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ВВЕДЕНИЕ. Воспалительные заболевания кишечника (ВЗК) занимают лидирующие позиции в струк-

туре заболеваний желудочно-кишечного тракта (ЖКТ), так как являются прогрессирующей хро-

нической патологией с аутоиммунным типом воспаления. Изменение показателей микробиоты 

кишечника может определять морфологические изменения на латентном этапе заболевания. 

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ. Оценка родо-видового биоразнообразия микробиоты у пациентов с ВЗК.

ПАЦИЕНТЫ И МЕТОДЫ. Выполнено секвенирование 16S рРНК микробиоты кишечника у 15 пациен-

тов с подтвержденным язвенным колитом (ЯК) и 20 здоровых лиц, которые являлись контрольной 

группой. Проведен анализ показателей общего анализа крови и уровня С-реактивного белка (СРБ). 

Для статистического анализа использовали программы Microsoft Excel и Statistica.

РЕЗУЛЬТАТЫ. Среди исследуемых лабораторных показателей у пациентов с ВЗК было отмечено 

значительное увеличение уровня СРБ, лейкоцитов и нейтрофилов по сравнению с группой кон-

троля. В результате секвенирования кишечной микробиоты у пациентов с ВЗК выявлено снижение 

нормобиоты, а также увеличение содержания представителей патогенного кластера.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ. Выявлено снижение биоразнообразия микробиоты у пациентов с ВЗК по сравнению 

с группой контроля. Также наблюдалось значимое изменение патогенного кластера и дисбаланс 

представителей Bacteroidetes и Firmicutes.
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ние, микробиота кишечника, родо-видовое биоразнообразие, нормобиота, патогенный кластер, 

Bacteroidetes, Firmicutes, Desulfovibrio, Methanobrevibacter.
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INTRODUCTION. Inflammatory bowel diseases (IBD) occupy a leading position in the structure of diseases 

of the gastrointestinal tract (GIT), as they are a progressive chronic pathology with an autoimmune type 

of inflammation. Changes in the composition of the gut microbiota can determine morphological changes 

at the latent stage of the disease. 

AIM OF THE STUDY. To assess the genus-species biodiversity of the microbiota in patients with IBD. 

PATIENTS AND METHODS. 16S rRNA sequencing of the intestinal microbiota was performed in 15 pa-

tients with confirmed ulcerative colitis (UC) and 20 healthy controls. The parameters of the full blood 

count and the serum level of C-reactive protein (CRP) were analyzed. The analysis of the obtained data 

was carried out using Microsoft Excel and Statistica software. 

RESULTS. Among the studied laboratory parameters in patients with IBD, there was a significant in-

crease in CRP, leukocyte and neutrophil counts compared to the control group. Sequencing of the gut 

microbiota showed a decrease in the normobiota, as well as an increase in the representatives of the 

pathogenic cluster. 

CONCLUSION. In the present study, we demonstrated a decrease in the biodiversity of the gut microbiota 

in patients with IBD compared to the control group, a significant change in the pathogenic cluster, and 

an imbalance between the representatives of Bacteroidetes and Firmicutes.
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ВВЕДЕНИЕ
В настоящее время воспалительные заболевания 

кишечника (ВЗК) занимают лидирующие позиции 

в структуре заболеваний желудочно-кишечного 

тракта (ЖКТ). ВЗК являются прогрессирующими хро-

ническими заболеваниями с аутоиммунным типом 

воспаления, основными из них являются язвенный 

колит (ЯК), болезнь Крона. Длительность и степень 

тяжести воспалительного процесса приводят к вы-

сокому риску развития осложнений, в том числе 

колоректального рака. Именно бактериальный 

состав толстой кишки способен изменяться под 

воздействием различных факторов, что является 

эффективным средством для поддержания про-

тивовоспалительного состояния. В  настоящее 

время известно, что при ВЗК наблюдается повы-

шение уровня провоспалительных цитокинов: 

фактора некроза опухоли α (ФНО-α) и различных 

интерлейкинов (ИЛ) [1]. При ЯК в развитии хрони-

ческого воспаления участвуют клетки Th2 и Th17, 

продуцирующие различные цитокины. Основную 

роль во взаимодействии с микробиотой кишеч-

ника может играть ИЛ‑33. Сигнальная ось ИЛ‑33/

ST2 вовлекается в патогенез ВЗК через индукцию 

ИЛ‑4. Данный механизм способен определять тя-

жесть аутоиммунного воспаления в активной фазе 

заболевания, когда уже происходит образование 

язвенных дефектов в слизистой оболочке кишеч-

ника. Количественное и качественное изменение 

родового и видового составов кишечной микробио-

ты может определять признаки патологического 

воспаления на латентной стадии [2, 3]. Изучение 

представителей кишечной микробиоты может при-

вести к обнаружению новых диагностических при-

знаков, влияющих на эффективность лекарственной 

терапии, а также исход заболевания.

