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Цель обзора. Рассмотреть современные пред­
ставления о  составе и  функциях кишечной микро­
флоры и  ее возможном влиянии на развитие ряда 
заболеваний, а также основные методы диагности­
ки нарушений ее качественного и  количественного 
состава.

Основные положения. Микрофлора кишечни­
ка играет важную роль в  обеспечении нормальной 
жизнедеятельности организма. Ее качественный 
и количественный состав может меняться под влия­
нием факторов окружающей среды, а также в зави­
симости от возраста, пола человека и  климатоге­
ографических условий. Появились новые данные 
о  связи нарушений микрофлоры с  заболеваниями 
сердечно-сосудистой системы, нарушением обмена 
веществ, аутоиммунными и аллергическими заболе­
ваниями.

С середины ХХ  века для оценки состава микро­
флоры широко применялся бактериологический 
метод исследования, основанный на выделении 
чистой культуры. Однако на протяжении последнего 
десятилетия внедряются современные методы диа­
гностики, которые позволяют исследовать состав 
и функции микроорганизмов на генетическом уров­
не, даже при наличии одной бактериальной клетки 
в образце.

Заключение. Использование современных 
методов диагностики позволяет получить развер­
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нутую картину микробного пейзажа тонкой и  тол­
стой кишки, а также оценить характер метаболизма 
выделенных микроорганизмов.

Ключевые слова: микробиота, синдром избы­
точного бактериального роста, методы диагностики, 
молекулярно-генетический анализ, метагеномика, 
метаболомика.

Совокупность микроорганизмов, живу-
щих в  условиях мирного сосуществова-
ния с  организмом «хозяина», называют 

микробиотой, микрофлорой или нормофлорой. На 
рубеже XX–XXI  веков сформировалось мнение 
о микрофлоре как об отдельном органе, выполня-
ющем определенные функции.

С современных позиций нормальную микро-
биоту следует рассматривать как совокупность 
множества микробиоценозов (сообществ микро-
организмов), характеризующихся определенным 
видовым составом и  занимающих тот или иной 
биотоп (место обитания) в  организме. Выделяют 
биотопы кожи, слизистых оболочек верхних дыха-
тельных путей, пищеварительного тракта и наруж-
ных отделов мочеполовой системы. Желудочно-
кишечный тракт (ЖКТ) служит самым крупным 
ареалом обитания микрофлоры, общее количество 
микробных клеток в нем, составляющее 1014–1015, 
превышает число клеток органов и  тканей орга-
низма человека в  10 раз [25]. В  тонкой кишке 
содержится около 104–107 КОЕ/мл бактери-
альных клеток, а  количество микроорганизмов, 
заселяющих толстую кишку, составляет примерно 
109–1011 КОЕ/мл. [29]. В  тонкой кишке преоб-
ладают грамположительные и аэробные бактерии, 
в  то время как в  толстой кишке  — грамотрица-
тельные и строго анаэробные бактерии [7, 16].

Принято считать, что в  состав микрофлоры 
кишечника входит от 500 до 1000 видов бак-
терий, причем в  толстой кишке находятся 70% 
всех микробных клеток, населяющих организм 
человека [31]. Согласно результатам, полученным 
в  исследовании D. N. Frank (2007 г), в  состав 
микрофлоры кишечника больных воспалительны-
ми заболеваниями этой областяхи входит более 
35 000 видов бактерий [9].

При рождении ЖКТ человека стерилен. Тем 
не менее, приводятся относительно новые данные, 
свидетельствующие о  том, что заселение бакте-
риальной флорой происходит еще до рождения, 
когда плод заглатывает амниотическую жидкость, 
заселенную микроорганизмами [19]. Также имеют-
ся сообщения о  том, что способ родоразрешения 
(кесарево сечение или роды) [20] и способ вскарм-
ливания (грудное или искусственное) влияют на 
формирование микробного пейзажа. К двум годам 
формирование микробиоты обычно завершается 
и  полностью соответствует таковой у  взрослого 
человека [15].

Тип и количество бактерий, населяющих ЖКТ, 
варьируют в зависимости от возраста, пола и кли-
матогеографических условий [24]. Помимо этого, 
качественный и  количественный состав микро-
биоты могут изменяться под воздействием фак-
торов окружающей среды, таких как особенности 
диеты, применение антибиотиков, психологиче-
ские и физические стрессы, уровень радиационно-
го загрязнения [25].

