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Резюме

Цель обзора заключается в определении влияния микробиоты кишечника на тяжесть течения и развитие осложнений 
новой коронавирусной инфекции COVID-19, а также рассмотрении возможности эффективного применения пробио-
тиков, пребиотиков и метабиотиков в качестве адъювантной терапии с целью повышения резистентности организма 
к вирусным инфекциям. В последнее время большое внимание уделяется влиянию микробиоты кишечника на течение 
многих внутренних болезней как инфекционной, так и неинфекционной природы. Доказано патогенетическое влияние 
изменения кишечной микробиты на инициацию и поддержание воспалительного, а также иммунного ответа организ-
ма. В ходе ряда исследований была отмечена прямая корреляционная связь между повышенной восприимчивостью 
микробиоты кишечника человека к новой коронавирусной инфекции и возникновением осложнений со стороны 
дыхательной системы. Изменение микробиома кишечника приводит к повышению кишечной проницаемости, как 
следствие, снижению защитных, как барьерных, так и иммунных механизмов слизистой желудочно- кишечного трак-
та, влечет за собой более легкую и быструю пенетрацию вируса SARS-CoV-2 в ток крови с последующей системной 
диссеминацией. В свете имеющихся данных весьма вероятна тесная взаимосвязь между тяжестью течения новой 
коронавирусной инфекции и составом микробиоты кишечника.

В статье приведены результаты некоторых исследований, на основе которых можно сделать вывод об изменениях 
микробиоты кишечника у больных COVID-19 и эффективности применения про-, пре– и метабиотиков в их лечение, 
включающие штаммы лактобацилл и антимикробные пептиды (AMP) с целью улучшения прогноза и предотвращения 
возникновния осложнений. Представленная информация может быть полезна для усиления терапевтического эффекта 
от принимаемой стандартной терапии.

Приведённые в статье исследования подтверждают то, что приём про-, пре- и метабиотиков обладает противовоспа-
лительным, иммуномодулирующим потенциалом и способствует к более быстрому выздоровлению заболевшего. Так же 
возможен приём в профилактических целях для усиления резистентности организма и модуляции иммунной системы.
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Summary

To determine the infl uence of the gut microbiota to the severity and development of complications during COVID-19. Consider 
the importance of taking pro– pre– and metabiotics in increasing the body’s resistance to viral infections. Recently, much 
attention has been paid to the infl uence of the gutl microbiota on the course of many internal diseases of an infectious and 
non-infectious nature. The pathogenetic infl uence of changes in the gut microbita on the initiation and maintenance of 
the infl ammatory response of the body, as well as the immune response, has been proven. A number of studies have noted 
a direct correlation between the increased susceptibility of the human gut microbiota to a new coronavirus infection and 
the occurrence of complications from the respiratory system. Microbiome’s changes lead to increase gut permeability, weak 
protective barrier and immune mechanisms of the gastrointestinal mucosa, lead to easier and faster penetration of the SARS-
CoV-2 virus into the blood stream, followed by dissemination and damage to the lungs. In light of the available data, a close 
relationship between the severity of the novel coronavirus infection and the composition of the gut microbiota is highly likely.

The article presents the results of some studies, on the basis of which it can be concluded about gut microbiota changes 
in COVID-19 patient and effi  ciency of pro-, pre– and metabiotics, including strains of Lactobacilli and antimicrobial peptides 
(AMP), in the treatment of patients with COVID-19 in order to improve prognosis and prevent complications.

The information presented can be useful for those who are faced with the eff ect of the virus on the gastrointestinal tract 
and respiratory system and for those who, for preventive purposes, want to increase the resistance of their body.
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Введение

Корона вирус – это полож ительный РНК-
содержащий вирус с шипоподобными проекция-
ми – пепломерами на поверхности, которые придают 
микроорганизму вид короны, что и обусловило на-
звание семейства вирусов. COVID-19 является седь-
мым известным видом коронавирусов, зоонозным 
по своему происхождению, способным вызывать 
заболевания человека, в том числе тяжелый острый 
респираторный синдром (SARS-CoV) и ближне-
восточный респираторный синдром (MERS-CoV). 
Филогенетическое исследование вирусного генома 
(29 903 нуклеотида) выявило, что COVID-19 наи-
более тесно связан (89,1% сходства нуклеотидов) 
с группой атипичных коронавирусов. Структурное 
сходство между рецептор- связывающими доме-
нами достаточно изученного SARS-CoV и нового 
SARS-CoV-2 означает, что последний также исполь-
зует поверхностный спайковый S-гликопротеин 

