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Аннотация
В представленном обзоре обобщены данные современных отечественных и зарубежных исследований о количествен-
ном и качественном составе микробиоты кишечника в норме, о доминировании определенных бактерий в микробиоте 
кишечника детей с ожирением и о связи развития ожирения у детей с изменениями состава и метаболической актив-
ности микробиоты кишечника. Эти сведения представляют научный интерес с точки зрения поиска новых мишеней и 
схем консервативного воздействия с целью профилактики ожирения и его терапии через восстановление микрофлоры 
желудочно-кишечного тракта.
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Abstract
This review summarizes the results from national and international studies regarding the quantitative and qualitative 
composition of intestinal microbiota in health and the dominance of certain bacteria in the intestinal microbiota of obese 
children. Moreover, we discuss the relationships between the development of obesity and the changes in the composition and 
metabolic activity of intestinal microbiota in children. These analyses are of scientific interest from the perspective of finding 
new targets and approaches to conservative management aimed at preventing and treating obesity through the restoration of 
intestinal microflora. 
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Введение
Рассмотрение проблемы ожирения вместе с оценкой 

состояния пищеварительной системы очевидно в силу 
того, что именно через желудочно-кишечный тракт ну-
триенты пищи включаются в метаболические процессы. 
С другой стороны, ожирение как хронический воспали-
тельный процесс провоцирует развитие метаболических 
осложнений, влияющих на весь организм [1]. Иммунная 
система кишечника и его бактериальный состав, изменя-
ющийся под влиянием нездорового питания, может пред-
ставлять собой терапевтические мишени для коррекции 
[2]. Дисбиоз кишечника у взрослых, страдающих ожире-
нием, по сравнению с лицами с нормальной массой тела 
при перекрестной оценке имеет существенные отличия. 
У детей такие данные только начинают накапливаться [3].

Состав микробиоты кишечника в норме
Кишечник человека в основном заселяют разнообраз-

ные группы аэробных, анаэробных, грамположительных 
и грамотрицательных бактерий, которые находятся в 
биопленке, состоящей из экзополисахаридно-муцинового 
матрикса и микроскопических грибов, вирусов. Распреде-
ляется микробиота как вертикально (от ротовой полости 
до нижних отделов толстой кишки), так и горизонтально 
(от просвета до различных слоев слизистой оболочки). 
Наибольшее количество микроорганизмов обнаружива-
ется в просвете толстой кишки, что составляет примерно 
2,5–3 кг численностью 1014. Кишечная микробиота в виде 
биопленки представляет собой сложную метаболическую 
систему симбиотического пищеварения, выполняющую 
многие взаимно полезные функции, обусловленные ее 
ферментативной активностью и способностью активиро-
вать реакции врожденного иммунитета.

Лауреат Нобелевской премии J. Lederberg предложил 
термин «микробиом» для обозначения всего генетиче-
ского материала, содержащегося в микробиоте кишечни-
ка человека. Численность генов «микробиома» на 3 по-
рядка выше, чем собственных генов организма человека  
(600 тыс. генов микробиоты против 25 тыс. функциони-
рующего генома человека), что послужило основанием 
рассматривать совокупность всех микроорганизмов в ка-
честве «суперорганизма», или «надорганизма».

В настоящее время остается спорным вопрос о ко-
личестве семейств, родов и видов микроорганизмов,  
составляющих микробиом человека. Основной состав  
микробиоты представлен филами Femicutes, Bactero- 
itedes, Actinobacteria. Фила Femicutes состоит из 15 ро-
дов: Actinobacter, Bacillus, Clostridium, Enterococcus, 
Eubacterium, Heliobacterium, Heliospirillum, Lactobacillus. 
Leuconostoc, Listeria, Micoplasma, Spiroplasma, Sporomusa, 
Staphylococcus, Streptococcus. Фила Bacteroitedes вклю- 
чает 7 родов: Bacteroides, Porphyromonas, Chlorobium, 
Flavobacterium, Chlamidia, Prosthecobacter, Verrucomi- 
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crobium. Фила Actinobacteria представлена 7 родами: 
Actinobacter, Bifidobacterium, Corynebacterium, Frankia, 
Micrococcus, Mycobacterium, Propionibacterium [4]. При 
анализе данных, полученных путем анализа 13355 генов 
16s-секвенированием РНК, было показано, что микробио-
та состоит из 395 филогенетически обособленных групп 
микроорганизмов, из которых 244 (6%) являются новыми. 
Причем из 244 80%, т. е. 195 групп, представлены ранее 
неизвестными микроорганизмами, не культивированны-
ми на питательных средах [5]. 

