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Резюме

Представлен обзор литературы с глубиной анализа более 5 лет, посвященный формированию микробиоты кишечника 
детей первого года жизни, рожденных от матерей с гестационным сахарным диабетом (ГСД), в котором принимают 
участие одновременно несколько источников заселения микроорганизмами: вагинальная микробиота: во время есте-
ственных родов ребенок проходит через родовые пути матери, контактируя с её вагинальной флорой. Материнская 
вагинальная микробиота обогащает кишечник новорожденного бактериями, которые и формируют основу будущей 
микробиоты. Кишечная микробиота матери. Последние исследования показали, что в кишечной микробиоте младен-
ца обнаруживается больше бактерий из кишечной микробиоты матери, чем из влагалища. Грудное вскармливание: 
грудное молоко содержит широкий спектр микроорганизмов, таких как Bifi dobacterium и Lactobacillus, которые входят 
в состав молочной железы и поступают в организм ребенка вместе с молоком. Оно также содержит пребиотики 
(например, олигосахариды), служащие пищей для полезных бактерий. Состояние соматического здоровья матери 
и способы родоразрешения.

Цель исследования: изучить факторы, влияющие на становление микробиоты кишечника у детей первого года жизни, 
рожденных от матерей с гестационным сахарным диабетом в зависимости от вида родоразрешения (кесарево сечение, 
физиологические роды).

Материал и методы исследования: поиск источников литературы проводился с использованием библиотечных 
платформ: PubMed, eLIBRARY.

Ключевые слова: микробиота, кесарево сечение, олигосахариды грудного молока, Lactob acillus, Bifi dobaterium, 
Bacteroides
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Summary

This review covers over fi ve years of literature on the development of the intestinal microbiota of infants born to mothers 
with gestational diabetes mellitus (GDM). This review involves multiple sources of microbial colonization: Vaginal microbiota: 
During natural childbirth, the infant passes through the mother’s birth canal, coming into contact with her vaginal fl ora. The 
maternal vaginal microbiota enriches the newborn’s gut with bacteria that form the basis of the future microbiota. Maternal 
intestinal microbiota: Recent studies have shown that the infant’s intestinal microbiota contains more bacteria from the 
mother’s intestinal microbiota than from the vagina. Breastfeeding: Breast milk contains a wide range of microorganisms, 
such as Bifi dobacterium and Lactobacillus, which are found in the mammary gland and are passed on to the infant through 
milk. It also contains prebiotics (e. g., oligosaccharides), which serve as food for benefi cial bacteria. The state of somatic health 
of the mother and methods of delivery.

Study Objective: To study factors infl uencing the development of intestinal microbiota in infants born to mothers with 
gestational diabetes, depending on the type of delivery (cesarean section, vaginal delivery).

Study Material and Methods: A literature search was conducted using the following library platforms: PubMed, eLIBRARY

Keywords: microbiota, cesarean section, breast milk oligosaccharides, Lactobacillus, Bifi dobaterium, Bacteroides
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Введение

Микробиота играет фундаментальную роль для здо-
ровья человека, выступая первым барьером защиты 
организма посредством феномена колонизацион-
ной резистентности, активно участвует в развитии 
иммунной системы, метаболизме питательных ве-
ществ и производстве важных витаминов. Первые 

микроорганизмы, с которыми контактирует но-
ворожденный во время прохождения через родо-
вые пути при естественном родоразрешении – это 
материнская микробиота. Первоначально кишеч-
ник новорождённого заселяют преимущественно 
аэробные бактерии и факультативные анаэробы 
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(Streptococcus и Enterococcus). Постепенно среда 
становится все более анаэробной, создаются опти-
мальные условия для роста Bifi dobacterium, способ-
ствующих дальнейшему формированию здоровой 
микробиоты [1–5].

 Помимо первичного контакта с материнской 
микробиотой во время естественного родораз-
решения, важную роль в формировании здоро-
вого кишечного биоценоза также играет грудное 
вскармливание. Современные исследования под-
тверждают позитивное воздействие обоих этих 

процессов на развитие микробиоценоза детей. 
В современной литературе встречаются единич-
ные работы, посвященные влиянию микробиоты 
матери на становление микрофлоры кишечника 
плода и новорожденного.

Цель исследования: изучить факторы влияю-
щие на становление микробиоты кишечника у де-
тей первого года жизни, рожденных от матерей 
с гестационным сахарным диабетом в зависимости 
от вида родоразрешения (кесарево сечение, физи-
ологические роды)

Материал и методы исследования

Поиск источников литературы проводился с использованием библиотечных платформ: PubMed, 
eLIBRARY. Все источники не более пяти лет давности.

