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Резюме. В статье приводится динамика развития микробиома у ребенка, длительное время госпитализи-
рованного в отделение реанимации и интенсивной терапии перинатального центра третьего уровня. Ви-
довой состав микробиома пациента не соответствовал возрастным нормам. К факторам риска, приведшим 
к нарушению формирования микробиома, относят длительную госпитализацию в отделение интенсивной 
терапии, короткую продолжительность грудного вскармливания, искусственное питание формулами на 
основе глубоко гидролизованного белка коровьего молока, массивную антибактериальную терапию. Сни-
жение биоразнообразия непатогенных микроорганизмов привело к увеличению доли патогенов, разви-
тию нозокомиальных заболеваний.
Ключевые слова: формирование микробиома; дети; пациент отделения реанимации; 16s рРНК.
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IN THE INTENSIVE CARE UNIT FOR A LONG PERIOD OF TIME. CLINICAL 
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Abstract. The article presents the dynamics of microbiome development in a child hospitalized for a long time 
in the intensive care unit of a tertiary perinatal center. The species composition of the patient’s microbiome did 
not meet the age norms. The risk factors that led to the disruption of microbiome formation were prolonged 
hospitalization in the NICU, short duration of breastfeeding, artifi cial nutrition with formulas based on deeply 
hydrolyzed cow’s milk protein, and massive antibiotic therapy. Decrease in biodiversity of non-pathogenic 
microorganisms led to an increase in the proportion of pathogens, development of nosocomial diseases.
Key words: microbiome formation; children; intensive care unit patient; 16s rRNA.
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ВВЕДЕНИЕ
Несмотря на наличие доказательств внутриутроб-

ного развития микробиома плода, активное заселение 
микрофлоры у детей начинается в процессе родов че-
рез естественные родовые пути (in utero) и продолжа-
ется после рождения ребенка [1–4]. Ведущее значение 
имеет микрофлора родителей, окружающей среды и 
медицинских работников [5–12]. Важную роль в раз-
витии микробиома играет способ родоразрешения: 
при естественном родоразрешении преобладают 
представители вагинального микробиома матерей 
(Lactobacillus, Bifi dobacterium и Bacteroides), в то время 
как при томотокии  — представители кожной флоры 
(Staphylococcus, Klebsiella spp., Enterococcus spp. и 
Clostridium spp.) [13–19].

Большое значение в развитии кишечной ми-
кробиоты имеет грудное молоко, способству-
ющее росту Lactobacillus spp. и Bifi dobacterium 
spp. [20–22]. В первые дни после рождения ор-
ганизм ребенка начинают заселять представите-
ли Enterobacteriaceae, а затем строгие анаэробы: 
Bifi dobacterium, Clostridium и Bacteroides [23–27]. 
Bifi dobacterium являются важнейшим компонентом 
нормальной микрофлоры ребенка, их развитию 
особенно способствует грудное вскармливание 
[28, 29]. Количество Bacteroides стремительно воз-
растает в период первых 2–4 недель жизни [29]. В 
период отлучения от груди при введении твердой 
пищи численность Bifi dobacteriaceae снижается, а 
преобладают Bacteroides, Ruminococcus и Clostridium 
[30–32]. Для микробиоты ребенка первых несколь-
ких месяцев жизни характерно скудное разнообра-
зие микроорганизмов [33]. Наибольшее развитие 
она претерпевает при введении прикормов, содер-
жащих полисахариды, что приводит к появлению 
Lachnospiracea, Clostridiaceae и Ruminococcaceae и 
резкому снижению Bifi dobacterium [3, 18, 34].

Нарушение этапов становления микрофлоры ре-
бенка в целом и кишечника в частности может при-
вести к развитию осложнений различных органов и 
систем [28, 35–39], а также может влиять на прогноз 
[15, 40–42]. Дети, с рождения госпитализированные в 
отделения интенсивной терапии, подвержены нару-
шениям развития микробиома, что необходимо учи-
тывать при оказании медицинской помощи [43–51].

