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Резюме

Введение. В статье представлены современные взгляды на роль микробиоты, в возникновении атопической патологии. 
Рассматриваются причины снижения биоразнообразия, изменения динамического равновесия между макро- микро-
организмами, нарушение колонизации экологических ниш человека, имеющих важное значение в формировании 
местного и системного иммунитета; основные причины возникновения дисбиоза в раннем возрасте, что предшествует 
формированию аллергических заболеваний (пищевой аллергии, атопического дерматита, аллергического ринита, 
бронхиальной астмы), значительный рост которых отмечается в последние десятилетия.

Цель: провести анализ обзоров, статей, посвященных изучению роли микробиоты человека, снижения ее биоразно-
образия в формировании аллергической патологии.

Методы: использование аналитических обзоров, статей, размещенных в электронных базах: PubMed, Scopus, Web of 
Science, позиция Европейской академии аллерогологии и клинической иммунологии (EAACI).

Заключение: проведенный анализ позволил представить современные роль микроорганизмов, населяющих экологиче-
ские ниши человеческого организма, их динамического равновесия на функцию всех органов и систем, с рассмотрением 
причин снижения биоразнообразия и последующим развитием аллергических заболеваний; необходимости дальней-
шего изучения роли не отдельных патогенов, а общих свой ств микробной популяции, что поможет изменить подход 
к терапии заболеваний, основанный не на замене отдельных микроорганизмов, а на восстановлении целой популяции.
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Summary

Background. The article presents modern views on the role of microbiota in the occurrence of atopic pathology. The reasons 
for the decline in biodiversity, changes in the dynamic balance between macro- microorganisms, violation of the colonization 
of human ecological niches, which are important in the formation of local and systemic immunity, are considered; the main 
causes of dysbiosis at an early age, which precedes the formation of allergic diseases (food allergy, atopic dermatitis, allergic 
rhinitis, asthma), a signifi cant increase in which has been noted in recent decades.

Aim: to analyze reviews, articles devoted to the study of the role of the human microbiota, a decrease in its biodiversity in 
the formation of allergic pathology.

Methods: the use of analytical reviews, articles posted in electronic databases: PubMed, Scopus, Web of Science, position of 
the European Academy of Allerogology and Clinical Immunology (EAACI).

Conclusion: the analysis made it possible to present the modern role of microorganisms inhabiting the ecological niches of 
the human body, their dynamic balance on the function of all organs and systems, with consideration of the reasons for the 
decrease in biodiversity and the subsequent development of allergic diseases; the need to further study the role of not indi-
vidual pathogens, but the general properties of the microbial population, which will help to change the approach to disease 
therapy, based not on replacing individual microorganisms, but on restoring the all population.
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Актуальность

В последние годы, в связи с активным использо-
ванием молекулярно- генетических технологий 
в исследованиях, заметно изменились представ-
ления о роли микроорганизмов, существующих 
в различных экологических нишах человеческого 
организма. Установлено значительное влияние 
микробиоты организма на состояние здоровья 
человека: активное участие в иммунных реакциях, 
определяющих устойчивость к патогенам, а также 
во всех видах обмена. В то же время состояние 
здоровья макроорганизма, его питание и окружа-
ющая среда сказываются на состоянии микробио-
ценоза [1, 2]. Бактериальная микробиота человека 
характеризуется разнообразием видов и штаммов. 
Взаимодействие между человеком и микроорганиз-
мами осуществляется чаще в виде комменсализма, 

симбиоза. Динамическое равновесие между макро-
организмом и микромиром в оптимальных усло-
виях может противостоять внешним воздействиям 
(патогенам). При нарушении равновесия возможна 
гибель одной из составляющих. На фоне антропо-
генного влияния на окружающую среду произошло 
изменение состава человеческой микробиоты с ис-
чезновением отдельных компонентов, что не могло 
не сказаться на состоянии здоровья человека. Как 
отмечается в проведенных исследованиях – дис-
биоз может быть решающим фактором в развитии 
атопии. Изучение роли не отдельных патогенов, 
а общих свой ств микробной популяции поможет 
изменить подход к терапии заболеваний, основан-
ный не на замене отдельных микроорганизмов, а на 
восстановлении целой популяции.



