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ВВЕДЕНИЕ
За последние десятилетия в медицинском со-

обществе появилось достаточно большое количе-
ство исследований, посвященных микробиоте ки-
шечника человека. Особого внимания заслуживают 
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Резюме. В статье приведены результаты исследований микробиоценоза кишечника у детей раннего воз-
раста, рожденных от матерей с гестационным сахарным диабетом. Показано наличие нарушений баланса 
микробиома кишечника и его функциональной активности у исследуемой когорты детей. Проведены и 
описаны современные методы исследования микробиома кишечника. Статья заставляет обратить внима-
ние специалистов на возможность влияния дисбиотического сообщества бактерий на защитные функции 
биопленки и воздействия на здоровье организма ребенка в целом. 
Ключевые слова: микробиом кишечника; гестационный сахарный диабет; дети раннего возраста.
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Abstract. The article presents the results of studies of gut microbiocenosis, as well as its metabolic features in 
young children born to mothers with gestational diabetes mellitus. The article examined the characteristics of 
gut microbiocenosis, as well as its metabolic features in early children born to mothers with gestational diabetes 
mellitus. The presence of intestinal microbiota balance disorders and its functional activity in the studied cohort 
of children is shown. Modern methods of gut microbiota investigation have been carried out and described. The 
gut microbiocenosis metabolite indices in the study groups of children were analyzed. It was concluded that the 
obtained results in the study groups of children have reliable deviations. Which makes experts pay attention to 
the possibility of the infl uence of the dysbiotic community of bacteria on the protective functions of biofi lm and 
the impact on the health of the child as a whole.
Key words: gut microbiocenosis; gestational diabetes mellitus; young children.

исследования, изучающие связь между структурой 
микробиома кишечника и наличием сахарного диа-
бета (СД). В 2018 году L. Zhou и X. Xiao проводили 
исследование, в ходе которого было выявлено, что 
изменение микробиоты матери до родов влияет 
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на обмен у нее углеводов и жиров, что может нега-
тивно влиять на структуру микробиоты кишечника 
ребенка. В связи с этим изучение состояния микро-
биоты кишечника у детей, родившихся от матерей 
с сахарным диабетом, является не только актуаль-
ным, но и необходимым.

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ
Совершенствовать диагностику нарушений 

микробного состава кишечника у детей раннего 
возраста, родившихся от матерей с гестационным 
сахарным диабетом, путем определения видового 
состава и метаболической активности микробиома 
кишечника. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Проведено исследование состояния микробио-

ма кишечника (МК) у 105 детей в возрасте 1–3 лет, 
из них 33 ребенка от матерей с гестационным са-
харным диабетом на инсулинотерапии (ГСД ИТ), 
42  ребенка от матерей с гестационным сахарным 
диабетом на диетотерапии (ГСД ДТ), 30 детей от ма-
терей без ГСД (контрольная группа — КГ). 

Исследовали: видовой состав микробиома ки-
шечника; его функциональное состояние по кон-
центрациям короткоцепочечных жирных кислот 
(КЦЖК). Видовой состав изучали методом ngs-
секвенирования кала, концентрацию КЦЖК мето-
дом газо-жидкостной хроматографии подкисленно-
го супернатанта кала. За меру дисбиоза кишечника 
приняли биоразнообразие микробного сообще-
ства, которое в биологии количественно определя-
ется индексом Шеннона, соответствует числу видов 

микроорганизмов в микробном сообществе кишеч-
ника и рассчитывается по формуле:

H = –∑n
i=1pilog2pi,

где
              

xipi = ______
         ∑n

i=1xi

Нормированный индекс Шеннона имеет раз-
брос значений от 0 до 1, что подходит для интер-
претации состояния микробиоценоза. Полученные 
данные в ходе исследования были статистически 
обработаны с использованием программных паке-
тов Statistica 8.0 и MS Offi  ce Exсel 2010.