Согласно современным данным, выделяют три ос-
новные типа кишечной микробиоты: Prevotella-enterotype, 
Bacteroides-enterotype, Ruminecoccus-enterotype. Выяв-
лена взаимосвязь между численностью каждого таксона 
и характером питания людей. У вегетарианцев и сель-
ских жителей часто встречается Prevotella-enterotype, 
типичный для сахаролитической (углеводной) диеты. 
Bacteroides-enterotype доминирует у населения, потре-
бляющего животную пищу, обогащенную белками, амино-
кислотами, насыщенными жирными кислотами, типичную 
для любителей восточной кухни. Ruminecoccus-enterotype 
характерен для лиц, употребляющих разнообразную 
пищу. Во всех энтеротипах среди всех индигенных микро-
организмов 30% составляют бактерии рода Bacteroides, 
при этом энтеротипы могут варьировать в зависимости от 
разнообразия пищевых продуктов [6].

Характеризуя нормальную микробиоту человека, 
пользуются терминами «облигатная микробиота» (ре-
зидентная, автохтонная, индигенная, основная) и «фа-
культативная микробиота» (аллохтонная, транзиторная, 
добавочная, случайная). По характеру взаимоотношений 
с микроорганизмами дифференцируют патогенную и не-
патогенную микробиоту. Что касается нормального каче-
ственного и количественного состава микробиоты раз-
личных биотопов у детей, то он продолжает изучаться [4]. 
Имеются официальные данные по составу микробиоты 
толстого кишечника у здоровых людей разной возрастной 
категории (таблица).

Таблица. Качественный и количественный состав основной 
микрофлоры толстого кишечника у здоровых людей (КОЕ/г фекалий) 
[согласно ОСТ 91500.11.0004-2003 «Протокол ведения больных. 
Дисбактериоз кишечника»]
Table. Qualitative and quantitative composition of the gut microbiota in 
healthy people (CFU/gfeces) [according to ОСТ 91500.11.0004-2003 
“Patient management protocol. Gut microbiota dysbiosis”]

Виды микроорганизмов
Types of microorganisms

Возраст, лет
Age, years

< 1 1–60 > 60
Бифидобактерии
Bifidobacteria 1010–1011 109–1010 108–109

Лактобактерии
Lactobacilli 106–107 107–108 106–107

Бактероиды
Bacteroids 107–108 109–1010 1010–1011
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Виды микроорганизмов
Types of microorganisms

Возраст, лет
Age, years

< 1 1–60 > 60
Энтерококки
Enterococci 105–107 105–108 106–107

Фузобактерии
Fusobacteria < 106 108–109 108–109

Эубактерии
Eubacteria 106–107 109–1010 109–1010

Пептострептококки
Peptostreptococcus < 105 109–1010 1010

Клостридии
Clostridia ≤ 103 ≤105 ≤106

E. coli типичные
E. coli typical 107–108 107–108 107108

E. coli лактозонегативные
E. coli lactose-negative < 105 < 105 < 105

E. coli гемолитические
E. coli hemolytic 0 0 0

Другие условно-патогенные 
энтеробактерии<*>
Other opportunistic 
enterobacteria <*>

< 104 < 104 < 104

Стафилококк золотистый
Staphylococcus aureus 0 0 0

Стафилококки (сапрофитный, 
эпидермальный)
Staphylococci (saprophytic. 
epidermal)

