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РеЗюМе В обзоре рассмотрены теоретические предпосылки и результаты первых исследований влияния 
SARS-CoV-2 на кишечник и его микробиом. Полученные данные свидетельствуют о длительной 
персистенции вируса в клетках слизистой оболочки кишечника. Также выявлено усиление про-
цессов транслокации микробных клеток и микробных метаболитов, связанное с вызванными 
вирусом воспалительными процессами в эндотелиальных клетках слизистой оболочки кишеч-
ника. У пациентов с COVID-19 структура и функциональная активность микробиома кишечника 
значительно изменяются в течение заболевания. Происходит снижение видового разнообразия, 
начинают доминировать виды, которые не обнаруживаются в микробиоме здоровых людей. 
Полученные результаты позволяют предполагать, что состояние микробиома кишечника может 
сильно влиять на течение и исход ковидной инфекции.
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ОРИТ — отделение реанимации и интенсивной терапии
ACE2 — ангиотензин-превращающий фермент 2
EndoCab Ig M — антитела к ядру эндотоксина 

грамотрицательных бактерий

I-FABP — маркер повреждения энтероцитов
TMPRSS2 — трансмембранная сериновая протеаза 2

ВВеДеНие

В настоящее время тот факт, что коронавирусная 
инфекция COVID-19 индуцирует сложный патофизио-
логический ответ всего организма человека, не вызы-
вает сомнений. Большое число публикаций посвящено 
исследованию изменений в дыхательной, нервной, 
опорно-двигательной, иммунной системах больных с 
COVID-19. Влияние SARS-CoV-2 на кишечник пациен-
тов исследовано в меньшей степени, в основном в кон-
тексте развития гастроинтестинальной симптоматики 
у некоторой части пациентов. Изучение изменений в 
микробиоме кишечника у пациентов с COVID-19 пока 
проведено на не очень большом числе пациентов.

С начала 2000 годов кишечник и его микробиом 
предлагается рассматривать как некий особый единый 
орган, который контролирует работу других органов 
и систем человека. В научную литературу уже вошли 
такие понятия, как «ось кишечник-мозг» (“gut-brain 
axis”), «ось кишечник-легкие» (“gut-lung axis”), под-
разумевающие способность кишечной микрофлоры 
синтезировать множество медиаторов, с помощью 
которых осуществляется регуляция работы мозга, лег-

ких и других органов и систем человека [1–3]. Клетки 
микроорганизмов, их фрагменты и микробные мета-
болиты попадают во внекишечное пространство, в том 
числе в результате прямой транслокации из кишеч-
ника. Еще относительно недавно о транслокации 
говорили, основываясь на предположении о весьма 
вероятном эндогенном источнике бактериемии и сеп-
сиса при некоторых видах патологий [4]. В настоящее 
время накоплены вполне убедительные доказатель-
ства реальности ее существования, хотя механизмы ее 
осуществления пока изучены недостаточно.

В данном обзоре мы попытались обсудить некото-
рые теоретические предпосылки возможного воздейс-
твия вируса SARS-CoV-2 на кишечник и его микробиом, 
а также разобраться в реальной картине происходя-
щих событий на основе имеющихся в настоящее время 
данных. Нам представлялось очень важным понять, 
какие изменения в микробиоме кишечника являются 
действительно значимыми, для того чтобы исполь-
зовать эти знания в дальнейшем при разработке мер 
профилактики тяжелого течения ковидной инфекции.
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ЗаГаДОчНая МНОГОЛиКая иНФеКция

