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РЕЗЮМЕ. Введение. Изучение микробиоты кишечника новорожденных является важным направлением 
современной медицины, так как ее становление влияет на иммунитет, метаболизм и здоровье детей. 
Особенно актуальна эта проблема для недоношенных детей, у которых замедлено развитие микробиоты, 
что повышает риск инфекций и хронических заболеваний. На состав и функциональное состояние микро-
биоты существенно влияют способ родоразрешения, антибиотикотерапия и тип вскармливания, хотя это 
и требует дальнейшего изучения. Цель�— систематизировать современные данные о факторах, влия-
ющих на микробиоту кишечника доношенных и недоношенных новорожденных, и методах ее коррекции. 
Материа лы и методы. В статье проведен обзор научной литературы, включая клинические исследования и 
систематические обзоры. Использованы данные о методах изучения микробиоты, влиянии на микробиоту 
способа родоразрешения, антибиотикотерапии, грудного вскармливания и искусственных питательных 
смесей, лечения пребиотиками и пробиотиками. Результаты. Здоровая кишечная микробиота новорож-
денных играет значительную роль в профилактике инфекционных заболеваний. Нарушение микробиоты 
кишечника, вызванное кесаревым сечением, антибиотикотерапией и искусственным вскармливанием, 
сопровождается снижением колонизационной резистентности и ростом условно-патогенных бактерий 
(Klebsiella spp., Enterococcus spp., Pseudomonas spp.), что повышает риск развития сепсиса и некротизи-
рующего энтероколита. Применение пробиотиков и пребиотиков способствует снижению инфекционной 
заболеваемости за счет восстановления микробного баланса, укрепления барьерной функции кишечника, 
что делает коррекцию микробиоты важным направлением профилактики и терапии инфекций у новорож-
денных. Заключение. Формирование здоровой микробиоты у новорожденных критически важно для их 
долгосрочного здоровья. Современные данные подтверждают значимость естественных родов, грудного 
вскармливания и рационального использования антибиотиков при выхаживании недоношенных детей. 
Пробиотики представляют перспективное направление для коррекции нарушений микробиоты новорож-
денных, однако необходимы дополнительные исследования для оптимизации их применения.

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: микробиота кишечника, новорожденные, недоношенные дети, инфекционные забо-
левания, пробиотики

Источник финансирования. Авторы заявляют об отсутствии внешнего финансирования при проведении исследования.

 Денис Максимович Конюхов. E-mail: konuchovdenis@gmail.com

© Коллектив авторов, 2026



G A S T R O E N T E R O L O G Y  A N D  D I E T O L O G Y

CHILDREN’S MEDICINE of the North-West
ISSN 3034-6312 (Print) ISSN 3034-6320 (Online)

Volume 14 N 1    202622

Review

https://doi.org/10.56871/CmN-W.2026.97.60.002

Gut microbiota of full-term and preterm newborns: 
role in the development of infectious diseases 
and possibilities for correction (literature review)
Denis M. Konyukhov1, 2, Nataliya V. Gonchar2, 3, 
Konstantin D. Ermolenko2, 4, Aleksandr N. Suvorov4, 5

1 Children’s City Hospital No. 17 of St. Nicholas the Wonderworker, 40a Dekabristov str., Saint Petersburg, 190121, 
Russian Federation
2 Federal Scientifi c and Clinical Center of Infectious Diseases of the Federal Medical and Biological Agency of Russia, 9 Professora 
Popova str., Saint Petersburg, 197022, Russian Federation
3 North-Western State Medical University named after I.I. Mechnikov. 41 Kirochnaya str., Saint Petersburg, 191015, Russian 
Federation
4 Saint Petersburg State Pediatric Medical University, 2 Litovskaya str., Saint Petersburg, 194100, Russian Federation
5 Institute of Experimental Medicine, 12 Akademika Pavlova str., Saint Petersburg, 197022, Russian Federation

For citation: Konyukhov D.M., Gonchar N.V., Ermolenko K.D., Suvorov A.N. Gut microbiota of full-term and preterm newborns: role 
in the development of infectious diseases and possibilities for correction (literature review). Children’s Medicine of the North-West. 
2026;14(1):21–38. (In Russ.). https://doi.org/10.56871/CmN-W.2026.97.60.002.

Received: 12.11.2025  Revised: 21.01.2026  Accepted: 20.03.2026

ABSTRACT. Introduction. The study of the gut microbiota in newborns is an important area of modern medicine, 
as its development affects immunity, metabolism, and overall child health. This issue is particularly relevant for 
preterm infants, whose microbiota maturation is delayed, increasing the risk of infections and chronic diseases. 
The�composition and functional state of the microbiota are significantly influenced by the mode of delivery, 
antibiotic therapy, and type of feeding, although these factors require further investigation. Aim�— to systematize 
current data on the factors affecting the intestinal microbiota of full-term and premature newborns, and methods of 
its correction. Materials and methods. This article presents a review of scientific literature, including clinical studies 
and systematic reviews. Data were analyzed regarding methods of microbiota assessment, and the influence of 
delivery mode, antibiotic therapy, breastfeeding, formula feeding, and treatment with prebiotics and probiotics 
on gut microbiota composition. Results. A healthy gut microbiota in newborns plays a crucial role in preventing 
infectious diseases. Disturbances of the intestinal microbiota caused by cesarean section, antibiotic therapy, 
and formula feeding are associated with reduced colonization resistance and the proliferation of opportunistic 
bacteria (Klebsiella spp., Enterococcus spp., Pseudomonas spp.), increasing the risk of sepsis and necrotizing 
enterocolitis. The use of probiotics and prebiotics helps reduce infectious morbidity by restoring microbial balance 
and strengthening the intestinal barrier, making microbiota correction an important direction in the prevention and 
treatment of neonatal infections. Conclusion. The formation of a healthy gut microbiota in newborns is critical for 
their long-term health. Current evidence highlights the importance of vaginal delivery, breastfeeding, and rational 
antibiotic use in the care of preterm infants. Probiotics represent a promising approach for correcting microbiota 
disturbances in newborns; however, further studies are needed to optimize their use.
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ВВЕДЕНИЕ
Становление кишечной микробиоты у ново-

рожденных� — одна из самых перспективных и 
при этом недостаточно изученных областей со-
временной медицины. Хотя за последние годы 
работы таких ученых, как Y. Chen и соавт. (2021), 
позволили значительно продвинуться в понима-
нии влияния микробиоты на здоровье человека, 
многие аспекты ее воздействия на организм но-
ворожденных младенцев остаются недостаточно 
ясными [1, 2].