С целью демонстрации подробной динамики из-
менения микробиома ребенка, длительное время 
находившегося в отделении интенсивной терапии, 
приводим собственное наблюдение.

КЛИНИЧЕСКИЙ СЛУЧАЙ
Представлен клинический случай ребенка 10 

месяцев, с рождения госпитализированного и на-
ходившегося в отделении реанимации и интен-
сивной терапии перинатального центра третьего 
уровня с диагнозом:

• Основное заболевание: Неэпилептические па-
роксизмы. Перинатальное смешанное пораже-
ние центральной нервной системы (ЦНС), ран-
ний восстановительный период.

• Осложнения основного заболевания: Синдром 
двигательных нарушений. Гиперкинетический 
синдром. Бульбарный синдром. Задержка пси-
хомоторного развития. Компенсированная би-
вентрикулярная окклюзионная гидроцефалия, 
состояние после вентрикулоперитонеального 
шунтирования справа.

• Сопутствующие заболевания: Врожденный 
порок развития центральной нервной сис-
темы  — spina bifi da, спинномозговая грыжа 
крестцового отдела позвоночника, состояние 
после пластики. Микрохирургическая пласти-
ка миеломенингорадикулоцеле (рахишизис) 
крестцового отдела позвоночника местными 
тканями. Синдром Арнольда–Киари II. Наруж-
ное вентрикулярное дренирование справа под 
стереотаксической УЗ-навигацией. Вялый дис-
тальный парапарез без нарушения функции 
тазовых органов.

• Осложнения: Носитель трахеостомы, гастро-
стомы. Желудочные кровотечения (3 эпизода). 
Атопический дерматит.

Анамнез жизни. Ребенок от четвертой бере-
менности, протекавшей на фоне гестоза I половины. 
Мать, 29 лет, наблюдалась в женской консультации 
с 21/22 недели. Во время обследования матери, на 
сроке 27/28 недель, выявлены положительные IgG 
к краснухе (ранее краснухой не болела, вакцини-
рована). По данным ультразвукового исследования 
плода на 36/37 неделе гестации диагностирован 
врожденный порок развития центральной нервной 
системы плода — spina bifi da, окклюзионная гидро-
цефалия, синдром Арнольда–Киари II типа. В обла-
сти крестцового отдела визуализировался дефект 
позвоночника с грыжевым выпячиванием, разме-
ры грыжевого мешка 27×10 мм, диаметр дефекта 
41 мм. При ультразвуковом исследовании головы 
плода боковые желудочки расширены до 23 мм, 
передние рога  — до 24 мм. Мозжечок смещен ка-
удально.

Предыдущие беременности закончились рож-
дением здоровых детей (2014, 2016, 2017 гг.). На-
стоящие роды IV, срочные на 38-й неделе путем 
кесарева сечения в нижнем сегменте матки в спе-
циализированном перинатальном центре. Около-
плодные воды светлые.