121

экспериментальная гастроэнтерология | experimental gastroenterology

Цель: провести анализ обзоров, статей, посвя-
щенных изучению роли микробиоты человека, 
снижения ее биоразнообразия в формировании 
аллергических заболеваний.

Методы: использование аналитических обзоров, 
статей, размещенных в электронных базах: PubMed, 
Scopus, Web of Science, позиции Европейской ака-
демии аллерогологии и клинической иммунологии 
(EAACI).

Результаты

Человек является обладателем громадного количе-
ства микроорганизмов, число которых в десятки 
раз превышает количество человеческих клеток. 
Микробиом – коллективный геном микробных 
популяций человека в конкретной экосистеме. 
Бактериальная микробиота человека характери-
зуется разнообразием видов и штаммов, отражая 
биологическую неоднородность человеческого 
организма. Взаимодействие между человеком 
и микроорганизмами осуществляется чаще в виде 
комменсализма, симбиоза. До сих пор факторы, 
регулирующие жизнь микробиоты, плохо изуче-
ны, также как и ее роль в поддержании жизне-
деятельности человека и развитии заболеваний. 
Микробиота способствует образованию энергии из 
пищи, выделяет факторы роста, оказывает влияние 
на постнатальную дифференцировку слизистых 
оболочек, стимулирует функции врожденного 
и приобретенного иммунитета, препятствует инва-
зии патогенных микроорганизмов. Отношения че-
ловека и микроорганизмов сложны, т. к. могут быть 
как симбиотическими, так и паразитическими 
в зависимости от биологического контекста [1–3].

Состав микробиоты, размножение ее предста-
вителей контролируется, прежде всего, макроор-
ганизмом с помощью механических (десквамация 
эпителия кожи и слизистых оболочек, удаление 
микробов секретами); химических (соляная кисло-
та желудочного сока, желчных кислот, щелочным 
секретом слизистой тонкой кишки) процессов; бак-
терицидных секретов кожи и слизистых оболочек, 
иммунных механизмов [2].

Жизненный цикл человека сложный и предпола-
гает наличие ряда динамичных равновесных состо-
яний, каждое из которых в определенной степени 
ограничивает другие. Это возможно благодаря 
фрактальной природе биологических сообществ, 
в структуре которых экосистемы встроены одна 
в другую, что обеспечивает стабильность и жиз-
неспособность биологического организма в целом. 
В уравновешенном состоянии формируется конти-
нуум, аналогичный петле Мебиуса, которая не име-
ет ни начала, ни конца. Подобная структура создает 
условия для коэволюции конкурирующих орга-
низмов (например, хозяина и микроорганизма), 
которые в определенной ситуации могут привести 
к уничтожению одного из них. Но эволюционно 
стабильная система не является абсолютно фикси-
рованной. Равновесные системы характеризуются 
достаточной упругостью и в нормальных условиях 
могут противостоять внешним воздействиям (на-
пример, патогенам). При нарушении определен-
ных границ система утрачивает равновесие, что 
приводит к гибели одного из партнеров. В биос-
фере человека подобные границы не установлены 
и равновесие может нарушиться под действием 

патогенов, вызывающих гибель других микроор-
ганизмов и/или хозяина, а появление вариантных 
микробов восстанавливает равновесие [1].

История Земли, согласно Бюффону, насчиты-
вает лишь 75 тысяч лет, причем последняя эпоха 
(11,5 тысяч лет) тесно связана с деятельностью че-
ловека, ее принято называть голоценом. Примерно 
200 лет назад начали происходить изменения, зна-
чимость которых стала особенно заметна с началом 
индустриальной революции. Введение термина 
«антропоцен», как нового геологического понятия, 
принадлежит Юджину Стормеру, а популяризи-
ровал и распространил его химик Пауль Крутцен 
в 2000 году. С точки зрения стратиграфии ан-
тропоцен мог начаться с 1950 года. Деятельность 
людей приобретает характер самостоятельного 
геологического агента, преобразующего природу 
с возрастанием угрозы глобального биосферно- 
экологического кризиса Существование человека 
является важным геологическим феноменом, ко-
торый остается пока непонятым.

