анаэробными 
бактериями  – их общее количество достига-
ет огромных значений – 1013 на 1 г содержимо-
го (Sender et al., 2016). С  возрастом микробное 
видовое и  родовое разнообразие микробиоты 
человека снижается (Wang et al., 2015; Saraswati, 
Sitaraman, 2015). У  пожилых людей количество 
фирмикутов снижается до  30–45% от  общего 
микробного состава, тогда как бактероидов  – 
возрастает до 50–70%, уровень протеобактерий 
при этом может достигать 23%. К  пожилому 
возрасту (старше 75 лет) в кишечнике увеличи-
вается количество бактерий родов Bacteroides, 
Eubacterium, Peptostreptococcus и  Clostridium при 
уменьшении общего количества Lactobacillus, 
Faecalibacterium, Parabacteroides, Butyricimonas, 
Coprococcus, Megamonas, Mitsuokella, Sutterella 
и  Akkermansia. Из  фирмикутов наиболее 
многочисленны бактерии рода клостридий 
(Clostridium). Еще два рода из  класса клостри-
дий (Clostridia)  – фикабактерии (Ficobacteria) 
и  руминококки (Ruminococcus)  – важные ком-
поненты кишечной микробиоты здорового 
человека (Claesson et al., 2011). Так, содержа-
ние некоторых пробиотических видов, таких 
как Desulfovibrio piger, Gordonibacter pamelaeae 
и  Odoribacter splanchnicus, увеличивается с  воз-
растом, что, как предполагается, способствует 
здоровому долголетию. Также ему может спо-
собствовать повышенное содержание Bacteroides 
fragilis у  столетних людей за  счет повышения 
экспрессии противовоспалительного факто-
ра IL-10, снижающего уровень хронического 
возраст-зависимого воспаления (inflammaging) 
(Claesson et al., 2012; Wang et al., 2022).

Таким образом, наиболее заметные отклоне-
ния микробиом человека претерпевает на  двух 
критических этапах жизни  – в  младенчестве 
и в пожилом возрасте, когда иммунитет находит-
ся в  самом слабом и  нестабильном состоянии, 
что может приводить к развитию различных па-
тологий (Nagpal et al., 2018).

МИКРОБИОМНАЯ ТЕОРИЯ СТАРЕНИЯ
Роль микробиома в  возрастных изменени-

ях в  целом, и  развитии патологий в  частности, 
значительна, что способствовало появлению 
микробной теории старения. Эта теория объ-
ясняет, как микробный дисбаланс в  кишечном 
тракте (дисбиоз) вызывает проблемы со  здоро-
вьем, ускоряющие старение. Ключевыми моду-
ляторами старения считаются клеточное старе-
ние, иммуносупрессия и  дисбиоз микробиоты 
кишечника (Sharma, Diwan, 2023). Основные 
задействованные механизмы включают: усилен-
ное воспаление, повышенный уровень зонулина 

(белка-маркера целостности плотных контак-
тов между эпителиальными клетками тонкого 
кишечника), разрушение плотных контактов 
кишечника и  проницаемость кишечника, что 
позволяет липополисахаридам (ЛПС) просачи-
ваться в  системный кровоток. ЛПС являются 
мощным эндотоксином, вызывающим хрони-
ческое воспаление во всем организме, что при-
водит к  развитию хронических заболеваний 
и ускорению биологического старения (Sharma, 
Diwan, 2023).