Объективный статус при рождении. При рож-
дении ребенка масса тела 3280 г, длина тела 53 см, 
окружность головы 36 см, окружность груди 34 см. 
Оценка по шкале Апгар на первой минуте состави-
ла 7 баллов, на пятой минуте — 8 баллов. Состояние 
ребенка при рождении расценено как тяжелое за 
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счет основного заболевания — выявленных комби-
нированных пороков развития центральной нерв-
ной системы. При рождении крик средней силы, не-
продолжительный, на фоне тактильной стимуляции 
и санации верхних дыхательных путей. Голова окру-
глой формы. Большой родничок 1,0×1,0 см, нормо-
тоничен; малый родничок 0,3×0,3 см, швы на стыке. 
Спонтанная двигательная активность симметрично 
снижена. Мышечный тонус симметричный полу-
флексорный. Кожа ярко-розовая, чистая, акроциа-
ноз. Телеангиоэктазии на лбу. Видимые слизистые 
оболочки розовые, влажные, чистые. Тоны сердца 
ясные, ритмичные, шума не слышно, частота сер-
дечных сокращений  — 152  удара в минуту. Дыха-
ние симметричное, ослабленное, везикулярное, без 
хрипов, частота дыхания — 54 в минуту, транскутан-
ное насыщение кислородом крови  — 97%. Живот 
мягкий, не вздут, доступен пальпации. Печень вы-
стоит из-под нижнего края реберной дуги на 1,5 см, 
край гладкий, эластичный, селезенка не пальпиру-
ется. Половые органы сформированы по мужскому 
типу, яички опущены в мошонку. Абдоминальных, 
бедренных грыж не выявлено. Не мочился, анус 
сомкнут. Меконий не отходил. В пояснично-крест-
цовой области определялось нарушение целостно-
сти кожных покровов и грыжевое выпячивание ми-
еломенингорадикулоцеле (рахишизис) размерами 
5,5×7,0 см с поступлением ликвора.

В первые сутки жизни проведено экстренное 
оперативное вмешательство в объеме микрохи-
рургической пластики миеломенингорадикулоце-
ле крестцового отдела позвоночника местными 
тканями. Ранний послеоперационный период про-
текал без особенностей. В связи с нарастающей 
вентрикуломегалией на 6-е сутки жизни выполне-
на диагностическо-разгрузочная вентрикулярная 
пункция (ликвор без патологии). На 8-е сутки жизни 
в связи с нарастающей вентрикуломегалией про-
ведено экстренное оперативное вмешательство в 
объеме наружного вентрикулярного дренирова-
ния справа под стереотаксической ультразвуковой 
навигацией. Ранний послеоперационный период 
без особенностей, респираторная поддержка в 
течение двух суток с помощью инвазивной искус-
ственной вентиляции легких, продолжена анальго-
седация, после этого — плановый перевод на само-
стоятельное дыхание, без особенностей, далее без 
потребности в респираторной поддержке. За вре-
мя послеоперационного наблюдения за пациентом 
судорог и очаговой неврологической симптома-
тики не отмечалось. Гемодинамически стабилен, в 
инотропной поддержке не нуждался. Энтеральное 
питание грудным сцеженным молоком и физиоло-
гической смесью для детей с рождения с расшире-
нием до 70 мл, усваивал. В связи с улучшением со-
стояния в возрасте 11 суток ребенок переведен в 

профильное отделение, где проводилось наблюде-
ние, лечение, питание с постепенным увеличением 
объема энтерального кормления. 

С 22-х суток жизни отмечено ухудшение состоя-
ния ребенка в виде появления и нарастания в дина-
мике бульбарных нарушений, гиперсаливации, на-
растание дыхательной недостаточности, ребенок 
переведен в отделение реанимации и интенсивной 
терапии (ОРИТ). На фоне беспокойства ребенка от-
мечался гипердренаж, на фоне чего — развитие об-
щемозговой неврологической симптоматики, вы-
явлена миграция дренажа в паренхиму головного 
мозга, в связи с чем выполнено подтягивание дре-
нажа под ультразвуковой навигацией. По данным 
контрольных анализов крови отмечено нарастание 
лабораторной воспалительной активности (нарас-
тание С-реактивного белка до 33 мг/л), в связи с 
чем проведено контрольное исследование ликво-
ра — выявлен цитоз до 627 третей. По данным бак-
териологического исследования крови и фекалий, 
выполненного планово в рамках бактериологиче-
ского контроля, выявлена E. coli, в связи с этим на-
чата антибактериальная терапия по чувствительно-
сти с контролем бактериальных посевов.