В ближайшие несколько миллионов лет следы 
человеческой деятельности никуда не денутся:
• падение уровня СО2,
• глобальный пик выпадения радиоактивных 

осадков,
• создание новых веществ, которые не могут быть 

переработаны естественными редуцентами,
• техногенно- созданные, или измененные горные 

породы,
• масштабная прогрессирующая деградация поч-

венного покрова.

Нарушение макроэкологии привело к изме-
нению состава нашей микробиоты, что оказало 
влияние на физиологию человека и риск развития 
заболеваний. Очень быстрое увеличение распро-
страненности заболеваний, в том числе, аллерги-
ческих, в последние годы может свидетельствовать 
о том, что рост заболеваемости связан с воздействи-
ем факторов окружающей среды и, возможно, с ис-
чезновением отдельных компонентов микробиоты.

21 век назван ВОЗ «веком аллергии», а саму бо-
лезнь – «эпидемией», согласно данным Европейской 
академии аллергологии и клинической иммуноло-
гии (EAACI), в Европе 150 млн (20% населения) стра-
дает аллергическими заболеваниями и значимое 
место среди аллергических заболеваний занимает 
пищевая аллергия, бронхиальная астма. В соот-
ветствии с концепцией «исчезающей микробио-
ты» в развитии заболевания может иметь значение 
не один конкретный возбудитель, а определенная 
часть микробного сообщества, выступающая в роли 
патогена. Можно предположить, что при разработке 
новых подходов к лечению следует изучать не роль 
отдельных микроорганизмов, а общие свой ства 
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микробных популяций, такие как жизнеспособ-
ность, трофические взаимодействия и перенос ге-
нов. В определенных обстоятельствах восстанов-
ление популяции может быть более обоснованным, 
чем замена отдельных микроорганизмов [4].

Биологическое разнообразие – это термин, кото-
рый описывает разнообразие живых организмов 
на Земле, степень изменения жизни, включая ми-
кроорганизмы, растения, животных и экосистемы 
и представляет собой богатство доступных для 
нас биологических ресурсов. В биоразнообразии 
каждый вид играет важную роль. Представители 
растительного и животного мира зависят друг от 
друга, и эти разнообразные виды обеспечивают 
естественную устойчивость для всех форм жизни, 
взаимодействуют и образуют сложнейшие сети 
поддержки [1, 2].

Биоразнообразие состоит из генетического, эко-
логического, видового, молекулярного разноо-
бразия и распределяется неравномерно, варьируя 
в глобальном масштабе и по регионам. На биологи-
ческое разнообразие влияют температура, высота 
над уровнем моря, осадки, почва, связь с другими 
видами. Биоразнообразие является результатом 
эволюции на протяжении 3,5 миллиардов лет. За 
это время оно подвергалось различным периодам 
вымирания. Последней, и наиболее разрушитель-
ной стадией вымирания, является голоценовое вы-
мирание (эпоха четвертичного периода), на которое 
частично повлияла деятельность людей.

При уменьшении биологического разнообра-
зии многочисленные взаимосвязи ослабляются 
и иногда разрушаются, что наносит вред всем ви-
дам в экосистеме, нарушая ее баланс (загрязнение 
окружающей среды, изменение климата), влияя на 
биологические ресурсы (многообразие видов, эко-
систем, генов), снижая социальную пользу (уровень 
образования, научных исследований, культурных 
ценностей) [1, 2].

Гипотеза биоразнообразия утверждает, что кон-
такт с природной средой обогащает микробиом 
человека, способствует укреплению иммунного 
баланса и защищает от аллергии и воспалитель-
ных заболеваний. Человек оберегается двумя вло-
женными слоями биоразнообразия: микробиоты 
внешнего слоя (почва, природные воды, растения, 
животные) и внутреннего слоя (кишечник, кожа, 
дыхательные пути) [3].