и рецептор АПФ-2 (ангиотензин превращающий 
фермент) при участии TMPRSS2 (трансмембранной 
сериновой протеазы) для своего интрацеллюляр-
ного проникновения [1, 2, 3]. Выше упомянутые 
рецепторы экспрессируются на мембранах пневмо-
цитов II типа в легких, на апикальной поверхности 
эпителиоцитов тонкого кишечника, холангиоцитах 
и гепатоцитах печени, в ацинарных и островковых 
клетках, а также в эпителиоцитах протоков подже-
лудочной железы и не только, что подтверждает ис-
пользование желудочно- кишечного тракта (ЖКТ) 
в качестве внелегочной зоны репликации вируса 
SARS-CoV-2 [4, 5, 6].

Поражению ЖКТ способствуют: во-первых – вы-
раженная экспрессия рецепторов АПФ-2 (ACE-2) 
и трансмембранных сериновых протеаз (TMPRSS-2) 
в его слизистой, во-вторых – способность SARS-
Cov-2 связываться с АПФ-2 рецепторами в 10 раз 
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превышает данную способность его предшествен-
ника SARS-Cov, в-третьих – повышенная прони-
цаемость слизистой вследствие влияния патогена,, 
в-четвертых – цитокиновая агрессия и системный 
воспалительный ответ, и, в-пятых – нарушение 
состава и функции кишечной микробиоты (рис. 1).

В ходе ряда исследований было выявлено, что 
в качестве внелегочных «входных ворот» инфек-
ции вирус SARS-CoV-2 cпособен использовать 
слизистую ЖКТ, оказывая на неё прямое деструк-
тивное воздействие, тем самым обуславливая на-
личие клинических симптомов вовлечения ЖКТ 
в воспалительный процесс. Доказательством про-
никновения данного вируса в энтероциты служит 
интрацеллюлярное обнаружение вирусного ну-
клеокапсидного белка при гистологическом им-
мунофлюоресцентном окрашивании тканей ЖКТ 
[7, 8, 9]. Диспептический синдром, свидетель-
ствующий о вовлечении ЖКТ в патологический 
процесс, а именно диарея, тошнота, рвота и боль 

в животе, возникает приблизительно у 20% боль-
ных COVID-19, а РНК вируса SARS-CoV-2 можно 
обнаружить в образцах стула в течение 10 недель 
от начала заболевания даже после респираторной 
элиминации вируса. Данные одного метаанализа 
(95 обзоров) выявили фекальное выделение коро-
навируса в среднем 12,5 суток (до 33 суток макси-
мально) после отрицательного назофарингеального 
мазка у 64% пациентов [10–13], что подтверждается 
другим систематическим обзором (55 исследова-
ний; 1348 пациентов), где положительная ПЦР на 
коронавирус в образцах стула обнаружена в сред-
нем в течение 19 суток почти у половины пациентов, 
также намного дольше, чем в респираторных мазках 
[14, 15, 16]. Эти данные подтверждают вовлечение 
в патологический процесс «оси кишечник- легкие» 
(рис. 2) и обуславливают существенное изменение 
состава микробиоты и снижение бактериального 
разнообразия как в кишечнике, так и в легких у па-
циентов с COVID-19.

Основная часть: 
взаимосвязь штаммов с микробиотой кишечника

На данный момент существуют достоверные данные 
о патогенетической связи изменения микробиоты 
кишечника с такими соматическими и аутоиммун-
ными заболеваниями, как астма, атопия, гипер-
тоническая болезнь, ишемическая болезнь серд-
ца, ожирение, метаболические синдромы, диабет, 
воспалительные заболевания кишечника и желч-
ных путей, рак кишечника, и даже психическими 
расстройствами (аутизм, депрессия, тревожные 
расстройства) посредством функционирования 
двунаправленных осей [17, 18, 19].