На 23-й день жизни отмечено снижение сатура-
ции до 48%, брадикардия с ЧСС до 58 ударов в ми-
нуту, выраженная бледность кожных покровов, с 
разлитым цианозом, сохранялась очаговая невро-
логическая симптоматика, дисфагия. В связи с этим 
энтеральное питание отменено, ребенок переве-
ден на полное парентеральное питание.

В возрасте 1 месяц выполнено оперативное 
вмешательство в объеме удаления наружного вен-
трикулярного дренажа справа, имплантация на-
ружного вентрикулярного дренажа справа.

На 45-й день жизни во сне выявлено повторное 
снижение сатурации до 45–60%, что повторялось 
неоднократно; восстановление сознания происхо-
дило после тактильной стимуляции. Ввиду сохраняв-
шейся дисфагии энтеральное питание проводилось 
через назогастральный зонд, усваивал полностью. 
Подобные эпизоды десатурации на фоне апноэ на-
блюдались на 56-е сутки. В связи с этим пациент пе-
реведен на инвазивную искусственную вентиляцию 
легких (ИВЛ) через эндотрахеальную трубку, назна-
чена противосудорожная терапия.

С трехмесячного возраста, учитывая развив-
шийся атопический дерматит, пациент переведен 
на формулы на основе глубоко гидролизованного 
белка коровьего молока.

Учитывая дисфагию и длительное стояние зон-
да, мальчику в 4,5 месяца жизни установлена чре-
скожная эндоскопическая низкопрофильная га-
стростома.

На фоне проводимой терапии состояние ребен-
ка оставалось тяжелым за счет дыхательной недо-
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статочности I–II степени на фоне аспирационной 
пневмонии, неврологической симптоматики: буль-
барного синдрома, пароксизмальных приступов 
неэпилептического характера с десатурацией и 
вегетативными нарушениями, синдрома двигатель-
ных нарушений, вялого дистального парапареза 
без нарушения функций тазовых органов, гиперки-
нетического синдрома.

Попытки экстубации и перевода на самосто-
ятельное дыхание безуспешны, в связи с чем в 
5,5 месяцев проведена трахеостомия, продолжено 
аппаратное дыхание. За время наблюдения кашле-
вой, глотательный рефлексы отсутствовали.

В 5,5, 6,5 и 7,5 месяцев зафиксированы эпизо-
ды желудочно-кишечного кровотечения на фоне 
эрозивного эзофагита, поверхностного распро-
страненного гастрита и язвы луковицы двенадцати-
перстной кишки.

Плановая смена трахеостомической канюли 
проведена в 6,5 месяцев, гастростомической труб-
ки — в 8 месяцев.

Результаты изменения микробиома пациента
У пациента в условиях ОРИТ во время госпита-

лизации периодически выполнялся забор биоло-
гического материала (моча, кал, венозная кровь, 
отделяемое из трахеостомы, желудочное содер-
жимое, мазков из ротоглотки и носовой полости). 
В возрасте 8,5 месяцев проведено секвенирование 
методом 16S rRNA слюны, отделяемого гастростомы 
и кала. Все выделенные бактерии идентифицирова-
ны по роду и виду. Суммарно идентифицированы 
20 видов микроорганизмов, которые объединены 
в 3 бактериальных фила, 2 класса, 4 отряда, 13 се-
мейств и 15 родов.

При секвенировании биологических сред вы-
явлены 3 бактериальных фила Firmicutes (были 
представлены Clostridium spp., Blautia spp., 
Lactobacillus spp., Enterococcus spp., Veillonella spp. 
и др.), Proteobacteria (представленные семейством 
Enterobacteriaceae), Bacteroidota (предоставленные 
Elizabethkingia meningoseptica). Доминирующее 
количество микроорганизмов содержит отряд 
Proteobacteria (65%), Firmicutes (32%) и Bacteroidota 
(3%). Анализ секвенирования многочисленного 
фила Proteobacteria показал наличие в большом 
количестве Enterobacter (41,068607), Enterococcus 
(31,280665).