За последние сто лет биоразнообразие во всем 
мире резко сократилось. Вымирание видов, эво-
люция новых видов – это естественный процесс, 
однако человеческая деятельность изменила есте-
ственные процессы исчезновения и эволюции; так 
в настоящее время виды вымирают в сотни раз 
быстрее, чем того требует эволюция. Снижение 
биоразнообразия связано с уничтожением чело-
веком естественных мест обитания (вырубка лесов, 
осушение болот, очищение земель под строитель-
ство социальных объектов). Глобальное изменение 
климата – также является фактором, снижающим 
биоразнообразие. За последние 50 лет глобальная 
температура Земли заметно возросла, предположи-
тельно, из-за растущих выбросов антропогенных 
концентраций парниковых газов, что оказывает 
значительное влияние на биосферу [1].

Избыточное применение антибиотиков, приме-
нение кесарева сечения, широкое использование 
дезинфицирующих средств и антисептиков ведет 
к потере индивидуального разнообразия микро-
биоорганизмов.

Теория игр, созданная великим экономистом 
и математиком Джоном Нэшем, объясняет суть фе-
номена «сотрудничества», почему отбор в совмест-
но эволюционирующих системах поощряет особи, 
которые существуют в основном по правилам. Нэш 
представил ситуацию, которую сейчас стали на-
зывать «равновесие Нэша». – это стратегия в игре 
с двумя или более игроками, где результат оптима-
лен, если играть по правилам. Сотрудничество – это 
очень хрупкое состояние: если его нарушить, то 
дальше возможно все, что угодно. Из-за избыточ-
ного использования антибиотиков, а также неко-
торых других распространенных практик, напри-
мер кесарева сечения, мы вошли в зону опасности, 
в ничейную полосу между древним микробиомом 
и современным миром, карты которого до сих пор 
не существует [1].

Для оценки видового микробного разнообразия 
используют индекс разнообразия Шеннона, индекс 
разнообразия (доминирования) Симпсона, реци-
прокный индекс Симпсона, индекс разнообразия 
(видового богатства) Маргалефа [4]. Метаанализ 
показал наличие взаимосвязи между уровнем ми-
кробного разнообразия и состоянием здоровья 
человека. Сниженный уровень микробного разно-
образия у новорожденных может быть маркером 
развития аллергических заболеваний [5].

Микробиота (микробиоценоз)-экологическое 
сообщество коммесальных симбиотических и па-
тогенных микроорганизммов, населяющих различ-
ные ниши макроорганизма. Микробиом – термин, 
подразумевающий совокупность всех генов ми-
кробиоты. Микробиотоп – место обитания в маро-
организме находящихся в равновесии сообществ 
микроорганизмов. Это временная единица, явля-
ющаяся продуктом воздействия сил экосистемы, 
и может быть разрушена под воздействием живых 
организмов или внешних факторов.

Влияние различных факторов окружающей 
среды вызывают колебания в соотношении ми-
кроорганизмов, что определяет относительную 
лабильность микробиоты на фоне ее опреде-
ленной индивидуальной стабильности [6, 7]. 
Многочисленные функции кишечного микробио-
ценоза можно условно разделить на защитную, 
метаболическую, иммунную и генетическую.

Защитная функция обеспечивает колонизаци-
онную резистентность по отношению к патогенной 
микробиоте. Имеет место конкуренция за пита-
тельные вещества, рецепторы адгезии. Кроме того, 
вырабатываются органические кислоты, перекись 
водорода, антибиотикоподобные вещества, препят-
ствующие росту патогенных микроорганизмов [8].

Иммунная функция кишечного микробиоцено-
за осуществляется слизистой оболочкой кишечни-
ка, имеющей собственную лимфоидную ткань («ас-
социированная с кишечником лимфоидная ткань» 
-gut-associated lymphoid tissue, GALT), которая на 
сегодня признается самым большим «иммунным 
органом» человека, содержащим приблизительно 
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80% В-лимфоцитов всей иммунной системы чело-
века. Колонии микроорганизмов и иммуноком-
петентными клетками кишечной стенки тесно 
и постоянно взаимодействуют, определяя влияние 
микробиоценоза на формирование иммунного от-
вета как на уровне местного (активация продукции 
IgA, фагоцитарной активности), так и системного 
иммунитета [9].