≤ 104 ≤ 104 ≤ 104

Дрожжеподобные грибы рода 
Candida
Candida yeast-like fungi

≤ 103 ≤ 104 ≤ 104

Неферментирующие 
бактерии <**>
Non-fermenting bacteria<**>

≤ 103 ≤ 104 ≤ 104

У детей, получающих грудное вскармливание, отно-
сительно стабильный кишечный микробиоценоз с преоб-
ладанием Bifidobacterium устанавливается к концу 1–2-й 
недели жизни (см. табл.). Однако для детей в современ-
ных условиях жизни характерно длительное формирова-
ние кишечной микробиоты (2–3 года), и у каждого ребен-
ка этот процесс протекает индивидуально. Ввиду этого 
возникают затруднения при интерпретации микробио-
логических анализов, а именно гипердиагностика и не- 
обоснованная коррекция состава микробиоты кишечника 
у здоровых детей [4]. В связи с разнообразием состава 
микробиоты, высокой частотой выделения условно-пато-
генной микрофлоры (Klebsiella oxytoca, Proteus mirabilis, 
Proteus vulgaris, Enterobacter agglomerans, Enterobacter 
clocae, Candida spp., Citrobacter freundii, Clostridium spp., 
Serratia rubidaea, S. epidermalis) у детей первых двух лет 
жизни нарушение микробиоценоза следует диагностиро-
вать и корригировать только в случаях наличия пораже-
ния желудочно-кишечного тракта (ЖКТ), а также заболе-
ваний, которые могут быть ассоциированы с нарушением 
состава кишечной микробиоты и выделением некоторых 
бактерий (Hafnia-Morganella-Providencia), неферментиру-
ющих бактерий (Pseudonas Acinetobacter и др.) и плесне-
вых грибов. Микробиологические показатели у здоровых 
детей раннего возраста, не соответствующие общепри-
нятой возрастной норме состава кишечной микробиоты, 
не являются патологией, а отражают индивидуальный 
характер формирования кишечного микробиоценоза и не 
требуют коррекции [4].

Особенности состава микробиоты кишечника  
у детей с ожирением

В 2016–2017 гг. было проведено крупное популяцион-
ное исследование «Микробиота кишечника и масса тела 
у детей школьного возраста: когортное исследование 
KOALA», целью которого было изучение состава микро-
биоты кишечника у детей школьного возраста в сочетании 
с избыточным весом. Было обнаружено, что как новые, 
так и ранее идентифицированные бактериальные группы 
связаны с избыточным весом. Были получены следующие 
результаты: Prevotella melaninogenica, Prevotella oralis, 
Dialister и некультурные клостридиалы II (UCII) составили 
26,1% изменений в составе микробиоты. Несколько бакте-
риальных групп (Sutterella Wadsworthensis, Marvinbryantia 
formatexigens, Prevotella melanogenica, Pralis, Burkholderia, 
некультивированные Clostridiales II и Akkermansia) были 
обратно связаны с избыточной массой тела, в то время 
как Streptococcus bovis был положительно связан с избы-
точным весом. Микробное разнообразие, а также отноше-
ние Bacteroidetes к Firmicutes не были статистически зна-
чимо связаны ни с одним из результатов [7].

В исследовании фекальной микробиоты, прове-
денном A. Ignacio и соавт., была отмечена положи-
тельная корреляция B. fragilis и Lactobacillus spp. c из-
быточной массой тела и отрицательная корреляция с 
Bifidobacterium spp. [8]. В исследовании, проведенном у 
китайских детей и подростков с ожирением, отмечалось 
увеличение Bifidobacterium и Lactobacillus в процессе 
снижения веса [9]. Исследование X. Chen и соавт. с ис-
пользованием секвенирования гена 16S рРНК показало 
уменьшение разнообразия кишечной микробиоты с уве-
личением массы тела. Группа с нормальной массой тела 
имела более высокую численность и биоразнообразие, 
чем группа с ожирением (в образцах фекалий группы с 
нормальным весом насчитывалось 55, а в группе с ожи-
рением – 45 видов бактерий). Что касается типов, то ми-
кробиота кишечника в группе с ожирением имела более 
низкие пропорции Bacteroidetes (51,35%) по сравнению 
с группой с нормальным весом (55,48%). Между двумя 
группами наблюдения  не было статистической разни-
цы как  в концентрации   Firmicutes, так и в соотношении 
Firmicutes/Bacteroidetes. На уровне рода Faecalibacterium, 
Phascolarctobacterium, Lachnospira, Megamonas и Haemo- 
philus были значительно более многочисленными в груп-
пе с ожирением, чем в группе с нормальной массой тела. 
Фекальная микробиота детей в группе с ожирением име-
ла более низкие пропорции Oscillospira и Dialister по срав-
нению с группой с нормальной массой тела [10].

Исследование, проведенное в Нидерландах H. Zhong, 
расширило наши знания о развитии кишечной микробио-
ты у детей старшего возраста. Ученые еще раз доказали, 
что именно события и образ жизни в дошкольный пери-
од влияют на состав кишечной микробиоты и метаболи-
ческую регуляцию в школьном возрасте. Они проана- 
лизировали микробиоту кишечника у взрослых и 281 ре- 
бенка школьного возраста и определили три энтероти-
па, в которых преобладали роды Bacteroides, Prevotella и 
Bifidobacterium соответственно. Было в очередной раз до-
казано, что продолжительность грудного вскармливания в 
раннем возрасте и дошкольный диетический образ жизни 
коррелировали с составом и функциональными возмож-
ностями микробиоты кишечника у детей в школьном воз-
расте. Корреляция между дошкольным диетическим об-
разом жизни и метаболическими фенотипами обнаружила 

