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Резюме

В статье рассматриваются современные методы диагностики нарушений микробиоты кишечника, включая культу-
ральные, молекулярно- генетические и хроматографические подходы. Подчёркиваются их преимущества и недостатки, 
а также клиническая значимость. Важным шагом стало принятие международного консенсуса, стандартизировавшего 
подходы к диагностике микробиома. В статье обосновывается необходимость выбора метода в зависимости от целей 
исследования и клинических условий, учитывая точность, доступность и стоимость.
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Summary

The article explores modern methods for diagnosing gut microbiota disorders, including cultural, molecular- genetic, and 
chromatographic approaches. Their advantages, disadvantages, and clinical signifi cance are highlighted. A signifi cant milestone 
was the adoption of the international consensus standardizing microbiome diagnostic practices. The article emphasizes the 
need to select diagnostic methods based on research goals and clinical conditions, considering accuracy, availability, and cost.
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Введение

Одним из ключевых научных прорывов XXI века 
стало изучение микробиома – совокупности ми-
кроорганизмов, взаимодействующих с организмом 
человека. Этот сложный микробный ансамбль фор-
мировался на протяжении тысячелетий эволюции, 
создавая устойчивые симбиотические связи с ма-
кроорганизмом [1]. Считается, что становление 
этих взаимоотношений во многом обусловлено 
метаболическими процессами, которые позволяют 
организму извлекать дополнительную энергию из 
потребляемых питательных веществ благодаря их 
расщеплению кишечной микрофлорой и последу-
ющим усвоением хозяином.

Современное понимание нормальной микро-
биоты сводится к представлению о ней как о сово-
купности многочисленных микробных сообществ, 
каждое из которых имеет характерный видовой 
состав и заселяет определённые биотопы орга-
низма. Основными биотопами считаются кожа, 
слизистые оболочки верхних дыхательных путей, 
желудочно- кишечный тракт и наружные отделы 
мочеполовой системы.

Наиболее густой зоной обитания микробиоты 
является желудочно- кишечный тракт (ЖКТ), где 
общее количество микробных клеток составляет 
1014–1015 и превышает число клеток человеческого 
организма в десять раз [2]. Состав и численность 
бактерий, обитающих в желудочно- кишечном 

тракте, зависят от таких факторов, как возраст, 
пол [3], влияние окружающей среды, включая 
особенности питания, применение антибиоти-
ков, психоэмоциональные и физические стрессы, 
а также уровень радиационного воздействия [4]. 
Кишечный микробиом тесно взаимодействует 
с различными органами и системами, участвуя 
в формировании множества регуляторных конту-
ров или осей (рис. 1) [5], которые влияют на функ-
ционирование организма, адаптивные реакции, 
поведение и эмоциональное состояние. Продукты 
бактериальной ферментации углеводов, включая 
короткоцепочечные жирные кислоты, являются 
основным источником энергии для эпителиальных 
клеток кишечника. Микроорганизмы снижают 
образование токсичных метаболитов белкового 
обмена (фенола и индола и др.), обладающих кан-
церогенными свой ствами, участвуют в синтезе 
витаминов и способствуют уменьшению уровня 
холестерина в крови (рис. 2) [6]. Нормальная ки-
шечная микробиота предотвращает размножение 
патогенных и условно- патогенных микроорга-
низмов за счёт колонизационной резистентности, 
а также играет ключевую роль в поддержании как 
врождённого, так и адаптивного иммунитета че-
ловека [5].

В последние годы в научной литературе представ-
лено множество исследований, демонстрирующих 

Рисунок 1.
Влияние микро-
биома на имму-
нитет органов 
внекишечной 
локализации.

Figure 1.
Microbiome- 
immunity 
interaction in extra- 
intestinal organs.
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связь между изменениями качественного и коли-
чественного состава микробиома и развитием раз-
личных заболеваний. В частности, отмечается его 
влияние на патологические состояния сердечно- 
сосудистой системы, метаболические нарушения 
(ожирение, сахарный диабет 2-го типа), аллергиче-
ские реакции (атопический дерматит, бронхиаль-
ная астма) и аутоиммунные заболевания (сахарный 
диабет 1-го типа, целиакия, воспалительные болез-
ни кишечника) [2, 6, 7].