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
В ходе исследования была определена картина 

распределения микроорганизмов в кишечнике у де-
тей раннего возраста, рожденных от матерей с ГСД с 
детализацией по классам и типам при помощи мето-
да секвенирования 16s рРнк бактерий (табл. 1).

Согласно полученным данным (табл. 1), у детей 
от матерей с ГСД ИТ и ГСД ДТ не выявлены статисти-
чески значимые отличия между собой. В целом у де-
тей раннего возраста чаще других в микробном пей-
заже представлены бактерии типов Actinobacteria и 
Firmicutes. Тип Firmicutes представлен облигатными 
и факультативными анаэробными бактериями, яв-
ляется самым распространенным типом бактерий 
в кишечнике человека в норме. Большинство пред-
ставителей типа являются грамположительными 
бактериями и способны формировать эндоспоры, 
что помогает бактериям данного типа выживать в 

Таблица 1. Типы микроорганизмов кишечника у детей раннего возраста в исследуемых группах, n=105 
(Ме [min; max])

Table 1. Types of intestinal microorganisms in young children in the study groups, n=105, (Me [min; max])

Типы микроорганизмов ГСД ИТ, n=33 ГСД ДТ, n=42 КГ, n=30

Euryarchaeota 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Actinobacteria 33,78** [17,29–42,05] 42,11 [38,24–56,08] 48,92  [32,8–69,15]

Bacteroidetes 0,37 [0,04–0,68] 0,11 [0,03–0,29] 0,17 [0,07–0,78]

Cyanobacteria 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Firmicutes 63,25 [55,13–77,72] 57,62** [43,89–60,94] 48,99 [28,57–62,96]

Proteobacteria 0,33 [0,08–2,51] 0,17 [0,01–0,39] 0,51 [0,18–2,17]

Tenericutes 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Verrucomicrobia 0 [0–0,02] 0 [0–0,02] 0 [0–0,19]

Примечания. 
ГСД ДТ — гестационный сахарный диабет, диетотерапия; ГСД ИТ — гестационный сахарный диабет, инсулинотерапия; КГ — контроль-
ная группа; n — количество детей.
Для оценки статистической значимости частот встречаемости использован U-критерий Манна–Уитни р<0,05: * в группе ГСД; ** в КГ.
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неблагополучных для них условиях и восстанавли-
вать свою популяцию [1]. Тип Actinobacteria состоит 
как из аэробных, так и анаэробных грамположитель-
ных бактерий, но в структуре ДНК содержит больше 
гуанина и цитозина, чем Firmicutes [2]. Bifi dobacteria 
spp. — наиболее распространенные бактерии в 
рамках данного типа у детей раннего возраста в 
микробиоте толстой кишки [3]. Но Actinobacteria у 

детей от матерей с ГСД ИТ выделены в меньшем ко-
личестве, чем у детей из КГ (р=0,03). Наблюдается 
более интенсивный рост бактерий представителей 
типа Firmicutes у детей от матерей с ГСД ДТ в пери-
оде раннего детства, чем в КГ (р=0,04), что может 
свидетельствовать о наличии благоприятных усло-
вий для неконтролируемого роста условно-пато-
генных и патогенных бактерий, нарушении баланса 

Рис. 1."Распределение типов микроорганизмов в кишечнике у детей раннего возраста исследуемых групп

Fig. 1."Distribution of intestinal microorganism types in young children study groups

Рис. 2. Отношение Actinobacteria и Firmicutes в кишечнике детей раннего возраста исследуемых групп

Fig. 2. Ratio of Actinobacteria and Firmicutes in the intestines of young children study groups
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внутри микробного сообщества и формировании 
дисбиоза. Proteobacteria и Bacteroidetes уступают 
по численности Actinobacteria и Firmicutes, что со-
ответствует структуре дифференцированной МК 
детей раннего возраста [4]. В меньшем количестве 
выделены Verrucomicrobia, Euryarchaeota, Tenericutes 
и Cyanobacteria. 