ЦЕЛЬ РАБОТЫ
Изучение родо-видового состава микробиоты 

кишечника у пациентов с ВЗК.

ПАЦИЕНТЫ И МЕТОДЫ
Было выполнено секвенирование 16S рРНК 

микробиоты кишечника у  15 пациентов с  под-

твержденным (по  результатам колоноскопии 

с  прицельной биопсией) язвенным колитом 

и 20 здоровых лиц, которые являлись контрольной 

группой. Критерием включения в основную группу 

являлся первично установленный на амбулаторном 

этапе диагноз ЯК. Критерием исключения явля-

лось проведение в течение последних трех месяцев 

терапии антибактериальными и гормональными 

препаратами. Пациенты получали симптомати-

ческую терапию, которая включала в себя прием 

спазмолитических (мебеверин/дротаверин) и про-

тиводиарейных (смектит диоктаэдрический/лопер-

амид) препаратов. Все пациенты осуществляли 

сбор биоматериала (кал) в стерильный контейнер 

объемом 5 мл, после чего он был подвержен замо-

розке до проведения секвенирования 16S рРНК. 

Замораживание кала при подготовке к секвениро-

ванию проводилось при температуре –80 °C в лабо-

раторных условиях. Тяжесть атаки определялась 

согласно индексу Мейо. Сформированные группы 

были сопоставимы по полу и возрасту. У всех иссле-

дуемых был проведен анализ показателей общего 

анализа крови (ОАК: показатели лейкоцитарной 

формулы, скорость оседания эритроцитов (СОЭ)), 

С-реактивного белка (СРБ). Анализ полученных 

данных проводился с использованием программ 

Microsoft Excel, Statistica. Количественные данные 

были описаны с помощью медианы (Me), значений 

нижнего и верхнего квартилей (Q1-Q3). Сравне-

ние двух групп по количественному признаку, рас-

пределение которого отличалось от нормального, 

проводилось с помощью U-критерия Манна-Уитни. 

Различия в значении показателя между призна-

ками считали значимыми при p<0,05.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Среди пациентов с ВЗК индекс Мейо был равен 

2 баллам (легкая степень тяжести) у 45% (пациенты 

с ЯК), 4 баллам (средняя степень тяжести) у 33%, 6 

баллам (тяжелая степень) у 22%. Среди исследуе-

мых лабораторных показателей у пациентов с ВЗК 

было отмечено значительное увеличение СОЭ, 

лейкоцитов, нейтрофилов по сравнению с группой 

контроля (табл. 1).

В результате секвенирования кишечной микро-

биоты было выявлено отсутствие или крайне низ-

кое значение показателей нормобиоты у пациентов 

с ВЗК (табл. 2).
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Отмечалось увеличение показателей патогенного 

кластера, что также может настораживать в отно-

шении воспалительных процессов и риска развития 

колоректального рака (табл. 3).

При оценке кластера сульфатредуцирую-

щих бактерий отмечалось значительное уве-

личение доли бактерий родов Desulfovibrio 

и Methanobrevibacter — 2,9% и 6,1%, соответствен-

но (рис. 1).

Были выявлены прямые, статистически значи-

мые корреляционные связи между показателями 

Desulfovibrio, Methanobrevibacter и уровнем СРБ 

(p=0,012, p=0,044, соответственно), а также между 

Fusobacterium и уровнем СОЭ (p=0,017).

ОБСУЖДЕНИЕ
Увеличение количества представителей типа 

Firmicutes может настораживать в  отношении 

воспалительных процессов и новообразований, за 

счет выделения активных метаболитов, которые 

способствуют значительному снижению барьера 

слизистой, что напрямую может способствовать 

развитию новообразований [3].

Увеличение представителей сульфатредуци-

рующей группы бактерий может говорить о сте-

пени тяжести основного заболевания. Благо-

даря своей уникальной способности превращать 

водород и углекислый газ в метан Desulfovibrio 

и Methanobrevibacter помогают эффективно рас-

щеплять пищевые волокна, а  также влияют на 

иммунные клетки организма и выработку антибак-

Таблица 1
Результаты 

лабораторной диагностики 

Показатели
Статистиче-

ские показа-
тели

Значения

Контрольная группа

Лейкоциты, 
(×109/л)

Ме 3,8

Q1 − Q3 3,1-4,9

Нейтрофилы 
палочкоядер-
ные, (%)

Ме 5

Q1 − Q3 1-8

Нейтрофилы 
сегментоядер-
ные, (%)

