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ВВЕДЕНИЕ 

 

Кишечная микробиота представляет собой совокупность 

микроорганизмов, которые населяют кишечник человека. Она образует 

естественный защитный барьер, а также выполняет структурные и 

метаболические функции [Lozupone et al., 2012; Reyes et al., 2010]. 

Исследователи показывают, что безмикробные животные, по сравнению с 

колонизированными, имеют большую восприимчивость к инфекциям, 

сниженную активность различных пищеварительных ферментов, более 

низкий уровень сывороточного иммуноглобулина и более низкую продукцию 

цитокинов [O'Hara, Shanahan, 2006]. Отклонение состава микробиоты 

кишечника человека от нормы может служить причиной появления множества 

различных заболеваний, таких как: диабет, ожирение, воспалительные 

заболевания кишечника, рак, неалкогольная жировая болезнь печени, 

аллергии и других [Ursell et al., 2013]. Терапевтические манипуляции обычно 

сводятся к краткосрочной диете, а также применению антибиотиков, 

пробиотиков и пребиотиков. Современные исследования показывают, что 

такое вмешательство не оказывает долговременного эффекта на состав 

микробиоты кишечника [Khoruts, 2018; Zmora et al., 2018; Singh et al., 2018; 

Lerner et al., 2019; Wiese et al., 2019].  

Семейство Enterobacteriaceae включает большое количество 

представителей нормальной кишечной микробиоты человека, а также много 

патогенных микроорганизмов. Большая часть современных исследований 

направлена на изучение патогенных штаммов энтеробактерий и механизмов 

их устойчивости к антибиотикам. Как следствие, существует довольно мало 

информации об аспектах экологии непатогенных представителей семейства 

Enterobacteriaceae, их стабильности и распространенности в кишечнике 

человека [Salosensaari et al., 2021]. Escherichia coli один из наиболее известных 

представителей данного семейства, помимо того, что является 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=O%27Hara%20AM%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=16819463
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Shanahan%20F%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=16819463


6 
 

оппортунистическим патогеном человека, также участвует в процессах обмена 

холина, билирубина и холестерина, а также вырабатывает ряд витаминов и 

влияет на усвояемость железа и кальция. Более того, кишечная палочка 

является удобным модельным объектом, так как ее просто культивировать, 

она растет на относительно дешевых питательных средах, геном и 

биохимические процессы достаточно хорошо изучены, ряд штаммов 

Escherichia coli безопасен для человека и данный вид не образует агрегатов 

[Blount, 2015].  

Также, в настоящее время нет точной информации о наличии или 

отсутствии стабильности кишечного микробиома. Некоторые исследователи 

утверждают, что значительная часть кишечной микробиоты человека очень 

стабильна и остается неизменной в течение всей взрослой жизни [Caporaso et 

al., 2011; David et al., 2014; Flores et al., 2014; Martinez et al., 2013; Mehta et al., 

2018]. Другие, говорят о том, что кишечный микробиом нестабилен и сильно 

изменяется во времени [Caugant et al., 1981; Jernberg et al., 2007; Johnson et al., 

2008; Zitomersky et al., 2011; Lozupone et al., 2012; Faith et al., 2013]. 

Таким образом, целью данной работы является исследование 

внутрииндивидуальной стабильности кишечной микробиоты у условно-

здоровых людей. 

Задачи: 

1) Оценка стабильности микробиома по изменению индексов разнообразия; 

2) Оценка стабильности кишечного микробиома на таксономическом 

уровне; 

3) Характеристика численности и разнообразия культивируемого 

сообщества энтеробактерий; 

4) Сравнительная оценка представленности энтеробактерий 

культуральными и молекулярными методами. 
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ВЫВОДЫ 

 

1) При оценке стабильности кишечного микробиома по изменению 

индексов разнообразия, было показано, что индексы некоторых 

участников эксперимента были более стабильными во времени. 

Количество OTU являлось более вариабельным показателем, чем индекс 

Шеннона и индекс Симпсона, что может быть связано со спецификой 

секвенирования. 

2) Оценка стабильности кишечного микробиома участников эксперимента 

на таксономическом уровне показала, что несмотря на вариабельность 

доли представителей микробиоты в сообществе, каждый участник 

эксперимента обладал индивидуальным таксономическим паттерном. 

3) При анализе численности семейства Enterobacteriaceae в кишечной 

микробиоте участников, были установлены сильные флуктуации в 

количестве энтеробактерий у здоровых участников эксперимента. 

Подавляющее большинство выросших колоний было лактозо-

позитивными, лактозо-негативные представители энтеробактерий 

присутствовали в составе кишечного микробиома респондентов лишь 

временно. 

4) Были показаны флуктуации общей доли семейства Enterobacteriaceae в 

микробном сообществе методом секвенирования по 16S, что 

потенциально связано со спецификой данного метода. У большинства 

участников эксперимента увеличение/уменьшение доли энтеробактерий 

в сообществе не коррелировало с числом колоний на чашках, это связано 

с тем, что метод секвенирования по 16S рРНК не отражает количества 

микроорганизмов. Таким образом, при исследовании необходимо 

применять оба метода для получения более достоверных результатов. 
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