Метаболическая функция микробиоты осущест-
вляется участием во всех видах обмена веществ, 
включая энергетический обмен, обмен белков, жи-
ров и углеводов, а также обмен микронутриентов. 
Метаболическая активность бактерий выполняет 
пищеварительную, детоксикационную и синтети-
ческую функции [8]. Микробный синтез гормонов 
и биологически активных веществ лежит в основе 
регуляторного действия микробиоты на функ-
ции внутренних органов и центральной нервной 
системы [6, 9, 10], являясь фактически «виртуаль-
ным эндокринным органом» [11]. Биологически 
активные вещества со свой ствами нейромедиато-
ров, вырабатывающиеся рядом бактерий, осущест-
вляют контроль над гипоталамо- гипофизарно-
надпочечниковой системой.

Микробиота кишки влияет на метагеном че-
ловека через регуляцию экспрессии генов [12]. 
Состав микробиты определяет экспрессию генов, 
ответственных за регуляцию аппетита гипотала-
мусом, генов сигнальных молекул в тонкой кишке, 
влияющих на метаболизм, а также генов, задей-
ствованных в липогенезе и метаболизме глюкозы, 
регуляции обмена адипоцитов и накоплении жи-
ровой ткани [12, 13], управляя практически все-
ми процессами поддержания гомеостаза в нашем 
организме [14].

Генетическая функция кишечной микробиоты 
является «генетическим банком», обмен генетиче-
ским материалом с клетками человека происходит 
посредством фагоцитоза. Таким образом микро-
биота приобретает рецепторы и другие антигены, 
присущие организму хозяина, что делает ее «своей» 
для иммунной системы, а микроорганизмы влияют 
на экспрессию генов макроорганизма [15].

Микробное программирование иммунной си-
стемы ребенка начинается внутриутробно и яв-
ляется главным фактором развития сбалансиро-
ванной иммунной системы слизистой оболочки 
у новорожденных. Кишечник ребенка колонизи-
руется микроорганизмами околоплодных вод еще 
во время беременности [16].

Постнатальная колонизация кишечника инду-
цирует иммунологические реакции, различные 
бактерии вызывают экспрессию разных генов, 
ответственных за иммунитет, что дает опреде-
ленные преимущества для тех бактерий, которые 
«участвовали» в первоначальном заселении ки-
шечника. Естественное течение родов и грудное 
вскармливание дают для младенца важные пре-
имущества, в число которых входят стимуляция 
иммунной системы и обеспечение нормальной 
кишечной микробиотой. В этот период продол-
жается формирование симбиотических связей 
между микробиотой, эпителием и лимфоидной 
тканью [17, 18, 19]. Энтеральное поступление пище-
вых антигенов, запускает заключительные стадии 

созревания иммунной системы с преимуществен-
ной активацией Th l-реакций для достижения не-
обходимой устойчивости баланса Th 1/Th 2 [17, 19]. 
При этом в формировании толерантности к сим-
бионтной микробиоте участвуют те же механизмы, 
что и в формировании толерантности к пищевым 
антигенам. Комплекс неспецифических и  им-
мунных факторов составляет кишечный барьер, 
определяющий строго дозированное поступление 
макромолекул во внутреннюю среду организма 
и нормальное течение процесса формирования 
толерантности слизистой оболочки к нормальной 
микробиоте и пищевым антигенам. Нарушение 
постнатальной колонизации кишечника приводит 
к изменению всего комплекса факторов – сбою 
формирования кишечного биоценоза и наруше-
нию формирования толерантности к пищевым 
антигенам [19].

Эволюция человека происходила одновре-
менно с эволюцией комменсальной микробиоты. 
Некоторые микроорганизмы обладают патогенны-
ми свой ствами, их распространенность в популя-
ции меняется и зависит от влияния терапевтиче-
ских вмешательств, модификации образа жизни. 
Исчезновение определенных микроорганизмов из 
микробиоты человека может иметь нежелательные 
последствия и способствовать распространению 
целого ряда заболеваний.

Снижение количества и разнообразия микро-
биоты кишечника в раннем периоде ее становления, 
особенно снижение количества бифидобактерий, 
связано с повышенным риском развития атопии 
у детей первых 18 мес. жизни в связи с нарушением 
функции кишечного барьера [4]. Аллергическое 
заболевание можно рассматривать как следствие 
воздействия окружающей среды и дисрегуляции 
эпителиального слизистого барьера [17, 20, 21]. 
При уменьшении количества активной кишечной 
микробиоты – повышается уровень IgE, циркули-
рующих базофильных лейкоцитов в связи с инги-
бирующим влиянием микробиоты на аллерген- 
специфические клетки [22].