Микробиота влагалища и ее влияние на течение беременности

Хотя микробиота влагалища занимает лишь около 
9% от общего объема человеческой микробиоты, 
ее роль нельзя недооценивать. Эта микроэкоси-
стема отличается высокой степенью динамики, 
поскольку состав ее бактериального сообщества 
постоянно изменяется под влиянием различных 
физиологических состояний и внешних факторов. 
Среди ключевых факторов, влияющих на разноо-
бразие вагинальной флоры, можно выделить ге-
стационный период, применение гормональных 
контрацептивов, циклические изменения, обуслов-
ленные менструацией, и особенности сексуальной 
активности. Эти аспекты делают вагинальную сре-
ду уникальной и требуют детального изучения 
для понимания механизмов поддержания баланса 
и предотвращения возможных нарушений, связан-
ных с изменением микробиоты [6].

Ранее общепринятым мнением было то, что 
нормальная микробиота влагалища характери-
зуется преобладанием лактобацилл. Тем не ме-
нее современные научные изыскания показали, 
что здоровый вагинальный микробиом обладает 
значительным разнообразием и изменчивостью 
своего состава.

Исследования выделяют пять основных типов 
бактериальных сообществ вагинальной среды в за-
висимости от вида доминирующих лактобацилл:
Тип I: доминирование L. crispatus и L. gasseri
Тип II: преимущественно представлен L. gasseri
Тип III: характеризуется наличием L. iners
Тип IV: не включает лактобациллы, вместо этого 
представлены анаэробные бактерии (Gardnerella, 
Atopobium, Sneathia, Prevotella) – такая картина 
чаще наблюдается у пациенток с бактериальным 
вагинозом.
Тип V: присутствие L. jensenii

Кроме лактобацилл, в здоровом состоянии ва-
гинальная экосистема насчитывает свыше 50 видов 
непатогенных микроорганизмов, поддерживая та-
ким образом оптимальный баланс и устойчивость 
к внешним воздействиям [7].

Во время нормально протекающей беременно-
сти отмечается снижение разнообразия микро-

биоты влагалища, при этом преобладают лакто-
бациллы (Lactobacillus), способные вырабатывать 
L-молочную кислоту. Этот процесс оказывает 
защитный эффект, предотвращая развитие ин-
фекций и поддержание оптимального уровня pH 
в репродуктивной среде, необходимого для благо-
получного вынашивания плода [7].

Lactobacillus crispatus, являясь наиболее распро-
страненным видом среди здоровых женщин, обе-
спечивает стабильность нормальной вагинальной 
микробиоты (ВМБ). Напротив, Lactobacillus iners 
ассоциируется с возможной нестабильностью ВМБ, 
повышая риски осложнений, включая преждевре-
менные роды. Исследователи подчеркивают, что 
присутствие L. crispatus служит важным фактором 
защиты от преждевременных родов независимо от 
этнической принадлежности. Вместе с тем, высокое 
содержание L. iners во втором триместре связано 
с повышенным риском преждевременных родов, 
особенно у женщин европеоидной расы. Таким 
образом, различные виды лактобацилл демон-
стрируют неоднородность эффектов, зависящих от 
этнического происхождения женщин. В недавнем 
исследовании, в котором приняли участие в ос-
новном афроамериканские женщины, отмечалось 
резкое уменьшение богатства и разнообразия ва-
гинальной микробиоты (ВМБ) в ходе беременно-
сти у тех участниц, у кого впоследствии развились 
преждевременные роды. Особенно выраженные 
изменения наблюдались в переходный период меж-
ду первым и вторым триместром беременности 
[8, 9, 10]. Такие наблюдения подчеркивают необ-
ходимость учета индивидуальных характеристик 
каждой этнической группы при изучении взаимос-
вязей между состоянием вагинальной микробиоты 
и исходами беременности

Современные исследования акцентируют вни-
мание не только на составе ВМБ во время бере-
менности, но и на потенциальной связи с возник-
новением преждевременных родов. Известно, что 
инфекции могут служить причиной ранних родов 
или выкидышей. Несколько исследований под-
твердили связь между преждевременными родами 
и изменениями в составе вагинальной микробиоты.
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У женщин с самопроизвольными абортами ранее 
обнаруживали такие патогенны, как: Mycoplasma 
hominis, Ureaplasma urealyticum, Listeria monocyto-
genes, Gardnerella vaginalis.

