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Введение
Микробиота кишечника (МК) представляет собой со-

вокупность симбиотических бактерий, населяющих же-
лудочно-кишечный тракт (ЖКТ) человека  [1]. Колони-
зация кишечника начинается внутриутробно и активно 

продолжается после рождения под действием различных 
внешних факторов. К ним относятся попадание микроор-
ганизмов в организм новорожденного во время родов (при 
естественном или искусственном родоразрешении), кон-
такт с микрофлорой кожных покровов матери при прикла-
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Аннотация
В статье представлен обзор современной зарубежной и отечественной литературы, обобщающий известные данные о влиянии микробиоты ки-
шечника (МК) на течение COVID-19, а также качественном и количественном изменении состава МК под воздействием новой коронавирусной 
инфекции. Результаты многих исследований говорят о модулировании микроорганизмами кишечника иммунного ответа при новой коронавирус-
ной инфекции, в том числе посредством стимуляции синтеза цитокинов, иммуноглобулинов, регуляции экспрессии рецепторов-мишеней вируса 
и поддержания тонуса иммунной системы. С одной стороны, такая закономерность находит отражение в различии тяжести течения заболевания 
в зависимости от состояния МК. С другой стороны, помимо респираторной симптоматики при инфекции SARS-CoV-2 присутствуют расстройства 
желудочно-кишечного тракта, что свидетельствует о тропности вируса к клеткам кишечника и влиянии на МК. Описанная двусторонняя связь по-
лучила название «ось ”кишечник – легкие”» и открывает перспективы для стимуляции иммунного ответа против SARS-CoV-2 и улучшения прогноза.
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Abstract
The article presents a review of modern foreign and Russian literature, summarizing the data of the influence of intestinal microbiota on COVID-19 
course and the components and quantities of microbiota changing due to coronavirus infection. The results of many studies indicate the immune 
response against new coronavirus infection modulation, including stimulation of the synthesis of cytokines, immunoglobulins, regulation of the 
expression of viral target receptors and maintaining the tone of the immune system. This principle determines the severity of the disease depending 
on the state of the microbiota. On the other hand, in addition to respiratory symptoms, gastrointestinal disorders are observed with SARS-CoV-2 
infection, which indicates the tropism of the virus to intestinal cells and the effect on the microbiota. The described two-way relationship is called 
”gut-lung axis” and opens up opportunities for stimulating the immune response against SARS-CoV-2 and improving the prognosis.
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дывании к груди и общении, взаимодействие с домашними 
животными и другими объектами среды  [2]. Состав ми-
кробного биоценоза кишечника продолжает изменяться 
и во взрослом возрасте в зависимости от особенностей 
питания, приема лекарственных средств и перенесенных 
инфекционных заболеваний [3]. МК выполняет защитную 
функцию, участвует в регуляции работы нервной и эндо-
кринной систем, играет важную роль в пищеварительных 
процессах, синтезирует витамины группы В и К, мест-
ные антибиотики, короткоцепочечные жирные кислоты 
(КЖК), а также помогает нейтрализовать лекарства и ксе-
нобиотики [1]. Кроме того, МК отвечает за формирование 
иммунного ответа, синтез эффекторных клеток и регуля-
цию толерантности этих клеток к собственной флоре [4]. 
Пищевые антигены, различные микроорганизмы, их мета-
болиты и молекулярные микроструктуры, поступающие в 
кишечник, существенно влияют на иммунный гомеостаз 
организма [5].

В последние годы изучение кишечного микробиома при-
обретает все большее значение ввиду его особой роли в 
формировании иммунного ответа против респираторных 
инфекций, в частности SARS-CoV-2. Известно, что этот 
возбудитель поражает эпителий слизистой оболочки ды-
хательных путей, однако многочисленные исследования 
также указывают на ЖКТ как на одну из важных мише-
ней COVID-19 [5, 6]. РНК SARS-CoV-2 обнаружена в кале 
у 55,41% всех пациентов с респираторными симптомами 
COVID-19 [7], что указывает на вовлечение ЖКТ в инфек-
ционный процесс  [8]. Клиническое отражение этого про-
цесса – диарея, тошнота, рвота, боль в животе, анорексия, 
возникающие у данных пациентов. 

