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Актуальность исследования: в настоящее время представляет большой научный интерес 
разнообразие микрофлоры человека. микробиота у детей отличается от взрослых меньшим 
разнообразием и преобладанием других штаммов [1, 3]. Развитие микробиоты детей, особенно 
кишечной трубки, представляет собой динамичный процесс, который зависит от генетики, ди-
еты матери и вида вскармливания ребенка, способа рождения и т. д. [2, 4].

цель исследования: изучение микробиоты ребенка в возрасте 1 года, длительно находяще-
гося на лечении в отделении реанимации и интенсивной терапии (оРИт).

Материалы и методы: мальчик 8 месяцев, с рождения находящийся в условиях оРИт. 
Культуральный метод — метод, основанный на выделение чистой культуры бактерий из био-
логических жидкостей организма и изучение их свойств; метод секвенирования 16s rRNA — 
современный метод в исследовании микробиома биологических жидкостей, выполняемый по 
протоколам Illumina; клиническое обследование (клинический анализ крови, биохимический 
анализ крови, определение кислотно основного состояния) проводилось путем забора веноз-
ной крови с определением основных показателей на медицинском гематологическом анализа-
торе.

Результаты: секвенирование 16s rRNA проведено однократно, исследовали слюну, отделя-
емое гастростомы и кал. Суммарно благодаря методу секвенирования удалось получить 20 ви-
дов микроорганизмов, которых, согласно современной номенклатуре прокариот, можно разде-
лить на 3 бактериальных фила, 2 класса, 4 отряда, 13 семейств и 15 родов.

Наиболее патогенными микроорганизмами выделенными при секвенировании из ротовой 
полости являются haemophilus influenzae, что может способствовать развитию пневмонии при 
аспирации слюны

Видовой состав гастростомы представлен 38 родами (Genus) бактерий, преобладающими из 
которых являются бактерии рода Acetobacter и serratia, что свидетельствует о развитии нозоко-
миальной инфекции. также выявлены Lactobacillus в небольшом количестве. они оказывают 
иммуномодулирующее и противовоспалительное действие, участвуют в метаболизме глюкозы.

По динамике нарастания количества СРБ и выявлению в посевах бактериальных культур 
была показана антибактериальная терапия. Ребенком были получены 10 антибактериальных 
средств, направленные на борьбу с определенными видами бактерий. антибиотики оказывают 
значительное действие на изменение микробиоты человека.

Выводы: состав микрофлоры, исследуемого ребенка, очень скудный и не соответствует 
нормам для его возраста. Короткая продолжительность грудного вскармливания, продолжи-
тельное время пребывания в оРИт, гастростомное питание привело к скудному микробиоло-
гическому разнообразию кишечной трубки. массивная антибактериальная терапия привела к 
подавлению полезных микроорганизмов.
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