Для наглядности количественного распределе-
ния типов микроорганизмов кишечника у детей ис-
следуемых групп рассмотрим рисунок 1.

Так, на рисунке 1 наглядно изображены полу-
ченные данные: Actinobacteria и Firmicutes имеют 
наибольшую представленность среди других типов 
микроорганизмов. Можно добавить, что для всех 
исследуемых групп детей в раннем возрасте соот-
ношение Proteobacteria и Bacteroidetes не имеет ста-
тистической значимости или выраженной тенден-
ции к преимуществу того или иного типа бактерий.

Представляло интерес изучить соотношение 
между типами бактерий Actinobacteria и Firmicutes, 
что представлено на рисунке 2.

Исходя из полученных данных (рис. 2), можно 
предположить, что у детей от матерей с ГСД в це-
лом наблюдается тенденция к снижению относи-
тельной представленности Actinobacteria по отно-
шению к Firmicutes. Медианные значения и разброс 
относительной представленности Actinobacteria 
и Firmicutes у детей от матерей с ГСД значительно 
отличаются от таковых в КГ. Это свидетельствует о 
нарушении баланса в микробном сообществе, что 
может приводить к повышению рисков развития 
патологических процессов, связанных с дисбиозом, 
начиная с раннего возраста у детей опытных групп.

Выявленные особенности соотношения доми-
нирующих типов бактерий связаны с изменением 
биоразнообразия МК. Известно, что изменения 
биоразнообразия характеризуются индексом аль-
фа биоразнообразия Шеннона, который увеличива-
ется с увеличением количества представленности 

видов [5]. Изменения индекса Шеннона в исследуе-
мых группах детей представлены на рисунке 3.

Согласно результатам (рис. 3), присутствует тен-
денция увеличения степени биоразнообразия от КГ 
к ГСД ДТ и далее к ГСД ИТ, что еще раз указывает на 
нарушение становления МК и наличие дисбиотиче-
ских изменений у детей данной когорты.

Для детальной оценки изменения состава МК в 
исследуемых группах детей был изучен видовой со-
став микроорганизмов (табл. 2).

Представленные в таблице 2 данные подтвер-
дили, что наибольшее количество видов микро-
организмов, определяемых методом NGS-сек-
венирования, — это бактерии, относящиеся к типу 
Firmicutes. Количество представленных видов бак-
терий данного типа снижается в ряду:

• в группе ГСД ИТ: Streptococcus spp. — 16%, 
Bulleidiamoorei — 10%, Clostridium hiranonis  — 
8%, Actinomyces spp. — 5%, Bifi dobacterium 
spp. — 2%, Acinetobacter spp. — 2%, Rothiamuci 
laginosa — 2%, Peptoniphilus spp. — 2%, Xantho-
bacteraceae – 2%;

• в группе ГСД ДТ: Bulleidiamoorei — 21%, 
Streptococcus spp. — 17%, Clostridium hiranonis — 
4%, Nitrosomonadaceae — 2%, Acinetobac-
ter  spp.  — 2%, Clostridiales — 2%, Peptoniph i-
lus spp. — 1%;

• в контрольной группе: Bulleidiamoorei — 46%, 
Streptococcus spp. — 10%, Acinetobacter spp. — 3%. 