Проведенные исследования показали, что для 
детей с аллергией было характерно низкое общее 
разнообразие микробиоты в 1 мес. жизни, низкое 
разнообразие рода Bacteroides в 1 мес., снижение 
общего количества и разнообразия Proteobacteria 
в 12 мес. [23, 24]. Разнообразие микробиоты в воз-
расте 1 года уже не было ассоциировано с пище-
вой сенсибилизацией, в то время как соотношение 
Enterobacteriaceae/ Bacteroidaceae оставалось более 
высоким у сенсибилизированных детей. Также 
для них было характерно более низкое количество 
бактерий рода Ruminococcaceae [25]. В то же время 
в исследованиях L. Nylund и соавт. и Z. Ling и со-
авт. было показано, что снижение разнообразия 
микробиоты в 5- и 6-месячном возрасте уже не ас-
социировано с развитием атопического дерматита 
в дальнейшем [25, 26].

Функция микробиоты в иммунном ответе яв-
ляется общепризнанной, и дисбиоз кишечника 
может привести к хроническим воспалительным 
респираторным расстройствам, в том числе, к аст-
ме. Астма – гетерогенное заболевание, включающее 
в себя несколько фено-эндотипов с различными 



124

экспериментальная и клиническая гастроэнтерология | № 202 (6) 2022 experimental & clinical gastroenterology | № 202 (6) 2022

клиническими и патофизиологическими харак-
теристиками [27]. Инициация и обострение астмы 
могут зависеть от индивидуальной восприимчиво-
сти, вирусных инфекций, воздействия аллергенов, 
табачного дыма и загрязнения наружного возду-
ха. Наиболее распространенными аллергенами, 
участвующими в развитии и обострении астмы, 
являются пылевые клещи, трава, пыльца деревьев, 
эпителий животных, грибы и плесень [28].

Исследования, проведенные за последние 10 лет, 
подтвердили роль микробиоты в регуляции им-
мунной функции. Например, Bacteroides fragilis мо-
дулирует баланс Th  типа 1/2 (Th 1/Th 2), Clostridium 
spp. индуцируют выработку Treg [29]. Кроме того, 
микробиом производит несколько медиаторов, 
таких как липополисахариды, пептидогликаны, 
короткоцепочечные жирные кислоты и газообраз-
ные молекулы, которые влияют на физиологию 
хозяина в зависимости от дозы, периода развития 
и типа ткани [29].

Согласно сформулированной научной концеп-
ции микробиом кишечника оказывает значимое 
влияние на поддержание нормального биоценоза 
дыхательных путей и функциональное состояние 
легких. Рассматривается эта концепция с позиции 
4-х механизмов: мукозального иммунитета, влия-
ния продуктов биологического распада микробных 
клеток; провоспалительных цитокинов и продук-
тов метаболизма кишечной микробиоты.

Активация адаптивного иммунитета на любом 
уровне мукозоассоциированной лимфоидной тка-
ни запускает пул антиген- специфических клеток, 
которые частично выходят в системный кровоток 
и транспортирутся в другие отделы этой ткани. 
Если проникновение произошло в кишечнике, 
то секретирующие патоген- специфические IgA-В 
лимфоциты могут выявляться в бронхолегочных 
лимфоузлах. Так формируется защита барьерных 
тканей.

Продукты метаболического распада микробных 
клеток могут взаимодействовать с сигнальными 
рецепторами клеток врожденного иммунитета 
с реализацией системных эффектов.

Провоспалительные цитокины (IL1,2,6,8,12; 
ФНО-альфа), интерферон гамма, гранулоцитарно- 
макрофагальный колониестимулирующий фак-
тор) вызывают развитие воспалительной реакции 
с участием всех систем защиты от инфекционных 
агентов без инициации со стороны микробиома. 
Отмечено, что отсутствие симбиотической нагруз-
ки может вызывать развитие заболевания

Метаболиты кишечной микробиоты, представ-
ленные в основном короткоцепочечными жирны-
ми кислотами, обладают иммунорегуляторными 
свой ствами.