В книге В.П. Новиковой и соавт. «Кишечная 
микробиота как регулятор работы органов и си-
стем человека» (2025) показано, что микробные 
сообщества кишечника участвуют в формировании 
иммунного ответа, регуляции воспалительных про-
цессов, метаболизма и нейрогуморальных взаимо-
действий, а нарушения их состава ассоциированы 
с развитием инфекционных, воспалительных и ме-
таболических заболеваний. В неонатальном пери-
оде, особенно у недоношенных детей, незрелость 
микробиоты и ее высокая чувствительность к 
внешним воздействиям определяют повышенный 
риск инфекционных осложнений, что делает про-
блему становления и коррекции кишечной микро-
биоты одной из приоритетных задач современной 
медицины [3].

Существует ряд пробелов в понимании меха-
низмов влияния способов родоразрешения, осо-
бенностей питания и воздействия антибактериаль-
ной терапии на процессы развития микробиоты 
в неона тальном периоде жизни. Остается также 
малоизученным патогенез долгосрочных послед-
ствий нарушений становления микробиоты кишеч-
ника, включая аутоиммунные и метаболические за-
болевания [4].

Современные подходы к восстановлению и 
поддержанию здоровой микробиоты у недоно-
шенных детей предполагают использование про-
биотиков и пребиотических средств, но методы 
их назначения недостаточно разработаны, хотя 
результаты исследований их влияния на микро-
биоту кишечника у младенцев обнадеживают 
[5–7].

Таким образом, значимость данной темы опре-
деляется ее ролью в сохранении здоровья детей, 
а также потребностью в разработке эффективных 
подходов к профилактике и лечению заболеваний, 
вызванных дисбалансом микробиоты новорожден-
ных, что должно способствовать снижению уров-
ня заболеваемости и повышению качества жизни 
младенцев.

ПОДХОДЫ К АНАЛИЗУ МИКРОБИОТЫ 
КИШЕЧНИКА: МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ, 
СТАНДАРТИЗАЦИЯ СБОРА И УСЛОВИЙ 
ХРАНЕНИЯ ПРОБ

Профилирование микробиоты кишечника по-
зволяет оценить качественный и количественный 
состав сообщества микроорганизмов, а также его 
функциональные возможности [8]. Традиционно 
изучение кишечной микробиоты проводится путем 
выделения и культивирования бактерий, однако 
существуют сложности с выращиванием анаэроб-
ных микроорганизмов, которые значительно сни-
жают достоверность результатов. Метагеномное 
секвенирование исследует ДНК культивируемых 
и некультивируемых микроорганизмов на основе 
секвенирования гена 16S рРНК. Большой интерес 
вызывает применение технологий высокопроиз-
водительного секвенирования (next-generation 
sequencing, NGS) для исследования микробиоты. 
Метод полимеразной цепной реакции (ПЦР) реаль-
ного времени позволяет определить уровень пред-
ставленности бактерий одного или близких видов 
за счет таксон-специфичных праймеров. ДНК-
дактилоскопия дает полуколичественную оценку 
общего разнообразия бактериального сообщества 
микроорганизмов кишечника. Функциональное 
профилирование метагенома позволяет получить 
количественную информацию об относительной 
представленности отдельных генов и групп ге-
нов и метаболических путей. Результаты профи-
лирования микробиоты используют для оценки 
патогенной нагрузки дисбиотического процесса, 
прогнозирования его последствий и разработки 
целенаправленных мер по коррекции нарушений 
микробиоты.

В исследованиях состава кишечной микробио-
ты чаще всего используют образцы кала, однако 
важно учитывать, что микробное сообщество в 
слизистой оболочке различных отделов толстой 
кишки и в фекалиях различается [9].

Поскольку свежие пробы фекалий не всегда 
сразу анализируются, возникает необходимость их 
хранения. Замораживание при температуре –80�°C 
без консервантов сохраняет микробный состав 
и считается «золотым стандартом» для изучения 
микробиоты [10]. В крупных популяционных иссле-
дованиях обычно используют оптимальные мето-
ды сбора образцов, однако поддержание темпе-
ратуры на уровне –80�°C не всегда возможно. Это 
заставляет искать альтернативные методы, сни-
жающие погрешности анализа. Одним из наиболее 
перспективных вариантов считают использование 
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проглатывае мых капсул для забора проб, что обес-
печивает высокую точность и чувствительность 
данных исследований [11].

Кроме замораживания, существуют другие ме-
тоды хранения образцов (с использованием кон-
сервантов или без них), которые позволяют сохра-
нить микробиоту в состоянии, близком к свежим 
образцам: карты для тестирования скрытой кро-
ви в кале, карты FTA (Fast Technology for Analysis 
of nucleic acids, быстрая технология для анализа 
нуклеиновых кислот, карты Whatman® FTA®) и на-
бор DNA Genotek, позволяющий разрабатывать 
клинические приложения на основе микробиома 
с помощью OMNIgene™ GUT Dx�— первого и един-
ственного устройства для самостоятельного сбора 
фекалий, одобренного FDA (Food and Drug Adminis-
tration, Управление по контролю качества пищевых 
продуктов и лекарственных средств Министерства 
здравоохранения и социальных служб США). Эти 
методы сегодня доказали свою эффективность для 
хранения образцов в течение нескольких дней при 
комнатной температуре [12]. Для стабильного хра-
нения образцов кала в качестве консерванта реко-
мендуется 95% этанол или раствор для хранения 
образцов RNAlater [13].

G.M. Williams и соавт. (2019) рекомендуют со-
бирать первые образцы в течение первых 24 часов 
жизни (первый стул�— меконий), а затем повторять 
сбор на 1, 3, 7, 14 и 30-й дни. Сбор мекония позво-
ляет оценить начальную стерильность или раннюю 
колонизацию кишечника. Однако бактериальная 
нагрузка в меконии очень низкая, и не всегда уда-
ется получить достаточное количество ДНК для 
секвенирования. На 1–3-й день жизни ребенка 
после контакта с матерью и окружающей средой 
начинается активная колонизация кишечника. Ис-
следования микробиоты на 7-, 14- и 30-й дни жиз-
ни позволяют отследить динамику формирования 
микробиоты и влияние внешних факторов (тип ро-
доразрешения, методы вскармливания и др.) [14].