Микрофлора кишечника играет существенную 
роль в  обеспечении нормальной жизнедеятельно-
сти организма. Продукты бактериальной фермен-
тации углеводов (в частности, короткоцепочечные 
жирные кислоты) служат основным источни-
ком энергии для эпителиальных клеток кишки. 
Микроорганизмы подавляют образование токсич-
ных продуктов белкового обмена (индола, фенола 
и др.), обладающих канцерогенными свойствами, 
участвуют в  синтезе витаминов, снижают содер-
жание холестерина в  крови. Нормальная флора 
кишечника подавляет рост патогенных и условно-
патогенных микроорганизмов (колонизационная 
резистентность), участвует в поддержании необхо-
димой напряженности как иннатного, так и адап-
тивного иммунитета [2, 3].

Появились новые данные о  связи изменений 
качественного и  количественного состава микро-
флоры с  патологией ЖКТ, заболеваниями сер-
дечно-сосудистой системы, нарушениями обмена 
веществ (ожирением, сахарным диабетом 2-го 
типа), аллергическими (атопический дерматит, 
бронхиальная астма) и  аутоиммунными заболе-
ваниями (сахарный диабет 1-го типа, целиакия, 
воспалительные заболевания кишечника) [12, 21, 
25, 26].

В то же время микробные клетки, входя-
щие в  состав пробиотических препаратов, ока-
зывают ряд положительных эффектов, в  част-
ности, Bifidobacterium infantis (Флорасан Д) 
способствует купированию синдрома раздражен-
ного кишечника; Lactobacillus casei DN 114–001 
(Актимель) предотвращает развитие острой диа-
реи и  уменьшает ее продолжительность у  детей 
[23, 27].

Учитывая изложенное, становится понятным, 
почему в последние годы значительно возрос инте-
рес к изучению состава микробиоты человека и ее 
влияния на организм.
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Классификация микрофлоры

Выделяют две основные группы кишечной 
микрофлоры: резидентная (облигатная, индиген-
ная, аутохтонная) и транзиторная (аллохтонная). 
Резидентная микрофлора представлена постоян-
но обнаруживаемыми в организме хозяина микроб-
ными клетками; к резидентной флоре могут быть 
отнесены, например, микроорганизмы рода бифи-
до- и лактобактерий. Транзиторная микрофлора 
не способна к длительному существованию в орга-
низме и попадает на слизистую оболочку ЖКТ из 
окружающей среды; к  транзиторной микрофлоре 
относятся, например, стафилококки, стрептококки 
и дрожжеподобные бактерии.

В зависимости от особенностей метаболизма 
выделяют протеолитическую и  сахаролитическую 
микрофлору. Протеолитические микроорганиз-
мы (кишечная палочка, бактероиды, протей, кло-
стридии) расщепляют белки до азотистых соедине-
ний, а сахаролитические (бифидо- и лактобакте-
рии, энтерококки) метаболизируют углеводы [1].

По отношению к  молекулярному кислоро-
ду бактерии можно разделить на три основные 
группы. Первая группа — это облигатные аэро-
бы, растущие только при наличии кислорода. 
К  ней можно отнести большинство прокариоти-
ческих организмов, например, представителей 
рода бацилл. Вторую группу составляют облигат-
ные анаэробы, кислород для которых токсичен 
(бактероиды, клостридии ботулизма, столбняка, 
газовой гангрены и др.). Третья группа представ-
лена факультативными анаэробами, растущими 
как при наличии, так и  в  отсутствие кислорода 
(E. Coli, стрепто-, стафилококки). Количество 
анаэробных бактерий в  организме человека зна-
чительно превышает количество аэробов [1]. По 
мере продвижения содержимого внутри кишечной 
трубки снижается парциальное давление кислоро-
да и  повышаются показатели рН среды, в  связи 
с  чем появляется «этажность» расселения раз-
личных видов бактерий по вертикали: выше всего 
располагаются аэробы, ниже  — факультативные 
анаэробы и еще ниже — строгие анаэробы.

Кроме того, микрофлору кишечника подразде-
ляют на мукозную (пристеночную) и просветную 
(полостную). Мукозная микрофлора представ-
лена в  основном бифидобактериями и  лактобак-
териями. Микробы располагаются в  виде микро-
колоний, защищенных от внешних воздействий 
биопленкой, состоящей из секрета бокаловидных 
клеток (муцина) и экзополисахаридов микробного 
происхождения. Полостная микрофлора пред-
ставлена микроорганизмами, локализующимися 
в  просвете кишечника (бактероиды, вейлонеллы, 
энтеробактерии), и является более изменчивой.