Однако применение технологии секвенирования 
позволило выявить значительное снижение коли-
чества лактобацилл (Lactobacillus spp.) у женщин 
с осложнениями беременности, включая преждев-
ременные роды. Современная наука подтвержда-
ет значительную роль отдельных представителей 
вагинальной микробиоты в здоровье беременных 
женщин и профилактике осложнений, таких как 
преждевременные роды [11]. Исследование ки-
тайских ученых, проведенное с участием 120 жен-
щин, переживших неоднократные выкидыши, и 20 
здоровых добровольцев, вошедших в контроль-
ную группу, продемонстрировало значительные 

различия в структуре вагинальной микробиоты. 
Ученые отметили существенное сокращение разно-
образия и численности бактериальных популяций 
в группе женщин с привычным невынашиванием 
беременности по сравнению с женщинами из кон-
трольной группы. Полученные данные позволяют 
предположить, что нарушения в балансе вагиналь-
ной микробиоты могут играть определенную роль 
в возникновении повторных потерь беременно-
сти. Дальнейшие исследования необходимы для 
определения конкретных механизмов взаимодей-
ствия между состоянием микробиоты и развити-
ем бесплодия или проблем с беременностью [1 2]. 
Регулярный мониторинг состояния ВМБ и вы-
явление маркеров риска позволят своевременно 
диагностировать возможные проблемы и принять 
меры профилактики.

Оказывает ли влияние состав микробиоты влагалища матери 
на состав кишечной микробиоты новорожденного? 
Есть ли прямая корреляция?
Hongqin Zhang с соавт. провели исследование, 
в рамках которого проанализировали образцы 
влагалищного содержимого 44 беременных жен-
щин и меконий детей: 17 женщин с установлен-
ным диагнозом кандидозный вульвовагинит (ВВК) 
и 27 здоровых женщин, составляющих контроль-
ную группу. Для оценки изменений микробиоты 
использовали метод секвенирования 16S рРНК. 
Полученные результаты показали, что состав ми-
кробиоты мекония существенно отличался меж-
ду двумя группами. В частности, в группе с ВВК 
обнаружено статистически значимое снижение 
числа лактобацилл (L. salivarius и L. helveticus) 
и увеличение концентрации бактерий рода Delft ia. 
Бактерии рода Delftia, обнаруживаемые в ваги-
нальных выделениях, привлекли особое внима-
ние исследователей вследствие их ассоциации 
с серьезными гинекологическими проблемами. 
Установлено, что некоторые штаммы бактерий 
рода Delft ia связаны с высоким риском возник-
новения цервикальной интраэпителиальной нео-
плазии (CIN). Более того, недавно появились сви-
детельства того, что представители рода Delft ia 
могут способствовать развитию необъяснимого 
рецидивирующего невынашивания беременности. 

Несмотря на отсутствие четких доказательств пря-
мой причинно- следственной связи, наличие этих 
бактерий в вагинальной среде требует дальнейшего 
углубленного изучения для разработки эффектив-
ных профилактических мер и терапевтических 
подходов [13, 14]. Кроме того, некоторые штаммы 
бактерий рода Delft ia обладают способностью пе-
реносить многочисленные гены, обеспечивающие 
устойчивость к различным классам антибиотиков. 
Такая особенность делает борьбу с инфекциями, 
вызванными этими штаммами, крайне сложной 
задачей [15].

Интересно отметить, что подобные изменения 
в микробиоте младенцев совпадали с результатами 
анализа образцов матерей. Авторы пришли к вы-
воду, что состояние ВМК у матери способно ока-
зывать прямое влияние на формирование микро-
биоты у новорожденных, подчёркивая важность 
контроля над здоровьем матери для обеспечения 
оптимального начала жизни ребёнка [1].

Несмотря на активное обсуждение роли ваги-
нальной микробиоты в передаче микроорганизмов 
от матери ребёнку, ряд современных исследований 
указывают на большую значимость именно кишеч-
ной микробиоты матери в данном процессе [16].