Наряду с этим изучаются и терапевтические 
подходы в лечении определённых заболеваний, 
связанных с нарушением микробиоты. Так, рифак-
симин может применяться в лечении печёночной 
энцефалопатии [8, 9] и синдрома раздражённо-
го кишечника с диареей [10, 11]. Международные 
и  отечественные клинические рекомендации 
предлагают пробиотики для лечения антибиотик- 
ассоциированной диареи [12, 13], в качестве усили-
вающей терапии эрадикации H. Pylori- инфекции 

[14], а также для вспомогательной терапии язвен-
ного колита [15] и других заболеваний.

Параллельно растёт интерес научного сооб-
щества непосредственно и в отношении методов 
диагностики нарушений кишечной микробиоты. 
Так, в 2024 году под эгидой мультидисциплинар-
ной бригады и ведущих специалистов своей обла-
сти был принят первый международный консен-
сус для стандартизации практики диагностики 
микробиома с целью клинического внедрения, 
включая разработку рекомендаций по общим 
принципам и минимальным требованиям к их 
проведению, показаниям, протоколам предвари-
тельного тестирования, методам анализа, отчет-
ности о результатах и потенциальной клиниче-
ской ценности [16].

В данной работе будут обсуждены актуальные 
методы диагностики нарушений кишечной микро-
биоты, их преимущества и недостатки, их клини-
ческая значимость.

Методы исследования микробиоты тонкой кишки

Синдром избыточного бактериального роста 
(СИБР) – патологическое состояние первичного 
или вторичного генеза, характеризующееся по-
вышенным количеством (>105 КОЕ/мл или, в ряде, 
случаев до 1011 КОЕ/мл), и/или нарушением состава 
микробиоты в тонкой кишке в сторону грамотри-
цательных и анаэробных штаммов, проявляюще-
еся нарушением функций кишечной микробиоты, 
пищеварения и развитием мальабсорбции [17].

Для диагностики СИБР, то бишь нарушений 
микробиоты тонкого кишечника, могут приме-
няться прямые (посев тонкокишечного аспирата) 
и косвенные (дыхательные тесты).

Посев тонкокишечного аспирата. Эталонным 
исследованием в мировой практике, направленным 
на диагностику СИБР, является посев аспирата 
тонкокишечного содержимого. Забор дуоденаль-
ного и еюнального содержимого осуществляется 
с помощью специального зонда либо энтероскопа. 
К наиболее часто выявляемым при культураль-
ном исследовании аспирата микроорганизмам 
относятся стрептококки, эшерихии, лактобацил-
лы, нейссерии, лактобацилы, бактероиды [18]. 
Диагностически значимым считается содержание 
микроорганизмов в аспирате тонкой кишки >106 
КОЕ/мл.

Одним из неоспоримых преимуществ данного 
метода является возможность получения аспи-
рата непосредственно из тонкой кишки, что обе-
спечивает топическую оценку микробиоты. Тем 
не менее, метод сопровождается значительными 
техническими и функциональными сложностями. 
В частности, забор материала требует строгого 
соблюдения асептических стандартов во избежа-
ние контаминации образцов, а также оперативной 
доставки аспирата в лабораторию с особыми ус-
ловиями для анаэробного культивирования, что 
затруднительно для большинства клиник. Помимо 
этого, процедура является инвазивной, продолжи-
тельной и дорогостоящей [18]. Дополнительные 
трудности возникают при идентификации 

некультивируемых бактерий и невозможности 
оценки пристеночной микрофлоры. Традиционная 
энтероскопия не позволяет диагностировать «дис-
тальный» СИБР, локализованный преимуществен-
но в подвздошной кишке. Наконец, неравномерная 
бактериальная обсеменённость и избыточный рост 
бактерий в труднодоступных для аспирации зонах, 
например, при аномалиях развития тонкой кишки, 
вызывающих псевдообструкцию и застой содер-
жимого, также могут снижать информативность 
исследования [19].

Дыхательные тесты. Благодаря своей безопас-
ности, неинвазивности, относительной простоте 
выполнения и доступной стоимости, дыхательные 
тесты в настоящее время являются основным ме-
тодом диагностики СИБР.