СТАНОВЛЕНИЕ ПЕРВИЧНОЙ МИКРОБИОТЫ 
КИШЕЧНИКА СРАЗУ ПОСЛЕ РОЖДЕНИЯ 
И ЕЕ ИЗМЕНЕНИЯ У НОВОРОЖДЕННЫХ 
И МЛАДЕНЦЕВ

Развитие кишечной микробиоты в неонаталь-
ном возрасте характеризуется значительными 
изменениями таксономического состава и уров-
ня биоразнообразия. Этот процесс определяется 
комплексом факторов: гестационным возрастом 
при рождении, способом родоразрешения, особен-
ностями материнского питания и здоровья, харак-

тером вскармливания ребенка, применением анти-
биотиков при выхаживании недоношенных детей, 
а� также социально-экологическими условиями 
(особенностями состава семьи, наличием сиблин-
гов и домашних животных).

Существование микробной колонизации кишеч-
ника у человека до рождения остается спорной 
темой. Долгое время научное сообщество придер-
живалось мнения о «стерильности» амниотической 
полости. Однако в последние годы в амниотиче-
ской жидкости у женщин с преждевременным раз-
рывом плодных оболочек удалось выявить белко-
вые маркеры микробной колонизации с помощью 
микроматрицы антител методом иммунофермент-
ного анализа и технологии микрочипов белков и 
антител, что свидетельствует в пользу возможно-
сти колонизации кишечника плода материнскими 
микроорганизмами [15].

Противоречивы результаты микробиологи-
ческих исследований человеческой плаценты. Дан-
ные K.M. Kennedy и соавт. (2023), а также I. Sterpu 
и соавт. (2021) не подтвердили наличие плацентар-
ной микробиоты. Авторы считают, что обнаружен-
ные ими микробные сигналы, скорее всего, есть 
результат «заражения исследуемого материала» 
во время клинических процедур по получению об-
разцов тканей плода или во время выделения и 
секвенирования ДНК [16, 17]. В то же время данные 
A. Stupak и соавт. (2024), основанные на исследова-
ниях белков плаценты, полученной при родах мето-
дами жидкостной хроматографии, сопряженной с 
масс-спектрометрией, показали возможность при-
сутствия ряда белков, специфичных для бактерио-
фагов и вирусов, роль которых в качестве ранних 
маркеров развития инфекции плода окончательно 
не определена [18].

Исследования Q. He (2020) обнаружили наличие 
бактерий в меконии новорожденных, что свиде-
тельствует об отсутствии стерильности кишечника 
до рождения. В первые дни и месяцы жизни детей 
количество бактерий и их разнообразие в фекалиях 
было низким, но вскоре после введения прикормов 
и на фоне активного физического развития наблю-
дался быстрый рост количества бактерий и увели-
чение их разнообразия [19].

Состав и функции кишечной микробиоты мате-
ри напрямую влияют на формирование микробио-
ты плода и новорожденного. Экспериментальные 
исследования на животных, лишенных микробов, 
и клинические наблюдения у людей подтвердили, 
что микробный профиль матери во время беремен-
ности определяет развитие иммунной системы 
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плода и его устойчивость к инфекциям после рож-
дения. Нарушения микробиоты матери ассоцииро-
ваны с повышенным риском внутриутробных вос-
палительных реакций и инфекционных осложнений 
у новорожденных. Показано, что кишечная микро-
биота участвует в формировании оси «кишечник–
мозг» плода, опосредуя созревание иммунных и 
нейрорегуляторных механизмов, которые обеспе-
чивают противоинфекционную защиту в раннем 
постнатальном периоде [20].

Первоначально кишечник заселяется микроба-
ми, полученными от матери и из окружающей сре-
ды. У детей, рожденных естественным путем, пре-
обладают бактерии из родовых путей матери, такие 
как Lactobacillus spp., Prevotella spp. и Sneathia spp., 
тогда как у детей, появившихся на свет с помо-
щью кесарева сечения, доминируют «кожные» 
микроорганизмы, включая Staphylococcus spp. и 
Propionibacterium spp. В течение первой недели 
жизни преобладают бактерии, адаптированные 
к кишечной среде, включая Bifidobacterium spp., 
Bacteroides spp. и Escherichia coli spp. [21].

Данные однократного исследования микробио-
ты кишечника у 11 здоровых детей первого года 
жизни, полученные Н.В. Гончар и соавт. (2017), 
с�использованием секвенирования амплифициро-
ванных участков гена 16S рРНК, показали домини-
рование грамположительных анаэробных бакте-
рий (71±23%). Количественное распределение фил 
убывало в следующем порядке: фила Firmicutes�— 
43±15% (представленные Clostridium� spp., Blau-
tia spp., Lactobacillus spp., Enterococcus� spp. и 
Veillonella� spp.), фила Actinobacteria� — 38±10% 
(из которой более 90% OTU представленные 
Bifidobacterium spp.) и фила Proteobacteria�— 15±8% 
(представленные семейством Enterobacteriaceae). 
Представители филы Bacteroidetes были иден-
тифицированы (7–15%) только в трех образцах. 
Все образцы характеризовались низким видо-
вым разнообразием, индекс Шеннона и критерий 
α-разнообразия находились в диапазонах 1,5–4,2 
и 3–20 соответственно. У� детей, находящихся на 
грудном вскармливании, выявлялось более высо-
кое количество представителей Proteobacteria по 
сравнению с детьми на искусственном вскарм-
ливании. Отмечено влияние неблагоприятных 
факторов течения беременности матерей (прием 
антибиотиков, респираторная инфекция) на состав 
микробиоты кишечника детей�[22].