SARS-CoV-2 является РНК-содержащим вирусом и 
входит в состав семейства Betacoronavirus [5]. Вирусы 
этого семейства вызывают воспалительные заболева-
ния дыхательных путей и гастроэнтериты у животных 
и человека. У животных коронавирусы способны вызы-
вать тяжелую диарею с высокой летальностью. Новая 
коронавирусная инфекция, вызванная SARS-CoV-2, 
поставила перед научным, а главное, практическим 
медицинским сообществом всего мира огромное число 
вопросов. Сразу поразил невероятный спектр клини-
ческих сценариев ее протекания — от бессимптомного 
носительства до стремительного развития системных 
воспалительных реакций («цитокиновый каскад»), с 
поражением легких, печени, почек, развитием тромбо-
эмболических осложнений, кардиоваскулярной пато-
логии, приводящих при особо неблагоприятном тече-
нии инфекции к полиорганной недостаточности [4]. 
Даже сверхинтенсивные реанимационные мероприя-
тия не всегда позволяют остановить воспалительный 
каскад, запущенный коронавирусной инфекцией [6]. 
Среди других проблем следует отметить нередкое раз-
витие постковидных осложнений, длительный восста-
новительный период, и даже возможное хроническое 
течение заболевания. 

Столь различная реакция организма человека на 
коронавирусную инфекцию определяется, прежде 
всего, тем, насколько эффективно работают начальные 
звенья неспецифического противовирусного иммун-
ного ответа, которые срабатывают в течение первых 
нескольких часов после контакта с вирусом (например, 
синтез интерферона). Дальнейшее взаимодействие 
неспецифического и адаптивного иммунного ответа 
организма (первые две недели) и определяет успеш-
ность сдерживания развития инфекции и попадания 
ее из верхних дыхательных путей в легкие, кишечник, 
почки и другие органы [6]. На всех этапах адаптивного 
ответа иммунной системы организма на контакт с 
вирусом SARS-CoV-2 гастроинтестинальный тракт и 
его микробиота играют самую активную роль в под-
держании так называемого иммунологического гомео-
стаза или равновесия про- и противовоспалительных 
интермедиаторов, что позволяет развиваться событи-
ям в «нужном русле» [8]. Ряд исследователей предлага-
ют даже говорить о формировании некоего сложного 
организма с объединенным геномом (так называемом 
«голобионте»), в котором организм человека и его 
микробиота образуют непрерывную метаболическую 
сеть [9]. Но дело, конечно, не в терминологической 
эквилибристике. Неоспоримым фактом является осо-
бая роль кишечной микрофлоры (сейчас предпочита-
ют термин «микробиом») в сбалансированной работе 
иммунной и других систем организма.

COVID-19 и ГаСтРОиНтеСтиНаЛьНый тРаКт

Вирус поражает не только легкие, хотя именно 
пневмония является основным диагнозом при тяже-
лом течении коронавирусной инфекции. Согласно 
результатам нескольких рандомизированных иссле-
дований, у 9,8–20% пациентов, госпитализированных 
с диагнозом «ковидная инфекция», развиваются гаст-
роинтестинальные симптомы (диарея, тошнота, боли) 
[10, 11]. Вирус может нарушать нормальную работу 
блуждающего нерва, вызывать воспаление слизистой 
оболочки кишечника, что и приводит к развитию 
гастроинтестинальной симптоматики [12]. Однако 

результаты, полученные в ряде работ, не позволяют 
однозначно ответить на вопрос, насколько гастроин-
тестинальная симптоматика отражает тяжесть состоя-
ния и возможный исход заболевания [12–15]. 

Сложная картина влияния ковидной инфекции на 
кишечник и его микробиоту находит подтверждение 
в частой непредсказуемости проявлений поражения 
гастроинтестинального тракта, причем эти проявле-
ния наблюдаются как при наличии вирусных частиц 
в кишечнике, так и при их отсутствии. Уже в первые 
месяцы пандемии появились сообщения об обнаруже-
нии вируса в эпителиальных клетках слизистой обо-
лочки желудка, двенадцатиперстной кишки, тонкой 
и толстой кишки [16–17]. Некоторые исследователи 
полагают, что длительное существование жизнеспо-
собного вируса в клетках эпителия и в фекальных мас-
сах не связано с тяжестью состояния и свидетельствует 
скорее о динамике «самоочищения организма» [18]. 
Предлагалось учитывать этот факт в эпидемиологи-
ческом плане, рассматривая дополнительную возмож-
ность распространения инфекции в общественных 
местах не только воздушно-капельным, но и фекаль-
но-оральным путем. В дальнейшем появились новые 
доказательства возможного существования фекально-
орального пути передачи ковидной инфекции. Это 
стало очевидно при обследовании детей младшего 
возраста, у которых было выявлено бессимптомное 
носительство вируса, причем нередко вирус обнаружи-
вался только в материале, взятом с помощью ректаль-
ного тампона, а не из носоглотки [19]. 