Значимость взаимосвязи между состоянием пищевари-
тельной системы и течением коронавирусной инфекции 
подтверждается исследованиями группы ученых из Китая. 
В 2020 г. X. Jin и соавт. провели сравнительный анализ, в 
котором участвовали 2 группы пациентов: имеющие сим-
птоматику со стороны ЖКТ и те, кто не отмечал подобных 
симптомов. У 1-й группы чаще встречались осложнения 
острого респираторного дистресс-синдрома, возникала 
потребность в искусственной вентиляции легких и лече-
нии в отделениях интенсивной терапии в связи с тяжестью 
течения заболевания, чаще отмечались случаи поражения 
печени. Кроме того, гастроинтестинальная симптоматика 
нередко ассоциирована с жалобами на лихорадку, уста-
лость, одышку и головную боль [9].

COVID-19 способен воздействовать на микробиом ки-
шечника человека, приводя к увеличению в его бактери-
альном составе условно-патогенных микроорганизмов и 
истощению комменсальных видов. Даже изолированный 
факт имеющейся или уже перенесенной коронавирусной 
инфекции без гастроинтестинальных проявлений корре-
лирует с уменьшением количества бактерий-комменса-
лов  [10]. Дисбиоз кишечника и связанные с ним повреж-
дения защитного барьера способны ухудшать состояние 
пациентов с COVID-19 и влиять на их респираторный ста-
тус [5]. Это двунаправленное взаимодействие, получившее 
название оси «кишечник – легкие», открывает возможно-
сти для поиска патогенетических мишеней терапии и но-
вых подходов к лечению коронавирусной инфекции.

Ось «кишечник – легкие»: влияние МК  
на течение инфекции COVID-19 

Существует ряд исследований, подтверждающих взаи-
мосвязь состава МК и реализации иммунного ответа про-
тив респираторных инфекций. Он контролируется двуна-
правленным перекрестным взаимодействием, известным 
как ось «кишечник  – легкие»  [11, 12]. Научные поиски и 
дискуссии о взаимодействии слизистой кишечника и ре-
спираторного тракта начались еще до начала эпидемии 
COVID-19. Оригинальное исследование T. Ichinohe и соавт. 

доказывает критически важное значение кишечного био-
топа в иммунном ответе респираторного тракта. Он реа-
лизуется путем выработки вирусспецифичных CD4 и CD8 
Т-клеток и регуляции выработки антител во время ин-
фекций на примере вируса гриппа [13]. Научная группа из 
Японии во главе с Y. Nagano утверждает, что антигены ки-
шечного комменсала рода Clostridium влияют на развитие 
и экспрессию Treg-клеток, обеспечивающих толерантность 
к МК и поддерживающих иммунный гомеостаз [11]. Бакте-
риальный полисахарид Bacteroides fragilis, основного пред-
ставителя микробиоты толстой кишки, стимулирует CD4+ 
клетки и корректирует дисбаланс между Th1 и Th2 [14–16].

В формировании единого иммунного ответа против но-
вой коронавирусной инфекции важную роль играют опре-
деленные механизмы взаимодействия кишечно-легочной 
оси, речь о которых пойдет далее.