Согласно данным А.В. Каплиной и соавт. (2023), 
дисбиоз кишечника может выступать в качестве 
предрасполагающего фона для развития некро-

тизирующего энтероколита. Воздействие анти-
бактериальной терапии приводит к преобладанию 
факультативных анаэробов, таких как Enterococ-
cus�spp. и Enterobacteriaceae, а также к снижению 
доли Bifidobacteriaceae в микробиоме кишечника 
недоношенных новорожденных. На фоне антибак-
териальной терапии нарушается физиологический 
процесс колонизации, и формирование нормальной 
микробиоты (ее «взросление») может сдвигаться 
на более поздние сроки. Однако они отмечают, что 
дисбиоз не является основной причиной развития 
некротизирующего энтероколита и существенную 
роль играют состояние здоровья матери, особен-
ности внутриутробного развития плода и раннего 
постнатального периода [23].

S. Graspeuntner и соавт. (2024) исследовали 
ми кробиоту кишечника у младенцев в возрасте 
до 90� дней с поздним началом сепсиса методом 
секвенирования 16S рРНК в образцах кала. Они 
установили снижение численности B. longum и уве-
личение численности Bacteroidia spp. у пациентов 
с лактатаци дозом при поступлении в больницу. 
Авторы предположили, что у ранее здоровых мла-
денцев при развитии сепсиса имелись нарушения 
микробиоты кишечника в сочетании с неопреде-
ленными специфическими иммунологическими 
паттернами. Данная работа показала, что здоровая 
кишечная микробиота младенцев характеризуется 
отсутствием избыточного роста условно-патоген-
ных микроорганизмов (УПМ), и это играет решаю-
щую роль в развитии и стабильном функционирова-
нии иммунной и пищеварительной систем [24].

В диссертационном исследовании Г.Н. Чистя-
кова (2024) были выявлены информативные имму-
нологические показатели (абсолютное количество 
лейкоцитов, относительное число CD14+HLA-DR+ 
и CD14+CD11b+ моноцитов пуповинной крови), по-
зволяющие прогнозировать риск колонизации ки-
шечника K. pneumoniae�— УПМ из группы ESKAPE-
патогенов у недоношенных детей в неонатальном 
периоде [25].

В систематическом обзоре литературы C.�Alca-
zar и соавт. (2022) сделана попытка подтвердить 
связь между состоянием микробиоты кишечника 
младенцев в возрасте от 0 до 12 месяцев, оце-
ненным с помощью геномного секвенирования, и 
респираторными заболеваниями инфекционной 
и аллергической природы у детей в возрасте до 
18�лет. Авторы считают, что низкое α-разнообразие 
микробиоты и относительная численность опреде-
ленных родов комменсальных бактерий кишечни-
ка (Bifidobacterium, Faecalibacterium, Ruminococcus 
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и Roseburia) ассоциированы с респираторными за-
болеваниями у детей. Однако результаты исследо-
вания имели противоречивый характер, поскольку 
исследования имели существенные ограничения, 
в�том числе недостаточную характеристику бакте-
риальных таксонов на уровне видов, неоднород-
ные определения полученных данных, остаточные 
искажающие факторы и небольшой размер выбор-
ки [26].

В исследовании Y. Gao и соавт. (2021) приводят-
ся доказательства того, что микробиом кишечника 
матери влияет на риск развития аллергических 
заболеваний и астмы у ребенка, а в исследовании 
X.�Yuan и соавт. (2022) продемонстрирована связь 
нарушений кишечной микробиоты в раннем дет-
стве и повышенного риска развития заболеваний 
обмена веществ, таких как ожирение и сахарный 
диабет 1-го типа [27, 28]. Результаты цитируемых 
исследований послужили основанием для разра-
ботки терапевтических стратегий, направленных 
на раннюю коррекцию дисбиоза кишечника с при-
менением пробиотиков и пребиотиков [29].

Как показала работа Q. Jia и соавт. (2022), у не-
доношенных новорожденных становление микро-
биоты кишечника происходит медленнее, чем у 
доношенных, и сопровождается более высоким ви-
довым разнообразием УПМ. Результаты исследо-
вания дают новое представление о необходимости 
индивидуального вмешательства в состав микро-
биоты в отношении конкретных УПМ у недоношен-
ных детей с разным гестационным возрастом в 
разные периоды после рождения [30].

Y. Chen и соавт. (2023) проанализировали из-
менения микробного состава в образцах фекалий 
92 недоношенных детей, находившихся на лече-
нии в отделении интенсивной терапии, начиная с 
момента рождения и далее на 1, 3, 7, 14, 21, 28 и 
60-й�дни жизни с использованием секвенирования 
16S рРНК. Результаты показали, что основными 
типами кишечных бактерий у недоношенных де-
тей были Proteobacteria, Firmicutes, Actinobacteria, 
Tenericutes и Bacteroidetes, суммарно составляющие 
99,7% микробного сообщества. На родовом уров-
не преобладали Pseudomonas spp., Staphylococcus 
spp. и Klebsiella spp., а также неклассифицирован-
ные представители семейства Enterobacteriaceae 
и группа Clostridium-sensu-stricto-1, совокупно со-
ставившие 90,9% общей микробиоты. Численность 
микроорганизмов типа Proteobacteria, включая 
род Pseudomonas, сначала снижалась, достигая 
минимальных значений на 14-й день жизни, после 
чего вновь возрастала. Параллельно происходило 

снижение количества Firmicutes. При этом у мла-
денцев, находившихся на искусственном вскарм-
ливании, доля Proteobacteria (на уровне типа) и 
Streptococcus� spp. (на уровне рода) была значи-
тельно выше по сравнению с детьми, получавшими 
грудное молоко [31].

Исследования C. Chi и соавт. (2019) были направ-
лены на сравнение структуры кишечного микробиома 
у детей с низкой (VLBW — very low body weight) и нор-
мальной (NBW — normal body weight) массой тела при 
рождении в течение первых трех месяцев жизни мето-
дом секвенирования гена 16S рРНК. Образ цы фекалий 
собирались в возрасте 0 и 3 дней, 2 и 6 недель, 3 меся-
цев (определены как стадии развития микробиоты: 
1–5). Авторы установили, что α-разнообразие в обе-
их группах со временем снижалось. Индекс Шеннона 
выявил достоверные различия между группами на 
стадиях 1–3. Структура кишечной микробиоты у ново-
рожденных с LBW достоверно отличалась от таковой 
у новорожденных с NBW на протяжении всего наблю-
даемого периода. У детей с LBW наблюдалось увели-
чение Firmicutes и снижение Proteobacteria; на уровне 
родов преобладали Enterococcus spp., Klebsiella spp. 
и Streptococcus spp., тогда как Haemophilus spp. были 
представлены в недостаточном количестве [32].

