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Резюме
Введение. Для COVID-19 характерна мультиморбидность с поражением не только органов дыхания, но и сердечно-сосудистой, 
мочевыделительной и нервной систем и желудочно-кишечного тракта. Клинические симптомы заболевания объединены 
в гастроинтестинальный синдром, регистрируемый в 30-79% случаев. При этом начало болезни может сопровождаться 
диареей у 50% пациентов и как сочетаться с катаральными явлениями со стороны носоглотки, так и предшествовать им.
Цель работы. Оценить особенности микробиоты кишечника у больных COVID-19, в том числе при поражении желудочно-
кишечного тракта.
Материалы и методы. У 85 больных с диагнозом «новая коронавирусная инфекция» оценили количественный состав микро-
биоты кишечника по числу копий микроорганизмов, выявленных методом полимеразной цепной реакции с применением 
тест-системы ЭНТЕРОФЛОР. 
Результаты. Исследование структурного состава микробиома кишечника показало, что у пациентов с диареей наблюдается 
статистически значимое превышение числа копий Bifidobacterium longum subsp. infantis, Bifidobacterium longum subsp. longum 
и Bifidobacterium breve на фоне снижения Bifidobacterium spp., Bifidobacterium adolescentis, Bifidobacterium bifidum и Bifidobacterium 
сatenulatum. Из представителей грамотрицательных комменсалов активность проявляли Butyricimonas spp. Среди условно-
патогенной и патогенной флоры отмечали возрастание числа копий Enterobateriaceae преимущественно у больных с диарей. 
У них же чаще идентифицировали штаммы Staphylococcus aureus с геном резистентности mecA и Clostridium dificile с генами 
сdtA и cdtB. Была установлена прямая корреляционная связь между C. dificile и Butyricimonas spр., а также обратная – между 
B. сatenulatum и C. dificile сdtA и cdtB и между Bifidobacterium spp. и S. aureus mecA.
Заключение. Среди комменсалов наблюдается уменьшение грамположительных в пользу грамотрицательных микроорга-
низмов. Снижение B. adolescentis и полное отсутствие B. bifidum и B. catenulatum у больных COVID-19 с диареей указывает 
на формирование воспалительных процессов в кишечнике. Переход на аэробный метаболизм позволяет Enterobateriaceae 
получать конкурентное преимущество по отношению к полезным облигатным анаэробам с ростом штаммов, содержащих 
гены резистентности.
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В настоящее время пандемия 
новой коронавирусной инфек-
ции (НКИ) уже вошла в исто-
рию, но вирус SARS-CoV-2 про-

должает циркулировать во всех странах, 
сохраняя за собой приоритет среди груп-
пы ОРВИ. Это обусловлено его способно-
стью к генетическим мутациям с повы-
шением инвазивности и формированием 
так называемых вирусных резервуаров 
среди лиц с иммунодефицитом [1, 2].

Для COVID-19 характерна мульти-
морбидность с поражением не только 
органов дыхания, но и сердечно-сосу-
дистой, мочевыделительной и нервной 
систем и желудочно-кишечного тракта 
(ЖКТ). Клинические симптомы забо-
левания объединены в гастроинтести-
нальный синдром, регистрируемый 
в 30-79% случаев [3, 4]. При этом начало 

болезни может сопровождаться диареей 
у 50% пациентов и как сочетаться с ката-
ральными явлениями со стороны носо-
глотки, так и предшествовать им [3, 5].

В настоящее время патогенез пораже-
ния ЖКТ при COVID-19 заключается во 
взаимодействии с рецепторами ангио-
тензинпревращающего фермента 2 
(AПФ2), которые в большей степени 
экспрессируются в слизистой оболоч-
ке желудка и кишечника, чем в эпите-
лии дыхательных путей [6]. Известно, 
что вирус SARS-CoV-2 может инфи-
цировать энтероциты и размножаться 
в них, разрушая плотные соединения 
между клетками без развития некрозов 
с формированием ниш (так называе-
мый синдром дырявой кишки), которые 
инвазируются представителями услов-
но-патогенной флоры микробиома [7]. 