1. Синтез провоспалительных цитокинов и активация 
эффекторных клеток. В патогенезе развития COVID-19 
значимую роль играет нарастающее системное воспале-
ние. С тяжестью заболевания тесно связано избыточное 
продуцирование цитокинов, известное как цитокиновый 
шторм  [17, 18]. Поскольку микробиом кишечника значи-
тельно богаче, чем микробиом респираторного тракта, он 
несет большую иммунную нагрузку и играет значительную 
роль в поддержании иммунного гомеостаза и баланса цито-
кинов. Под действием МК энтероциты синтезируют провос-
палительные цитокины и факторы роста (ИЛ-10, 1, 2, 6, 8, 12,  
фактор некроза опухоли α, интерферон γ, гранулоцитар-
но-макрофагальный колониестимулирующий фактор), впо-
следствии поступающие в системный кровоток. При этом 
МК не участвует в индукции цитокиновых каскадов напря-
мую, а лишь опосредованно влияет на их индукцию [5, 19]. 
В литературе приводится понятие о некоторых видах бакте-
рий как о «кишечных комменсалах с иммуномодулирующим 
потенциалом». Примерами таких бактерий могут служить 
Clostridia, Faecalibacterium prausnitzii, Eubacterium rectale [20]. 
В 2022 г. T. Mizutani и соавт. [21] произвел корреляционный 
анализ между изменениями МК и цитокиновым ответом у 
пациентов с коронавирусной инфекцией в течение госпи-
тализации. Изменение количества определенных бактерий 
коррелировало с показателями конкретных цитокинов: 
Propionibacteriaceae положительно кореллировало с уров-
нями ИЛ-6 и интерферона γ, а Clostridia и Faecalibacterium 
показали обратную связь с уровнями ИЛ-8 и ИЛ-12. В свою 
очередь, численность кишечных бактерий Bacteroides dorei, 
Faecalibacterium prausnitzii, Ruminococcus gnavus, Enterococcus 
faecium соотносится с высокими показателями ИЛ-6, ИЛ-10, 
ИЛ-17, ФНО-α [22].

Механизмы регуляции выброса цитокинов до конца не 
изучены, на данный момент изменения их уровней в си-
стемном кровотоке связывают с активацией Т-лимфоци-
тов и мононуклеарных макрофагов, секретирующих эти 
молекулы. Иммуномодулирующее действие бактерий-сим-
бионтов также осуществляется путем активации генов не-
которых цитокинов [23].

Кроме того, важную роль в системных воспалительных 
реакциях играет повышенная проницаемость кишечника, 
возникающая на фоне повреждения кишечного барьера 
вирусом. Это может привести к повышению уровня си-
стемных бактериальных липополисахаридов и пептидо
гликана, усилению воспаления и формированию цитоки-
нового шторма  [6]. Эти данные подчеркивают важность 
МК в формировании не только местного иммунного отве-
та, но и системных воспалительных реакций [24, 25].

2. Воздействие метаболитов и продуктов биологиче-
ского распада МК. Кишечные симбионты вырабатывают 
различные метаболиты и другие структуры, играющие са-
мостоятельную роль в иммунных реакциях [25]. В процес-
се бактериальной ферментации неперевариваемых углево-
дов в анаэробных условиях образуются КЖК. Они служат 
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энергетическими субстратами для эпителия кишечника и 
дыхательных путей, а также обладают иммунорегулятор-
ными свойствами: способны соединяться с поверхност-
ными рецепторами и модулировать функцию иммунной 
системы [26].

После распада бактериальной клетки высвобождаются 
микроорганизм-ассоциированные молекулы (MAMP). Эти 
структуры способны взаимодействовать с сигнальными ре-
цепторами клеток врожденного иммунитета и реализовы-
вать системные эффекты. Проникая через слизистый слой 
кишки, они связываются с паттерн-распознающими рецеп-
торами не только в ЖКТ, но и в других органах. Паттерн-рас-
познающие рецепторы координируют деятельность всех 
компонентов иммунного ответа и выполняют функцию 
иммунорегуляторов, поддерживающих «тонус» иммунитета 
как кишечного, так и респираторного тракта [27].