Рецептором для вируса COVID-19 является 
трансмембранный белок ангиотензин-превращающий 
фермент 2 (ACE2). Для прикрепления вируса к клеткам 
слизистой оболочки требуется определенная адапта-
ция (прайминг) его якорного белка, которая осущест-
вляется другим белком, синтезируемым в организме 
человека — трансмембранной сериновой протеазой 2 
(TMPRSS2) [20, 21]. Иммуногистохимическими мето-
дами было показано, что максимальная экспрессия 
ACE2 характерна для гастроинтестинального тракта, 
а минимальная — для легочной ткани [20]. Используя 
разные молекулярные методы (РНК-секвенирование, 
транскриптомный анализ одиночных клеток), был 
обнаружен высокий уровень экспрессии TMPRSS2 в 
клетках слизистой оболочки толстой и тонкой кишки, 
желудка и в легочной ткани [22, 23]. Эти результаты 
заставляют удивляться тому, что гастроинтестиналь-
ные симптомы не обнаруживаются у всех заболевших 
ковидной инфекцией. 

Еще раз подчеркнем, что частота обнаружения 
активно размножающихся вирусных частиц в эпите-
лиальных клетках слизистых оболочек человека колеб-
лется в значительных пределах (по данным разных 
исследований, от 29 до 80%), при этом длительность 
пребывания вируса в кишечнике может достигать 
нескольких недель [24]. Речь идет о длительном пре-
бывании именно жизнеспособных вирусных частиц 
[25, 26].

Работ, посвященных изучению динамики персис-
тенции вирусных частиц в клетках слизистых оболочек 
кишечника, немного [27]. Так, для 23 пациентов китай-
ского госпиталя, у которых вирус был обнаружен в 
66,7% назальных мазков и в 83,3% ректальных мазков, 
было показано, что средние пиковые значения вирус-
ной нагрузки в назальных мазках достигались к 10-м 
суткам (интервал значений 8–17 суток), в то время как 

Russian Sklifosovsky Journal of Emergency Medical Care. 2023;12(4):658–666. https://doi.org/10.23934/2223-9022-2023-12-4-658-666



ОБЗОР ЛИТЕРАТУРЫ

660

в ректальных мазках этот пик достигался к 22-м суткам 
(интервал значений — 15,5–23,5 суток). Абсолютные 
пиковые значения составили 2535 и 5623 копий/мл 
для назальных и ректальных мазков соответственно. 
Полученные данные позволяют предположить, что 
непостоянное обнаружение вируса в том или ином 
биотопе связано со сложной и динамичной картиной 
персистенции вирусной инфекции, что и проявляет-
ся в весьма пестрой клинической картине ковидной 
инфекции у разных людей.

Исследования, пока на ограниченном круге людей, 
показывают наличие явных признаков воспаления 
слизистой тонкой и толстой кишки у пациентов с 
ковидной инфекцией. Обнаружение в фекалиях паци-
ентов повышенного содержания кальпротектина (мар-
кера острого воспаления, одного из белков цитозоля 
гранулоцитов), уровень которого напрямую коррели-
ровал с уровнем IL-6 (интерлейкина-6) в плазме крови, 
авторы исследования посчитали убедительным дока-
зательством существования воспаления слизистой 
кишечника [28, 29]. У всех исследованных пациентов в 
фекалиях был обнаружен вирус, а диарейный синдром 
был выявлен у чуть более половины пациентов.