По данным литературы SARS-CoV-2 
обнаруживается в образцах фекалий при-
мерно у 50% инфицированных пациентов 
[8]. Некоторые исследователи считают, 
что повреждение кишечника и повыше-
ние проницаемости можно рассматривать 
как триггер гипервоспаления и форми-
рования вторичных бактериальных сеп-
тических осложнений за счет дислокации 
кишечной флоры. При этом длительную 
персистенцию вируса в кишечнике свя-
зывают с развитием long-COVID, пост-
ковидного синдрома и системного вос-
паления, аналогичного по патогенезу 
мультисистемному воспалительному 
синдрому у детей [9, 10]. 

В ходе многих клинических наблю-
дений было отмечено, что у пациентов 
с COVID-19 состав кишечной микробио-
ты изменялся в сторону увеличения доли 
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Abstract 
Background. COVID-19 is characterised by multimorbidity with involvement of not only respiratory organs, but also cardiovascular, 
urinary and nervous systems and gastrointestinal tract. Clinical symptoms of the disease are united in the gastrointestinal syndrome, 
registered in 30-79% of cases. The onset of the disease may be accompanied by diarrhoea in 50% of patients and may be combined with 
or preceded by nasopharyngeal catarrhal symptoms.
Objective. To evaluate the features of the intestinal microbiota in patients with COVID-19, including those affected by the gastrointestinal 
tract. 
Materials and methods. In 85 patients diagnosed with a new coronavirus infection, the quantitative composition of the intestinal microbiota 
was assessed by the number of copies of microorganisms detected by PCR using the ENTEROFLOR test system. 
Results. A study of the structural composition of the intestinal microbiome has shown that patients with diarrhea have a statistically 
significant excess of copies of B. longum subsp. infantis, Bif. longum subsp. longum and B. breve against the background of a decrease in 
Bifidobacterium spp., B. adolescentis, B. bifidum and B. senulatum. Of the representatives of gram-negative commensals, Butyricimonas spp. 
was active. Among the opportunistic and pathogenic flora, an increase in the number of copies of Enterobateriaceae was noted, mainly 
in patients with diarrhea. They also more often identified S. aureus strains with mecA and C. dificile with resistance genes cdtA and сdtB. 
A direct correlation was established between C. dificile and Butyricimonas spp., as well as an inverse correlation between B. catenulatum 
and C. dificile cdtA and сdtB, and between Bifidobacterium spp. and S. aureus mecA. 
Conclusion. There is a decrease in gram-positive microorganisms among the commensals in favor of gram-negative microorganisms. 
Reduction of B. adolescentis and complete absence of B. bifidum and B. catenulatum in COVID-19 patients with diarrhea indicate the 
formation of inflammatory processes in the intestine. The transition to aerobic metabolism allows Enterobateriaceae to compete with 
beneficial obligate anaerobes, with the growth of strains containing resistance genes. 
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условно-патогенных микроорганизмов 
с сокращением представителей коммен-
сальной группы и повышением уровня 
факторов патогенности [11, 12]. Кроме 
того, известно, что, влияя на экспрессию 
AПФ2, SARS-CoV-2 приводит к стойкому 
нарушению микробной экологии кишеч-
ника [13, 14]. Также было отмечено, что 
подобные изменения в микробиоте фор-
мировались независимо от применения 
антибиотиков и элиминации SARS-CoV-2 
из организма. Курсы пробиотиков не ока-
зывали существенного влияния на тече-
ние болезни и активность биомаркеров 
воспаления при сокращении продолжи-
тельности диареи [15, 16]. 

Учитывая существование на сегод-
няшний день теории двунаправленной 
связи между микрофлорой кишечника 
и легкими через лимфатическую систему, 
возможна миграция бактерий и их мета-
болитов, которые могут выступать как 
этиологический фактор острого респира-
торного дистресс-синдрома, воспаления 
легких, системного воспаления [17]. 