Все дыхательные тесты основаны на опреде-
лении метаболических продуктов жизнедеятель-
ности кишечной микрофлоры, присутствующих 
в выдыхаемом воздухе. В качестве диагностиче-
ских субстратов наиболее широко применяются 
глюкоза и лактулоза [20]. В результате микробного 
брожения пищевых волокон, сложных сахаров 
и гликопротеинов кишечной слизи образуются 
летучие соединения – водород, метан, углекислый 
газ – а также короткоцепочечные жирные кислоты 
и вода. Водородные дыхательные тесты позволяют 
фиксировать концентрацию водорода в выдыхае-
мом воздухе, демонстрируя прямую корреляцию 
между его синтезом в кишечнике и выделением при 
дыхании [21]. Время, за которое уровень водорода 
в выдохе повышается во время теста, указывает на 
отдел кишечника, где протекают процессы фермен-
тации. Преждевременное появление метаболитов 
в выдыхаемом воздухе, ещё до достижения химу-
сом толстого кишечника, свидетельствует о пато-
логическом разрастании микрофлоры в тонкой 
кишке [19].

Одним из неоспоримых достоинств дыхатель-
ных тестов является их относительная эконо-
мическая и повсеместная доступность. Однако 
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методологические протоколы этих диагностиче-
ских процедур существенно различаются по таким 
параметрам, как тип и концентрация применяе-
мого субстрата, общая продолжительность иссле-
дования, временные интервалы между забором 
проб выдыхаемого воздуха и установленный порог 
детекции водорода. При анализе полученных дан-
ных необходимо учитывать, что нарушения гастро-
интестинальной моторики, включая замедленную 

перистальтику желудка и кишечника, могут приво-
дить к ложноотрицательным результатам. В то же 
время чрезмерное употребление углеводной пищи 
накануне исследования способно повысить базаль-
ный уровень водорода в выдыхаемом воздухе, что 
увеличивает риск получения ложноположительных 
результатов [19]. Чувствительность дыхательного 
теста с лактулозой составляет 52%, специфичность 
86%, с глюкозой 62,5% и 82% соответственно [22].

Методы исследования микробиоты толстой кишки

Культуральный метод. Данный метод основан на 
применении различных питательных сред для выра-
щивания микробных культур. При помощи данного 
метода преимущественно определяются просветная 
микрофлора и бактерии, являющиеся облигатными 
аэробами или факультативными анаробами [19].

Метод активно применяется в клинической 
практике благодаря относительно низкой стои-
мости и способности предоставить информацию об 
основных патогенных штаммах микроорганизмов 

с последующим определением их антибиотико-
чувстительности. К недостаткам можно отнести 
невозможность определения пристеночной ми-
крофлоры, длительные временные затраты (до 10 
дней) для получения результатов, применение 
дорогостоящих питательных сред, зависимость 
результатов исследования от техники взятия и хра-
нения образцов, сроков транспортировки. Также 
данный метод не позволяет идентифицировать 
простейшие, грибы и вирусы.

Молекулярно- генетические методы
Молекулярно- генетические методы позволяют 
идентифицировать микроорганизмы посредством 
определения уникальной последовательности ос-
нований ДНК или РНК.

Традиционно к данным методам относятся:
1. Полимеразная цепная реакция (ПЦР), ПЦР в ре-

альном времени;
2. Методы секвенирования нового поколения 

(от англ. «new generation sequencing», или NGS):
2.1. Ампликонное секвенирование:

2.1.1. Таргетное 16S рРНК секвенирование;
2.1.2. 18s рРНК секвенирование;
2.1.3.  Секвенирование внутреннего транс-

крибируемого спейсера (от англ. «in-
ternal transcribed spacer», или ITS);

2.2. Полногеномное секвенирование:
2.2.1.  Shotgun- секвенирование (секвениро-

вание методом дробовика, от англ. 
«shotgun sequencing», оно же метаге-
номное секвенирование);

2.2.2.  Метатранскриптомное секвенирование.

Полимеразная цепная реакция. В основе метода 
лежит процесс выделения ДНК из клинического 
образца, амплификация специфических фрагентов 
ДНК, детекция продуктов амплификации с опреде-
лением количества продукта ПЦР в конечной точке 
амплификации. Особенным отличием ПЦР в ре-
альном времени является возможность совмеще-
ния детекции фрагментов искомой макромолекулы 
ДНК или РНК и количественного их определения 
в режиме реального времени [2]. К более совершен-
ному варианту относится мультиплексная ПЦР, 
позволяющая определить сразу несколько после-
довательностей нуклеотидов.

Методы характеризуются простотой выполне-
ния, возможностью полной автоматизации, опе-
ративным получением результатов и минималь-
ным объемом необходимого материала, позволяя 

выявить микроорганизм даже при наличии един-
ственной бактериальной клетки в образце. Однако 
данная методика обладает высокой информатив-
ностью лишь в отношении ограниченного числа 
условно- патогенных и патогенных микроорганиз-
мов, а также вирусов. Кроме того, при проведении 
ПЦР существует риск контаминации реакционной 
смеси ДНК-молекулами из внешней среды на лю-
бом этапе анализа, что может привести к возник-
новению ложноположительных или ложноотри-
цательных результатов [19].