3. Реализация мукозального иммунитета. Иммунный 
ответ всех слизистых организма регулируется с помощью 
сложной многоуровневой системы мукозоассоциирован-
ной лимфоидной ткани (МАLТ). В кишечнике она пред-
ставлена скоплениями лимфоидной ткани (GALT) в виде 
пейеровых бляшек, тканей аппендикулярного отростка, 
а также лимфоцитов в собственной пластинке слизистой 
оболочки  [25]. Микробиом кишечника может влиять на 
работу GALT и регулировать дифференцировку отдель-
ных субпопуляций Т-клеток  [28]. Благодаря хоминг-эф-
фекту MALT активация адаптивного иммунитета любого 
компонента системы сопровождается выходом в систем-
ный кровоток пула антиген-ассоциированных клеток, ко-
торый «предупреждает» другие слизистые об опасности и 
позволяет секретировать защитные антитела  [29]. Таким 
образом, активация одного компонента MALT вызывает 
секрецию специфических IgA во всех слизистых тканях 
организма, в частности бронхолегочных лимфатических 
фолликулах, составляющих BALT [30]. Таким образом, ми-
грация иммунных клеток из ЖКТ в слизистую оболочку 
дыхательных путей повышает эффективность местного 
иммунного ответа при респираторных инфекциях [5].

4. Синтез рецепторов АПФ 2. Известно, что вирус  
SARS-CoV-2 проникает в клетку через рецепторы ангиотен-
зинпревращающего фермента 2 (АПФ 2). Наряду с альвео-
лоцитами, энтероциты активно экспрессируют рецепторы 
АПФ  2, необходимые для адгезии и инвазии возбудите-
ля [31]. Различные исследования показали, что АПФ 2 также 
функционирует как шаперон для мембранного переносчи-
ка аминокислот (B0AT1), необходимого для доставки этих 
молекул в клетки. Когда SARS-CoV-2 блокирует рецептор 
АПФ 2, он также блокирует B0AT1 и, как следствие, тормо-
зит всасывание аминокислот в тонкой кишке [32, 33]. Исто-
щение депо аминокислот приводит к анорексии, гиповита-
минозу и ухудшению состояния больных. 

Однако некоторые бактерии рода Bacteroides способны 
изменять синтез АПФ 2 и тем самым влиять на инвазию 
вируса и восприимчивость энтероцитов к SARS-CoV-2 [4].

Таким образом, МК может опосредованно влиять на 
восприимчивость, инвазию, тяжесть течения и исходы 
COVID-19. Сбалансированный состав кишечной флоры 
поддерживает иммунный гомеостаз всего организма, обес
печивая не только местную защиту ЖКТ, но и протекцию 
других жизненно важных органов. МК поддерживает об-
щий тонус и реактивность организма, участвует в систем-
ных реакциях и имеет неразрывную иммунологическую 
связь с эпителием респираторного тракта. 

Воздействие SARS-CoV-2 на функционирование 
ЖКТ и микробиоту кишечника 

Поражение, обусловленное SARS-CoV-2, характеризу-
ется мультисистемностью. У большого числа пациентов с 
COVID-19, по разным данным у 11,4–61,1%, наблюдают-
ся гастроэнтерологические проявления  [34–36]. COVID- 

ассоциированную диарею можно считать обособленным 
синдромом, который достаточно типичен для инфекции, 
вызванной семейством коронавирусов [37]. Диарея встре-
чается в 2–50% случаев и может наблюдаться у части па-
циентов еще до развития респираторной клинической 
картины. В большинстве случаев она непродолжительна, 
около 5 дней, и характеризуется легким течением, не при-
водящим к обезвоживанию. Кроме диареи у пациентов 
с более тяжелым течением инфекции могут встречаться 
такие гастроэнтерологические симптомы, как тошнота и 
рвота. Боль в животе реже сопутствует коронавирусной 
инфекции, однако она распространена среди пациентов, 
нуждающихся в пребывании в отделении реанимации и 
интенсивной терапии. В 26,8% случаев регистрировалась 
анорексия. Помимо данных симптомов, наиболее распро-
страненных у больных с тяжелым течением инфекции, 
встречаются такие осложнения, как диарея с примесью 
крови, запор, геморрагический колит, язвенные и ише-
мические изменения слизистой ЖКТ. Это характерно и 
для родственных ему вирусов из семейства Coronaviridae: 
SARS-CoV-1 и MERS-CoV  [36]. Последний вызывает 
различные проявления со стороны ЖКТ у 32%  пациен-
тов [37]. Такая симптоматика характерна и для других ре-
спираторных вирусов, в частности вируса гриппа и респи-
раторно-синцитиального вируса, что доказывает тесную 
связь дыхательной и пищеварительной системы [38].