Способ родоразрешения и кишечная микробиота
Известный факт, что способ родоразрешения яв-
ляется наиболее важным фактором, влияющим на 
микробиоту новорожденного. Дети, рожденные 
в естественных родах, сталкиваются с воздействием 
обширного спектра материнских микроорганизмов, 
представленных главным образом кишечной и ва-
гинальной микробиотой. Такой естественный ме-
ханизм позволяет передать полезные бактерии ма-
лышу, создавая базу для дальнейшей стабилизации 
и укрепления его собственной микробиологической 
экосистемы. Дети, рождённые методом кесарева 
сечения, лишаются этого важного этапа, так как 
они не проходят через родовые пути и не получают 
соответствующих микроорганизмов. Вместо этого, 
первые контакты такого ребёнка происходят преи-
мущественно с микробиотой кожи матери во вре-
мя родов и в послеродовый период, медицинским 

персоналом и окружающей средой медицинского 
учреждения. Эти обстоятельства создают опреде-
лённую специфику формирования микробиоты 
у детей, рожденных хирургическим способом, и яв-
ляются предметом активного обсуждения специа-
листов относительно потенциальных последствий 
для долгосрочного здоровья малышей [17]. Ранее 
проведенные исследования показали, что у новоро-
жденных, рожденных в естественных родах, в ки-
шечнике превалируют Lactobacillus, Bifi dobacterium 
и Bacteroidetes. Важность этого механизма заклю-
чается в том, что некоторые виды этих бактерий 
проявляют способность эффективно ферменти-
ровать олигосахариды, содержащиеся в грудном 
молоке. Благодаря этому процессу обеспечивается 
поддержка эффективного переваривания и усвое-
ния компонентов грудного молока ребенком, что 
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положительно сказывается на росте и развитии 
младенца. Напротив, у младенцев, появившихся на 
свет посредством операции кесарева сечения, обна-
ружены иные закономерности: здесь доминируют 
бациллы и энтеробактерии, в то время как чис-
ленность Bifi dobacterium заметно ниже, а важные 
бактерии типа Bacteroidetes зачастую отсутствуют 
продолжительное время после рождения [18, 19, 20].

Научные исследования показывают, что ста-
новление здоровой микробиоты кишечника тесно 
связано с формированием адаптивного иммунного 
ответа. Кишечная микробиота оказывает влияние 
на формирование иммунной системы до момен-
та ее созревания. Проведение операции кесарева 
сечения, прием антибиотиков, все это оказывает 
негативное влияние на кишечную микробиоту 
новорожденного, а следовательно, и на развитие 
иммунной системы. Время, когда антигены ми-
кробиоты могут оказать свое влияние на иммун-
ную толерантность, ограничено. Так, у мышей 
этот период составляет первые несколько недель. 
У человека, предположительно, первые месяцы 
жизни. Наиболее интенсивное созревание иммун-
ной системы происходит в первые месяцы жизни 
ребенка, и ключевым моментом здесь является 
правильное формирование кишечной микробиоты. 
Данное влияние, предположительно, происходит за 

счет вырабатываемых микробиотой компонентов, 
в частности, короткоцепочечных жирных кислот. 
Еще один из возможных механизмов, это взаимо-
действие метаболитов микробиоты кишечника 
со специфическими рецепторами, в результате 
чего происходит активация звеньев врожденного 
иммунитета [21–24].

Колонизация кишечника бактериями вида 
Bifi dobacterium infantis важна для регуляции им-
мунного гомеостаза. Данные свидетельствуют, что 
данная бактерия снижает уровень воспалитель-
ных Тh2-клеток и повышает число противовоспа-
лительных регуляторных Т-клеток, помогающих 
подавлять избыточные воспалительные реакции. 
Экспериментальные исследования на мышах пока-
зали, что определенный вид бактерий – Bacteroides 
fragilis – способен усиливать продукцию и диффе-
ренцировку лимфоидных клеток и CD4+-T-клеток 
(Т-хелперов) за счёт выделения особого вещества – 
полисахарида A, содержащегося в оболочке клетки. 
Этот компонент запускает цепочку реакций, веду-
щих к активации иммунной системы, поддержанию 
её равновесия и обеспечению правильной настрой-
ки защитных сил организма. Следовательно, полно-
ценная колонизация кишечника представителями 
Bifi dobacterium и Bacteroidetes играет ключевую роль 
в правильном развитии иммунной системы [25].

Грудное вскармливание и становление кишечной микробиоты новорожденных
Всемирной Организацией Здравоохранения ре-
комендовано поддерживать исключительно груд-
ное вскармливание до 6 месяцев [26]. Последнее 
способствует полезным изменениям микробиоты 
детей, рожденных путем кесарева сечения, но мало 
что известно о роли специфических компонентов 
грудного молока. Ранее проведенные исследования 
показали, что у детей, рожденных путем операции 
кесарева сечения и находившихся на исключитель-
но грудном вскармливании, кишечная микробиота 
по своему составу приближалась к показателям 
детей, рожденных в естественных родах.