Ампликонное секвенирование. 16S рРНК секве-
нирование. Впервые в 1960 году был выделен мо-
лекулярный маркер, позволяющий идентифици-
ровать конкретный таксон микроорганизма и его 
филогенетическую классификацию. Этим марке-
ром является 16S рРНК, ген, содержащий ~1500 
пар оснований, кодирующий каталитическую РНК, 
которая является частью 30S субъединицы рибо-
сомы [23]. Последовательность гена 16S рРНК была 
определена для большого числа штаммов. GenBank, 
крупнейший банк данных нуклеотидных последо-
вательностей, содержит более 20 миллионов после-
довательностей, из которых более 90 000 относят-
ся к гену 16S рРНК. Это означает, что существует 
множество ранее изученных последовательностей, 
с которыми можно сравнить последовательность 
неизвестного штамма [38]. Однако, в большинстве 
случаев, 16S рРНК секвенирование не позволяет 
классифицировать микробиомы ниже уровня рода 
и дает лишь приблизительные профили микроб-
ных генов и функций [24].

Описанная технология сильно схожа с теми, 
что будут описаны ниже, поэтому их применение 
и сравнительная характеристика будут описаны 
далее.

18S рРНК секвенирование и секвенирование 
внутреннего транскрибируемого спейсера (ITS). 
Когда дело доходит до молекулярной идентифи-
кации грибов, наиболее широко используемыми 
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методами являются ампликонное секвенирование 
на основе 18S рРНК (является основным компо-
нентом клеток грибов) и ITS (представляет собой 
последовательность ядерной рибосомной ДНК 
грибов), где в обоих случаях применяется ПЦР для 
амплификации ДНК с помощью специфических 
праймеров. После анализа последовательностей 
и их сравнения с известной базой данных можно 
определить видовую принадлежность этих микро-
организмов [29].

Shotgun- секвенирование. Методика заключа-
ется в случайной фрагментации ДНК, напомина-
ющую разброс дроби при выстреле, что и подари-
ло методу такое название. Далее эти фрагменты 
секвенируются и «склеиваются» воедино с по-
мощью методов биоинформатики для иденти-
фикации генов. В отличие от ранее описанных 
методик, shotgun- секвенирование позволяет про-
читать целый фрагмент ДНК, в отличие от толь-
ко лишь отдельно взятой 16S/18S рРНК. Однако 
детальность shotgun- секвенирования зависит от 
выбора технологии «глубины» оценки генома. Так, 
shotgun- секвенирование делится на глубокое (deep 
shotgun metagenomic sequencing, DS) и поверхност-
ное (shallow shotgun metagenomics sequencing, SS) 
[25]. Определяемая «глубина» при DS составляет 
более 10 миллионов считываний на образец, что 
обеспечивает детальную характеристику таксо-
номического состава на уровне видов и штаммов, 
а также непосредственно наблюдаемого профиля 
генов [26]. В связи с «углубленной» оценкой ге-
нов, DS значительно дороже SS, что не позволя-
ет использовать его в крупных исследованиях. 
Поверхностное секвенирование, в свою очередь, 
представляет собой альтернативу между 16S рРНК 
и DS секвенированием, выступая более дешёвой 
альтернативой. При SS определяемая «глубина» 
составляет от 2 до 5 миллионов считываний на 
образец, что всё ещё демонстрирует высокое со-
ответствие (97%) с DS как по таксономическому, 
так и по функциональному содержанию генов при 
затратах, сопоставимых с 16S рРНК секвенирова-
нием [27, 28].

Сравнение 16S рРНК секвенирования и мета-
геномного секвенирования методом дробовика 
представлено в табл. 1 [16].

Таким образом, любой из видов секвенирова-
ния методом дробовика позволяет идентифици-
ровать весь спектр микроорганизмов, включая 
бактерии, вирусы, грибы и простейших. Также 

рассматриваемый способ оценивает весь профиль 
микробных генов в исследуемом образце, что на-
зывается метагеномом. Метагеном, в свою очередь, 
даёт возможность исследовать функциональный 
потенциал микробиома, в том числе его резистом 
(то есть гены устойчивости к антибиотикам) и гены, 
кодирующие различные белки и ферменты, уча-
ствующие в биосинтезе и катаболизме различных 
соединений.