Микробиота, – это термин, характеризующий 
микробиоценоз органов и систем, она является 
специфичной для каждой системы человека. На 
сегодняшний день установлена тесная взаимос-
вязь между респираторной и кишечной микробио-
той. В исследованиях, опубликованных в 2019 году, 
была изучена возможность предотвращения ранней 
репликации вируса гриппа в клетках легочного 
эпителия посредством модифицирования микро-
биоты кишечника при энтеритах и пневмониях, 
связанных с ИВЛ (искусственная вентиляция лег-
ких), а также профилактики возникновения по-
бочных эффектов антибиотикотерапии с доказан-
ным противовоспалительным эффектом [20, 21, 
22]. В 2020 году ряд исследований продемонстри-
ровали изменения в составе микробиоты кишеч-
ника у пациентов, инфицированных SARS-CoV-2, 
и реконвалесцентов по сравнению с контрольной 
группой неинфицированных пациентов, в сто-
рону снижения концентрации симбиотических 
бутират и пропионат продуцирующих бактерий 
и роста количества условно- патогенных бактерий, 
обладающих провоспалительным потенциалом, 
а также существенное снижение бактериального 
разнообразия [23–26]. При этом данные изменения 
кишечной микробиоты сохраняются даже после 
элиминации вируса SARS-CoV-2 и исчезновения 
респираторных симптомов [27]. Прямая корреля-
ционная связь между тяжестью течения COVID-19 

и исходным количеством микроорганизмов кишеч-
ной микробиоты выявлена с Clostridium ramosum, 
Clostridium hathewayi и Coprobacillus, обратная – 
с Faecalibacterium prausnitzii (продуцирует бутират 
из ацетата) [28, 29, 30], что свидетельствует о не-
посредственном участии кишечной микробиоты 
в системных иммунных механизмах.

В ходе исследования пациентов с COVID-19 было 
предложено использовать шкалу протеомного риска 
крови (ПРК) для прогнозирования клинических 
исходов [31, 32, 33]. Протеомный анализ сыворотки 
крови, с помощью которого можно выявить био-
логические маркеры тяжести инфекционных забо-
леваний, представляет собой изучение экспрессии 
генов микроорганизмов на уровне белка. Так, у па-
циентов с COVID-19 был обнаружен основной набор 
таксонов кишечных бактерий, которые в своём соот-
ношении и количественном составе имеют различия 
с неинфицированными людьми. Основные таксоны 
включают род Bacteroides, Streptococcus, Lactobacillus, 
семейство Ruminoc occaceae, Lachnospiraceae и отряд 
Clostridiales.

Интересно, что подмножество основных так-
сонов коррелирует с сывороточными концентра-
циями провоспалительных цитокинов, включая 
TNFα, IFNγ, IL-1β, IL-2, IL-4, IL-6, IL-8, IL-10, IL-12p70, 
IL-13. Так, Bacteroides, Streptococcus и Clostridiales 
отрицательно коррелируют с сывороточными кон-
центрациями тестируемых цитокинов, что свиде-
тельствует об их противовоспалительном потен-
циале, тогда как Ruminococcus, Lactobacillus и Blautia 
имеют положительную корреляцию (рис. 3), то есть 
обладают провоспалительным потенциалом [34, 
35, 36]. Концентрация SARS-CoV-2, определяемая 
в образцах стула, пропорционально уменьшалась 
с увеличением содержания таких бактериальных 
микроорганизмов, как Bacteroides dorei, Bacteroides 
massiliensis, Bacteroides thetaiotaomicron и Bacteroides 
ovatus, что обусловлено способностью данных видов 
подавлять экспрессию рецепторов АПФ-2 в толстой 
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кишке мышей. Эта корреляционная зависимость 
позволяет рассматривать данные бактериальные 
виды, как потенциально эффективные средства 
профилактики новой коронавирусной инфекции. 
С другой стороны обнаружено, что бактерии из 
семейства Erysipelotrichaceae имеют прямую корре-
ляционную связь с фекальным содержанием SARS-
CoV-2 [37–40].

В одном из исследований было выявлено, что 
Ruminococcus gnavus имеет положительную кор-
реляцию с большинством исследованных провос-
палительных цитокинов [41–44]. Руминококки 
(Ruminococcus) – это род грамположительных не-
подвижных анаэробных бактерий, в норме при-
сутствующих в микробиоме кишечника более 90% 
людей. Несколько исследований микробиома свя-
зали R. gnavus с воспалительными заболеваниями 
кишечника, такими как болезнь Крона и язвен-
ный колит, что предполагает возможную роль R. 
gnavus в индукции аберрантных воспалительных 
реакций в слизистой оболочке кишечника [45–48]. 
Примечательно, что R. gnavus продуцирует глюко-
рафанин, который индуцирует секрецию воспали-
тельных цитокинов TNF-α. Кроме того, R. gnavus 
может расщеплять муцин и использовать его в ка-
честве источника углерода, что приводит к разру-
шению слизистого слоя кишечника и снижению 

его барьерной функции. Следовательно, R. gnavus 
и другие муколитические бактерии могут приво-
дить к повышенной проницаемости эпителиального 
барьера кишечника и способствовать развитию 
системного воспалительного ответа, характерного 
для пациентов с COVID-19 [49–52].