Таким образом, исходя из выше-
изложенных литературных данных 
не исключено, что состояние микробио-
ма у больных НКИ может влиять как 
на течение, так и исходы болезни. Однако 
до сих пор остаются открытыми вопросы 
о нарушении микробиоты кишечника 
при COVID-19, в том числе у пациентов 
с диареей. 

Целью данного исследования было 
оценить особенности микробиоты 
кишечника у больных COVID-19, в том 
числе при поражении ЖКТ.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 
ИССЛЕДОВАНИЯ

На базе отделений ГБУЗ «ИКБ № 2 
ДЗМ» Москвы проводили клинико-
лабораторное наблюдение за 85 больными 
с диагнозом НКИ СOVID-19, с верифика-
цией возбудителя в 100% случаев методом 
полимеразной цепной реакции (ПЦР) 
в мазках из носоглотки (тест-системами 
«АмплиСенс® Cov-Bat-FL», произво-
дитель ФБУН «ЦНИИ эпидемиоло-
гии» Роспотребнадзора). Наблюдаемые 
пациенты были разделены на две груп-
пы в зависимости от наличия диареи, 
сопоставимые по возрасту, полу, сро-
кам поступления в стационар и тяжести 
течения болезни. В основную I группу 
были включены 49 пациентов со сред-
нетяжелым течением COVID-19, госпи-
тализированных на 5,1 ± 0,8 дня болез-
ни с жалобами на лихорадку, слабость 
и диарею. Средний возраст наблюдаемых 
I группы составлял 61,8 ± 0,7 года, из них 
48,6% мужчин. Во II группу (сравнения) 

вошли 36 больных со среднетяжелым 
течением СOVID-19 без диареи в воз-
расте 63,7 ± 0,9 года, среди которых было 
44,4% мужчин. Пациенты были госпи-
тализированы на 4,9 ± 0,7 дня болезни 
с жалобами на фебрильную лихорад-
ку, выраженную слабость, боль в горле 
и за грудиной, одышку.

Все пациенты были включены в груп-
пу наблюдения на основании общности 
клинико-эпидемиологических и лабо-
раторных данных, подтверждающих 
этиологию НКИ, которая протекала 
в среднетяжелой форме, при наличии 
информированного согласия на участие 
в исследовании. Критериями исключе-
ния пациентов из исследования являлась 
декомпенсированная коморбидная пато-
логия (инфаркт миокарда, острое нару-
шение мозгового кровообращения, тер-
минальная стадия онкологического забо-
левания и т. д.), определяющая тяжесть 
состояния и требующая терапии в усло-
виях реанимационного отделения с нега-
тивным прогнозом течения COVID-19, 
а также отказ пациента от участия 
в исследовании. Помощь госпитализиро-
ванным пациентам с COVID-19 оказыва-
ли в соответствии с актуальной версией 
«Временных методических рекомендаций 
профилактики, диагностики и лечения 
НКИ» Минздрава России. Наблюдаемым 
пациентам помимо общеклинических 
методов обследования определяли 
количественный состав по числу копий 
микроорганизмов методом ПЦР в лабо-
ратории ФБУН «ЦНИИ эпидемиологии» 
Роспотребнадзора с применением тест-
системы ЭНТЕРОФЛОР.

Статистический анализ проводили 
с использованием программы StatTech 
v. 4.5.0 (разработчик – ООО «Статтех», 
Россия). Количественные показатели, 
имеющие нормальное распределение, 
описывали с помощью средних ариф-
метических величин (M) и стандартных 
отклонений (SD), границ 95% довери-
тельного интервала (95% ДИ). Сравнение 
трех и более групп по количественному 
показателю, имеющему нормальное 
распределение, выполняли с помощью 
однофакторного дисперсионного ана-
лиза, апостериорные сравнения про-
водились с помощью критериев Тьюки 
(при условии равенства дисперсий) 
и Геймса – Хауэлла (при неравных дис-
персиях). Направление и тесноту кор-
реляционной связи между двумя коли-
чественными показателями оценивали 
с помощью коэффициента корреляции 
Пирсона (при нормальном распреде-
лении сопоставляемых показателей). 
Прогностическая модель, характеризую-

щая зависимость количественной пере-
менной от факторов, разрабатывалась 
с помощью метода линейной регрессии. 
Различия считались статистически зна-
чимыми при p < 0,05.