E.W. Blakstad и соавт. (2019) исследовали вли-
яние характера питания на развитие здоровой 
микробиоты кишечника у младенцев с очень низ-
кой (VLBW) и экстремально низкой массой тела 
(ELBW — extremely low body weight) при рождении. 50 
недоношенных новорожденных были разделены на 
экспериментальную группу, получавшую усиленное 
питание, и контрольную. Образцы фекалий 45 детей 
проанализированы с�помощью секвенирования 16S 
рРНК. В группе с усиленным питанием наблюдалось 
более значительное увеличение разнообразия ми-
кробиоты кишечника и снижение численности ста-
филококков, при этом рост количества патогенных 
микроорганизмов не отмечался. Относительная 
численность бифидобактерий увеличивалась боль-
ше в контрольной группе, где также наблюдался 
лучший прирост массы тела. У недоношенных ново-
рожденных становление популяции Bifi dobacterium 
spp. отличалось замедленной колонизацией, низ-
кой численностью, что требовало больше времени 
для образования оптимального состава [33].

ВЛИЯНИЕ СПОСОБА РОДОРАЗРЕШЕНИЯ 
НА МИКРОБИОТУ КИШЕЧНИКА 
НОВОРОЖДЕННЫХ

Систематический обзор литературы L. Princisval 
и соавт. (2021) показал, что младенцы, рожденные 
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через естественные родовые пути, в первые неде-
ли жизни приобретают микробиоту, близкую по со-
ставу к материнской. В то же время у появившихся 
на свет с помощью кесарева сечения состав ми-
кробиоты кишечника больше соответствует окру-
жающей среде. В течение первых 90 дней жизни у 
младенцев, появившихся на свет при вагинальных 
родах, отмечается повышенное разнообразие бак-
терий отделов Actinobacteria и Bacteroidetes, вклю-
чая Bifi dobacterium spp. и Bacteroides, в сравнении с 
родившимися посредством кесарева сечения [34].

Согласно исследованию Y. Chen и соавт. (2021), 
у младенцев, появившихся на свет посредством 
кесарева сечения, наблюдалось уменьшение 
α-разнообразия микробиоты. Особенно заметным 
было снижение численности Bifi dobacterium spp. в 
первые три месяца жизни, тогда как представите-
ли родов Enterococcus spp., Klebsiella spp., Strepto-
coccus spp., Haemophilus spp. и Veillonella spp. де-
монстрировали активную колонизацию в период с 
первой недели жизни до одного месяца. Среди бак-
териальных семейств доминировали Veillonellaceae 
и Enterobacteriaceae [35].

Отсутствие контакта с материнской вагиналь-
ной микробиотой у детей, рожденных через кеса-
рево сечение, считается одной из причин повы-
шенной распространенности бактерий из отдела 
Firmicutes и сниженной колонизации представи-
телей Bifidobacterium spp. и Bacteroidetes. Все они 
имеют решающее значение для переваривания 
углеводов и формирования иммунной системы. 
Это изменение связано со сниженной способно-
стью микробиоты метаболизировать углеводы, 
включая олигосахариды, содержащиеся в грудном 
молоке [36].

В работах L. Li и соавт. (2021) показано, что 
плановое кесарево сечение считается наиболее 
важным фактором, которое может отсрочить на-
чало грудного вскармливания и сократить его про-
должительность [37]. Исследования L.M. Mallick 
и соавт. (2024) также показывают, что у женщин, 
которым было проведено как плановое, так и экс-
тренное кесарево сечение, вероятность прекраще-
ния грудного вскармливания обычно выше, чем у 
женщин, рожавших естественным путем [38]. Это 
негативно влияет на разнообразие и структуру 
микробиоты кишечника ребенка, снижая колониза-
цию бактерий Lactobacilli spp. и Bifidobacterium spp., 
и в последующие периоды жизни увеличивает риск 
развития аутоиммунных заболеваний (воспали-
тельных заболеваний кишечника, ревматоидного 
артрита, целиакии) и метаболических расстройств 

за счет механизма обратной связи между систем-
ным воспалением и нарушением регуляции микро-
биоты кишечника [36].

ВЛИЯНИЕ ХАРАКТЕРА ВСКАРМЛИВАНИЯ 
НОВОРОЖДЕННЫХ НА МИКРОБИОТУ 
КИШЕЧНИКА

Продолжается активное изучение особенностей 
формирования микробных популяций в кишечнике 
младенцев в зависимости от возраста и типа пита-
ния. N. Chin и соавт. (2021) установили, что добав-
ление питательной смеси в дополнение к грудному 
молоку влияет на микробиоту кишечника и иммун-
ную систему детей. В исследовании участвовали 
24 ребенка, которые к месячному возрасту находи-
лись либо на исключительно грудном вскармлива-
нии, либо получали смесь. Для анализа использо-
вали секвенирование гена 16S рРНК образцов кала 
и проточную цитометрию образцов крови в период 
от рождения до шести месяцев, а также проводи-
ли классификацию штаммов Bifidobacterium spp. 
Результаты показали, что добавление смеси вы-
зывало временные изменения состава микробио-
ты, которые исчезали к шести месяцам жизни. 
При�этом B. longum�— вид, ассоциированный с груд-
ным вскармливанием, значительно снижался при 
введении смеси в первый месяц жизни. Значимых 
иммунологических различий, включая развитие 
субпопуляций Т- и В-клеток или моноцитов, выяв-
лено не было [39].

L. Beller и соавт. (2021) провели исследование 
динамики состава микробиоты в течение первого 
года жизни у 8 младенцев, проанализировав 303 
образца. Для оценки перехода от младенческой 
к взрослой микробиоте авторы сравнили полу-
ченные данные с образцами участников проекта 
«Фламандская микрофлора кишечника» (1106 об-
разцов). Искусственное вскармливание снижало 
вероятность присутствия Bifi dobacterium spp. по 
сравнению с грудным вскармливанием. У неко-
торых младенцев Bifi dobacterium spp. появлялись 
только после введения твердой пищи, тогда как 
при их отсутствии обычно доминировали Bactero-
ides, Clostridia и E. coli [40].