Наличие воспалительных изменений в клетках 
слизистой оболочки кишечника позволяло предпола-
гать нарушение их барьерных функций и весьма веро-
ятное наличие транслокации кишечной микрофлоры, 
фрагментов микробных клеток и их метаболитов во 
внекишечное пространство и в системный кровоток. В 
норме плотная архитектоника эпителиальных клеток 
слизистой кишечника является труднопреодолимой 
преградой для микробных клеток. Но в случае раз-
личных нарушений, возникающих в стрессовых для 
организма ситуациях, например, в результате воспа-
лительных процессов, этот барьер может значительно 
ослабевать [30–32]. Oliva A. et al. [33] исследовал нали-
чие транслокации у пациентов с ковидной инфекцией, 
используя 3 биомаркера плазмы крови: LPS-связы-
вающий белок (LBP), белок, связывающий жирные 
кислоты, который вырабатывается клетками энтеро-
цитов и является маркером повреждения энтероцитов 
(I-FABP) и антитела к ядру эндотоксина грамотрица-
тельных бактерий (EndoCab Ig M). Авторы полагают, 
что высокий уровень всех трех показателей является 
убедительным свидетельством наличия транслокации, 
причем интенсивность транслокации была напрямую 
связана с тяжестью состояния пациента. Высокий уро-
вень транслокации поддерживался на протяжении 
7 суток с момента поступления в стационар. Надо 
отметить, что 45% пациентов из исследуемой группы 
находились в крайне тяжелом состоянии и проходи-
ли лечение в отделении реанимации и интенсивной 
терапии (ОРИТ). Интересно, что у пациентов ОРИТ 
значения I-FABP (маркера повреждения энтероцитов) 
были ниже, чем у пациентов клинического отделения. 
Исследование пациентов ОРИТ, у которых была выяв-
лена бактериемия, показало низкие значения EndoCab 
Ig M. Основной вывод, который был сделан в этой рабо-
те, состоит в том, что ковидная инфекция значительно 
увеличивает проницаемость эндотелия кишечника, 
даже без видимого нарушения его структурной целост-
ности. В качестве других биомаркеров транслокации 
ряд авторов предлагает использовать непосредственно 
компоненты микробных клеток — липополисахарид 
грамотрицательных бактерий (LPS) и пептидогликан 
грамположительных бактерий (PGN), а также связыва-

ющий жирные кислоты белок энтероцитов 2 (FABP2) 
[34]. У 16 пациентов с ковидной инфекцией двукратное 
превышение уровня этих показателей, по сравнению с 
контрольной группой, по мнению исследователей, убе-
дительно свидетельствовало о серьезных изменениях 
в структуре эпителиальных клеток слизистой кишеч-
ника и повышенной их проницаемости. В настоящее 
время исследование влияния ковидной инфекции на 
состояние энтероцитов активно продолжается, пос-
кольку совершенно очевидно, что усиление процессов 
транслокации у ковидных пациентов сопряжено с 
серьезным риском развития вторичных инфекций, так 
как кишечная микрофлора представляет собой поис-
тине неиссякаемый резервуар разнообразных услов-
но-патогенных микроорганизмов.

МиКРОБиОМ КишечНиКа: теНеВОй иГРОК

Чтобы оценить степень влияния вируса SARS-CoV-2 
на микробиом кишечника, надо знать, четко и опре-
деленно, что представляет собой исходно «нормаль-
ное» состояние. Представление о нормобиоценозах 
(или нормоценозах) «культивировалось» в научной 
литературе много десятилетий. Его использование 
позволяло сохранять широкий угол зрения на многие 
актуальные вопросы микробной экологии, интерес к 
которой усилился в связи с осознанием того факта, 
что вынужденный «агрессивно-активный» подход к 
лечению пациентов всегда связан с риском развития 
осложнений. Но наши знания о микробиомах раз-
личных экотопов организма человека все еще очень 
скудны. Многие исследования микробиома кишечника 
у пациентов с ковидной инфекцией посвящены тра-
диционному поиску индикаторных видов микроор-
ганизмов, которые свидетельствовали бы о наличии 
серьезных дисбиотических нарушений. Такой упро-
щенный подход, конечно же, вынужденный. Делаются 
пока еще редкие попытки провести «структурирова-
ние» микрофлоры на основе схожести субстратных 
предпочтений, физиологических особенностей, встре-
чаемости в одних и тех же экотопах и т.д. [35, 36]. В 
том же русле ведутся исследования так называемого 
«корового» микробиома, который должен быть бли-
зок по строению и принципам функционирования у 
здоровых людей. Такой подход, несомненно, можно 
считать многообещающим, но он требует большего 
объема знаний о микробиомах человека. 