Постбиотические метаболиты (соедине-
ния, образуемые пробиотическими бактериями 
в  толстой кишке) играют важную роль в  регу-
ляции структуры и функции кишечного микро-
биома и, соответственно, в состоянии здоровья 
человека (Pelton, 2023). Модуляция антиокси-
дантной защиты клетки обеспечивается про-
биотиками, которые хелатируют ионы металлов, 
а также собственными антиоксидантами (фер-
менты супероксидисмутазы и  каталазы). Также 
они производят антиоксидантные метаболиты 
(фолаты и  глутатион) и  регулируют антиокси-
дантную активность хозяина. За счет увеличения 
активности транскрипционного фактора Nrf2 
в клетках хозяина повышается уровень экспрес-
сии антиоксидантных ферментов (Шиловский, 
Сорокина, 2020; Шиловский и др, 2022; Jun et al., 
2020). Различные молекулы проявляют функцию 
активатора Nrf2, включая алкилкатехолы: 4-ме-
тил-, 4-винил-  и 4-этилкатехол. Эти соедине-
ния возникают в результате биотрансформации 
растительных предшественников лактобацил-
лами (например, Lactobacillus plantarum, L. brevis 
и  L.  collinoides), экспрессирующими декарбо
ксилазу фенольной кислоты. Наличие в полно-
ценном питании алкилкатехолов (как и  других 
биотрансформируемых веществ, включая суль-
форафан) способствует поддержанию антиок-
сидантной защиты клетки с возрастом (Senger et 
al., 2016). Активирующие Nrf2 фенольные соеди-
нения могут способствовать росту пробиотиков, 
снижению соотношения Firmicutes/Bacteroidetes 
(F/B) и  улучшению микроэкологического дис-
баланса кишечника (Liu et al., 2024).

ИЗМЕНЕНИЕ СОСТАВА МИКРОБИОТЫ 
ПОД ВЛИЯНИЕМ РАЗЛИЧНЫХ ФАКТОРОВ 

В НОРМЕ И ПРИ ПАТОЛОГИИ
Микробиота кишечника способна повлиять 

не только на состояние ЖКТ, но и на весь орга-
низм в целом, определяя качество и продолжи-
тельность жизни человека (Askarova et al., 2020; 
Ratanapokasatit et al., 2022; Zhang et al., 2023). 
Микробиотой кишечника продуцируются бо-
лее 10% метаболитов в  крови млекопитающих. 
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Эти  метаболиты способны оказывать систем-
ное воздействие на организм хозяина (Shilovsky 
et al., 2022). Помимо ферментативной активно-
сти и  положительного воздействия кишечных 
метаболитов на  различные системы человече-
ского организма (нервную, иммунную и  т.д.), 
микробиота играет огромную роль в  защите 
кишечника от  микробных патогенов и  кон-
таминантов пищи (Cheng et al., 2022). Члены 
кишечного сообщества биопленкой покрыва-
ют эпителий кишечника, не  допуская разви-
тие и  прикрепление контаминантов, занимая 
сайты адгезии. Также они продуцируют веще-
ства, обладающие бактериолитическим и/или 
бактериостатическим действием: бактерио-
цины и  короткоцепочечные жирные кислоты 
(КЦЖК) (Rolhion, Chassaing, 2016). 

Бактерии, входящие в  состав микробиоты, 
конкурируют с  патогенными микроорганиз-
мами за  субстраты, препятствуя их развитию 
в толстом кишечнике (van der Hee, Wells, 2021). 
Кишечная микробиота способна управлять ба-
рьерной функцией кишечника, за  счет нейро-
активных веществ, вырабатываемых микробио-
той, и  КЦЖК, модулируя иммунную систему 
(van de Wouw et al., 2017). КЦЖК воздействуют 
через рецепторы, сопряженные с G-белком, сти-
мулируют ацетилирование гистонов и  негисто-
новых белков за  счет ингибирования гистоно-
вых деацетилаз, а также за счет взаимодействия 
этих сигнальных путей с  путями транскрипци-
онных факторов NF-κB и  Nrf2 (Fock, Parnova, 
2023). Это основные механизмы влияния КЦЖК 
на  сохранение целостности ГЭБ косвенно воз-
действуют на  нарушение пищевого поведения 
человека и  сопутствующие этому заболевания, 
связанные c нарушением обмена веществ (van de 
Wouw et al., 2017). 