Окончание  табл. 
End of  table 
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значимую зависимость от энтеротипа. Только у лиц с эн-
теротипами Bacteroides и Prevotella наблюдалась обрат-
ная корреляция между высоким потреблением клетчатки 
и низким уровнем инсулина в плазме. Напротив, у лиц с 
энтеротипом Bifidobacterium кишечная микробиота демон-
стрировала общее более низкое богатство микробных 
генов, альфа-разнообразие, функциональный потенциал 
для сложной ферментации углеводов, а также производ-
ства бутирата и сукцината (короткоцепочечные жирные 
кислоты). Высокое общее потребление жира и повышен-
ные уровни свободных жирных кислот в плазме энтероти-
па Bifidobacterium связаны с одновременным появлением 
Streptococcus. Полученные данные указывают на специ-
фические для энтеротипа связи между метаболическими 
фенотипами хозяина и особенностями питания, подчерки-
вая важность стратификации на основе микробиома при 
изучении метаболических реакций на диеты [11].

Много работ по изучению ожирения проводятся в Мек-
сике, где проблема ожирения очень актуальна. Результа-
ты исследования семей с низким уровнем дохода свиде-
тельствуют о том, что в группах детей с недостаточным 
питанием и ожирением – более низкое бактериальное 
богатство и разнообразие, чем в группах с нормальным 
весом. Недоедающие дети имели значительно более 
высокие уровни бактерий типа Firmicutes и семейства 
Lachnospiraceae, чем дети с ожирением, в то время как 
тип Proteobacteria был чрезмерно представлен в группе с 
ожирением. Уровень Lachnospiraceae отрицательно кор-
релировал с потреблением энергии и положительно  с 
уровнем лептина в сыворотке крови. Анализ выявил чет-
кие таксономические профили для недоедающих и туч-
ных детей [12].

Исследование A. Riva, проведенное на когорте детей 
в возрасте 6–16 лет, показало, что детское ожирение 
связано с измененной микробиотой кишечника, характе-
ризующейся повышенным уровнем Firmicutes и низким 
уровнем Bacteroidetes. Корреляционной анализ показал, 
что кишечная микробиота детей с ожирением также име-
ет повышенную плотность корреляции и кластеризацию 
операционных таксономических единиц (OTU). Предста-
вители типа Bacteroidetes были в целом лучшими предик-
торами z-показателя избыточной массы тела и ожирения, 
чем Firmicutes, что, вероятно, связано с противоречивы-
ми ответами OTU Firmicutes. Основные метаболиты, вы-
рабатываемые кишечными бактериями, короткоцепочеч-
ные жирные кислоты (КЦЖК), или англ. Short chain fatty 
acids (SCFA), были более высокой концентрации у детей 
с ожирением, что свидетельствует о повышенном исполь-
зовании субстрата. Таким образом, нарушение кишечной 
микробиоты и повышенная активность ферментации 
могут быть связаны с этиологией детского ожирения, а 
именно, – с усилением тесной связи между микробиотой, 
SCFA и ожирением [13].

Дальнейший метаанализ показал, что единственным 
биомаркером, который в целом можно связать с ожире-
нием, было разнообразие бактериальных видов [14]. Од-
нако всех страдающих ожирением лиц нельзя отнести к 
какому-то определенному паттерну дисбиоза, в первую 
очередь, из-за высокой вариабельности микробиоты у 
разных людей и сложности метаболических фенотипов 
(ожирение с другими осложнениями и без них). 

S. Rampelli охарактеризовал микробиоту фекалий  
70 детей в двухточечном проспективном исследовании 
в течение четырехлетнего периода. Все дети имели нор-

мальный вес в начале этого исследования, но 36 из них 
набрали избыточный вес в динамике. Данные по микробио-
мам анализировали вместе с информацией о диете хозяев, 
физической активности и параметрах воспаления. Струк-
туры кишечной микробиоты были разделены на отдельные 
группы, характеризовавшиеся биоразнообразием, кото-
рое коррелировало с маркерами воспаления и пищевыми 
привычками независимо от возраста, пола и массы тела. 
В совокупности полученные данные показывают, что свя-
занное с привычкой к нездоровому питанию снижение раз-
нообразия бактериальных видов обеспечивает сценарий, 
который благоприятствует чрезмерному росту количества 
Proteobacteria (энтеробактерий), предшествующему набо-
ру лишнего веса у детей в перспективе [15].