Для оценки степени дисбиотических изменений 
у пациентов с вирусом ковида стоит обратиться к 
некоторым базовым принципам микробной эколо-
гии. Согласно постулатам, декларируемым в рамках 
общей популяционной экологии, всякая зрелая био-
логическая система сохраняет свою стабильность за 
счет большого видового разнообразия, и любой сдвиг 
в сторону уменьшения этого разнообразия за счет 
доминирования того или иного вида или группы видов 
является признаком нестабильности, которая в даль-
нейшем может привести к коллапсу системы [37]. 
Следовательно, за оценку степени дисбиотических 
нарушений можно взять степень уменьшения видо-
вого разнообразия кишечной микрофлоры, которое, 
как показали уже первые исследования, наблюдается 
у пациентов с ковидной инфекцией [38–40]. Помимо 
уменьшения видового разнообразия также отмечается 
доминирование видов бактерий, которые у здоровых 
людей относятся к минорной группе (практически 
никогда не встречаемые виды), прежде всего, увели-
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чение доли грамотрицательных бактерий и снижение 
числа грамположительных бактерий [40]. Интересно, 
что аналогичные структурные изменения наблюдают-
ся и в микрофлоре дыхательных путей, что заставляет 
вспомнить «ось кишечник-легкие», функционирование 
которой позволяет синхронизировать метаболическую 
активность двух биотопов (кишечник и легкие) [41–44]. 
Эта взаимосвязь, или лучше сказать, двунаправлен-
ность регуляторных механизмов, нередко обсуждалась 
при изучении патофизиологических процессов, лежа-
щих в основе обструктивной болезни легких и воспа-
лительных заболеваний кишечника [42]. Складывается 
своеобразная замкнутая петля, когда воспалительные 
процессы в легких, вызванные вирусом, изменяют 
кишечный микробиом, что, в свою очередь, приводит 
к сдвигу метаболического профиля кишечной микро-
флоры, что и является драйвером нового витка усиле-
ния синтеза провоспалительных медиаторов в легких, 
и т.д. [43]. Более того, ряд авторов делают смелое 
предположение о том, что исходное состояние мик-
робиомов кишечника и легких до начала заболевания 
во многом определяет клиническую картину вирусной 
инфекции и ее исход [44–46]. 

Гастроинтестинальный тракт человека является 
важнейшей частью иммунной системы человека (в нем 
находится до 70% лимфоидной ткани), своеобразным 
регулирующим центром, обеспечивающим поддержа-
ние гомеостаза иммунной системы за счет синтеза 
регуляторных медиаторов [36]. Поэтому представля-
ется целесообразным взять за точку отсчета базовый 
(«нормальный») метаболический профиль содержи-
мого кишечника условно здорового человека, а к нему 
уже привязать те знаковые (или индикаторные виды), 
сведения о которых мы имеем в настоящее время. 
Об изменениях в метаболическом профиле кишечни-
ка пациентов с ковидной инфекцией пока известно 
немного. Показано на ограниченном числе пациен-
тов, что значительные сдвиги в сторону замедления 
наблюдаются в липидном метаболизме и биосинтезе 
гликанов, в то время как метаболизм простых углево-
дов ускоряется [41, 44]. В одном из пилотных исследо-
ваний, в котором проводилось изучение 45 фекальных 
метаболитов, уровень которых значительно изменялся 
у ковидных пациентов, было показано, что большая 
часть этих метаболитов вовлечена в биосинтез амино-
кислот, белков, жирных кислот и желчных кислот [47]. 