В литературе рассматривается несколько механизмов 
влияния COVID-19 на пищеварительную систему. Наиболее 
изученный из них опосредован рецептором АПФ 2 и транс-
мембранной сериновой протеазы TMPRSS-2. Известно, что 
они локализуются в альвеолоцитах и необходимы для про-
никновения SARS-CoV-2 в клетки и их инфицирования, од-
нако эти рецепторы присутствуют не только в легких, но и в 
пищеводе, подвздошной и толстой кишке, а также слизистой 
полости рта и языка [34, 37]. Стоит отметить, что в некото-
рых отделах ЖКТ экспрессия таких рецепторов даже выше, 
чем в легких [36]. Согласно исследованиям, проведенным в 
2020 г. в Сингапуре, у 50% больных новой коронавирусной 
инфекцией в кале выявляли РНК вируса, хотя только у 19% 
пациентов с обнаруженной в фекалиях РНК SARS-CoV-2 
наблюдалась гастроэнтерологическая симптоматика [8, 39]. 
РНК SARS-CoV-2 выявляется в кале уже на 5-й  день за-
болевания и не исчезает даже после клинического выздо-
ровления и отрицательного теста полимеразной цепной 
реакции  [6, 34, 40]. Путем забора мазков кала и верхних 
дыхательных путей каждые 1–2 дня установлено, что после 
исчезновения РНК вируса в мазках из зева и носа еще около 
5 нед она сохранялась в фекалиях. В связи с этим предпола-
гается потенциальный фекально-оральный путь передачи 
инфекции [35]. С.Д. Бахарев и соавт. указывают, что вместе с 
мокротой во время кашлевого рефлекса частицы вируса по-
падают из дыхательных путей в пищеварительную систему, 
за счет чего происходит реинфицирование [31].

Другой путь влияния SARS-CoV-2 на ЖКТ заключает-
ся в развитии колита вирусной этиологии. Патологоана-
томическое исследование подтверждает это, определяя в 
кишечнике больных коронавирусной инфекцией такие 
признаки, как инфильтрация слизистой лимфоцитами, 
плазматическими клетками и отек интерстиция. В пище-
воде обнаруживается инфильтрация лимфоцитами, а в же-
лудке – частичная атрофия эпителия, некроз и отслоение 
слизистой оболочки [31, 36, 39].

Кроме того, на функционирование ЖКТ вирус значи-
тельно влияет посредством изменения состава микробио-
ты в виде нарушения соотношения комменсалов к услов-
но-патогенным бактериям. Вследствие этого истончаются 
межклеточные контакты, что способствует повышению 
проницаемости кишечной стенки и развитию воспаления 
низкой активности. Это может быть причиной возникно-
вения желудочно-кишечной симптоматики [6]. Качествен-
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ные и количественные изменения МК у пациентов проана-
лизированы во многих исследованиях и будут отражены в 
соответствующем разделе статьи.

Имеются литературные данные, свидетельствующие о 
нейротропной активности SARS-CoV-2, вследствие чего ви-
рус может воздействовать на местную регуляцию моторики 
кишки. У многих пациентов с COVID-19 развивается цито-
киновый шторм: определяется повышенный уровень ИЛ-7, 
ИЛ-2, ИЛ-10, ИЛ-6, Г-КСФ, MIP-1α, МСР-1, ФНО-α и IP-10. 
Это обусловливает мультисистемность поражения и может 
вносить свой вклад в нарушение нормальной активности 
кишки. Кроме того, при коронавирусной инфекции поража-
ются печень и желчные протоки, эпителий которых имеет 
рецепторы к АПФ 2, а также поджелудочная железа [34].

Диспептические явления, в частности диарея, – наиболее 
частая нежелательная реакция на противовирусную и про-
тивовоспалительную терапию коронавирусной инфекции. 
Таким образом, специалистам стоит учитывать, что у паци-
ента с коронавирусной инфекцией помимо респираторной 
симптоматики стоит ожидать и гастроэнтерологических 
проявлений в связи с разнонаправленным воздействием 
вируса на ЖКТ [6, 37].