Легкие, как и кишка, имеют слизистую выстил-
ку просвета с общим эмбриональным происхо-
ждением, но их макро- и микро- анатомические 
особенности весьма различны. Однако даже эти 
различия не так сильны, как различия в составе 
и популяционной динамике их микробиоты. При 
отсутствии рвоты или пищеводного рефлюкса, 
миграция микробов в желудочно- кишечном трак-
те является однонаправленной (от рта до ануса) 
и периодически прерывается различающимися 

в широких пределах физическими и химическими 
барьерами [30].

Движение микробов в легких является двуна-
правленным, без физического барьера между гор-
танью и наиболее дистальной альвеолой. Таким 
образом, микробиом легких более динамичный 
и мобильный, чем в нижней части желудочно- 
кишечного тракта. В отличие от кишечника, среда 
легких богата кислородом. Несмотря на то, что тра-
хея и бронхи, подобно кишечнику, покрыты сильно 
гликозилированными белками, секретируемыми 
слизистой, подавляющее большинство площади 
поверхности лёгких выстлано богатым липидами 
сурфактантом, который имеет бактериостатиче-
ские эффекты против некоторых видов бактерий. 
Кишечник и легкие различаются по характеру вза-
имодействий хозяин- бактерия. Уровни IgA гораздо 
выше в кишечнике, в то время как легкие показы-
вают большее взаимодействие между бактериями 
и лейкоцитами хозяина (альвеолярные макрофаги). 
Вместе, эти заметно расходящиеся условия, приво-
дят к соответствующим расхождениям микробных 
сообществ [30].

Условия окружающей среды, которые опреде-
ляют местные условия роста микроорганизмов 
в легких, включают в себя как общие для всех эко-
логических ниш (например, наличие питательных 
веществ, температура, рН, давление кислорода), 
а также количество и состояние активации воспа-
лительных клеток хозяина. В норме, эти условия, 
как правило, неблагоприятны для роста бактерий, 
что приводит к относительно небольшому размно-
жению бактерий; таким образом, основной фактор, 
определяющим микробиом легких в норме, – ба-
ланс микробной иммиграции и элиминации. Во 
время болезни, местные условия роста в легких 
резко меняются, создавая разрешительные ниши 
для избирательного размножения бактерий.

Избирательное репродуктивное преимущество 
окружающей среды легких на членов этого сооб-
щества подорвало динамическое влияние имми-
грации и элиминации на дыхательную экосистему 
здоровых легких. Исходные различия в легочной 
микробиоте связаны с важными клиническими 
проявлениями легочных заболеваний: частотой 
обострений бронхоэктатической болезни, смерт-
ностью, чувствительностью к кортикостероидам 
и антибиотикам при астме [30].

Постоянное воздействие на дыхательную си-
стему воздушно- капельных агентов у пациентов 
с генетической предрасположенностью откры-
вает многократные возможности для контак-
та слизистых оболочек с микроорганизми [31]. 
Эпителиальная слизистая оболочка и дендрит-
ные клетки, находящиеся в постоянном контакте 
с просветом дыхательных путей, а также анти-
микробные пептиды, продуцируемые иммунны-
ми клетками, играют важную роль в ответной 
реакции на агенты внешней среды. Эпителий 
контролирует местную иммунную активность 
антител IgA, дефензинов и лизоцимов, которые 
также регулируются продукцией IL-25, IL-33 
и тимического стромального лимфопоэтина, что 
в свою очередь стимулирует воспаление Th 2-типа, 
которое, как известно, способствует развитию 
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астмы. Эпителиальные клетки также продуцируют 
другие регуляторные цитокины, такие как IL-10 
и трансформирующий фактор роста TGF-бета. 
Это делает очевидным, что эпителий дыхатель-
ных путей играет важную роль в управлении как 
врожденным, так и адаптивным иммунитетом, 
который участвует в развитии астмы. Микробиом 
кишечника способствует образованию Treg клеток 
и, вероятно, влияет на восприимчивость к ораль-
ным аллергенам. Различия в составе микробио-
ма легких у больных астмой и здоровых людей 
позволяют предположить, что бактерии могут 
способствовать возникновению астмы, а также 
указывают на возможно важную роль во влиянии 
на иммунные реакции микробиоты, обитающей 
в кишечнике [32, 33]. Это привело к предположе-
нию концепции оси «кишечник–легкие».