Новые данные о бактериях, которые вносят  
свой вклад в развитие ожирения  
и метаболического синдрома

Неалкогольная жировая болезнь печени (с англ. non-
alcoholic fatty liver disease – NAFLD), которая считается 
основной причиной хронической болезни печени у детей, 
часто может переходить в неалкогольный стеатогепатит 
(с англ. non-alcoholic steatohepatitis – NASH). Известно, 
что ожирение является одним из основных факторов ри-
ска, связанных с патогенезом (NAFLD), даже если кон-
кретные механизмы еще не выяснены. В исследовании, 
проводимом L. Putignani и соавт., анализировалось рас-
пределение кишечных бифидобактерий и лактобацилл в 
кале детей с ожирением и нормальной массой тела. Дети 
с ожирением были разделены на четыре группы, сопоста-
вимые по возрасту: с ожирением, с ожирением и NAFLD, 
с ожирением и NASH и группу контроля. 

В метагеномных анализах наиболее часто встречают-
ся три вида Bifidobacterium spp. (Bifidobacterium longum, 
Bifidobacterium bifidum и Bifidobacterium adolescentis) 
и пять видов Lactobacillus spp. (L. zeae, L. vaginalis, L. 
brevis, L. ruminis и L. mucosae). Lactobacillus spp. увели-
чился у детей с NAFL, NASH или ожирением по сравне-
нию с контролем. В частности, L. mucosae был значитель-
но выше у тучных, с NAFL и NASH, чем у группы контроля. 
Напротив, Bifidobacterium spp. были более распростране-
ны в контроле, что указывает на защитную и полезную 
роль этих микроорганизмов при вышеупомянутых забо-
леваниях [16].

Мексиканское исследование показало связь высокой 
относительной распространенности Lactobacillus reuteri и 
потребления фруктозы с развитием ожирения и кардио-
метаболическими факторами риска у детей [17]. Высокое 
потребление фруктозы и L. reuteri были положительно 
связаны с избыточной массой тела. Необходимы даль-
нейшие исследования в этой области, в которых требу-
ется уточнить и понять, какие штаммы L. reuteri могут 
представлять опасность для метаболического здоровья 
детей. Кроме того, эти факторы, опосредованные ожире-
нием, были положительно связаны с высокими концен-
трациями триглицеридов и инсулина и HOMA-IR (модель 
гомеостаза, оценка инсулинорезистентности) и отрица-
тельно связаны с концентрацией HDL-C (липопротеин 
высокой плотности). 

Метаболическая активность микробиоты
Наиболее важной характеристикой микробиоты 

представляется ее метаболическая активность. Основ-
ными источниками питания и энергии для микробиоты 
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кишечника являются неперевариваемые углеводы (НУ): 
пируват, резистентный крахмал, полисахариды, олигоса-
хариды; важнейшими продуктами бактериального рас-
щепления углеводов – короткоцепочечные жирные кис-
лоты – SCFA, прежде всего уксусная (С2), пропионовая 
(С3) и масляная (С4). По данным продуктам метаболиз-
ма можно косвенно судить о метаболической активности 
микробиоты. 

В исследовании R. Barczyńska были определе-
ны количество и пропорции доминантных родов 
Bacteroides, Prevotella (тип Bacteroidetes); Clostridium, 
Lactobacillus (phylum Firmicutes) и Bifidobacterium (phylum 
Actinobacteria) в кишечнике, содержание короткоцепо-
чечных жирных кислот (SCFA) и жирных кислот с развет-
вленной цепью (BCFA) в кале 20 детей с ожирением и 20 
детей с нормальной массой тела. У детей с ожирением в 
микробиоте стула преобладали щтаммы, классифициру-
емые как Firmicutes (Clostridium и Lactobacillus). Концен-
трация SCFA в стуле детей с ожирением была ниже по 
сравнению со стулом детей с нормальным весом, однако 
эти различия были значительными только у детей с ожи-
рением, а не у детей с избыточным весом [18].