Исследование TEDDY предоставило важные 
данные о влиянии грудного вскармливания на 
развитие кишечной микробиоты у детей. Были 
проанализированы образцы стула 903 детей в воз-
расте от 3 до 46 месяцев и пришли к выводу, что 
грудное вскармливание оказало существенное 
влияние на состав кишечной микробиты, у детей, 
находившихся на исключительно грудном вскарм-
ливании, превалировали Bifi dobaterium, тогда как 
прекращение грудного вскармливания приводило 
к более быстрому созреванию микробиоты с доми-
нированием в ее составе Firmicutes и Bacteroides. 
Продолжительность грудного вскармливания зна-
чительно влияло на состав кишечной микробиоты 
на первом году жизни. Несмотря на полученные 
результаты, исследование не включало изучение 
состава микробиоты самого грудного молока, что 
является важным направлением для будущих ис-
следований. [23, 27].

Олигосахариды грудного молока (ОСГМ) со-
ставляют третью по величине твердую фракцию 
грудного молока после лактозы и липидов, со-
держащую более 150 различных молекул с общей 
концентрацией от 5 до 20 г/л в зрелом грудном 

молоке. ОСГМ не перевариваются младенцем и по-
падают в толстую кишку в неизмененном виде, 
где действуют как пребиотики, антимикробные 
вещества, предотвращают связывание патогенов 
и способствуют барьерной функции кишечника. 
Состав и концентрации ОСГМ сильно варьиру-
ют и зависят от ряда материнских характеристик, 
особенно секреторного статуса, который связан 
с активностью гена FUT2. Женщины с активным 
геном FUT2 секретируют α1–2-фукозилированные 
олигосахариды грудного молока (ОГМ), которые 
способствуют размножению бифидобактерий в ки-
шечнике младенца и могут влиять на микробиоту 
детей, рожденных путем кесарева сечения [28].

Проведённое Karina M. Tonon и коллегами иссле-
дование представляет ценную информацию о вли-
янии способа рождения и генетического статуса 
матери на состав микробиоты кишечника детей 
первых месяцев жизни. Исследование проводилось 
в рамках кросс- секционного дизайна, наблюдая 
за состоянием микробиоты у 54 пар мать-дитя, 
разделённых на две группы: естественное рожде-
ние (n=21 VSe+) и кесарево сечение (n=27 CSe+). 
Сравнивали состав микробиоты детей, родив-
шихся путем кесарева сечения и естественным 
путем, находившихся на грудном вскармливании 
у матерей с активным геном FUT2 (секреторов). 
Статус секреторной функции матери определялся 
по наличию 4 различных α1–2-фукозилированных 
в грудном молоке методом жидкостной хромато-
графии с масс-спектрометрией (ЖХ–МС). Состав 
фекальной микробиоты детей, рожденных путем 
кесарева сечения и естественным путем, анализи-
ровался с помощью секвенирования гена 16S рРНК 
и кПЦР, стратифицированных по статусу секретор-
ной функции матери, проводили сравнение.
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Несмотря на то, что альфа- и бета-разнообразие 
у детей, находившихся на секреторном вскарм-
ливании, родившихся путем кесарева сечения 
и (CSe+), достоверно не различалось по сравне-
нию с детьми, родившимися через естественные 
родовые пути (VSe+), у детей CSe+ была ниже 
распространенность вида B. Longum, а также от-
носительное содержание Bacteroides в фекалиях, 
тогда как Akkermansia и Kluyvera были выше, чем 
у детей, рожденных естественным путем.

Проведенное исследование показало, что даже 
при наличии активного гена FUT2 у матери (се-
креторная активность), способ рождения ребён-
ка влияет на качественный состав микробиоты, 
хотя общий уровень видового разнообразия 
остаётся схожим. Эти наблюдения важны для 
дальнейшего изучения роли микробиоты в дет-
ском здоровье и возможных последствий спосо-
бов рождения на развитие кишечной экосистемы 
младенца [29].

Кишечная микробиота и влияние на здоровье

Микробиота кишечника у новорожденных оказывает 
комплексное влияние на различные аспекты здоровья 
и развития ребенка. Существует сложная двунаправ-
ленная связь между кишечником, его микробиотой 
и различными органами и системами организма. 
Эта взаимосвязь создает особые осевые механизмы, 
каждый из которых описывает специфический путь 
коммуникации и взаимного влияния [30].