Поиск индикаторных микроорганизмов, по кото-
рым можно было бы судить о степени дисбиотических 
нарушений, продолжается уже несколько десятилетий. 
Трудно сказать, насколько такой подход продуктивен, 
поскольку знаний о том, как реально функциони-
руют микробиомы человека (не только кишечный, 
но и другие), пока явно недостаточно. Думается, что 
формулировки, вроде такой, как «оппортунистичес-
кие патогены» или «полезные комменсалы» являются 
размытыми. Например, к группе «вредных» микро-
организмов относят: Clostridium hathewayi, Actinomyces 
viscosus, Bacteroides nordii, Streptococcus spp., Rothia spp., 
Veillonella spp., Erysipelatoclostridium spp., а к группе 
полезных — Faecalibacterium prausnitzii, бактерии сем. 
Lachnospiraceae (роды Fusicatenibacter, Anaerostipes, 
Agathobacter, Blatia, unclassified Lachnospiraceae и 
Eubacterium hallii group), Eubacterium rectale, Ruminococcus 
spp., Dorea formicigenerans [39–41, 48]. Обращает на себя 
внимание тот факт, что систематическое положение 
некоторых «полезных» видов постоянно пересматри-

вается, и их новые родовые и видовые названия, воз-
можно, не являются окончательными. Так, бактерии 
рода Dorea «отпочковались» от рода Eubacterium [49], 
а род Blatia ранее относился к роду Ruminococcus [50]. 
Показательно, что в научный обиход вошло понятие 
«группа организмов, выделенных на основе близ-
кого строения рибосомальной РНК» (“rRNA group of 
organisms”), поскольку таксономическое положение 
членов этой группы пока до конца не установлено, или 
«группы геномных видов» (“genomic species groups”), так 
как переход к реальным группам пока отсутствует.

Несмотря на известный скепсис в отношении 
выделения групп «полезных» и «вредных» микроор-
ганизмов, стоит признать, что «полезность» предста-
вителей этой группы базируется на следующих вполне 
объективных характеристиках. Во-первых, они вхо-
дят в так называемую «коровую» часть микробиома 
кишечника, который в настоящее время составляют 
порядка 10 родов, при этом каждый из этих родов 
выделяется из фекалий здоровых людей в 2–8% слу-
чаев в разных вариациях [51, 52]. Во-вторых, показана 
способность этих видов продуцировать короткоце-
почечные жирные кислоты (бутират, пропионат, аце-
тат, сукцинат). Короткоцепочечные жирные кислоты 
не только являются необходимыми субстратами для 
энтероцитов, клеток глий, которые окружают ней-
роны и обеспечивают надежную передачу нервного 
импульса, но и играют роль сигнальных метаболи-
тов, осуществляющих взаиморегуляцию различных 
систем и органов человека. Более того, жирные кис-
лоты являются универсальными регуляторами, необ-
ходимыми для поддержания гомеостаза самого мик-
робиома кишечника [53, 54]. Что касается «вредных» 
микроорганизмов, то здесь не все так определенно и 
ясно. В метаболическом отношении эта группа более 
разнообразна. Единственное качество, которое объ-
единяет все «вредные» виды — их непостоянная и 
редкая встречаемость у здоровой части человечества. 
Казалось бы, этот признак вполне убедителен, но 
частота обнаружения во многом зависит от техничес-
ких возможностей исследователей. Поэтому опираться 
только на частоту обнаружения кажется недостаточ-
ным. Наиболее убедительными кандидатами на роль 
«вредных» микроорганизмов являются представители 
грибной микрофлоры (Candida albicans, Candida auris, 
Aspergillus flavus) [48, 51], поскольку в ряде больших 
рандомизированных исследований показано, что у 
практически здоровых людей эти виды микромицетов 
обнаруживаются крайне редко [48, 51]. 