Микробиота таксономически классифициру-
ется по традиционной биологической номенкла-
туре (тип–класс–порядок–семейство–род–вид). 

В  настоящее время описано более 50 бакте-
риальных типов, или филотипов, населяющих 
организм человека, 10 из которых находятся 
в толстой кишке. При этом преобладают три типа: 
Firmicutes, Bacteroidetes и Actinobacteria [32].

Методы исследования микробиоты 
тонкой кишки
Нарушение качественного и  количественного 

состава микрофлоры тонкой кишки проявляется 
развитием синдрома избыточного бактериаль-
ного роста (СИБР)  — состояния, при котором 
наряду с  увеличением общего количества бакте-
рий в  кишке >105 КОЕ/мл (в  ряде случаев до 
1011  КОЕ/мл) происходит изменение бактери-
ального спектра в  сторону грамотрицательных 
и  анаэробных штаммов, что клинически прояв-
ляется диареей, вздутием живота, симптомами 
нарушенного всасывания жирорастворимых вита-
минов — остеомаляцией, гипокоагуляцией, сниже-
нием сумеречного зрения и др. [2].

Методы, применяемые для диагностики СИБР, 
подразделяются на прямые (посев тонкокишечно-
го аспирата) и косвенные (дыхательные тесты.

Посев аспирата из тонкой кишки (прямой 
метод). На сегодняшний день в мировой практике 
«золотым стандартом» диагностики СИБР слу-
жит посев аспирата тонкокишечного содержимого. 
Забор аспирата осуществляется с помощью специ-
ального зонда либо энтероскопа. К наиболее часто 
выявляемым при культуральном исследовании 
аспирата микроорганизмам относятся стрептокок-
ки, эшерихии, лактобациллы, бактероиды [34]. 
Диагностически значимым считается содержа-
ние микроорганизмов в  аспирате тонкой кишки 
>106 КОЕ/мл [2].

Однако исследование микробной культуры тре-
бует специальных условий для анаэробного куль-
тивирования и имеет ряд недостатков, таких как 
низкая воспроизводимость, трудность идентифи-
кации некультивируемых бактерий и  невозмож-
ность оценки пристеночной микрофлоры. Кроме 
того, при помощи традиционной энтероскопии не 
может быть диагностирован «дистальный» СИБР, 
локализованный преимущественно в подвздошной 
кишке. В некоторых случаях бактериальная обсе-
мененность может быть неравномерной или избы-
точный рост бактерий может иметь место в обла-
стях, труднодоступных для аспирации (например, 
при аномалиях развития тонкой кишки, приводя-
щих к псевдообструкции и застою содержимого), 
что также может служить поводом для неинфор-
мативности исследования [6, 10].

Дыхательные тесты (косвенный метод). Дыха
тельные тесты в связи с их безопасностью, неинва-
зивностью, относительной простотой выполнения 
и невысокой стоимостью в настоящее время слу-
жат основным методом для диагностики СИБР.
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Все дыхательные тесты, независимо от исполь-
зуемого субстрата, основаны на определении про-
дуктов метаболизма кишечных бактерий в выды-
хаемом воздухе. При бактериальной фермен-
тации пищевых волокон, сложных углеводов 
и  гликопротеидов кишечной слизи происходит 
образование газов (водород, метан, углекисый 
газ), короткоцепочечных жирных кислот и воды. 
При проведении водородных дыхательных тестов 
определяется количество водорода в выдыхаемом 
воздухе, так как выявлена линейная зависимость 
между количеством водорода, образующимся 
в  кишечнике, и  его количеством, выделяющимся 
при дыхании [14]. Возможно также определение 
концентрации в выдыхаемом воздухе углекислого 
газа (дыхательный тест с С14-D-ксилозой) [33].

Чаще всего субстратом для поведения водо-
родных тестов служат глюкоза и  лактулоза [11, 
13, 30], ферментирующиеся кишечными бакте-
риями с  образованием водорода. Концентрация 
последнего в выдыхаемом воздухе косвенно отра-
жает количество бактерий и  их метаболическую 
активность в  кишечнике, а  время, за которое 
повышается содержание водорода в  выдыхаемом 
воздухе при проведении теста, указывает на отдел 
кишки, в котором происходят процессы брожения. 
Появление метаболитов в  выдыхаемом воздухе 
раньше достижения химусом толстой кишки сви-
детельствует об избыточном росте тонкокишечной 
флоры.