Таким образом, у детей, рожденных от матерей 
с ГСД ИТ, выявлено 9 доминирующих видов микро-
организмов, в группе ГСД ДТ — 7 видов микроорга-
низмов, в КГ — 5 видов микроорганизмов. В группе 
ГСД ИТ доминирующим микроорганизмом является 
Streptococcus spp., но среди прочих доминирующих 
видов оппортунистов выявлены Bifi dobacterium spp. 
В группах ГСД ДТ и КГ доминирует Bulleidiamoorei. 
Но Bulleidiamoorei встречается достоверно реже у 
детей от матерей с ГСД ИТ (9,77 Lg/КОЕ (р <0,01)) и 

Таблица 2. Видовой состав микробиома кишечника детей раннего возраста исследуемых групп, n=105 (Ме [min; max])

Table 2. Species composition of the gut microbiome of young children study groups, n=105 (Me [min; max])

Виды микроорганизмов ГСД ИТ, n=33 ГСД ДТ, n=42 КГ, n=30

Actinobacteria

Actinomyces spp. 4,57** [0–14,8] 0 [0–17,7] 0 [0–0,1]

Bifi dobacterium bifi dum 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Bifi dobacterium spp. 2,4 [0–7,8] 0,07 [0–0,73] 0,17 [0–3,13]

Varibaculum spp. 0 [0–0] 0 [0–0,03] 0 [0–0]

Adlercreutzia spp. 0 [0–0,13] 0 [0–0,37] 0 [0–0]

Rothiamucilaginosa 1,9 [0,43–6] 0,77 [0,33–1,63] 0,5 [0–2,47]

Eggerthella spp. 0,03 [0–0,2] 0,2** [0,03–0,67] 0 [0–0,07]
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Виды микроорганизмов ГСД ИТ, n=33 ГСД ДТ, n=42 КГ, n=30

Collinsella stercoris 0 [0–0,07] 0 [0–0] 0 [0–0,03]

Eggerthella lenta 0 [0–0,07] 0 [0–0] 0 [0–0]

Bifi dobacterium adolescentis 0,13 [0,03–2,2] 0,07 [0–0,5] 0,37 [0,1–2,53]

Bacteroidetes

Sediminibacterium spp. 0 [0–0] 0 [0–0,03] 0 [0–0,17]

Bacteroideso vatus 0 [0–0,53] 0 [0–0] 0 [0–0,4]

Bacteroides caccae 0 [0–0,07] 0,03 [0–0,13] 0 [0–0]

Prevotella copri 0 [0–0,03] 0 [0–0,03] 0 [0–0]

Parabacteroides spp. 0 [0–0,03] 0 [0–0,07] 0 [0–0]

Bacteroides uniformis 0 [0–0,03] 0 [0–0,07] 0,03 [0–0,9]

Bacteroides spp. 0 [0–0,17] 0,03 [0–0,1] 0 [0–0,07]

Firmicutes

Coprococcus catus 0,07** [0,03–0,07] 0,03 [0–0,1] 0 [0–0,03]

Clostridiales 0,03  [0–3,8] 1,6 [0–3,4] 0 [0–8,7]

Dialister spp. 0,47 [0–5,7] 0 [0–8,73] 0 [0–4,3]

Bulleidiamoorei 9,77 [2,8–33,8] 21,4 [13,2–37,7] 45,8 [24,5–56,8]**

Lactococcus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Lachnospira spp. 0 [0–0,07] 0 [0–0] 0 [0–0]

Veillonella spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Ruminococcus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Turicibacter spp. 0,27 [0–0,5] 0,13 [0–0,53] 0,13 [0–0,73]

Coprococcus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Anaerostipes spp. 0 [0–0,47] 0,03 [0–1,4] 0 [0–0,07]

Clostridium neonatale 0 [0–0,03] 0,03 [0–0,13] 0,07 [0–0,47]

Peptoniphilus spp. 1,83 [0,23–7,27] 1,43 [0,17–6,1] 0,67 [0,2–1,17]

Clostridium butyricum 0 [0–0,2] 0 [0–0,03] 0 [0–0]

Ruminococcus bromii 0 [0–0] 0 [0–0,03] 0 [0–0]

Peptostreptococcus anaerobius 0,07 [0–1,67] 0 [0–1,37] 0,03 [0–0,3]