Известно, что кишечная микробиота может по-разно-
му ферментировать равные количества углеводов (СНО), 
косвенно это можно определить по уровню SCFA. Целью 
исследования, проведенного M. Goffredo [19], было про-
верить следующие гипотезы: 1) структура микробиоты 
кишечника связана с детским ожирением и распределе-
нием жира в организме; 2)  концентрация циркулирующих 
в плазме крови SCFA, полученных из микробиоты, будет 
зависеть от типа распределения жира и будет предска-
зывать изменения индекса массы тела с течением вре-
мени у детей и подростков; 3) повышение уровня SCFA 
в сыворотке может быть связано с увеличением пече-
ночного DNL (de novo lipogenesis); 4) кишечная флора 
тучной молодежи может обладать большей способно-
стью ферментировать СНО, чем кишечная флора худых 
молодых людей. В ходе исследования была определена 
взаимосвязь кишечной микробиоты и SCFA с ожирением 
и распределением жира, а также выявлены потенциаль-
ные различия в способности кишечной микробиоты фер-
ментировать равные количества углеводов (СНО) между 
стройной и тучной молодежью. Была проанализирована 
микробиота кишечника 84 молодых людей, у которых рас-
пределение жира в организме было измерено с помощью 
магнитно-резонансной томографии; de novo lipogenesis 
(DNL) количественно оценен путем приема дейтериро-
ванной воды; способность кишечной флоры ферменти-
ровать CHO установлена с помощью изучения степени 
окисления 13 C-фруктозы in vitro. 

Была обнаружена значительная связь между отноше-
нием Firmicutes к Bacteroidetes и обилием Bacteroidetes 
и Actinobacteria с индексом массы тела, висцеральным и 
подкожным жиром. Ацетат плазмы, пропионат и бутират 
были связаны с индексом массы тела, висцеральным 
жиром, подкожным жиром и печеночными DNL. Более 
того, скорость ферментации СНО из кишечной флоры 
была выше у тучных, чем у худых. Эти данные показы-
вают, что у молодых людей с ожирением состав кишеч-
ной флоры отличается от состава микробиоты худых 
людей, SCFA связаны с распределением жира в орга-
низме и DNL. Кроме того, кишечная микробиота тучной 
молодежи обладает более высокой способностью окис-
лять СНО, чем кишечная флора людей с нормальным 

весом [19]. Это исследование впервые показало, что у 
детей и подростков состав кишечной микробиоты связан 
с увеличением массы тела, степенью ожирения, распре-
делением жира в организме и, что особенно важно, с 
накоплением эктопического жира (а именно внутрипе-
ченочного жира). Данные свидетельствуют о том, что 
фенотип ожирения характеризуется в большей степени 
обилием нескольких отдельных сообществ кишечной 
микробиоты, чем наличием одного конкретного вида. 
В исследовании было выявлено несколько отдельных 
сообществ, связанных с ожирением, которые были 
обобщены и иерархически объединены в шесть разных 
групп, в которых [19]:

1) преобладали Escherichia / Shigella и Clostridium; 
2) доминировала Prevotella, которая была обнаруже-

на исключительно в группе с ожирением, с индексом мас-
сы тела более 95%. При этом в других исследованиях, 
напротив, имеются данные, что Prevotella ассоциируется 
с микробиотой людей, потребляющих продукты с высо-
ким содержанием клетчатки [20, 21];

3) доминировала Faecalibacterium.
В других исследованиях сообщалось, что OTU 

Faecalibacterium менее распространены у лиц с ожире-
нием [22, 23];

4) доминировали Bifidobacterium и Blautia. 
В некоторых проведенных ранее исследованиях сооб-

щалось, что Bifidobacterium spp. присутствовала в мень-
шем количестве у лиц с ожирением [24, 25];

5) доминировали Faecalibacterium и Roseburia;
6) преобладала Akkermansia, которая, как было пока-

зано в других исследованиях, способна разлагать слизь, 
выработанную хозяином; в экспериментах на мышах 
была доказана ее роль в предотвращении развития ожи-
рения [26].

В исследовании было продемонстрировано, что 
кишечная микробиота у детей с ожирением обладала 
более высокой способностью ферментировать равное 
количество фруктозы, чем микробиота, присутствующая 
в кишечнике худых субъектов, и что связанная с ожире-
нием кишечная микробиота значительно коррелировала 
с концентрацией SCFA в плазме крови, что согласуется 
с результатами исследований, проведенных на живот-
ных. Кроме того, в данном исследовании впервые на 
людях было доказано, что уровни SCFA в плазме крови 
(ацетат, пропионат и бутират) связаны с распределени-
ем жира в организме и липогенезом печени. В целом 
эти данные подтверждают новую концепцию, согласно 
которой дети и подростки с ожирением имеют более 
высокую относительную распространенность бактерий, 
способных к ферментации углеводов, чем худые дети. 
Это приводит к увеличению скорости биосинтеза SCFA, 
что обеспечивает дополнительный источник энергии 
для хозяина, который хранится в виде липидов или  
глюкозы. 