Микробиота кишечника оказывает значитель-
ное влияние на физическое и умственное развитие 
ребёнка. Человеческий мозг развивается быстрыми 
темпами в течение перинатального периода, что со-
ответствует значительным изменениям микробио-
ты матери и младенца. Продуцируемые кишечной 
микробиотой медиаторы, оказывают влияние на 
процессы в головном мозге, что в свою очередь вли-
яет на психоэмоциональное развитие ребенка [31].

Микробиота кишечника может регулировать раз-
личные типы хронической боли посредством прямой 
модуляции нейронной возбудимости ганглиев за-
дних корешков и регуляции нейровоспаления в цен-
тральной и периферической нервной системах. [32].

Многочисленные исследования выявили тес-
ную связь между микробиотой кишечника чело-
века и развитием функциональных желудочно- 
кишечных расстройств, особенно колик у младенцев, 
функциональных запоров и синдрома раздраженно-
го кишечника [33].

Кишечная микробиота участвует в созревании 
иммунной системы, а также в развитии барьерных 
функций дыхательных путей. Дисбаланс в формиро-
вании и становлении кишечной микробиоты в пер-
вые месяцы жизни ребенка, связан с повышенным 
риском развития респираторных инфекций и аллер-
гических состояний (аллергии, астмы) [34, 35].

У взрослого населения установлена связь меж-
ду микробиотой кишечника и ожирением, однако 
у детей эта тема остается недостаточно изученной. 

Научные данные показывают, что ожирение сопро-
вождается существенными изменениями в составе 
кишечной микробиоты, характеризующимися уве-
личением доли бактерий класса Firmicutes и сни-
жением количества бактерий порядка Bacteroidetes. 
Микробиота кишечника может влиять на ожирение, 
участвуя в регуляции метаболизма, обеспечении 
доступности пищи и пищеварении.

Малоизученным остается вопрос влияния ми-
кробиоты кишечника на развитие гестационного 
сахарного диабета (ГСД). Zhonghan Sun с коллегами 
изучали динамическое изменение микробиома ки-
шечника во время беременности у пациенток с ГСД 
(120 женщин) в сравнении со здоровыми женщинами. 
У пациенток с ГСД не наблюдалось закономерного 
уменьшения биоразнообразия кишечного микро-
биома с увеличением срока беременности. Кроме 
этого, были выявлены виды, ассоциированные с ГСД 
(например, Alistipes putredinis). Наличие ГСД у матери 
и влияние этого на становление кишечной микробио-
ты ребенка также малоизучено. В немногочисленных 
проведенных исследованиях было показано, что у де-
тей, рожденных от матерей с ГСД микробные сооб-
щества значительно отличаются от здоровой попу-
ляции: наблюдается снижение альфа- разнообразия, 
нарушаются метаболические пути (синтез таурина, 
гипотаурина, пиримидинов, бета-аланина и биосин-
тез желчных кислот). Представлено большее видовое 
разнообразие условно- патогенных бактерий, что при-
водит к дисбиозу и может увеличивать риск развития 
метаболических нарушений в будущем [36, 37, 38].

Микробиота кишечника оказывает значительное 
воздействие на широкий спектр физиологических 
процессов и состояний организма. Необходимы 
дальнейшие исследования для углубленного пони-
мания роли микробиома в здоровье и болезнях че-
ловека, что позволит разрабатывать новые подходы 
к диагностике и лечению многих болезней [39].

Заключение

Способ родоразрешения, состав вагинальной 
микробиоты матери и наличие грудного вскарм-
ливания оказывают влияние на формирование 
кишечной микробиоты детей. Влияние каждо-
го из приведенных факторов имеет свой вес. 
Проблемы со здоровьем матери, в частности, на-
личие ГСД, а также хирургический способ родо-
разрешения увеличивают риск неблагоприятных 
изменений в составе кишечной микробиоты, что 

впоследствии может привести к повышенной чув-
ствительности к инфекциям, развитию аллергий 
и других заболеваний. Понимание механизмов 
взаимодействия указанных факторов обеспечит 
возможность разработки эффективных подхо-
дов к профилактике и коррекции нарушений 
микробиоты у новорождённых, позволяя мини-
мизировать неблагоприятные последствия для 
здоровья детей.
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