Лактулоза  — синтетический дисахарид, кото-
рый не расщепляется ферментами тонкой кишки 
и попадает в толстую кишку в неизмененном виде, 
где служит субстратом для сахаролитических бак-
терий.

Наличие СИБР по данным дыхательного теста 
с лактулозой определяется по двум пикам концен-
трации водорода в  выдыхаемом воздухе: первый 
связан с  бактериальной активностью в  тонкой 
кишке, второй — с бактериальной ферментацией 
лактулозы в толстой кишке (рис. 1). Тест расце-
нивается как положительный в  том случае, если 
определяется двухфазное (двупиковое) повыше-
ние концентрации водорода либо раннее (в  тече-
ние 30–60 мин) ее повышение ≥12 ppm [11]. 
Чувствительность дыхательного теста с  лактуло-
зой 52%, специфичность 86% [22].

Глюкоза  — моносахарид, в  норме всасыва-
ющийся в  тонкой кишке. При появлении в  ней 
анаэробных бактерий происходит реакция фер-
ментации, при которой выделяется водород. Во 
время проведения дыхательного теста с  глюко-
зой на наличие СИБР указывает раннее после 
начала ее введения увеличение концентрации 
водорода в  выдыхаемом воздухе (один ранний 
пик), что связано с  бактериальной ферментаци-
ей глюкозы в  тонкой кишке (рис.  2). Результат 
теста считается положительным при повышении 
концентрации водорода ≥12 ppm за 120 мин [6].

Чувствительность дыхательного теста с  глюкозой 
составляет 62,5%, специфичность 82% [22].

К сожалению, водородные дыхательные тесты 
недостаточно стандартизированы, протоколы их 
проведения различаются по объему и  концентра-
ции тестового субстрата (глюкозы, лактулозы), 
продолжительности исследования, временным 
интервалам между дыхательными пробами, значе-
нию порогового уровня водорода. При интерпре-
тации полученных данных необходимо помнить, 
что в  случае нарушений двигательной активно-
сти желудка или кишечника результаты могут 
быть ложноотрицательными. Напротив, употре-
бление на ночь перед проведением теста большого 
количества углеводистой пищи может привести 
к  повышению базальной концентрации водорода 
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Рис. 1. Графическое изображение результатов водо-
родного дыхательного теста с лактулозой
Наличие СИБР по данным дыхательного теста 
с лактулозой определяется по двум пикам концен-
трации водорода в выдыхаемом воздухе: первый 
связан с бактериальной активностью в тонкой 
кишке, второй — с бактериальной ферментацией 
лактулозы в толстой кишке
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Рис. 2. Графическое изображение результатов водо-
родного дыхательного теста с глюкозой
При проведении дыхательного теста с глюкозой 
на наличие СИБР указывает раннее после начала 
ее введения увеличение концентрации водорода 
в выдыхаемом воздухе (один ранний пик), что свя-
зано с бактериальной ферментацией глюкозы в тон-
кой кишке
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в  выдыхаемом воздухе, а  следовательно, к  лож-
ноположительным результатам исследования [11].

Методы изучения микробного  
пейзажа в толстой кишке
Культуральный метод, основанный на при-

менении различных питательных сред для выра-
щивания микробных популяций (живых культур) 
в  зависимости от их метаболической активности, 
традиционно применялся для оценки состава 
микрофлоры кишечника. С помощью этого метода 
можно верифицировать основные штаммы пато-
генных бактерий. К  недостаткам можно отнести 
значительный (до  10 дней) промежуток време-
ни, необходимый для получения результатов, 
применение дорогостоящих питательных сред, 
зависимость результатов исследования от соблю-
дения условий взятия и  хранения образцов, 
сроков транспортировки. При помощи данного 
метода преимущественно определяются просвет-
ная (не  пристеночная) микрофлора и  бактерии, 
являющиеся облигатными аэробами или факуль-
тативными анаробами, но не облигатными 
анаэробами [17]. Кроме того, бактериологическим 
методом невозможно идентифицировать простей-
шие, грибы и вирусы.

Молекулярно-генетические методы
Молекулярно-генетические методы исследова-

ния позволяют идентифицировать микроорганиз-
мы посредством определения последовательности 
азотистых оснований их дезоксирибонуклеино-
вой (ДНК) или рибонуклеиновой (РНК) кислот 
в образцах, полученных из любого отдела ЖКТ.