Clostridium hiranonis 8,4 [1,97–12,3] 4,2 [0,57–8,5] 0,43 [0–2,33]**

Lactobacillales 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Dorea formicigenerans 0 [0–0,03] 0 [0–0] 0 [0–0]

Peptostreptococcusspp. 0,1 [0–0,2] 0 [0–0,1] 0 [0–0,03]

Lachnospiraceae 0,07 [0–1,83] 0 [0–0,03] 0 [0–0]

Anaerococcus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Ruminococcus spp. 0 [0–0] 0 [0–0,03] 0 [0–0]

Roseburia spp. 0 [0–0,2] 0 [0–1,03] 0 [0–0]

Veillonellaceae 0 [0–1,77] ** 0 [0–0] 0 [0–0]

Blautia producta 0,5 [0–0,8] * 0 [0–0,13] 0 [0–0,37]

Ruminococcus torques 0 [0–0,03] 0 [0–0,03] 0 [0–0,03]

Lactobacilluszeae 0 [0–0] 0 [0–0,03] 0 [0–0]

Lachnobacterium spp. 0 [0–0,03] 0 [0–0,03] 0 [0–0,03]

Продолжение табл. 2
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Виды микроорганизмов ГСД ИТ, n=33 ГСД ДТ, n=42 КГ, n=30

Enterococcaceae 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Dorea spp. 0,03** [0–0,3] 0,17 [0,03–0,5] 0,5 [0,07–1,83]

Clostridium perfringens 0 [0–0,03] 0 [0–0] 0 [0–0]

Streptococcus spp. 16,4 [2,57–25,5] 16,8 [8,03–24,7] 10,2 [0,13–22,4]

Staphylococcus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Streptococcus agalactiae 0,33 [0,03–1,1] 0,23 [0,1–3,17] 0,07 [0–0,37]

Lactobacillus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Lactobacillaceae 0,03 [0–0,07] 0 [0–0,03] 0 [0–0,03]

Eubacterium spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Coprobacillus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Blautia spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

SMB53 spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0,03]

Bacillus spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Erysipelotrichaceae 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0,3]

Proteobacteria

Alphaproteobacteria 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Acetobacteraceae 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Vibrionaceae 0 [0–0,07] 0 [0–0] 0 [0–0,17]

Burkholderiabryophila 0 [0–0,03] 0 [0–0] 0 [0–0]

Proteobacteria 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Sutterella spp. 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Bilophila spp. 0,13 [0,03–0,5] 0,03 [0–0,47] 0,07 [0–0,5]

Nitrosomonadaceae 0,83 [0,17–6,6] 2,3 [0,2–3,83] 0,43 [0–2,9]

Thiotrichaceae 0 [0–0] 0 [0–0,07] 0 [0–0]

Acinetobacter spp. 2,37 [0,87–6,63] 2,13 [1,07–6,9] 3,5 [0,67–12,3]

Hydrocarboniphaga spp. 0,03 [0–0,43] 0,2 [0–0,33] 0 [0–0,2]

Enterobacteriaceae 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Xanthobacteraceae 1,77** [0,87–3,93] 0,33 [0,07–4,7] 0,53 [0–1,1]

Tenericutes

RF39 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Verrucomicrobia

Akkermansia muciniphila 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Cyanobacteria

Streptophyta 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Euryarchaeota

ANME-1 0 [0–0] 0 [0–0] 0 [0–0]

Bacteria

Bacteria 0,27 [0–2,77] 0,63 [0,03–3,93] 0,17 [0–1,07]

Примечания. 
ГСД ДТ — гестационный сахарный диабет, диетотерапия; ГСД ИТ — гестационный сахарный диабет, инсулинотерапия; КГ — контроль-
ная группа; n — количество детей.
Для оценки статистической значимости частот встречаемости использован U-критерий Манна–Уитни р <0,05. 
Достоверные различия обозначены в таблице: * — между ГСД ИТ и ГСД ДТ; ** — между ГСД и КГ.