Исследование I. Cuxart и соавт. (2022) дает до-
полнительные данные о ферментативном процессе 
обработки олигосахаридов микробиотой кишечни-
ка на ранних этапах жизни. Ведущую роль в разви-
тии микробиоты играют олигосахариды грудного 
молока (ОГМ), такие как галактоолигосахариды, 
которые частично перевариваются в тонкой киш-
ке и ферментируются в толстой, способствуя росту 
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Bifidobacterium spp. Установлено, что лакто-N-
биозидаза (LnbB), продуцируемая B. bifi dum, играет 
важнейшую роль, участвуя в расщеплении олигоса-
харидов грудного молока в кишечнике младенцев, 
находящихся на грудном вскармливании [41]. Этот 
процесс приводит к образованию короткоцепочеч-
ных жирных кислот; последние подавляют УПМ, 
включая представителей семейств Clostridiaceae, 
Enterobacteriaceae и Staphylococcaceae. У младен-
цев, находящихся на грудном вскармливании, на-
блюдается рост количества Bifi dobacterium spp., 
снижение содержания ОГМ в стуле и повышение 
уровня уксусной и молочной кислот, что подтверж-
дает их пребиотическое воздействие грудного 
молока, способствуя избирательному насыщению 
микробиоты Bifi dobacterium spp. [42].

Грудное молоко называют сложной пищевой 
матрицей с множеством компонентов, которые по-
тенциально могут влиять на состав микробиоты 
младенца, способствуя росту индигенных бакте-
рий и ограничивая рост УПМ. Показано также, что 
Bifi do bacterium spp., особенно B. infantis, коррелиру-
ют с повышением уровня секреторного иммуногло-
булина A (sIgA), обеспечивая адекватность мест-
ного иммунитета в кишечнике. Синергия влияний 
ОГМ и Bifi dobacterium spp. на организм младенцев 
способствует разнообразию и поддержанию равно-
весия микробиоты кишечника, а также укреплению 
иммунной системы [43].

Исследования G. Boudry и соавт. (2021) свиде-
тельствуют, что грудное вскармливание в ранний 
период жизни открывает «окно возможностей» 
для формирования здоровья посредством мо-
дуляции микробиоты. Авторы описали состав 
грудного молока и установили роль его компо-
нентов в формировании микробиоты кишечни-
ка. Среди наиболее часто упоминаемых родов 
Staphylococcus spp. и Streptococcus�spp. определе-
ны как универсально преобладающие в грудном 
молоке. Часто упоминаются и другие роды бакте-
рий, включая Corynebacterium�spp., Bifidobacterium 
spp., Propionibacterium spp., Bacteroides spp., 
Enterococcus  spp.,  Faecalibacterium � spp., 
Lactobacillus� spp., Veillonella spp., Serratia spp., 
Ralstonia spp., Acinetobacter spp., Rothia spp. и не-
сколько представителей семейств Lachnospiraceae 
и Ruminococcaceae [44]. Исследования J.M. Vélez-
Ixta и соавт. (2024) показывают, что энтеромолоч-
ный путь, осуществляемый при грудном вскармли-
вании,�— это тот специализированный маршрут, по 
которому бактерии избирательно перемещаются в 
кишечник новорожденного, играя важнейшую роль 

в его развитии, поскольку грудное молоко содер-
жит широкий спектр микроорганизмов, включая 
«кожные» и «некожные» грамположительные бак-
терии [45].

В исследованиях V. Notarbartolo и соавт. (2022) 
установлено, что в грудном молоке присутству-
ют не только бактериальные, но также вирусные, 
грибковые и археальные компоненты. На состав 
грудного молока могут влиять различные факто-
ры, такие как индекс массы тела и рацион матери, 
прием антибиотиков, время и способ родоразре-
шения, а также способ грудного вскармливания. 
При этом индигенные микроорганизмы, такие 
как стрептококки (S. mitis и S. salivarius) и коагу-
лазонегативные стафилококки, преобладающие в 
грудном молоке, конкурируют с УПМ, например, со 
S. aureus, за пространство и ресурсы в кишечнике 
младенца [46].

Исследования K. Ingram и соавт. (2024) на ос-
новании анализа 46 образцов грудного молока от 
15 женщин, взятых через 1, 4, 7 и 10 месяцев по-
сле родов, метагеномным методом оценки бакте-
риальной микробиоты показали, что состав микро-
биоты грудного молока меняется на разных этапах 
лактации. Авторы считают, что данные о бактериях 
грудного молока можно использовать для прогно-
зирования и снижения рисков для здоровья мла-
денцев�[47]. Результаты работ Y. Komatsu и соавт. 
(2022) установили, что олигосахариды исчезают из 
фекалий младенцев в начале четвертого месяца 
грудного вскармливания, когда происходит сме-
на вида бифидобактерий (с B. breve на B. longum 
подвид infantis), и этот процесс сопровождается 
колебаниями уровня нескольких метаболитов, в 
том числе ацетата и бутирата, в кале младенцев. 
Из этого следует, что компоненты грудного молока 
модулируют состав микробиоты и продукцию ме-
таболитов (например, короткоцепочечных жирных 
кислот) и могут косвенно влиять на иммунные и ме-
таболические функции организма младенцев [48].

В то время как грудное вскармливание явля-
ется эталоном питания для младенцев, в силу не-
обходимости все больше усилий затрачивается на 
производство искусственных питательных смесей, 
которые должны качественно соответствовать со-
ставу грудного молока и действовать на организм 
подобно ему, что достигается, в том числе, путем 
добавления в смеси различных биоактивных ингре-
диентов, включая пробиотики, пребиотики, витами-
ны и микроэлементы. Научные данные о пользе ис-
кусственных питательных смесей для младенцев 
указывают на их общее положительное влияние на 
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состав микробиоты кишечника и ее метаболиче-
скую активность [49].

ВЛИЯНИЕ АНТИБАКТЕРИАЛЬНОЙ 
ТЕРАПИИ НА МИКРОБИОТУ КИШЕЧНИКА 
НОВОРОЖДЕННЫХ

Применение антибактериальных препаратов 
остается ключевым методом борьбы с инфекци-
онными заболеваниями. Вместе с тем нерацио-
нальное назначение таких лекарственных средств, 
в�особенности во время беременности и в первые 
месяцы жизни ребенка, может приводить к небла-
гоприятным отдаленным последствиям. Среди них 
развитие устойчивости микроорганизмов к анти-
биотикам, а также стойкие нарушения структуры и 
активности кишечного микробиома, что в перспек-
тиве способно негативно отразиться на состоянии 
организма [50].