Изменение состава микробиоты при COVID-19 
Множество исследований, опубликованных на отече-

ственных и зарубежных платформах, указывают на вли-
яние коронавирусной инфекции на состав МК  [41–43]. 
Исследователи отмечают значительные изменения МК 
пациентов с коронавирусной инфекцией даже без кли-
нических проявлений со стороны ЖКТ в сторону уве-
личения условно-патогенных микроорганизмов, таких 
как Clostridium hathewayi, Actinomyces viscosus, Bacteroides 
nordii, и снижения количества симбиотических ми-
кроорганизмов, включающих в себя Faecalibacterium 
prausnitzii, Lachnospiraceae bacterium, Eubacterium rectale, 
Ruminococcus obeum, Dorea formicigenerans, Bifidobacterium 
adolescentis, по сравнению с контрольной группой без 
COVID-19 [38, 44].

У части пациентов с подтвержденным COVID-19 в 
сравнении со здоровой группой в кале не обнаружены 
следующие микроорганизмы: Butyricicoccus pullicaecorum, 
Clostridium ruminatium, Lachnospira pectinoschiza, 
Pseudobutyrivibrio xylanivorans, Faecalibacterium prausnitzii, 
Eubacterium rectale, Bifidobacterium adolescentis [20, 44].

Существует корреляционная связь между составом 
МК и не только наличием коронавирусной инфекции, но 
и тяжестью ее течения. У пациентов с наиболее тяжелой 
формой COVID-19, которым потребовалась инвазивная 
или неинвазивная вентиляция легких, относительное со-
держание бактерий рода Paraprevotella, Lachnospiraceae, 
Erysipelotrichaceae, Enterococcus и Lactobacillus и видов 
Streptococcus thermophilus, Clostridium ramosum, Clostridium 
hathewayi, Arabacteroides distasonis, Ruminococcus gnavus, 
Bifidobacterium animalis было доминирующим. В то же вре-
мя обнаружено снижение численности таких родов, как 
Bacteroides, Butyricimonas, Odoribacter и видов Roseburia 
inulinivorans, Bacteroides faecis, Bifidobacterium bifidum, 
Parabacteroides goldsteinii, Lachnospiraceae bacterium [44–47].

Стоит отметить, что значительная часть перечисленных 
кишечных комменсалов способна вырабатывать КЖК, 
которые в норме обладают противовоспалительным дей-
ствием [44, 48].

Четыре вида Bacteroides (Bacteroides dorei, Bacteroides 
thetaiotaomicron, Bacteroides massiliensis и Bacteroides ovatus) 
показали значимую обратную корреляцию с содержанием 
SARS-CoV-2 в фекалиях [38, 47, 48]. Эти данные свидетель-
ствуют о том, что виды Bacteroides могут играть потенци-
альную защитную роль в борьбе с инфекцией, вызванной 
SARS-CoV-2, препятствуя проникновению вируса в орга-
низм через рецепторы АПФ 2 [38]. 

Не исключено, что состояние МК также влияет на раз-
витие постковидного синдрома. У пациентов с сохраня-
ющимися симптомами коронавирусной инфекции через 
3  мес и даже через год после выписки выявлено значитель-
ное уменьшение разнообразия МК, в том числе снижение 
симбиотических бактерий, продуцирующих КЖК, таких 
как Eubacterium, Subdoligranulum, Ruminococcus, Dorea, 
Coprococcus [49, 50], причем выраженность постковидного 
синдрома зависит от степени снижения разнообразия МК, 
что говорит о роли МК в выздоровлении пациентов и воз-
никновении отдаленных последствий [49].

Эти данные показывают, что новый целенаправленный 
подход к модуляции МК может стать терапевтическим ме-
тодом лечения COVID-19 и сопутствующих заболеваний.