Ещё более информативным методом являет-
ся метатранскриптомное секвенирование. Хотя 
метагеномика предоставляет доступ к микроб-
ным генам и их составу, она играет ограниченную 
роль в выявлении экспрессии генов в микробном 
сообществе. Метагеномное секвенирование ме-
тодом дробовика проводится на геномной ДНК, 
выделенной из биологических образцов; однако 
трудно определить, происходит ли эта ДНК из 
жизнеспособных или мертвых клеток, а также 
экспрессируются ли данные гены в определенных 
условиях. Вместо этого метатранскриптомное 
секвенирование позволяет удалить из образцов 
клетки хозяина, определить, является ли микро-
организм активным членом микробиома или нет, 
и идентифицировать активно экспрессируемые 
им гены в микробном сообществе, чтобы полу-
чить более глубокое представление об активно-
сти интересующего гена. Метатранскриптомика 
дополняет метагеномику секвенирования мето-
дом дробовика, определяя, какие гены активно 
транскрибируются из потенциального репер-
туара выделенных генов, выявленного с помо-
щью shotgun- секвенирования [29]. Так, анализ 
метатранскриптомного секвенирования был 
использован для изучения микробной РНК-
опосредованной регуляции (то есть генов только 
живых микроорганизмов) и экспрессии биоло-
гических маркеров при различных заболеваниях, 
таких как воспалительные заболевания кишечни-
ка [30] и ревматоидный артрит [31]. Однако в виду 
ещё большей стоимости и недоступности с техно-
логической точки зрения, данный метод пока не 
приобрёл популярности в России. Несмотря на 
это, молекулярно- генетические методы остают-
ся перспективным инструментом для изучения 
структуры микробных сообществ и их функцио-
нальных особенностей в норме и при патологии. 
Важнейшую роль играет грамотный выбор метода 
исследования в соответствии с поставленными 
целями и задачами.

Характеристика 16S рРНК секвенирование
Метагеномное секвенирования 
методом дробовика

Подготовка образца Сравнительно одинаковая сложность выполнения

Возможность контаминации мате-
риалом немикробного происхож-
дения

Отсутствует. Секвенируется только 
бактериальная рРНК

Возможно секвенирование ДНК 
хозяина (тканей кожи, слизистой)

Возможность оценки функцио-
нального профиля микробного 
генома

Отсутствует (однако, возможно 
«предположение» функционально-
сти генов)

Есть (но данный метод только пре-
доставляет информацию о наличии 
функциональном потенциале)

Таксономическое покрытие Бактерии и археи Все таксоны, включая вирусы

Таксономическая представленность На уровне рода На уровне рода, вида и штамма

Таблица 1.
Сравнительная 
характеристи-
ка 16S рРНК 
секвенирования 
и метагеномного 
секвенирования.

Table 1.
Comparative char-
acteristics of 16S 
rRNA sequencing 
and metagenomic 
sequencing.
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Исследование метоболома

Метаболом, являясь набором конечных продуктов 
биохимических реакций в бактериальной клетке, 
изучается с помощью хроматографических мето-
дик [19]. Хроматография, как метод разделения 
смесей, использует принцип дифференцирован-
ного распределения компонентов между двумя 
фазами: той, которая движется, и той, которая 
остается неподвижной. Хроматографические 
методы классифицируются по агрегатному со-
стоянию подвижной фазы, что приводит к раз-
делению на два основных типа: жидкостные, где 
подвижной фазой служит жидкость, и газовые, где 
подвижной фазой выступает газ. С точки зрения 
изучения метаболома наиболее актуальны будут 
газо-жидкостная хроматография и газовая хро-
матография с масс-спектрометрическим детек-
тированием [32].

Газо-жидкостная хроматография дает возмож-
ность динамически отслеживать метаболизм анаэ-
робных микроорганизмов, изучая состав и коли-
чество выделяемых ими летучих жирных кислот, 
таких как уксусная, пропионовая, изомасляная, 
масляная, изовалериановая, валериановая, изо-
капроновая и капроновая, а также органических 
соединений, например, фенола и индола. Данный 
аналитический метод позволяет сделать выводы 
о функциональном состоянии этой группы микро-
организмов. Однако, стоит отметить, что данный 
метод ограничен тем, что может определять только 
летучие соединения.