Еще раз подчеркнем, что возможным решени-
ем задачи оценки степени дисбиотических наруше-
ний на настоящем этапе может являться использо-
вание индекса видового разнообразия микробиома 
(“micobiome diversity index”) [56, 57]. 

Нельзя обойти стороной такой вопрос, как влияние 
многокомпонентной терапии на кишечный микро-
биом. В отношении пациентов с ковидной инфек-
цией это особенно актуально, поскольку инфекция 
затрагивает практически весь организм. Чаще всего, 
что вполне понятно, речь идет о влиянии антибио-
тикотерапии. Но совершенно очевидно, что и другие 
лечебные препараты не могут не влиять в той или 
иной степени. Исследований, посвященных вопросу 
влияния “polypharmacy”, крайне мало [57–59]. В этих 
исследованиях, которые были проведены еще в «доко-
видную эру», было обнаружено, что на фоне лечения 
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сердечно-сосудистых заболеваний у пожилых пациен-
тов происходило снижение числа бактерий семейств 
Lachnospiraceae, Succinivibrionaceae («полезных» про-
дуцентов бутирата), возрастала частота выделения 
бактерий Helicobacter pylori, и значительно снижался 
индекс видового разнообразия микробиома кишеч-
ника [57, 58]. Более того, значения индекса видо-
вого разнообразия были обратно пропорциональны 
числу использованных лекарственных препаратов. У 
пациентов со смертельным исходом значения этого 
индекса были чрезвычайно низкими [57]. Показано, 
что несомненный эффект на микробиом кишечника, 
помимо антибиотиков, оказывают ингибиторы про-
тонной помпы мембран клеток слизистой кишечни-
ка, антацидные препараты, слабительные средства, 
статины, метформин, психотропные препараты [58]. 
Глюкокортикоиды также оказывали видимый эффект 
на микробиом кишечника, увеличивая число грампо-
ложительных бактерий (тип Firmicutes) и уменьшая 
число грамотрицательных бактерий (тип Bacteroidetes) 
[60]. 

Особо следует сказать о применении в лечебных 
(и даже профилактических!) целях антибиотиков 
широкого спектра действия при лечении ковидной 
инфекции. Прежде всего речь идет об азитромицине, 
который в первую волну ковидной инфекции про-
филактически использовали во многих странах, что 
не только стимулировало рост резистентных к нему 
штаммов, но и нанесло немалый вред микробиому 
кишечника, поскольку, как оказалось, его применение 
привело к резкому уменьшению видового разнообра-
зия [59]. Ряд исследователей полагает, что использо-
вание антибиотиков в профилактических целях могло 
способствовать протеканию ковидной инфекции по 
более тяжелому сценарию [59, 60]. 

чтО же МОжНО пРеДЛОжить ДЛя пОДДеРжаНия 
ЗДОРОВОГО СОСтОяНия МиКРОБиОМа КишечНиКа?

В этом вопросе пока прорывов ожидать не прихо-
дится. Возможным решением могут являться старые 
проверенные средства — профилактическое примене-
ние пробиотиков, эубиотиков и диеты, богатой расти-
тельными волокнами, которая обеспечивает рост мик-
роорганизмов, продуцирующих короткоцепочечные 
жирные кислоты. Этот подход используется уже много 
лет при лечении воспалительных заболеваний гастро-
интестинального тракта. 

Иммуномодулирующий эффект про- и эубиоти-
ков уже давно не оспаривается не только научным 
сообществом, но и практическим медицинским сооб-
ществом [59, 61, 62]. Особенно подчеркивается их 
противовоспалительное действие, а также положи-
тельное воздействие на энтероциты (восстановление 
их барьерных функций). Работа, проведенная италь-
янскими исследователями, показала, что включение 
в стандартную схему лечения 28 пациентов средней 
степени тяжести препарата, содержащего клетки лак-
тобактерий и бифидобактерий (трехкратно в течение 
двух недель), привело к тому, что болезнь протекала 
по более легкому сценарию (никто из пациентов не 
был переведен в ОРИТ, не было смертельных исхо-
дов), в отличие от контрольной группы пациентов 
[63]. В другом исследовании [64] тот же самый препа-
рат применялся на более широкой группе пациентов 
(200 человек). Оказалось, что трехкратное введение 
пробиотиков в течение двух недель на фоне основной 

терапии позволило в 2 раза снизить летальность (11 
против 22%). Аналогичные исследования в настоя-
щее время проводятся во многих странах (Мексика, 
Канада, Испания), но результаты этих исследований 
пока не опубликованы [59].