Качественный состав микробиоты кишечника 
предопределяет тяжесть течения COVID-19 [53]. 
Выявлена достоверная связь между содержанием 
конкретных кишечных бактерий, а именно увеличе-
ние количества условно- патогенных микроорганиз-
мов и пробионтов: Clostridium ramosum, Clostridium 
hathewayi, Bacteroides nordii и Coprobacillus spp. и тя-
желым течением новой коронавирусной инфекции 
[54, 55]. Данный феномен можно объяснить ассоциа-
цией Clostridium ramosum и hathewayi с бактериеми-
ей, и способностью Coprobacillus spp. повышать экс-
прессию рецепторов АПФ-2 в кишечнике [56, 57, 58].

К факторам благоприятного прогноза COVID-19 
относят, прежде всего, преобладание в кишечной ми-
кробиоте комменсальных бактерий: Bacteroides dorei 
и Bacteroides thetalotaomicron, обладающих способ-
ностью подавлять экспрессию рецепторов АПФ-2 
и препятствовать транскишечному проникновению 
вируса, а также обилие бутират- продуцирующих 
бактерий – Faecalibacterium prausnitzii и Alistipes 
onderdonkii [59, 60].

Ось «кишечник- легкие» при COVID-19

Решающую роль в регуляции иммунной системы 
хозяина играет микробиом кишечника – совокуп-
ность микробных генов. Через систему двуна-
правленных осей кишечная микробиота участвует 
в функционировании различных органов и систем 
и определяет здоровье хозяина [61]. Существует 
гипотеза о том, что здоровый сбалансированный 
микробиом кишечника посредством поддержания 
иммунного гомеостаза способен предотвратить 
гиперреактивность иммунной системы человека 
и, как следствие, развитие провоспалительных 
иммунных реакций во всех жизненно важных ор-
ганах, включая легкие, у пациентов с COVID-19. 
Термин иммунный гомеостаз кишечника означает 
состояние, при котором иммунная система обеспе-
чивает защиту от патогенов, оставаясь интактной 
в отношении собственной микробиоты, продуктов 
питания и других компонентов окружающей сре-
ды. Во-первых, микробиота придает устойчивость 
к колонизации, снижая вероятность успешного 
закрепления патогенов в местной экосистеме ки-
шечника, во-вторых, регулируют ранние проти-
вовирусные реакции. Например, мыши без ки-
шечной микрофлоры обладают мононуклеарными 
фагоцитами, которые демонстрируют нарушенную 
экспрессию генов цитокинов, особенно в отноше-
нии интерферонов типа I, обеспечивающий эф-
фективный противовирусный ответ [62, 63]. Точно 
так же индуцированная антибиотиками супрессия 
популяций микробиоты кишечника снижает спо-
собность хозяина запускать устойчивые проти-
вовирусные реакции, и, таким образом, вирусная 
инфекция вызывает более серьезные осложнения 
у мышей, леченных антибиотиками.

Как и в случае с кишечной микробиотой, сейчас 
есть доказательства, свидетельствующие о наличии 
отдельных микроорганизмов в легких, таких как 
Bacteroidetes и Firmicutes, преобладающие, как в ки-
шечнике, так и в легких [64, 65].