Культивирование содержимого ротовой 
полости показало наличие Streptococcus viridans, 
Serratia marcescens, Pseudomonas aeruginosa, 
Enterococcus faecalis. При этом отмечено увеличе-
ние видового разнообразия патогенной микрофло-
ры в ротовой полости (табл. 1).

При секвенировании образца слюны было иден-
тифицировано 300 OTU, которые, в соответствии 

с современной номенклатурой прокариот, раз-
делены на 8 бактериальных фил (Phylum), 10 клас-
сов (Class), 18 семейств (Family), 22 рода (Genus) и 
27  видов (Species) бактерий. Наиболее патогенны-
ми микроорганизмами, выделенными при секвени-
ровании из ротовой полости, являются Haemophilus 
infl uenzae, что может способствовать развитию 
аспирационной пневмонии.

Особенности развития 
микробиома гастростомы

При секвенировании образца гастростомы 
идентифицировано 300 OTU, которые по современ-
ной номенклатуре прокариот разделены на 7 бак-
териальных фил (Phylum), 9 классов (Class), 25 се-
мейств (Family), 38 родов (Genus) и 34 вида (Species) 
бактерий. При секвенировании отделяемого га-
стростомы обнаружено 6 различных фил бактерий 
и 1 фил не идентифицированных (табл. 2, рис. 1).

Особенности развития микробиома кишечника
Исследование кала проведено культураль-

ным методом и методом 16S rRNA. Использо-
вание культурального метода для проведения 
анализа кала показало наличие 6 видов микро-
организмов: Candida sp., Escherichia coli, Citrobacter 
sp., Enterobacter sp., Morganella morganii, Klebsiella 
pneumoniae, Klebsiella oxytoca, Enterococcus sp. Ми-
кроорганизмы не имели выраженной закономер-
ности появления в кале на протяжении всего пре-
бывания пациента в ОРИТ.

При секвенировании образца каловых масс 
идентифицировано 274 OTU, которые по современ-
ной номенклатуре прокариот разделены на 2  бак-
териальных фила (Phylum), 4 класса (Class), 19  ро-
дов (Genus) и 17 видов (Species) бактерий (табл. 3). 
Индекс биоразнообразия — 1,3118. Бутират- и про-

Таблица 1.  Суммарные данные микрофлоры ротовой 
полости культуральным методом и методом культиви-
рования

Table 1.  Summary of oral microfl ora data by culture and 
culturing method

Микроорганизмы /
Microorganisms

Данные культивирования 
ротоглотки / Oropharyngeal 

culture data

7 месяцев /
7 months

8,5 месяцев /
8,5 months

Streptococcus viridans 2 3

Serratia marcescens 0 2

Pseudomonas 
aeruginosa

0 2

Enterococcus faecalis 1 0



Children’s medicine of the North-West
2024/ Vol. 12 № 1

127ЗАМЕТКИ ИЗ ПРАКТИКИ

ISSN 2221-2582

Таблица 2. Типовое разнообразие микробиома гастростомы по данным секвенирования

Table 2. Type diversity of the gastrostomy microbiome according to sequencing data

Микроорганизмы / Мicroorganisms Филы / Phylum Соотношение, % / Ratio, %

Proteobacteria 76,88726 77

Cyanobacteria 21,001 21

Firmicutes 1,474338 1

Bacteroidota 0,515464 1

Fusobacteriota 0,077597 0

Actinobacteriota 0,033256 0

Unclassifi ed 0,011085 0

Рис. 1.  Разнообразие родов микробиома гастростомы (%)
Fig. 1.  Diversity of genera of the gastrostomy microbiome (%)