В исследовании, проведенном D. Chierico и соавт., 
изучался состав кишечной микробиоты у подростков с 
ожирением и нормальным весом по сравнению со взрос-
лыми. Кроме того, изучались специфические микроорга-
низмы и бактериальные метаболические пути, связанные 
с ожирением, с акцентом на возможные возрастные био-
маркеры. В ходе исследования были определены специ-
фические микробные биомаркеры у детей с ожирением – 
Faecalibacterium prausnitzii, Actinomycesи Parabacteroides, 
Rikenellaceae, Bacteroides caccae, Barnesiellaceae и 
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Oscillospira у детей с нормальным весом. Выявлены раз-
личные метаболические профили, обозначенные путями 
KEGG (Киотская энциклопедия генов и геномов), в част-
ности, биосинтез первичной желчной кислоты и стероид-
ных кислот, метаболизм фруктозы, маннозы, галактозы, 
бутаноата и пентозофосфата и гликолиз/глюконеогенез 
были для большинства связаны с ожирением, в то время 
как биосинтез и метаболизм гликана, биосинтез вторич-
ной желчной кислоты, метаболизм стероидного гормона 
и липоевой кислоты были характерны для подростков 
с нормальным весом. Это исследование выявило уни-
кальные характеристики в отношении экологического 
разнообразия, состава и метаболических путей кишеч-
ной микробиоты у подростков и взрослых с ожирением 
по сравнению с подростками и взрослыми с нормальным 
весом [27].

Влияние микробиоты на энергетический обмен
Влияние микробиоты кишечника на энергетический 

метаболизм осуществляется за счет ее способности 
повышать возможности человека по метаболизации пи-
тательных веществ и получению калорий из рациона, 
а также регулировать абсорбцию сахаров и липидов и 
их отложение в периферических тканях [28]. Кишечные 
бактерии и продукты их метаболизма также участвуют в 
регуляции энтероэндокринной системы, например, по-
средством выработки короткоцепочечных жирных кислот, 
которые индуцируют синтез кишечных гормонов (напри-
мер, GLP-1, PYY), которые в свою очередь по нейроэндо-
кринным путям регулируют аппетит, потребление пищи и 
метаболизм глюкозы [29]. Кроме того, микробиота кишеч-
ника является основным регулятором кишечного барьера 
и иммунной системы, и изменения в ней причастны к свя-
занному с ожирением неспецифическому воспалению и 
резистентности к инсулину [2, 30].

Нарушение барьерной функции кишечника  
при ожирении

Микробиота кишечника регулирует метаболизм и 
тесно связана с эпителиальными клетками кишечника. 
В эпителиальных клетках кишечника (МЭК) гистонде-
ацетилаза 3 (HDAC3) интегрирует полученные от ми-
кробиоты сигналы для контроля гомеостаза кишечни-
ка. В исследовании на мышах с нарушением HDAC3, 
которых, как и мышей контрольной группы, помещали 
на стандартную диету или пищу с высоким содержа-
нием жира (HFD, 60% ккал от жира), было обнаруже-
но, что эпителиальный HDAC3 способствует развитию 
ожирения, вызванного диетой; бутират снижает актив-
ность HDAC3 в МЭК для предотвращения ожирения, 
вызванного диетой. Этим путем можно пользоваться, 
чтобы предотвратить или замедлить прогрессирование  
ожирения [31].

Нерациональное питание (с преобладанием большо-
го количества жирной и высокоуглеводной пищи) вызы-
вает нарушения барьерной функции слизистой оболочки 
кишечника, которые влияют на его проницаемость и бла-
гоприятствуют транслокации бактериальных компонен-
тов, таких как бактериальный  липополисахарид (ЛПС) 
и пептидогликан, или даже целых микроорганизмов, 
которые могут активировать механизмы врожденного 
иммунитета в метаболически активных органах. Дефект 
слизистого барьера кишечника обусловлен местным 
воспалением, которое было вызвано питанием, богатым 