Ось «кишечник- легкие» является двунаправлен-
ной, что означает способность кишечных эндоток-
синов и микробных метаболитов распространяться 
гематогенно и вызывать альтерацию легких, а вос-
паление, возникающее в легочной ткани, в свою 
очередь может усугублять патологические измене-
ния микробиоты кишечника. Это обуславливает 
возможность того, что новый SARS-Cov-2 также 
может оказывать отрицательное влияние на микро-
биоту кишечника, вызывая и утяжеляя осложнения 
со стороны легких. Так при поражении энтероцитов 
тонкого кишечника патогеном, значительно повы-
шается проницаемость эпителиального барьера, 
происходит его беспрепятственное гематогенное 
распространение и проникновение в дыхательную 
систему, приводящее к активному иммунному отве-
ту со стороны обоих систем при непосредственном 
участии дендритных клеток и провоспалительных 
цитокинов [66, 67]. Прямое воздействие SARS-CoV-2 
на ЖКТ и существование оси «кишечник –легкие» 
объясняет нарушение гомеостаза кишечной ми-
кробиоты у пациентов как во время острого забо-
левания COVID-19 вне зависимости от наличия 
или отсутствия гастроинтестинальных симптомов, 
так и после разрешения заболевания. Связь между 
двумя системами реализуется возникновением за-
болеваний легких, потенцирующихся вследствие 
кишечного микробного дисбаланса, воспаления сли-
зистой оболочки и повышенной проницаемости [68].
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Фактически, несколько исследований проде-
монстрировали, что респираторные инфекции 
непосредственно связаны с изменением соста-
ва кишечной микробиоты [69]. Многочисленные 
экспериментальные и клинические наблюдения 
показали, что микробиота кишечника играет 
ключевую роль в патогенезе сепсиса и острого ре-
спираторного дистресс- синдрома (ОРДС) путем 
инициации системного воспалительного ответа 
[70]. Именно прогрессирование ОРДС является 
одним из серьезных клинических осложнений 
пневмонии при COVID-19. Большинство тяжело-
больных пациентов в отделении интенсивной те-
рапии, страдающих ОРДС, имеют высокие уровни 
воспалительных цитокинов вследствие сложной 
иммунной дисрегуляции. Следовательно, высо-
ка вероятность существования перекрестного 
механизма между составом микробиоты легких 
и кишечника при COVID-19, который обуслав-
ливает развитие осложнений и влияет на исход 

заболевания [71]. Также дополнительному неблаго-
приятному воздействию на кишечную микробиоту 
могут способствовать лекарственные средства, 
применяемые для лечения COVID-19: азитроми-
цин, комбинация ритонавира и лопинавира могут 
вызывать тяжелую диарею и дисбиоз кишечника, 
в то время как цефтриаксон способен вызвать псев-
домембранозный колит. Рекомендовано учитывать 
возможные изменения микробиоты кишечника 
при проведении антибактериальной и противо-
вирусной терапии и своевременно их корректиро-
вать. Полифармакотерапия новой коронавирусной 
инфекции также может усугублять существенный 
дисбаланс в популяциях комменсальных бакте-
рий (противовирусные препараты, антибиотики 
широкого спектра действия, глюкокортикоиды, 
нестероидные противовоспалительные препараты, 
ингибиторы протонной помпы, слабительные сред-
ства, метформин), что также усугубляет тяжесть 
течения инфекции [72].

Профилактическое и терапевтическое использование 
про-, пре– и метабиотиков при COVID-19

Необходимость более детального изучения воз-
можности коррекции микробиоты кишечника с це-
лью повышения общей резистентности организма 
к вирусным инфекциям обусловлена неуклонным 
ростом заболеваемости COVID-19 вследствие по-
стоянной адаптации и изменчивости SARS-CoV-2 
путем появления его новых мутаций. Компоненты 
и метаболиты, а также сами кишечные бактерии, 
играют ключевую роль в регуляции неспецифиче-
ского иммунитета, в том числе дыхательных путей. 
Следовательно, существует вероятность того, что 
нормализация микробиоты кишечника с помо-
щью про-, пре– или метабиотиков будет весьма 
эффективна для профилактики и контроля тяже-
сти течения COVID-19 (рис 4.). Для использова-
ния в клинической практике разрешены штаммы 
пробиотиков, зарегистрированные в международ-
ном депозитарии штаммов согласно номенклатуре 
(АТТС – Американский сборник разновидностей 
культур, СNCM – Национальный сборник культур 
микроорганизмов). Предыдущие эксперименталь-
ные исследования на животных и клинические 
исследования показали, что пероральный прием 
пробиотических штаммов оказывает протективное 
и терапевтическое действие при инфекциях дыха-
тельных путей, вызываемых РНК-содержащими ви-
русами, такими как вирус гриппа и риновирус [73].