РЕЗУЛЬТАТЫ 
У больных I группы в 58,6% случаев 

начало болезни было связано с появле-
нием диареи на фоне лихорадки, тогда 
как в 43,2% случаев данный симптом 
проявлялся в более поздние сроки (5-11-й 
день болезни), и только у 29,7% пациентов 
он был связан с приемом антибиотиков. 
Диарея представляла собой многократ-
ную экскрецию патологического стула, 
консистенция которого по Бристольской 
шкале изменялась от рыхлой комкова-
той (27,1%) до водянистой (73,0%), а в 27% 
случаев не превышала частоту до трех раз 
в первые сутки болезни. У 10,8% боль-
ных COVID-19 диарея сопровождалось 
тошнотой и рвотой до 3 раз в сутки, при 
этом катаральные проявления отмечали 
в единичных случаях (рис. 1). 

Сравнительный анализ в группах 
сравнения выявлял статистически зна-
чимое преобладание субфебрильной 
лихорадки, одышки и катарального син-
дрома при отсутствии тошноты, рвоты, 
диареи у пациентов II группы. Стул 
у больных был регулярный, оформлен-
ный, и только у одного пациента реги-
стрировали трехдневный запор. 

Анализ соотношения между основ-
ными представителями микробиоты 
у наблюдаемых пациентов не выявил ста-
тистически значимых отличий по основ-
ным ее компонентам. Комменсалы сохра-
няли преимущество над условно-пато-
генной бактериальной флорой: в I груп-
пе – 66% и 28%, а во II группе – 65% и 30% 
соответственно, также не было выявлено 
различий и в отношении представителей 
рода Candida (6% и 5% соответственно). 
В то же время, исследуя структурный 
состав комменсалов микробиоты кишеч-
ника (рис. 2), мы обратили внимание 
на то, что в зависимости от развития диа-
реи в группах прослеживались значимые 
изменения среди некоторых представи-
телей микробиоты. 

Так, в обеих группах отмечали ста-
тистически значимое снижение копий 
Bifidobacterium spp., Bif idobacterium 
adolescentis, в сравнении с референтным 
интервалом (p = 0,025 и p = 0,024), а часто-
та выявления копий Bifidobacterium longum 
subsp. longum и B. longum subsp. infantis 
в группе пациентов с диареей была выше 
в 1,9 раза по сравнению со значениями 
во II группе (p = 0,024 и p = 0,034). При 
этом количество B. longum subsp. longum 
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было значимо (p = 0,028) выше верх-
ней границы референтного интерва-
ла. Аналогичные изменения в группах 
сравнения наблюдали и в отношении 
Bifidobacterium breve (p = 0,028), но при 
этом количество копий не превышало 
допустимой нормы здоровых лиц. В то же 
время у пациентов с диареей было отме-
чено отсутствие представителей B. bifidum 
и Bifidobacterium сatenulatum, а также значи-
мое снижение их копий более чем в 4 раза 
от максимального предела референтного 
интервала у пациентов II группы. 

Среди представителей грамотрица-
тельных комменсалов не было выявле-
но статистически значимых изменений 

между группами кроме Butyricimonas spp., 
которые являются продуцентами корот-
коцепочечных жирных кислот, таких как 
масляная. В группе пациентов с диареей 
количество выявленных копий достигало 
нижнего уровня референтного интерва-
ла, но при этом статистически значимо, 
в 1,7 раза, превышало показатели пациен-
тов с COVID-19 без диареи (4,18 ± 0,4 ГЭ/г 
и 2,5 ± 0,3 ГЭ/г соответственно).