Полимеразная цепная реакция (ПЦР). 
С  помощью ПЦР выделяется фрагмент макро-
молекулы ДНК или РНК бактериальной клетки, 
характерный только для конкретного микроор-
ганизма, а  затем макромолекулы ДНК или РНК 
достраиваются до размеров, достаточных для 
визуальной регистрации. В  основе метода лежит 
процесс комплементарного достраивания ДНК 
матрицы, осуществляемый с  помощью фермента 
термостабильной ДНК-полимеразы in vitrо. Этот 
процесс носит название репликации ДНК.

С помощью ПЦР-диагностики определяются 
представители микрофлоры с  внутриклеточной 
или мембранной локализацией, трудно культиви-
руемые на питательных средах. Метод отличают 
простота исполнения, возможность полной его 
автоматизации, быстрота получения результата, 
необходимость в  небольшом количестве исследу-
емого материала (возможно обнаружение микро-
организма даже при наличии одной бактериаль-
ной клетки в образце). Однако информативность 
исследования высока только в отношении ограни-
ченного круга условно-патогенных и  патогенных 

микроорганизмов и  вирусов. Помимо этого, во 
время проведения ПЦР возможен риск контамина-
ции (попадания из внешней среды в реакционную 
смесь) специфических и  неспецифических моле-
кул ДНК на любом этапе проведения реакции, что 
может служить причиной для появления ложнопо-
ложительных и ложноотрицательных результатов.

Количественная ПЦР в  режиме реаль-
ного времени (Real-Time quantitative PCR). 
Отличительные особенности данного метода от 
традиционной ПЦР заключаются в  возможности 
совмещения обнаружения (детекции) фрагментов 
искомой макромолекулы ДНК или РНК и  коли-
чественного их определения в  режиме реального 
времени [25].

На основе ПЦР создан целый ряд методов изу-
чения кишечной микрофлоры, в которых в каче-
стве маркёра генетического разнообразия исполь-
зуется 16S рибосомальная РНК (16S рРНК). 
Последняя служит обязательным компонентом 
любой бактериальной клетки и  используется для 
видовой верификации бактерий. Размер гена 16S 
рРНК составляет около 1500 нуклеотидных пар. 
Значительная часть гена представлена консер-
вативными областями, имеющими практически 
одинаковый нуклеотидный состав у  различных 
микроорганизмов, что позволяет подбирать уни-
версальные праймеры. Праймер  — короткий 
фрагмент нуклеиновой кислоты (олигонуклео-
тид), комплементарный РНК-мишени, служащий 
затравкой для синтеза комплементарной цепи 
с помощью РНК-полимеразы, для амплификации 
(увеличения числа копий) фрагментов гена раз-
личной длины, содержащих видоспецифичные 
вариабельные участки, определив нуклеотидный 
состав которых, можно идентифицировать микро-
организмы путем сравнения этих последователь-
ностей с образцами, представленными в уже име-
ющихся базах данных [5,18].

Секвенирование, или определение нуклео-
тидной последовательности ДНК. Методы сек-
венирования могут быть основаны на определе-
нии маркёрных генов (16S рРНК для бактерий 
и  археев, 18S рРНК для эукариот) или полного 
генома (полногеномное, whole-genome sequencing, 
секвенирование). Данные методы предоставляют 
исчерпывающую характеристику бактериологиче-
ского состава микробных сообществ, поскольку 
позволяют не только определять видовое разноо-
бразие микроорганизмов в  исходном образце, но 
и оценивать их количественные соотношения.

ДНК-микрочипы (DNA microarray). ДНК-
микрочип состоит из множества дезоксиолигону-
клеотидов (зондов или проб), сгруппированных 
в  виде микроскопических точек и  закрепленных 
на твердой поверхности. Каждая точка содержит 
ДНК с  определенной нуклеотидной последова-
тельностью, которые используются для гибриди-
зации (соединения в одну молекулу) с ДНК изу-
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чаемого образца. Гибридизация зонда и  мишени 
регистрируется и  количественно характеризуется 
при помощи флюоресценции или хемилюминес-
ценции, дает возможность определять в  образце 
относительное количество нуклеиновой кислоты 
с заданной последовательностью.