насыщенными жирами, и связанным с  режимом пита-
ния дисбиозом, а также сопутствующими нарушениями 
в слизистом слое [32]. Например, продемонстрировано, 
что повышенные уровни ЛПС в плазме (известные как 
«метаболическая эндотоксемия») вызывают ожирение 
и метаболическую дисфункцию у животных моделей и 
связаны с повышенным индексом массы тела, питанием 
с высоким содержанием жира, постпрандиальным вос-
палением и риском возникновения сахарного диабета 
2-го типа у людей. Это может быть связано с чрезмер-
ным разрастанием грамотрицательных бактерий, таких 
как энтеробактерии, которые являются источником ЛПС 
при высокожировом питании. ЛПС могли активировать 
врожденный иммунитет в кишечнике и за его пределами 
и вызвать накопление в метаболических тканях воспа-
лительных иммунных клеток, таких как макрофаги. Бога-
тое насыщенными жирами питание может также усили-
вать рост других грамотрицательных бактерий, таких как 
Bilophila wadsworthia, которые вырабатывают сульфид 
водорода, токсичный для энтероцитов метаболит, при-
водящий к повышению кишечной проницаемости, вос-
палению и метаболической дисфункции [33]. Сигналы 
кишечной микробиоты, поступающие в бета-клетки, не-
обходимы для правильной транспортировки инсулина. 
Кишечный лизоцим (Lyz1) позволяет происходящим из 
бактерий пептидогликанам достигать бета-клеток подже-
лудочной железы гематогенным путем. В поджелудочной 
железе эти лиганды действуют на Nod1, позволяя ему 
взаимодействовать с его нижестоящим адаптером Rip2 и 
с небольшой GTPase Rab1, необходимой для созревания 
и клеточной локализации везикул инсулина и для опти-
мального выделения инсулина при стимуляции глюкозой. 
Высокожировая диета (ВЖД) может также повышать уро-
вень пептидогликанов в крови. В зависимости от свое-
го типа пептидогликаны могут действовать как лиганды 
Nod1 провоспалительных макрофагов жировой ткани или 
печени, что вызывает резистентность к инсулину, в то 
время как в бета-клетках поджелудочной железы возни-
кают противоположные эффекты, возможно, по механиз-
мам обратной связи [34].

Дисрегуляция кишечных иммунокомпетентных 
клеток при ожирении 

Подобно другим метаболическим органам, вклю-
чая жировую ткань и печень, в кишечнике при ожире-
нии наблюдается нарушение иммунного гомеостаза. 
При алиментарном ожирении различные субпопуляции 
врожденных и адаптивных иммунных клеток в кишечнике 
принимают провоспалительный фенотип, который внача-
ле демонстрируется возрастанием провоспалительных 
макрофагов и цитокинов (IFNγ). Одновременно происхо-
дит снижение доли Th17 и Th22, вырабатывающих IL-22, 
которые принимают участие в защите хозяина, регенера-
ции/восстановлении тканей, поддержании целостности 
кишечного эпителия и гомеостазе комменсальных ор-
ганизмов [2, 3]. IL-22 может участвовать в поддержании 
иммунитета слизистой оболочки при ожирении, а также 
в регуляции прибавки в весе и гомеостаза глюкозы [35]. 
Благоприятные эффекты IL-22 включают изменения про-
ницаемости кишечника, снижение LPS (липополисаха-
ридов) в сыворотке и улучшение метаболизма в печени 
и жировой ткани, что позволяет предположить, что IL-22 
может играть важную роль в регуляции системного мета-
болического заболевания.
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Впервые в исследовании Y.C. Orbe-Orihuela и соавт. 
было показано, что дети с ожирением имели высокую от-
носительную распространенность Firmicutes, что корре-
лировало с повышением уровня TNFα [36]. Некоторые из 
этих изменений устраняются при обеднении микробиоты 
(например, при терапии антибиотиками) или введении 
особых бифидобактерий, которые также подавляют вы-
званный питанием кишечный дисбиоз при ожирении, что 
подтверждает причинную роль микробиоты кишечника 
в метаболическом воспалении. Кроме того, кишечные 
иммунные клетки, продуцирующие IgA+ при вызванном 
ВЖД ожирении, действуют в слизистой как медиаторы 
регуляции глюкозы по всему организму. ВЖД снижает 
число IgA+ иммунных клеток и секреторных IgA. Сниже-
ние IgA могло добавить еще один уровень дестабилиза-
ции в бактериальное сообщество к уже вызванному ВЖД, 
что связано с увеличением кишечной проницаемости и 
воспалением жировой ткани [37].

Заключение
В последнее время появляется все больше исследо-

ваний, в которых показана связь изменения микробиома 
пищеварительной системы и развития ожирения. Одна-
ко связь с доминированием какого-либо бактериального 
агента не установлена, и рекомендовано выделение эн-
теротипов по доминированию определенных бактерий. 
Наиболее важное значение приобретает метаболическая 
активность микробиоты, ее изменчивость при нерацио-
нальном питании, связь с  энергетическим обменом через 
энтероэндокринную систему.

Таким образом, дальнейшее изучение состава и мета-
болической активности микробиоты у детей с избыточной 
массой тела и ожирением на всем протяжении желудоч-
но-кишечного тракта остается перспективным направле-
нием для понимания патогенеза ожирения, разработки 
новых научно обоснованных подходов к диагностике и 
лечению данного состояния.
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