Опасные для жизни проявления и осложнения 
течения COVID-19 вызваны неконтролируемым 
системным гипервоспалением из-за сложной им-
мунной дисрегуляции, включающей нейтрофи-
лию, лимфоцитопению, снижение Т-клеточного 
иммунитета и гиперпродукцию медиаторов вос-
паления. Поэтому особенно примечательно, что 
определенные штаммы пробиотиков обладают 
штамм- специфической иммуномодулирующей 
способностью против респираторных вирусных 
инфекций.

Существует множество доказательств того, что 
Lactobacillus plantarum обладает разнообразной 

иммуномодулирующей активностью, особенно 
при заражении сезонными и высокопатогенными 
вирусами гриппа (рис. 5).

Пероральное введение L. plantarum мышам 
уменьшает признаки воспаления при вирусной ин-
фекции, путем увеличения активности NK-клеток, 
активации Th 1-опосредованные иммунные ответы 
и продукции цитокинов Th 1 (IL-12 и IFN-γ) и, в част-
ности, способствует IgA-опосредованному иммуни-
тету слизистой оболочки в тонком кишечнике и лег-
ких [74]. Подобные испытания продемонстрировали, 
что пероральный прием L. plantarum снижает риск 
заражения инфекциями верхних и нижних дыха-
тельных путей и облегчает симптомы со стороны 
дыхательной системы. Показано, что эти эффекты 
связаны с иммуномодулирующей способностью 
L. plantarum, включая активацию CD8 + Т-клеток, 
усиление фагоцитарной активности гранулоцитов, 
снижение количества провоспалительных цитоки-
нов IFN-γ и TNF-α в плазме и повышение проти-
вовоспалительного действия за счет увеличения 
концентрации IL-4 и IL-10 [75]. Эти данные свиде-
тельствуют о том, что L. plantarum усиливает многие 
аспекты механизма защиты от вирусной инфекции.

В недавнем времени были предложены фермен-
тированные определенными штаммами продукты 
питания для ограничения распространения вос-
паления при COVID-19. Коровье молоко с про-
биотиком L. paracasei FM–CBA L74 модулирует 
ряд защитных механизмов против новой коро-
навирусной инфекции. Данный штамм снижает 
проникновение в клетку вируса и предупреждает 
развитие цитокинового шторма [76]. Экспрессия 
рецепторов АПФ-2 и провоспалительных цито-
кинов IL-6, VEGFβ, IL-15, IL-1β в кишечнике пода-
влялась приемом предварительной обработанной 
ферментированной пищи. Не наблюдалось ника-
кого влияния на экспрессию

TMPRSS2, MCP-1, TNF-α, CXCL1 (хемоаттрак-
тант нейтрофилов).
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В последующем исследовании инфицированию 
вирусными частицами SARS-CoV-2 подвергли 
искусственно выращенные в инкубаторе с пред-
варительной обработкой молоком с L. paracasei 
FM–CBA L74 клетки Caco-2, как модель энтероци-
тов. Результаты оказались таковы, что предвари-
тельная обработка клеток пробиотиком FM–CBA 
L74 значительно снизила количество вирусного 
нуклеокапсидного белка N в клетках Caco-2, инфи-
цированных SARS-CoV-2. Этот результат, вероятно, 
был связан с модуляцией рецептора АПФ-2. Также 
было проведена оценка модулирующего действия 
пробиотика FM–CBA L74 на воспалительный ци-
токиновый ответ. Путем определения уровней 
наиболее важных провоспалительных цитокинов, 
обычно наблюдаемых у пациентов с COVID-19, 
была выявлена способность ферментированно-
го молока значительно снижать экспрессию IL-6, 
VEGFβ, IL-15 и IL-1 [77].

В последние годы AMP (антимикробные пепти-
ды) широко использовались для борьбы с опасны-
ми микроорганизмами в качестве адъювантной 
терапии. Многие микроорганизмы продуцируют 
эти пептиды в качестве компонента собственного 
врожденного иммунного ответа на вторжение па-
тогенов. AMP используются для лечения вирусных 
инфекций, таких как вирус Зика (ZIKV), вирус 
денге (DENV) и вирус гриппа A (IAV) [78].