Таблица 3.  Сравнительный состав Genus 16S rRNA из стула

Table 3. Comparative composition of Genus 16S rRNA from stools

Микроорганизмы / 
Мicroorganisms

Класс /
Class

Соотношение, % / 
Ratio, %

Микроорганизмы  / 
Мicroorganisms

Класс /
Class

Соотношение, % / 
Ratio, %

Acinetobacter 0,04158 Kluyvera 0,00832 0

Anaerococcus 3,60915 4 Morganella 4,92308 5

Atlantibacter 0,01247 0 Pseudocitrobacter 0,02495 0

Cedecea 0,00832 0 Raoultella 0,56549 1

Citrobacter 2,75676 3 Serratia 0,59044 1

Enterobacter 41,0686 41 Shimwellia 0,19543 0

Enterococcus 31,2807 31 Siccibacter 0,00832 0

Escherichia/Shigella 5,40125 5 Streptococcus 0,01663 0

Klebsiella 2,17048 2 Unclassifi ed 7,31809 7

пионат-продуцирующие бактерии практически от-
сутствуют в каловых массах ребенка.

Сравнение двух методов анализа кала показало 
наличие 7 идентичных родов бактерий, которые 
имели патологическую активность (рис. 2).

При родовом сравнении микроорганизмов, 
выявленных при секвенировании кала, выявлено 
значительное преобладание Enterobacter (46%) и 
Enterococcus (35%). Выявлено большое количество 
патогенных штаммов, ассоциированных с оказанием 
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медицинской помощи: 6%  — Morganella morganii, 
3% — Citrobacter sp., по 2% — Klebsiella pneumoniae 
и Klebsiella oxytoca. Исходя из полученных данных, 
можно предположить, что данные микроорганиз-
мы способствовали развитию нозокомиальной ин-
фекции (табл. 4).

Сравнительный анализ полученных при сек-
венировании биологических сред показал, что 
Firmicutes присутствуют в трех средах, однако наи-
большее их количество наблюдается в содержимом 
гастростомы (48,69559) и образцах стула (37,75468). 
Proteobacteria встречается при исследовании трех 
сред, являясь самым многочисленным филом. Наи-
большее количество фил микроорганизмов выде-
лено из ротовой полости.

Кроме 16S rRNA и культивирования проанализи-
рованы данные лабораторных исследований в дина-

мике. На протяжении всего времени лечения в ОРИТ 
у пациента наблюдалось снижение концентрации 
общего билирубина, повышенный С-реактивный бе-
лок в биохимическом анализе крови, эозинофилия и 
лейкоцитоз в клиническом анализе, что свидетель-
ствовало о течении воспалительной реакции.

По динамике нарастания С-реактивного белка, 
положительному прокальцитониновому тесту и ре-
зультатам бактериологических исследований паци-
енту проводилась противомикробная терапия. За 8-м 
месяцев проведена терапия 10 антибактериальными 
препаратами, подобранными по чувствительности к 
конкретным патогенным микроорганизмам (рис. 3).

ОБСУЖДЕНИЕ
Исследования разных авторов дают представле-

ние о том, что количество Proteobacteria зависит от 

Рис. 2.  Соотношение родов бактерий, представленных в каловых массах по данным 16S rRNA
Fig. 2.  Ratio of bacterial genera represented in fecal matter by 16S rRNA data

Таблица 4.  Сравнительный состав Phylum 16S rRNA из ротовой полости, гастростомы и стула

Table 4.  Comparative composition of Phylum 16S rRNA from oral cavity, gastrostomy and stools

Филы / Phylum Ротовая полость /
Oral cavity

Содержимое гастростомы /
Contents of the gastrostomy

Микробиом стула / 
Stool microbiome

Firmicutes 48,69559 1,474338 37,75468

Proteobacteria 40,86186 76,887263 62,24532

Bacteroidota 7,979071 0,515464 0

Fusobacteriota 2,201875 0,077597 0

Patescibacteria 0,181673 0 0

Actinobacteriota 0,029068 0,033256 0

Unclassifi ed 0,029068 0,011085 0

Campilobacterota 0,021801 0 0

Cyanobacteria 0 21,000998 0
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типа питания ребенка: более высокие показатели 
содержания фила отмечаются у детей, находящих-
ся на грудном вскармливании. Подчеркивается 
также, что в зависимости от питания наблюдает-
ся различное соотношение родов бактерий. Так, 
при искусственном вскармливании преобладают 
Clostridium diffi  cile, Bacteroides spp., Prevotella spp. и 
Lactobacillus spp. [1, 3, 29].