Подходы к  модификации микробиома, как 
правило, подразделяются на три основные груп-
пы: очищение от  микроорганизмов, их моду-
ляция и  замена, восстановление микробиоты. 
К  примеру, антибиотики из-за их способности 
эффективно очищать кишечник от  бактерий 
часто используют для лечения состояний, вы-
званных неспецифической патогенной микро-
биотой. Кроме возраста, на состав микробиоты 
человека влияют такие факторы, как пол, пище-
вые предпочтения, социально-экономический 
статус и  уровень образования, прием антибио-
тиков и прочее. Имеют значение и географиче-
ские различия, связанные с характером питания. 
Некоторые бактериальные таксоны (например, 
Bacteroidetes) быстро реагируют на  изменения 
пищевого рациона (David et al., 2014). Так, до-
минирующими бактериями в  микробиоте ве-
гетарианцев являются Prevotella, Clostridium 

clostridioforme и  Faecalibacterium prausnitzii (Graf 
et  al., 2015; Flint et al., 2015). В  то  же время 
доля бактерий, принадлежащих к  Bacteroides, 
Bifidobacteria и  Enterobacteriaceae, снижается 
(Jandhyala et al., 2015). В  противоположность 
этому, при высокобелковой диете растет доля 
бактерий, обладающих протеолитической ак-
тивностью, таких как Bacteroides spp. (Maukonen, 
Saarela, 2015; Graf et al., 2015). Богатая жирами 
диета приводит к  синтезу большого количества 
желчных кислот, способствуя размножению 
бактерий, их метаболизирующих (таких как 
Bacteroides, Alistipes и Bilophila), и угнетая размно-
жение других видов (Graf et al., 2015, Maukonen, 
Saarela, 2015). 

Микробиота толстой кишки людей, пище-
вой рацион которых богат растительными во-
локнами и сложными углеводами, характеризу-
ется разнообразием видов бактерий (Prevotella, 
Succinivibrio, Treponema), ферментирующих 
полисахариды и  образующих КЦЖК (Graf et 
al., 2015; Maukonen, Saarela, 2015; Dominianni 
et al., 2015; Wang et al., 2015; Chung et al., 2016). 
КЦЖК участвуют в  работе иммунной систе-
мы и  в  формировании воспалительных реак-
ций. Уровни КЦЖК в  фекалиях (и в  меньшей 
степени, в  плазме крови) считаются надежным 
практическим маркером состояния микробиома 
кишечника (Nogal et al., 2023). КЦЖК (ацетат, 
бутират, пропионат, гексаноат, валерат и  др.), 
образующиеся в  процессе ферментации пище-
вых волокон, так же представляют из себя клю-
чевые субстраты в  энергетическом метаболиз-
ме колоноцитов. Они играют важнейшую роль 
в  нормальном функционировании барьерной 
функции кишечника и  модулируют работу им-
мунной системы организма-хозяина (Azad et al., 
2013; Greenhill et al., 2015; Greenhalgh et al., 2016; 
Tanaka, Nakayama, 2017). Возможность влияния 
на состав микробиоты и ее метаболическую ак-
тивность путем изменения характера питания 
(увеличение доли овощей и фруктов в рационе, 
употребление пищевых волокон, способствую-
щих развитию бутират-продуцирующей флоры) 
представляется перспективным направлением 
практической медицины (Сучков и  др., 2024; 
Maryam et al., 2016).