В исследовании T.H. Dierikx и соавт. (2020) 
установлено, что проведение антибиотикотера-
пии у матери перед или во время родов оказыва-
ет значительное негативное влияние на станов-
ление микробиоты кишечника новорожденных, 
снижая микробное разнообразие, уменьшая доли 
Actinobacteria и Bacteroidetes и увеличивая долю 
Proteobacteria. Показано, что данные изменения 
микробиоты кишечника отчетливо выражены у де-
тей, рожденных через естественные родовые пути, 
и могут сохраняться до 12 месяцев жизни [1].

Согласно данным C. Argentini и соавт. (2022), а 
также C. Ozkul и соавт. (2020), антибиотикотера-
пия у новорожденных, особенно часто используе-
мая комбинация амоксициллина и клавулановой 
кислоты, существенно нарушает состав микро-
биоты кишечника, уменьшая ее видовое разно-
образие и провоцируя метаболические расстрой-
ства и диспепсические явления [51, 52]. При этом, 
поскольку устойчивость к амоксициллину среди 
Bifidobacterium spp. наблюдается редко (и это счи-
тают видонезависимым признаком), использова-
ние указанного антибиотика снижает потенциал 
влияний бифидобактерий на организм детей [53].

Интранатальная антибиотикопрофилактика 
стала распространенной практикой в акушерстве 
и применяется в 40% случаев родовспоможения. 
Систематический обзор литературы P. Zimmermann 
и N. Curtis (2020) продемонстрировал, каким обра-
зом ампициллин, назначаемый беременным жен-
щинам с положительным GBS-статусом (group B 
Streptococcus, стрептококк группы В), негативно 
влияет на микробиоту кишечника младенцев. Ав-
торы выявили шесть исследований, в которых при-

няли участие 272 младенца, было проанализиро-
вано 502 образца кала, взятых у детей в возрасте 
до 3 месяцев. У младенцев, подвергшихся воздей-
ствию интранатальной антибиотикопрофилактики 
стрептококковой инфекции группы В, было меньше 
бактерий в кишечной микробиоте, меньше акти-
нобактерий, особенно бифидобактерий, и больше 
протеобактерий по сравнению с младенцами, не 
подвергшимися воздействию интранатальной ан-
тибиотикопрофилактики [54].

Понимание влияния широко применяемой анти-
биотикотерапии на микробиоту кишечника и про-
дуцирующие бутират микроорганизмы у младенцев 
может помочь в принятии терапевтических реше-
ний в отделениях интенсивной терапии для ново-
рожденных. Согласно данным J. Qiu и соавт.�(2025), 
терапия антибиотиками у новорожденных нега-
тивно влияет на первоначальное формирование 
микробиоты кишечника: приводит к снижению 
разнообразия, уменьшению относительной числен-
ности бутират-продуцирующих бактерий (особенно 
Clostridiaceae) и увеличению доли Enterococcidae [55].

По данным исследования R. Ventin-Holmberg и 
соавт. (2022), введение даже однократного курса 
антибиотиков в период формирования кишечной 
микробиоты у младенцев вызывало изменение 
грибкового состава кишечника, характеризующе-
еся повышенной относительной численностью 
Candida и увеличением разнообразия и обилия 
грибковых видов, что может быть одной из причин 
нежелательных долгосрочных последствий влия-
ния антибиотиков на здоровье [56].

ЭФФЕКТЫ ПРИМЕНЕНИЯ ПРОБИОТИКОВ 
У НОВОРОЖДЕННЫХ, В ТОМ ЧИСЛЕ 
У НЕДОНОШЕННЫХ

Постоянно обсуждаются различия в составе 
кишечных микробных сообществ у детей, находя-
щихся на грудном и искусственном вскармлива-
нии. Предполагается, что эти различия частично 
объясняют связь между грудным вскармливанием 
и снижением риска развития многочисленных ин-
фекционных и неинфекционных заболеваний в ран-
нем возрасте. Современные исследования T.K. Das 
и соавт. (2022) и A. Blanchetière и соавт.� (2023) 
фокусируются на изучении воздействия пробио-
тических микроорганизмов, включая представи-
телей родов Lactobacillus spp., Bifidobacterium�spp. 
и Saccharomyces spp., на организм человека. 
Lactobacillus spp. наиболее изучен и широко при-
меняется в неонатологии. Положительное влияние 
Lactobacillus связано с их способностью усиливать 
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колонизационную резистентность кишечника, по-
давлять рост условно-патогенных бактерий за счет 
продукции органических кислот и бактериоцинов, 
а также модулировать врожденный и адаптивный 
иммунный ответ, снижая риск инфекционных забо-
леваний и некротизирующего энтероколита у�недо-
ношенных новорожденных. Вместе с тем в литерату-
ре описаны и потенциальные негативные эффекты, 
связанные чаще всего с передачей генетических 
детерминант резистентности к антимикробным 
препаратам от лактобацилл к грамотрицательной 
микробиоте. Кроме того, гетерогенность штаммов 
Lactobacillus и отсутствие единой классификации 
осложняют интерпретацию клинических данных, 
что подчеркивает необходимость строгого отбора 
штаммов и индивидуализированного подхода к их 
применению в неонатальной практике [6, 7, 57].

В исследованиях E.C. Davis и соавт. (2022) и 
Q.S.�Damaceno и соавт. (2023) изучаются возмож-
ности применения пробиотических бактерий, выде-
ленных из грудного молока, для разработки новых 
детских питательных смесей [58, 59]. По итогам 
исследований в качестве потенциальных пробио-
тиков в составе смеси, имитирующей материнское 
молоко, предложены штаммы Lacticaseibacillus 
rhamnosus и Leuconostoc mesenteroides [59].