Окончание табл. 2
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с ГСД ДТ (21,4 Lg/КОЕ (р=0,033)), чем в КГ (45,8  Lg/
КОЕ). Clostridium hiranonis в большем количестве 
выделены у детей от матерей с ГСД ИТ (8,4 Lg/КОЕ 
(р=0,023)) и ГСД ДТ (4,2 Lg/КОЕ (р=0,041)), по отно-
шению к КГ (0,43 Lg/КОЕ). Clostridium hiranonis при-
надлежат к кластеру XI рода Clostridium (кластер, 
включающий патогены, такие как С. diffi  cile) и могут 
вызывать инфекционные заболевания в благопри-
ятных для этого условиях [6]. В группе ГСД ИТ отме-
чается повышенная представленность Actinomyces 
spp., которая не наблюдается в КГ (р=0,023). Пред-
ставители рода Actinomyces являются сапрофита-
ми человека, могут вызвать актиномикоз, но также 
установлена их способность выделять биологиче-
ски активные вещества, способные избирательно 
подавлять жизнеспособность других бактерий [7]. 
Eggerthella spp. (связана с липидным обменом, яв-
ляется представителем пристеночной микробио-
ты, представитель нормофлоры, но у людей с ос-
лабленным иммунитетом вызывает бактериемии 
[8, 9]), в большем количестве выделена у детей от 
матерей с ГСД ДТ, чем в КГ (р=0,029). Coprococcus 
catus (может переключаться с производства бути-
рата на пропионат, является представителем рези-
дентной микрофлоры, но при определенных усло-
виях может вызвать воспаление в кишечнике [10]), 
в большем количестве выделена у детей от матерей 
с ГСД ИТ, чем в КГ (р=0,045). Veillonellaceae (является 
представителем резидентной микрофлоры, но при 
определенных условиях может вызвать воспаление 

в кишечнике [11]), в большем количестве выделе-
на у детей от матерей с ГСД ИТ, чем в КГ (р=0,04). 
Blautia producta (является представителем рези-
дентной микрофлоры, повышенные уровни наблю-
даются при синдроме раздраженного кишечника, в 
настоящее время выявлены потенциально проби-
отические свойства для человека [12]), в большем 
количестве выделена у детей от матерей с ГСД ИТ, 
чем в ГСД ДТ (р=0,049). Dorea spp. (ассоциируются 
с синдромом метеоризма [13]), в меньшем количе-
стве выделена у детей от матерей с ГСД ИТ, чем в КГ 
(р=0,037). Xanthobacteraceae (изучен не до конца) в 
большем количестве выделена у детей от матерей 
с ГСД ИТ, чем в КГ (р=0,025).

Таким образом, у детей, рожденных от матерей с 
ГСД, отмечается увеличение дисбиотических изме-
нений и биоразнообразия потенциально патоген-
ных бактерий в кишечнике. Но у детей от матерей 
с ГСД ИТ также выявлен рост полезных бактерий и 
микроорганизмов, способных конкурировать с па-
тогенами за питательный субстрат и сдерживать их 
рост в МК. 

Несмотря на наличие компенсаторных меха-
низмов регуляции МК, у детей от матерей с ГСД ИТ, 
как и с ГСД ДТ, изменения в микробиоценозе мо-
гут приводить к нарушениям переваривания (ма-
лассимиляции) и всасывания (малабсорбции) — 
недостатку питательных веществ, преобладанию 
процессов катаболизма над анаболизмом, мета-
болическим расстройствам, что в будущем окажет 

Рис. 3. Индекс биоразнообразия микробного сообщества кишечника у детей раннего возраста исследуемых групп

Fig. 3. Gut microbial community biodiversity index in young children study groups
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негативное влияние на рост и развитие детей от 
матерей с ГСД.

Авторы статьи утверждают об отсутствии 
конфликтов интересов.

The authors of the article state that there are no 
confl icts of interest.
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