Кишечный микробиом, как и  оральный, 
способен модулировать нейрохимические 
и  нейрометаболические сигнальные пути мозга 
через формирование двусторонней коммуни-
кационной оси с  участием эндокринной и  им-
мунной систем, а  также способствовать раз-
витию нейровоспаления и  нейродегенерации. 
Для нейропатологий, включая болезни Альц-
геймера (БА) и  Паркинсона (БП), характерен 
специфический паттерн микробиоты, который 
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значительно отличается от такового у здоровых 
людей (Harach et al., 2017; Kowalski et al., 2019). 
Так, у  пациентов с  БА наблюдается снижение 
количества Firmicutes и  Actinobacteria и  увели-
чение количества Bacteroidetes. Наряду с демен-
цией и амилоидными отложениями у пациентов 
снижается количество Eubacterium rectal, проду-
цирующих бутират, и увеличивается количество 
Escherichia/Shigella, способствующих развитию 
воспаления. Кроме того, существует связь меж-
ду количеством бактерий и  биомаркерами БА 
(например, уровнем Аβ42/Аβ40 в спинномозго-
вой жидкости) (Cattaneo et al., 2017; Vogt et al., 
2017). Нейроиммунная модуляция микробиотой 
может способствовать этиопатогенезу или про-
явлению симптомов, относящихся к  нейропо-
веденческим и нейродегенеративным расстрой-
ствам, таким как расстройство аутистического 
спектра, тревожная депрессия, БА и БП (Fung et 
al., 2017). Важным фактором в патофизиологии 
БП является производство бутирата микробио-
той кишечника. Так, более низкое содержание 
Butyricimonas synergistica, продуцента бутирата, 
связано с  ухудшением немоторных симптомов 
БП (Nuzum et al., 2023).

ПРОФИЛАКТИКА И ТЕРАПИЯ. 
ПРОБИОТИКИ И ПРЕБИОТИКИ

Известно, что многие бактерии используют 
систему межклеточной коммуникации, назы-
ваемую ощущением кворума (кворум-сенсинг), 
зависящую от  плотности популяции. Это спо-
собствует изучению микробной активности 
в  естественных условиях и  имеет большое зна-
чение для разработки новых лекарств и методов 
лечения бактериальных патологий (Abisado et al., 
2015; Oleskin et al., 2021). Целенаправленное фор-
мирование микробиоты кишечника с помощью 
бактериоцинов и  других противомикробных 
препаратов имеет потенциал в качестве терапев-
тического инструмента для профилактики или 
лечения различных патологий, таких как ожире-
ние, сахарный диабет 2-го типа и  воспалитель-
ные заболевания кишечника (Walsh et al., 2015).

Используемые в  медицине препараты разде-
ляют по  составу или направленности действия. 
Пробиотики – это полезные для человека непа-
тогенные и живые микроорганизмы. Само поня-
тие «пробиотик», означающее «продлевающий 
жизнь», было предложено И. И. Мечниковым 
(Мечников, 1964). Все препараты и  продукты 
пробиотического консорциума служат защитным 
компонентом микробной экосистемы кишечни-
ка, повышают антиоксидантную активность су-
пероксиддисмутазы, глутатионредуктазы и  ока-
зывают ДНК-защитное действие (Saduakhasova 

et al., 2014). Как уже упоминалось выше, эти пре-
параты либо содержат собственные антиокси-
данты, либо индуцируют экспрессию ферментов 
антиоксидантной защиты клетки. 