У наблюдаемых больных среди услов-
но-патогенной и патогенной флоры 
микробиома выявляли статистически 
значимые изменения по количеству 
Enterobateriaceae и Clostridium perfringens 
(рис. 3). Было отмечено, что у паци-

Рис. 1.  Сравнительный анализ клинических симптомов у больных COVID-19 
[предоставлено авторами] / Comparative analysis of clinical symptoms 
in COVID-19 patients [provided by the authors]
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Рис. 2.  Количественный состав микробиоты у пациентов при COVID-19 
в зависимости от диареи [предоставлено авторами] / Quantitative 
composition of microbiota in COVID-19 patients depending on diarrhea [provided 
by the authors]

Примечание: * — статистическая значимость между группами и референтным интервалом (p < 0,05); 
● — статистическая значимость между группами (p < 0,05) 

Lg (ГЭ/г)

ентов с диареей при COVID-19 стати-
стически значимо нарастал уровень 
Enterobateriaceae 7,6 ± 0,8 ГЭ/г по сравне-
нию с показателями пациентов II груп-
пы (p = 0,046). Количество копий генома 
Staphylococcus aureus в группах было рас-
пределено равномерно, но при этом иден-
тифицировали штаммы, содержащие ген 
резистентности mecA. Указанные штам-
мы способствуют формированию устой-
чивости возбудителя к метициллину 
и другим β-лактамным антибиотикам. 
Они выявлялись у 32,7% пациентов в пер-
вой группе и 16,7% – во второй. При этом 
в I группе только у 29,7% больных нали-
чие mecA можно было связать с приемом 
антибиотиков. Отсутствие статистиче-
ски значимой разницы между группа-
ми в количественном определении mecA 
дает основания предполагать иммуносу-
прессивное действие вируса SARS-CoV-2 
на микробиом, которое способствует 
формированию условно-патогенной 
флоры с генами резистентности.

В ходе исследования также были 
установлены статистически значимые 
изменения количественного состава 
C. perfringens между группами сравне-
ния в пользу больных с диареей при 
p = 0,035. Выделение C. dificile с носитель-
ством генов сdtA и cdtB у наблюдаемых 
больных указывало на высокий риск 
развития псевдомембранозного колита 
при COVID-19. 

КЛИНИЧЕСКИЙ СЛУЧАЙ
Приводим в качестве примера кли-

нический случай. Больная П., 65 лет, 
поступила в отделение с жалобами 
на лихорадку, сухой кашель, одышку. 
По данным компьютерной томографии 
поражение легких доходило до 25%, при 
этом показатель SpO2 составил 96%. 
В первые сутки госпитализации в матери-
але из носоглотки пациентки был вери-
фицирован геном вируса SARS-CoV-2. 
До назначения противовирусной терапии 
исследовали кал для оценки состояния 
кишечной микрофлоры, обнаружена 
C. dificile с носительством генов сdtA 
и cdtB на фоне идентификации генома 
SARS-CoV-2 из кала в ПЦР. У пациентки 
не отмечался дискомфорт со стороны 
ЖКТ за период данной госпитализации. 

После проведенного курса противо-
вирусной терапии фавипиравиром 
и антибактериальной – левофлоксаци-
ном в курсовой дозе 7000 мг при парен-
теральном введении больная была выпи-
сана из стационара на 14-й день болезни 
в удовлетворительном состоянии с отри-
цательными результатами исследова-
ния мазка из носоглотки на SARS-CoV-2
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и при отсутствии диарейного симптома. 
На пятые сутки после выписки в резуль-
тате погрешности в диете у больной 
появились боли в животе, однократная 
рвота, жидкий зловонный стул до 5 раз 
в сутки, повысилась температура тела 
до 38 °С. Она вновь была госпитализи-
рована с диагнозом «кишечная инфек-
ция», которую дифференцировали 
с антибиотикоассоциированным коли-
том. В подтверждение последнего были 
получены положительные результаты на 
определение токсинов A и В Clostridium 
difficile, по поводу чего больная получила 
ванкомицин энтерально в курсовой дозе 
7000 мг и была выписана из стационара 
в удовлетворительном состоянии. 