Многочисленными исследованиями выявлены 
признаки бактериального дисбиоза кишечника. 
В частности, сокращение Lachnospira в пользу 
Clostridium spp. был потенциально связан с аст-
мой. Индивидуальное противодействие изменению 
численности Lachnospira и Clostridium neonatale 
в первые три месяца жизни предполагает, что эти 
специфические кишечные бактерии играют роль 
в защите или содействии развитию астматическо-
го фенотипа дошкольного возраста, в дополнение 
к ранее идентифицированным ролям в других 
атопических расстройствах. В дыхательных пу-
тях пациентов с астмой наблюдалось увеличение 
содержания IL-4, IL-5 и IL-13, что может оказывать 
влияние на микробиом кишечника [32, 34].

Дети в возрасте одного года с незрелым микроб-
ным составом имеют повышенный риск развития 
астмы в пятилетнем возрасте, т. к. основное воспа-
ление при атопической астме связано с составом 
микробиоты. Адекватное созревание микробиома 
кишечника в этот период может защитить этих 
предрасположенных детей от развития астмы [34].

У  пациентов с  астмой отмечено увеличе-
ние доли Proteobacteria (Betaproteobacteria 
и Gammaproteobacteria при аллергической и только 
Gammaproteobacteria при неаллергической астме), 
увеличение Bacilli и снижение доли бактерий, об-
разующих бутират (Anaerostipes, Faecalibacterium) 
и ацетат (Alistipes), что соответствует уменьшению 
доли строгих анаэробов- симбионтов и увеличению 

доли условно- патогенных факультативных анаэ-
робов. В случае наличия синдрома избыточного 
бактериального роста при аллергической астме 
снижено относительное количество бактерий 
классов Negativicutes, Erysipelotrichia, Bacteroidia, 
семейств Erysipelotrichaceae, Pseudomonadaceae, 
Rhodospirillaceae, Bacillaceae, родов Barnesiella, 
Paraprevote l la ,  Pyrolobus ,  Bif idobacter ium , 
Pseudomonas, Coprobacter, Bacillus. При неаллерги-
ческой астме наличие синдрома избыточного бак-
териального роста сопровождалось повышением 
относительного количества бактерий семейства 
Bacteroidaceae, родов Paraprevotella, Odoribacter, 
Bacteroides, Butyricicoccus, Parasutterella. Изменения 
бактериального спектра коррелировали с основны-
ми клинико- лабораторными проявлениями астмы. 
Таким образом, имеет место изменение состава 
микробиоты кишечника у больных астмой, в том 
числе при наличии синдрома избыточного бакте-
риального роста [35–37].

Европейская академия аллергологии и клини-
ческой иммунологии (EAACI) в 2021 году опу-
бликовала рекомендации, в которых указывается 
о необходимости координировать исследования 
по изучению причин изменения микробиома эпи-
телиального барьера с измененной проницаемо-
стью, бактериальной транслокации, снижению 
разнообразия микробиоты, колонизации оппор-
тунистических патогенов, а также изучение те-
рапевтических исcледований по восстановлению 
микробиома [38].

В геологическую эпоху антропоцена изменились 
процессы эволюции, отмечается утрата биоразноо-
бразия, идет снижение и генетического разнообра-
зия с деструкцией экосистемы со значительными 
последствиями для здоровья человека. Понимание 
связей микробиома и заболеваний человека может 
предоставить широкие возможности для улуч-
шения состояния здоровья людей. Дальнейшее 
изучение патофизиологии процессов воспаления, 
обусловленных микробиомом, в сочетании с взаи-
модействием основных факторов риска развития 
аллергических заболеваний, поможет оптимизи-
ровать методы лечения, разработать новые тера-
певтические стратегии модификации микробиома 
по предотвращению возникновения и обострения 
аллергических заболеваний.
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