Для определения видового разнообразия микро-
организмов по нелетучим соединениям применима 
газовая хроматография в сочетании с масс-спек-
трометрией. Метод базируется на выявлении 

микроорганизмов по специфическим для них не-
летучим жирным кислотам (молочная, щавелево- 
уксусная, щавелевая, янтарная, пировиноградная 
и др.), альдегидам и стеринам, входящим в состав 
их клеточной стенки, на основании разделения 
данных веществ на хроматографе и анализа их 
состава в динамическом режиме на масс-спек-
трометре. Одновременно с этим можно оценить 
вирулентность (наличие адгезинов, ферментов, 
токсинов и др.) некоторых микроорганизмов [33, 
34]. Также газовая хроматография в сочетании 
с  масс-спектрометрией позволяет определить 
и антибиотикорезистетность микроорганизмов, 
используя определённые дополнительные модули 
для анализа исследуемого микробиома. Однако, 
основной недостаток этого способа связан с отсут-
ствием стандартизованных критериев оценки ре-
зистентности, аналогичных таковым Европейского 
комитета по тестированию чувствительности к ан-
тибиотикам и Института клинических и лабора-
торных стандартов США [35].

В целом, к недостаткам хроматографических 
методов можно отнести необходимость выпол-
нения многократных исследований для анализа 
широкого диапазона микроорганизмов, особен-
ности компьютерной обработки, недостоверную 
идентификацию возбудителя в биологическом об-
разце, содержащем несколько микроорганизмов, 
сложность определения представителей отдель-
ных таксономических групп, которые получили 
название «трудно идентифицируемые таксоны», 
затруднённую идентификацию близкородствен-
ных групп микроорганизмов и высокую стоимость 
исследования [19, 35].

Заключение

В данной работе были рассмотрены основные ме-
тоды диагностики нарушений микробиоты ки-
шечника, включая культуральные, молекулярно- 
генетические и  хроматографические методы. 
Каждый из представленных подходов обладает 
как преимуществами, так и недостатками, что 
требует индивидуального подхода к выбору метода 
в зависимости от целей исследования и клиниче-
ских задач.

Важным шагом в развитии диагностики на-
рушений микробиоты стало принятие междуна-
родного консенсуса, который стандартизировал 
практики и требования к проведению исследо-
ваний. Согласно постановлению рабочей груп-
пы, было принято решение, что подходящими 
методами для анализа кишечного микробиома 
являются ампликонное и полногеномное секве-
нирование.

Традиционное бактериологическое исследова-
ние и полимеразная цепная реакция всё ещё оста-
ются чрезвычайно полезными в ряде клинических 
случаев, главным образом, для идентификации 
специфических патогенных микроорганизмов, 
однако они не подходят для оценки состава ми-
кробных сообществ и, следовательно, не могут 

рассматриваться в качестве альтернативы для 
профилирования микробиома.

Другие методы секвенирования (например, од-
номолекулярное секвенирование, полное секвени-
рование гена 16S рРНК или секвенирование через 
нанопоры) так же в равной степени могут иметь 
потенциал в будущем, однако их относительная 
новизна пока не позволяет реализовывать их в кли-
нической практике в настоящее время.

Непосредственно в Российской Федерации для 
диагностики нарушений микробиоты чаще всего 
используются бактериологические методы в виду 
их дешевизны, относительной простоты испол-
нения и возможности определения антибиотико-
чувствительности; и молекулярно- генетические 
методы, такие как ПЦР с целью более быстрой 
и точной (как количественной, так и качественной) 
диагностики. Масс-спектрометрия и метагеном-
ные исследования используются в меньшей степени 
по причине высокой стоимости, однако последние 
представляют собой высокоинформативные ме-
тоды, которые можно использовать в серьёзных 
научных исследованиях. Их внедрение в рутинную 
клиническую и научную практику пока не пред-
ставляется возможным.
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Таким образом, выбор метода диагностики 
должен основываться на балансе между точно-
стью, доступностью и финансовыми возможно-
стями, а также учитывать специфические задачи 
и особенности конкретного клинического случая. 

Продолжающееся развитие технологий и стандар-
тизация методик открывают новые горизонты для 
исследований и клинической практики в области 
диагностики и лечения заболеваний, связанных 
с нарушением микробиоты кишечника.
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Рисунок 2.
Микробиота 
тонкого кишечника 
и области всасыва-
ния питательных 
веществ.

Figure 2.
The small intestinal 
microbiota and the 
sites of absorption 
of nutrients