В недавних исследованиях альтернативным 
способом снижения инфицирования SARS-CoV-2 

стали два биопептида (гликоцин F и лактококцин 
G) из Lactococcus lactis и Lactobacillus plantarum, 
обладающих высоким сродством связывания 
с белками S, N и протеазой 3CL [79]. Кроме того, 
было обнаружено, что лактококцин G имеет высо-
кое сродство к белку коронавируса RdRp и подхо-
дящие аминокислотные последовательности для 
молекулярной стыковки. Исходя из результатов 
стыковки, данные биопептиды имеют более высо-
кое сродство по сравнению с рецепторами АПФ-2 
к белкам SARS-CoV-2, что свидетельствует о воз-
можности их использования в качестве средств 
профилактики и лечения новой коронавирусной 
инфекции. В отличие от предыдущих исследо-
ваний, проводимых, как правило, на ингиби-
ровании одного или двух белков SARS-CoV-2, 
в последнем исследовании использован новый 
подход – проведено одновременное ингибиро-
вание четырех основных белков. Исследование 
показало, что оптимизация гликоцина F и лак-
тококцина G может преобразовать эти два био-
пептида в подходящую терапию для ингибирова-
ния белков SARS-CoV-2 без побочных эффектов. 
Таким образом, эти пептиды можно рассматри-
вать как потенциальные лекарственные сред-
ства для борьбы с заболеванием COVID-19 [80]. 
Патогенетическое действие данных биопептидов 
предоставляет возможность использования их 
в качестве ферментированных молочных продук-
тов в профилактических целях.

Заключение

В настоящее время существуют неоспоримые дан-
ные, свидетельствующие о существовании двуна-
правленной оси «кишечник- легкие», оказывающей 
существенное влияние на функционирование обоих 
систем. Присутствие РНК SARS-Cov-2 в фекалиях 
некоторых пациентов и наличие у них диспептиче-
ского синдрома подтверждает активное вовлечение 
ЖКТ в воспалительный процесс при COVID-19. 
Постоянный поиск эффективной адъювантной про-
тивовирусной терапии обусловлен изменчивостью 
SARS-CoV-2, который в последнее время приобрел 
высокую мутабельность, контагиозность и транс-
миссивность. Весьма перспективным направлением 
в данной ситуации видится регуляция гомеостаза 
микробиоты кишечника, как потенциальное имму-
номодулирующее средство предотвращения и об-
легчения симптомов любых вирусных заболеваний. 
Разнообразие кишечной микробиоты и наличие 
симбиотических микроорганизмов в кишечнике 
могут обеспечивать достаточную иммунную за-
щиту для профилактики заражения и развития ос-
ложнений и при новой коронавирусной инфекции. 
И наоборот, вполне вероятно, что значительный 
дисбиоз кишечника и снижение бактериального 
разнообразия также может существенно ухудшать 
клинические проявления и течение COVID-19.

Поскольку микробиота кишечника податлива 
и регулируется питанием, совершенно необходи-
ма реализация индивидуальных стратегий диеты, 
в качестве дополнения к текущим рутинным мето-
дам лечения. Это можно осуществить с помощью 

персонифицированного подхода, проанализиро-
вав микробиоту кишечника отдельных пациентов 
с последующей рекомендацией эффективной диеты, 
включающей специализированные про-, пре– и ме-
табиотики и антимикробные пептиды (AMP), для 
поддержания иммунного гомеостаза кишечника 
и, как следствие, улучшения общего иммунного 
ответа у таких пациентов. Данный подход может 
предотвратить развитие осложнений и ускорить вы-
здоровление пациентов, инфицированных вирусом 
SARS-CoV-2, особенно пожилых и коморбидных. 
Кроме того, некоторые кишечные бактериальные 
метаболиты и бактериальные фрагменты могут 
модулировать иммунный ответ легких, что также 
может быть использовано в клинической практике. 
Еще одним перспективным направлением может 
стать рекомендация профилактического приема 
специализированных добавок, включая про-, пре- 
и метабиотики, обладающих противовоспалитель-
ным потенциалом, лицам, находящимся в контакте 
с больными COVID-19 с целью повышения неспец-
ифического иммунитета.

Поскольку про-, пре- и метабиотики в большин-
стве случаев обладают хорошим профилем безопас-
ности, можно ожидать, что в дальнейшем они будут 
более широко применяться в комплексной терапии 
вирусных заболеваний.

Тем не менее, для включения данной группы пре-
паратов в национальные рекомендации по профи-
лактике и лечению новой коронавирусной инфек-
ции требуется более обширная доказательная база.
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