МОЛОЧНОКИСЛЫЕ БАКТЕРИИ 
И ПРЕПАРАТЫ НА ИХ ОСНОВЕ

Молочнокислые бактерии (МКБ), выделенные 
из  молочных продуктов, представляют особый 
интерес как пробиотические корректоры нор-
мальной микробиоты кишечника (Streptococcus 
thermophilus, Lactococcus lactis, Lactobacillus 
plantarum и др.). Мезофильные L. lactis ssp. lactis, 
входящие в  состав микробиоты кишечника че-
ловека, имеют ряд преимуществ перед други-
ми МКБ благодаря скорости роста, отсутствию 
патогенных форм (статус GRAS) и  способно-
сти подавлять рост вредоносных микробов, со-
действуя нормализации работы ЖКТ. Кроме 
того, большинство людей с дефицитом лактазы 
способны нормально переносить кисломолоч-
ные продукты благодаря ферментации лактозы 
в  молочную кислоту этими бактериями (Соро-
кина и  др., 2022). Пробиотические препараты, 
содержащие МКБ (лактобациллы, лактококки 
и  энтерококки), используются также при тера-
пии различных патологий, сопровождающихся 
дисбиозами (при синдроме раздраженной киш-
ки, неспецифическом язвенном колите, диареях 
путешественников, аллергозах). Лактобациллы 
и лактококки легко переносят среду кишечника, 
не угнетают жизнедеятельность друг друга, син-
тезируют антимикробные вещества, снижают 
процесс адгезии болезнетворных микроорганиз-
мов к слизистой кишечника и повышают сопро-
тивляемость организма к  действию патогенных 
и болезнетворных бактерий. 

Для того, чтобы снизить вред от действия па-
тогенов в ЖКТ, необходимо употреблять продук-
ты, содержащие пробиотики, такие как йогурт, 
квашеная капуста и кефир. Кефир – один из са-
мых популярных кисломолочных продуктов. 
Микроорганизмы, присутствующие в нем, обла-
дают пробиотическим потенциалом, устойчивы 
к низкому рН и солям желчи в ЖКТ, способны 
прилипать к  кишечной слизи. Микробиота, 
присутствующая в кефире, способна к продуци-
рованию органических и жирных кислот, бакте-
риоцинов и т.п., подавлению патогенной микро-
флоры и  поддержанию нормальной. Кефирные 
зерна подавляют рост оппортунистических 
патогенов, а  самое главное  – грибов (дрожжей 
из  рода Candida). Вследствие этого происхо-
дит предотвращение адгезии болезнетворных 
микроорганизмов к эпителию кишечника, а 
экзополисахариды, содержащиеся в кефире, 
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способствуют укреплению здоровья кишечника 
и организма в целом (Ding et al., 2022). Это до-
стижение позволило заложить основы профи-
лактического и лечебного применения кефиров 
для лечения кандидозов человека, улучшения 
пищеварения и укрепления иммунной системы. 

Пробиотики. Пробиотики на  основе энтеро-
кокков и  лактобацилл эффективны при рассе-
янном склерозе и  хеликобактерных инфекци-
ях желудка. Пробиотики с  кишечной палочкой 
применяются при болезни Крона, а  на  основе 
сахаромицетов Буларди (Saccharomyces bоulardii) 
и  сенной палочки  – при дисбиозах на  фоне 
инфекционных заболеваний, например, энте-
ровирусных инфекций. У пожилых людей при-
менение пробиотиков способно вызывать моду-
ляцию врожденного иммунитета с повышенной 
экспрессией противовоспалительных цитоки-
нов (Eloe-Fadrosh et al., 2015). Одним из  недо-
статков пробиотиков является их чужеродность 
микробиому. Так, выращенные вне организма 
на искусственных питательных средах бактерии 
могут лишь создать условия для восстановле-
ния ранее подавленной собственной микробио-
ты, но  не  способны восстановить исчезнувшие 
из  микробиоценоза виды или увеличить ми-
кробное разнообразие (Nyangale et al., 2015). 

Фекальная трансплантация. Возможной аль-
тернативой пробиотикам является фекальная 
трансплантация  – процедура, при которой ми-
кробиота донора «пересаживается» в  организм 
пациента, страдающего дисбиозом (Choi, Cho, 
2016). Однако при замене микробиоты одно-
го человека чужой сохраняется риск передачи 
от  донора бактерий или вирусов. Избежать не-
желательных последствий микробной терапии, 
связанных с  пробиотиками или фекальной 
трансплантацией, возможно с  помощью тех-
нологии аутопробиотиков. Оказалось, что соб-
ственные бактерии, сохраненные до  развития 
дисбиоза, можно культивировать и вводить с пи-
щей человеку обратно (Suvorov, 2013). В  этом 
случае бактерии воспринимаются иммунной 
системой не как что-то чужеродное, а как есте-
ственная часть организма (Gromova et al., 2021; 
Ermolenko et al., 2023). 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Микробиом оказывает огромное влияние 