Важным основанием для применения пробиоти-
ков в отделениях интенсивной терапии для ново-
рожденных могут быть исследования M. Nguyen и 
соавт. (2023), которые показывают, что среди на-
блюдавшихся ими недоношенных новорожденных, 
получавших активированный штамм B. infantis 
EVC001 в дозе 8×109 КОЕ в день, быстро развивалась 
высокая степень колонизации Bifidobacteriaceae, 
большинство из которых составлял B. infantis, от-
мечалось также снижение количества генов анти-
биотикорезистентности и уменьшение количества 
таксонов, которые их содержали, такие представи-
тели Enterobacteriaceae, как E. coli и K. pneumoniae. 
Дети, получавшие B. infantis EVC001, демонстриро-
вали сниженные уровни маркеров энтеритического 
воспаления, включая кальпротектин, IL-8, IL-17A и 
TNFα [60].

Опыт использования пробиотического штамма 
энтерококка в длительной нутриционной поддержке 
детей, родившихся недоношенными, Н.В. Гончар и 
соавт. (2021) подтвердили эффективность и безопас-
ность длительного применения отечественного штам-
ма E. faecium L3 с титром не менее 108 КОЕ/мл, кото-
рый назначали детям внутрь по 1 мл 2 раза в день во 
время приема пищи. Пробиотическая нутритивная 
терапия младенцев штаммом E. faecium L3 как со-

ставная часть программы реабилитации у недоно-
шенных детей, выхаживание которых в условиях 
стационара уже закончилось, продемонстрировала 
потенциал для улучшения нутритивного статуса и 
нейрокогнитивного развития недоношенных де-
тей�[61].

Согласно данным G.C. Deshpande и соавт. (2011), 
наибольшая эффективность применения пробиоти-
ков отмечается в первую неделю жизни при усло-
вии готовности ребенка к энтеральному питанию. 
Раннее назначение пробиотиков значительно сни-
жает смертность от всех причин и частоту некро-
тизирующего энтероколита у недоношенных и спо-
собствует улучшению пищевой толерантности [62].

Исследования N. van Best и соавт. (2020) по-
казали, что наиболее подходящим временем для 
использования пробиотиков у недоношенных но-
ворожденных может служить период до установ-
ления стабильной колонизации микробиоты ки-
шечника. Прием пробиотических смесей в опытной 
группе был связан с более высокой относительной 
численностью бифидобактерий и энтеробактерий 
в сочетании с меньшей численностью эшерихий, 
энтерококков и клебсиелл. У 50% младенцев на-
блюдалась колонизация пробиотическими бифидо-
бактериями, хотя часто она была временной. У�но-
ворожденных, получавших пробиотические смеси, 
наблюдалось значительное снижение заболевае-
мости некротизирующим энтероколитом [63].

В рандомизированном интервенционном иссле-
довании J. Samara и соавт. (2022) влияния пробио-
тического продукта, содержащего четыре штамма 
бифидобактерий и один штамм Lacticaseibacillus, на 
состав и функциональную траекторию микробиоты 
кишечника, назначаемого недоношенным новорож-
денным ежедневно с началом кормления до гестаци-
онного возраста 36–37 недель, было показано уско-
рение перехода к зрелой микробиоте, аналогичной 
доношенным детям. Результаты данного исследова-
ния свидетельствуют о том, что штаммы бифидобак-
терий как «инженеры экосистемы» ускоряют созре-
вание микробиоты и оказывают иммунологическое 
воздействие на глубоко недоношенных детей [64].

В настоящее время дополнение питания пробио-
тиками у недоношенных детей рассматривается как 
перспективный метод достижения первоначаль-
ной «здоровой колонизации» кишечника в период 
новорожденности. Клинические данные подтверж-
дают их благоприятные отдаленные последствия, 
включая противовоспалительные эффекты [65, 
66]. Систематический обзор литературы V.K. Batta 
и соавт. (2023), включающий 67 рандомизирован-
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ных контролируемых исследований, и метаанализ 
H. Wang и соавт. (2023) 70 исследований показали, 
что использование у недоношенных новорожден-
ных пробиотиков, особенно содержащих штаммы 
B. infantis, существенно снижает риск возникно-
вения некротизирующего энтероколита, развития 
сепсиса с поздним началом, уменьшая показатель 
общей смертности у недоношенных детей [67, 68].

Несмотря на полученные обнадеживающие ре-
зультаты применения пробиотиков у новорожден-
ных, остаются нерешенными вопросы, касающиеся 
алгоритма выбора штаммов, дозировок и схем при-
менения пробиотиков.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Микробиота кишечника играет важную роль в 

защите младенцев от инфекционных заболеваний с 
первых дней жизни. Формирование микробиоты на-
чинается сразу после рождения и зависит от способа 
родоразрешения, типа питания и применения анти-
биотиков. Эти факторы определяют устойчивость 
организма к патогенам и эффективность иммунного 
ответа.

У недоношенных новорожденных становление 
микробиоты происходит с задержкой. Снижение 
разнообразия и стабильности микробных сооб-
ществ повышает риск развития тяжелых инфекций, 
включая сепсис и некротизирующий энтероколит. 
Дисбиоз кишечника в этом возрасте часто сопро-
вождается избыточным ростом условно-патоген-
ных бактерий (Klebsiella spp., Enterococcus spp., 
Pseudomonas spp.), что ведет к воспалительным 
осложнениям и системной инфекции.

Ключевое направление профилактики инфек-
ций у новорожденных� — поддержание здоровой 
микробиоты. Применение пробиотиков и пребио-
тиков у новорожденных доказало эффективность 
в снижении частоты позднего неонатального сеп-
сиса и некротизирующего энтероколита, особенно 
у недоношенных детей. Пробиотические штаммы 
(Bifidobacterium spp., Lactobacillus spp., E. faecium�L3) 
способствуют восстановлению нормального ми-
кробного баланса, усиливают барьерную функцию 
кишечника и снижают уровень воспаления.

Тем не менее вопросы подбора оптимальных про-
биотических штаммов, дозировок и сроков примене-
ния остаются предметом дальнейших исследований.

Таким образом, изучение становления микро-
биоты кишечника новорожденных является акту-
альной проблемой и служит основой профилактики 
инфекционных осложнений и улучшения исходов 
заболеваний у детей с риском дисбиоза. Глубокое 
понимание механизмов взаимодействия микро-
биоты и иммунной системы позволит разработать 
персонализированные стратегии профилактики 
и терапии инфекционных заболеваний раннего 
неона тального периода.
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