Приведенный клинический пример 
показывает, что у больных с COVID-19 

Рис. 3.  Количественный состав условно-патогенных и патогенных 
микроорганизмов в микробиоте пациентов при COVID-19 в зависимости 
от диареи [предоставлено авторами] / Quantitative composition 
of opportunistic and pathogenic microorganisms in the microbiota of COVID-19 
patients depending on diarrhea [provided by the authors]

Примечание: * — статистическая значимость между группами и референтным интервалом (p < 0,05); 
● — статистическая значимость между группами (p < 0,05) 

формируется риск развития псевдомем-
бранозного колита за счет носительства 
генов сdtA и cdtB, копии которые на 33,3% 
чаще встречались у больных с диареей. 
При этом была установлена прямая 
корреляционная связь между C. dificile 
и Butyricimonas spр. (rxy = 0,564, p < 0,001) 
и обратная – между B. сatenulatum и 
C. dificile сdtA и cdtB (rxy = -0,394, p < 0,05) 
и между Bifidobacterium spp. и S. aureus mecA 
(rxy = -0,473, p < 0,001) (рис. 4).

ОБСУЖДЕНИЕ
Многочисленные исследования рас-

крыли важную роль микробиоты кишеч-
ника в поддержании здоровья человека 
и обеспечении колонизационной рези-
стентности к бактериальным кишеч-
ным инфекциям, а также изменение 

Рис. 4.  График регрессии, характеризующий зависимость между комменсалами и представителями патогенов 
в микробиоме ЖКТ [предоставлено авторами] / Regression graph characterizing the relationship between commensals 
and representatives of pathogens in the gastrointestinal microbiome [provided by the authors]

количественного состава микробиоты 
под воздействием различных инфекци-
онных возбудителей [18]. Однако панде-
мия COVID-19 внесла свои коррективны 
в этот вопрос. Все больше фактических 
данных свидетельствуют о взаимодей-
ствии между SARS-CoV-2 и кишечным 
микробиомом, изменения которого могут 
способствовать формированию симпто-
мов поражения ЖКТ, регистрируемых 
в более чем 70% случаев [3-5]. В ходе 
настоящего исследования этот синдром 
был установлен у 57,6% больных НКИ 
в виде тошноты, рвоты, диареи. 

Анализ процентного соотношения 
основных групп микробиома не выявил 
статистически значимых изменений 
в этой биосистеме кишечника у наблю-
даемых больных. Однако исследование 
структурного состава микробиоты при 
COVID-19 показало двукратное превы-
шение количества B. longum subsp. infantis 
и Bif. longum subsp. longum у пациентов 
с диареей, что можно расценить как ответ 
микробиома на внедрение SARS-CoV-2 
и высокую вероятность повреждающе-
го влияния вируса на эпителиальный 
барьер кишечника. 

По данным литературы B. longum subsp. 
longum контролирует активность врож-
денных и адаптивных иммунных реак-
ций кишечника [19]. Учитывая защитную 
роль этого комменсала, статистически 
значимое повышение его копий у паци-
ентов с диареей в нашем исследовании 
можно расценить как противодействие 
микробиома формированию воспали-
тельных процессов в кишечнике.

B. longum subsp. infantis являются основ-
ными представителями микробиома 
кишечника у детей до года. В дальнейшем 
их численность сокращается до нулевых 
значений в зрелом возрасте [20]. Имеются 
сведения об их участии в метаболизме 
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олигосахаридов [21]. Важно отметить, 
что в 37,5% случаев у больных I группы 
выявление копий B. longum subsp. infantis 
ассоциировалось с гипергликемией, 
при этом не обнаруживалась корреляци-
онная зависимость. 

По данным литературы B. breve способ-
на вырабатывать внеклеточные полимер-
ные вещества (EPS), предотвращающие 
созревание дендритных клеток и акти-
вацию антиген-специфичных CD4+ 
Т-клеточных реакций [22]. Значимое 
преимущество B. breve у пациентов при 
COVID-19 с диареей позволяет рассма-
тривать данный факт как компенсатор-
ный механизм в ответ на снижение дру-
гих видов бифидобактерий. В то же время 
нельзя исключить и прогрессирование 
воспалительных процессов в кишечнике 
ввиду доказанной способности B. breve 
снижать уровни ИЛ-1β, ИЛ-6 и ФНО-γ 
и повышать экспрессию ИЛ-10 в терми-
нальной части подвздошной кишки [23]. 