на физиологию человека как в здоровом состоя-
нии, так и в условиях патологии. Он может вли-
ять на здоровье человека либо непосредственно, 
секретируя биологически активные вещества, 
такие как витамины, незаменимые аминокисло-
ты, липиды и т.д., либо косвенно, – модулируя 
метаболические процессы и иммунную систему 

(Askarova et al., 2020). Преобладание в  пище-
вом рационе одного из  компонентов (белков, 
жиров либо углеводов) детерминирует развитие 
определенных видов бактерий в  составе ми-
кробиоты кишечника (Greenhalgh et al., 2016; 
Tanaka, Nakayama, 2017). Наиболее заметные 
отклонения микробиом человека претерпева-
ет в младенчестве и потом в пожилом возрасте, 
когда иммунитет находится в  своем самом сла-
бом и нестабильном состоянии, что может при-
водить к развитию различных патологий, таких 
как диабет, атеросклероз, аутоиммунные и ней-
родегенеративные заболевания. Также с возрас-
том становятся более выраженными индивиду-
альные различия микробиома (Claesson et al., 
2011; Odamaki et al., 2016). 

Количество исследований и  публикаций 
по  применению препаратов, корректирующих 
эти состояния, неуклонно растет. Так, показа-
но, что пробиотические препараты, содержа-
щие молочнокислые бактерии (лактобациллы, 
лактококки и  энтерококки), эффективны при 
терапии различных патологий (Сорокина и др., 
2022). Задача про- и  пребиотиков  – активизи-
ровать рост «родных» полезных бактерий в  ки-
шечнике и подавить патогенные. Все препараты 
и продукты пробиотического консорциума слу-
жат защитным компонентом микробной экоси-
стемы кишечника, повышают антиоксидантную 
активность супероксиддисмутазы, глутатионре-
дуктазы и  оказывают ДНК-защитное действие 
(Saduakhasova et al., 2014). 

Повышенный интерес к про- и пребиотикам 
требует создания новых лекарственных форм. 
Например, на настоящий момент одной из важ-
ных технологий, которая быстро развивается 
в последнее десятилетие, является мобилизация 
пробиотиков. Преимущества этой терапевти-
ческой стратегии заключаются в  поддержании 
большей жизнеспособности клеток, несмотря 
на  высокую кислотность желудка, и  исполь-
зовании минеральных носителей, что позво-
ляет сохранить жизнеспособность и  высокие 
пробиотические свойства бактерий в  течение 
длительного времени (Сорокина и  др., 2024). 
В целом, восстановление баланса и борьба с дис-
биозом являются одними из важнейших условий 
для улучшения качества жизни и здорового дол-
голетия человека.
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The gut microbiome (community of microorganisms) in the human body has an enormous impact on 
human physiology in both healthy and pathological states. It can influence human health either directly by 
secreting biologically active substances such as vitamins, bactericins, essential amino acids, lipids, etc., or 
indirectly by modulating metabolic processes and the immune system. The composition of the microbiota 
is determined by genetic predisposition and the microbiome obtained in childhood from the mother and 
the environment, which may change during life under the influence of external and internal factors. The 
most noticeable deviations of the human microbiome undergoes in infancy and then in old age, when 
immunity is also in the weakest and most unstable state, which can lead to the development of various 
pathologies. When correcting various pathological conditions and when used in the complex treatment 
of diseases, the use of probiotics and prebiotics is recommended. The development of test systems of 
biologically active substances affecting the human microbiome makes it possible to determine the biological 
activity of individual strains and to design new generation preparations for prolonging healthy longevity. 
Such developments are another step towards personalised medicine.
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