ЗаКЛючеНие

С самого начала пандемии COVID-19 появились 
свидетельства несомненного поражения практически 
всех органов и систем, в том числе гастроинтестиналь-
ного тракта. Обнаружена длительная персистенция 
вируса ковида в клетках слизистой оболочки кишеч-
ника, даже после выздоровления, что дает основание 
некоторым исследователям предполагать возможность 
хронизации инфекции. 

Выявлено усиление процессов транслокации мик-
робных клеток и их метаболитов, которое связано, 
вероятнее всего, с воспалительными процессами в 
клетках слизистой оболочки кишечника, вызванны-
ми вирусом. Изменение состояния эндотелиальных 
клеток слизистой оболочки кишечника закономерно 
сказывается на составе и функциональной активности 
его микробиома. Полученные результаты исследо-
ваний пока еще недостаточно систематизированы. 
Микробиом кишечника человека все еще представляет 
собой «черный ящик», о функциональных возможнос-
тях которого мы судим по тому, как он реагирует на то 
или иное внешнее воздействие.

 С момента начала изучения микробиомов раз-
личных биотопов человека в начале 2000 годов лави-
нообразный поток информации, выплеснувшийся 
в мировое научное пространство, вызвал невероят-
ную эйфорию, за которой последовало отрезвляющее 
понимание того, что основная сложность заключает-
ся в возможности «переработать» эту информацию. 
Эпидемия ковидной инфекции еще раз резко напом-
нила о необходимости этой систематизации.

Несомненным фактом является то, что роль микро-
биома кишечника можно считать если не определяю-
щей, то, по меньшей мере, очень важной для развития 
ковидной инфекции. Очевидно, что у пациентов с 
COVID-19 структура и функциональная активность 
микробиома кишечника сильно изменяются в ходе 
заболевания. Происходит снижение видового разно-
образия, отмечается доминирование видов, не харак-
терных для микробиомов здоровых людей. Однако 
имеющихся в настоящее время данных явно недоста-
точно для того, чтобы делать какие-либо окончатель-
ные выводы. Разброс данных о составе микрофлоры 
столь велик, что говорить об общих закономерностях 
пока не приходится. Требуется проведение новых 
исследований с пациентами однородных групп не 
только средней тяжести (большинство исследований 
проводилось именно с этой группой пациентов), но с 
привлечением тяжелых пациентов. 

Говорить об индикаторных видах микроорганиз-
мов, по наличию или отсутствию которых мы могли 
бы судить о степени дисбиотических нарушений мик-
робиома кишечника, пока рано, хотя отказываться от 
попыток их поиска не стоит. Более перспективной, 
однако, представляется дальнейшая разработка кон-
цепции «здорового метаболического профиля» (или 
«корового профиля»), к которому можно «привязать» 
данные о микробном спектре. 

Прослеживание степени изменений метаболичес-
кого и микробного профилей позволит получать объ-
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ективную информацию, которую можно будет исполь-
зовать для профилактики ковидной инфекции. Пока 
остается неясным, насколько исходное «доковидное» 
состояние микробиома кишечника человека влияет 
на течение и исход ковидной инфекции. Ответ на этот 
вопрос очень важен, поскольку во многом определяет 
ответы на другие вопросы, например, когда и в какой 

степени стоит корректировать возникающие дисби-
отические нарушения. Результаты первых, пока еще 
редких попыток введения в лечебную схему про- и 
эубиотиков, а также специальных диет, позволяют 
оптимистично смотреть на их применение в дальней-
шем.
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