В пользу того, что при COVID-19 
в кишечнике формируются воспалитель-
ные реакции, свидетельствует статисти-
чески значимое снижение B. adolescentis 
по сравнению со значениями референт-
ного интервала, а также полное отсут-
ствие копий B. bifidum и B. catenulatum при 
наличии диареи. Известно, что уменьше-
ние численности B. adolescentis в микро-
биоме связано с развитием воспалитель-
ных заболеваний кишечника, аналогич-
ных синдрому раздраженного кишечни-
ка, целиакии, муковисцидозу, инфекции, 
ассоциированной с Helicobacter pylori [24]. 

Установленная при COVID-19 обрат-
ная корреляционная взаимосвязь между 
B. сatenulatum и C. dificile сdtA и cdtB 
(rxy = –0,394, p < 0,05) в группе пациен-
тов с диареей в нашем исследовании под-
тверждает высокую вероятность зависи-
мости развития диареи от нарушений в 
микробиоме при дисбалансе комменсалов 
в пользу патогенов. Увеличение количе-
ства Butyricimonas spр. при COVID-19 при 
диарее может способствовать формиро-
ванию локальной иммуносупрессии [25]. 

Преобладание среди условно-пато-
генной флоры Enterobateriaceae у боль-
ных COVID-19 с диареей можно связать 
со способностью энтероцитов при вос-
палении переключаться с β-окисления 
жирных кислот в митохондриях на 
анаэробный гликолиз [26, 27]. Нельзя 
исключить, что изменения условий 
обитания способствовали обнаруже-
нию штаммов S. aureus mecA при отсут-
ствии количественного превосходства 
золотистого стафилококка у пациентов 
с COVID-19, а также необходимо учиты-
вать и малочисленность больных, при-

нимавших антибактериальные препа-
раты. В пользу того, что при COVID-19 
создаются условия для формирования 
генов резистентности, свидетельствует 
и выявленная обратная корреляцион-
ная зависимость между Bifidobacterium 
spp. и S. aureus mecA.

Повы шен ие у ровн я  Clost r idium 
perfringens и Clostridium dificile с фактора-
ми патогенности cdtA и cdtB у пациентов 
с диареей можно рассматривать как вто-
ричный этап сосуществования микро-
биома в условиях уменьшения количества 
бактерий, ферментирующих первичные 
желчные кислоты во вторичные, кото-
рые, как известно, способствуют сдер-
живанию активности клостридий [28]. 
Однако выявление факторов патогенно-
сти указывает на потенциальный риск 
развития псевдомембранозного колита 
и локальной иммуносупрессии у боль-
ных COVID-19 [29]. Обратная связь между 
B. сatenulatum и C. dificile сdtA и cdtB дает 
основание предполагать, что в условиях 
изменения качественного состава грам-
положительных комменсалов с истоще-
нием их функциональной активности 
функцию защиты микробиома на себя 
берут грамотрицательные комменсалы, 
в частности Butyricimonas.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Таким образом, особенности измене-

ния состояния микробиоты у больных 
COVID-19 обусловлены не столько раз-
личием в соотношении между основны-
ми группами, сколько микробиологи-
ческим дисбалансом в каждой группе. 
Среди комменсалов наблюдается умень-
шение грамположительных в пользу 
грамотрицательных микроорганизмов, 
контролирующих функционал эпите-
лия кишечника, что рассматривается 
как компенсаторный механизм микро-
биома в ответ на внедрение вируса. 
Однако снижение B. adolescentis и пол-
ное отсутствие B. bifidum и B. catenulatum 
у больных COVID-19 с диареей указы-
вают на формирование воспалитель-
ных процессов в кишечнике. Переход 
на аэробный метаболизм позволяет 
Enterobateriaceae конкурировать с полез-
ными облигатными анаэробами, при 
этом происходит рост штаммов, содер-
жащих гены резистентности. 
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