Метагеномика. Представляет собой иссле-
дование генетического материала (геномов), полу-
ченного от смешанной колонии микрорганизмов. 
Метагеномный подход позволяет комплексно оце-
нивать функциональное влияние, оказываемое 
микробиотой ЖКТ на своего «хозяина». Для этого 
применяются методы, основанные на выделении 
микробной ДНК путем ПЦР и  последующего 
секвенирования, что дает возможность получить 
информацию о  всех генах в  сообществе микро-
организмов. На сегодняшний день на основе мета-
геномного анализа выявлено более 5 миллионов 
различных генов микроорганизмов кишечника, 
что в  200 раз превосходит набор генов самого 
человека [28].

Исследование метаболома
В основе изучения метаболома (всех метабо-

литов, служащих конечным продуктом обмена 
веществ в  бактериальной клетке микроорганиз-
мов) лежат хроматографические методы.

Хроматография — это метод разделения смесей 
на составляющие их вещества, основанный на рас-
пределении компонентов между двумя фазами — 
подвижной и неподвижной. С учетом агрегатного 
состояния подвижной фазы хроматографические 
методы разделяются на жидкостные (подвижная 
фаза — жидкость) и газовые (подвижная фаза — 
газ). В  зависимости от состояния неподвижной 
фазы выделают газо-адсорбционную и  газо-жид-
костную [4]. Для изучения метаболома приме-
няются методы газо-жидкостной хроматогра-
фии фекалий (ГЖХ) и  газовой хроматографии 
в сочетании с масс-спектрометрией (ГХ–МС).

Газо-жидкостная хроматография основа-
на на определении в  режиме реального времени 
метаболической активности анаэробной микро-
флоры по спектрам и  уровням летучих жирных 
кислот (уксусная, пропионовая, изомасляная, мас-
ляная, изовалериановая, валериановая, изокапро-
новая и  капроновая) и  органических соединений 
(фенол, индол), что позволяет оценить состояние 
облигатной микрофлоры. Ограниченность данного 
метода состоит в возможности определения только 
летучих веществ.

Для определения состава микроорганизмов по 
нелетучим соединениям (жирным кислотам) при-
меняется газовая хроматография в  сочета-
нии с масс-спектрометрией. Метод базируется 
на выявлении микроорганизмов по специфическим 

для них нелетучим жирным кислотам (молочная, 
щавелево-уксусная, щавелевая, янтарная, пирови-
ноградная и др.), альдегидам и стеринам, входя-
щим в состав их клеточной стенки, на основании 
разделения данных веществ на хроматографе 
и анализа их состава в динамическом режиме на 
масс-спектрометре.

Таким образом, ГЖХ и  ГХ–МС позволя-
ют получить уникальную информацию о  составе 
мономерных химических компонентов микробной 
клетки и ее метаболитов [8]. К недостаткам хро-
матографических методов можно отнести необхо-
димость выполнения многократных исследований 
для анализа широкого диапазона микроорганиз-
мов, особенности компьютерной обработки, высо-
кую стоимость исследования.

Заключение
В настоящее время хорошо изучены физио-

логические функции микрофлоры, заселяющей 
ЖКТ человека в норме. Так, сапрофитные микро-
организмы предотвращают колонизацию ЖКТ 
условно-патогенными и  патогенными микробами, 
осуществляют конечный гидролиз белков, омы-
ление жиров, сбраживание высокомолекулярных 
углеводов, которые не всосались в тонкой кишке. 
Под влиянием ферментов нормальной микрофло-
ры в подвздошной кишке осуществляется деконъ-
югация желчных кислот и преобразование первич-
ных желчных кислот, синтезированных в печени, 
во вторичные желчные кислоты. Микрофлора 
способствует регуляции двигательной активности 
кишечника, обеспечивает синтез многих жизненно 
необходимых веществ, участвует в формировании 
как местного, так и общего иммунитета.

Кроме того, получено достаточно много дан-
ных относительно участия кишечной микрофлоры 
в  патогенезе воспалительных и  функциональных 
заболеваний ЖКТ, ожирения, заболеваний сер-
дечно-сосудистой системы и др.) [12, 21, 25, 26].

Однако на данном этапе роль отдельных так-
сонов бактерий в патогенезе того или иного забо-
левания остается не вполне ясной. Для того чтобы 
определить степень влияния отдельных классов, 
порядков, семейств или родов бактериальных 
клеток на физиологические или патологические 
процессы, происходящие в  организме хозяина, 
во‑первых, необходима их точная идентификация, 
во‑вторых, требуется изучение особенностей мета-
болизма.

Ожидается, что в ближайшем будущем в кли-
ническую практику постепенно будут внедряться 
современные методы исследования генома и мета-
болома микроорганизмов, краткая информация 
о которых изложена в настоящей статье.
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