Ме 56

Q1 − Q3 48-70

СОЭ, мм/ч
Ме 7

Q1 − Q3 1-12

Пациенты с ВЗК (ЯК)

Лейкоциты, 
(×109/л)

Ме 6,1

Q1 − Q3 2,3-26,5

Нейтрофилы 
палочкоядер-
ные, (%)

Ме 20

Q1 − Q3 12-36

Нейтрофилы 
сегментоядер-
ные, (%)

Ме 68

Q1 − Q3 56-90

СОЭ, мм/ч
Ме 10

Q1 − Q3 1-54

Таблица 2
Показатели нормальной микробиоты 

кишечника у пациентов с ВЗК 

Состав 
бактерий, %

Статистиче-
ские показа-

тели
Значения

Контрольная группа

Lactobacterium 
(0,02%-0,1%)

Ме 0,02

Q1 − Q3 0-0,3

Bifidobacterium 
(0,1%-1%)

Ме 0,5

Q1 − Q3 0,2-3,1

Faecalibacterium 
(5%-9%)

Ме 6,3

Q1 − Q3 4,8-9,1

Bacteroides 
(9%-19%)

Ме 9,5

Q1 − Q3 7-15,7

Пациенты с ВЗК (ЯК)

Lactobacterium 
(0,02%-0,1%)

Ме 0,01

Q1 − Q3 0-0,02

Bifidobacterium 
(0,1%-1%)

Ме 0,01

Q1 − Q3 0-0,02

Faecalibacterium 
(5%-9%)

Ме 0,1

Q1 − Q3 0-6,1

Bacteroides 
(9%-19%)

Ме 0,6

Q1 − Q3 0-5,8
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териальных пептидов, при этом отягощая течение 

заболевания за счет активации фактора некроза 

опухоли (ФНОα) и α4β7‑интегрина [4, 5]. Избыточ-

ное количество этих бактерий коррелирует с пато-

логией кишечника, включая ЯК и болезнь Крона.

Бутират-продуцирующие бактерии синтезиру-

ют важный метаболит, необходимый для защиты 

целостности эпителиального барьера кишечника 

и сохранения иммунного гомеостаза хозяина за 

счет дифференцировки регуляторных Т-клеток [6]. 

Снижение уровня бутирата вызывает дисфункцию 

кишечного эпителиального барьера и приводит 

к экспрессии нескольких воспалительных марке-

ров [7, 8].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
По результатам проведенного исследования 

выявлено уменьшение родо-видового биоразно-

образия нормальной микробиоты кишечника у па-

циентов с ВЗК по сравнению с группой контроля. 

Исследование кишечной микробиоты может позво-

лить обнаружить новые диагностические признаки 

и способствовать раннему выявлению заболеваний 

кишечника и выработке дифференцированных под-

ходов к лечению.

Финансирование: Исследование было выполне-

но при финансовой поддержке УМНИК (№ 88696-У).

Конфликт интересов: Авторы заявляют об отсут-

ствии конфликта интересов.

Вклад авторов: Все авторы подтверждают 

соответствие своего авторства, согласно между-

Таблица 3
Показатели патогенной микрофлоры 

кишечника у пациентов с ВЗК 

Состав 
бактерий, %

Статистиче-
ские показа-

тели
Значения

Контрольная группа

Escherichia coli 
(0%-1%)

Ме 0,02

Q1 − Q3 0-2,2

Klebsiella 
(0%-0,02%)

Ме 0,01

Q1 − Q3 0-0,02

Clostridium spp 
(0%-1%)

Ме 0,01

Q1 − Q3 0-0,02

Campylobacter 
(0%-0,02%)

Ме 0,01

Q1 − Q3 0-0,01

Fusobacterium 
(0%-0,02%)

Ме 0,01

Q1 − Q3 0-0,02

Пациенты с ВЗК (ЯК)

Escherichia coli 
(0%-1%)

Ме 6,3

Q1 − Q3 4,5-19,8

Klebsiella 
(0%-0,02%)

Ме 1,2

Q1 − Q3 3,2-17,5

Clostridium spp 
(0%-1%)

Ме 2,6

Q1 − Q3 1-13,3

Campylobacter 
(0%-0,02%)

Ме 1,2

Q1 − Q3 0-9,8

Fusobacterium 
(0%-0,02%)

Ме 2,5

Q1 − Q3 0-6,9

8 

б 

4 

2,9 

0,1 0,05 
o-------�-----�------------....1.,,.------J. 

Контрольная группа Пациенты с ЯК 

■ Desulfovibrio, % ■ Methanobrevibacter, %

Рисунок 1. Оценка состава сульфатредуцирующих бактерий у пациентов с ВЗК.
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