Самым малочисленным филом, выделенным у 
пациента, является Bacteroidota (3%), представлен-
ная Elizabethkingia meningoseptica. Данный вид вы-
делен при культивировании бактерий из содержи-
мого гастростомы. Учитывая патогенные свойства 
микроорганизма, при его выделении лечение про-
водилось антибактериальными препаратами груп-
пы резерва (цефоперазон и сульбактам), на фоне 
чего отмечена положительная динамика.

При детальной оценке бактериальных фил 
(Phylum) микробиома ротовой полости выявле-
но 49% неклассифицированых микроорганизмов, 
среди классифицированных 49% относились к 
Firmicutes, 41% — к Proteobacteria, 8% — к Bacteroidota 
(рис. 1). Среди родов (Genus) доминирующими явля-
лись Streptococcus (29,55454), Neisseria (19,758738) и 
Haemophilus (18,828574). При исследовании содер-
жимого гастростомы выявлены микроорганизмы 
38 родов (Genus) бактерий, преобладающими из ко-
торых явились бактерии рода Acetobacter (23,14599) 
и Serratia (15,69117), что свидетельствует о развитии 
нозокомиальной инфекции. Этот факт подтверж-
дают и другие микроорганизмы, присутствующие 
в результатах секвенирования: роды Acinetobacter 
(2,228134), Neisseria (0,737169), Pseudomonas 
(1,657244).

В видовом составе выявлены Lactobacillus 
(0,825851) в небольшом количестве. Они оказывают 
иммуномодулирующее и противовоспалительное 
действие, участвуют в метаболизме глюкозы [3]. У 

детей на вскармливании грудным молоком отме-
чается большое количество бактерий. Пациент на-
ходился, во-первых, на искусственном вскармлива-
нии смесями на основе глубокого гидролиза белка 
коровьего молока, а, во-вторых, получал массив-
ную антибактериальную терапию.

Установлено, что в кале преобладала нормаль-
ная микрофлора, представленная Enterobacter 
(41,0686), Enterococcus (31,2807). Однако наблюда-
лись патогенные виды Escherichia/Shigella (5,40125), 
которых в норме у грудных детей быть не должно. 
На основе этого можно предположить развитие па-
тогенетических процессов в желудочно-кишечном 
тракте ребенка [33].

Отмечено, что микробиота исследуемого ребен-
ка не отличается большим разнообразием микро-
организмов, о чем свидетельствуют результаты 
секвенирования 16S rRNA.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Состав микробиома ребенка, длительное вре-

мя госпитализированного в ОРИТ, не соответству-
ет возрастным нормам. Длительное пребывание 
в ОРИТ, короткая продолжительность грудного 
вскармливания и переход на искусственное пи-
тание формулами на основе глубоко гидролизо-
ванного белка, привели к скудному микробио-
логическому разнообразию кишечной трубки. 
Длительная массивная антибактериальная тера-
пия препаратами широкого спектра действия при-
вела к снижению индекса биоразнообразия ми-
кроорганизмов, снижению количества колоний 
бактерий, продуцирующих короткоцепочечные 
жирные кислоты.

Таким образом, способ рождения, тип питания, 
применение противомикробных препаратов ока-
зывает значительное влияние на формирование 
нормальной микрофлоры ребенка.

Рис. 3.  Чувствительность микроорганизмов к антибактериальным препаратам
Fig. 3.  Sensitivity of microorganisms to antibiotics
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