Влияние пробиотиков на течение COVID-19 
Особенности взаимодействия МК и COVID-19 позволя-

ют включать в схему лечения пробиотические препараты. 
Пробиотики – это непатогенные для человека микроорга-
низмы, которые способны восстанавливать нормальную 
микрофлору органов, а также губительно воздействовать 
на патогенные и условно-патогенные бактерии [51].

P. Wischmeyer и соавт. сообщают, что прием пробио-
тиков позволил снизить выраженность симптомов и от-
срочить время их наступления. В своем исследовании 
группа ученых использовала пробиотик, содержащий 
Lacticaseibacillus rhamnosus GG в качестве постконтактной 
профилактики (подтвержденный диагноз COVID-19 ме-
тодом полимеразной цепной реакции менее 7 дней) [52]. 
Другая группа исследователей во главе с F. Leal-Martinez 
получила положительные результаты использования 
комплекса витаминов (преимущественно группы В), ми-
нералов и пробиотического компонента (Saccharomyces 
boulardii) в составе питательной поддержки пациентов с 
подтвержденным COVID-19. Ученые сделали вывод, что 
прием этого комплекса позволил снизить смертность и 
повысить выживаемость у больных с новой коронави-
русной инфекцией. Выявлена связь между приемом пи-
тательного комплекса и улучшением настроения, повы-
шением уровня мелатонина у пациентов и улучшением 
цикла «сон  – бодрствование», что исследователи связы-
вают с выработкой микрофлорой кишечника серотонина, 
дофамина и мелатонина [53]. В то же время V. Ivashkin и 
соавт. доложили о влиянии многоштаммового пробио-
тика на длительность и качество течения COVID-19. Ис-
следование показало, что прием пробиотика, содержаще-
го Lacticaseibacillus rhamnosus PDV 1705, Bifidobacterium 
bifidum PDV 0903, Bifidobacterium longum subsp. infantis 
PDV 1911 и Bifidobacterium longum subsp. longum PDV 2301, 
привел к снижению уровня смертности у пациентов с сер-
дечно-сосудистыми заболеваниями, в отличие от других 
групп. При этом длительность как внебольничной, так и 
внутрибольничной диареи снизилась у пациентов, полу-
чавших пробиотик. Также доказано, что прием пробиоти-
ка позволил избежать диареи у пациентов, получавших 
один антибиотик [54].

Имеются данные о благоприятном влиянии кефира, 
используемого в качестве пробиотика, на лабораторные 
показатели при COVID-19. R. Gooruee и соавт. заявили о 
повышении уровня лимфоцитов, снижении скорости осе-
дания эритроцитов и улучшении насыщения кислородом 
крови при приеме кефира. Авторы объясняют эти резуль-
таты противовоспалительным действием микрофлоры 
в связи с уменьшением экспрессии ИЛ-6, ИЛ-1, ФНО-α и 
интерферона γ, что также позволяет снизить пагубное вли-
яние цитокинового шторма [55].

Несмотря на различия в эффективности пробиотиков 
в отдельных исследованиях, их прием позволяет достичь 
положительных эффектов при лечении и профилактике 
COVID-19. 
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Заключение
МК – сложная биосистема, участвующая в поддержании 

гомеостаза иммунной системы, и в частности ее ответе 
на респираторные инфекции. Это влияние осуществляет-
ся на разных уровнях посредством двунаправленной оси 
«кишечник  – легкие», в которую входят регуляция инва-
зии вирионов, поддержание тонуса иммунной системы, 
формирование системного воспалительного ответа, син-
тез цитокинов, иммунных клеток и другие механизмы, 
описанные в обзоре. Видовой состав МК играет значимую 
роль в патогенезе COVID-19, его течении, скорости выздо-
ровления пациентов и возникновении у них отдаленных 
последствий перенесенной инфекции, входящих в состав 
постковидного синдрома. Кроме того, сама коронавирус-
ная инфекция оказывает повреждающее воздействие на 
МК как напрямую через рецепторы-мишени, так и посред-
ством инициации местного воспаления, влияния цитоки-
нового шторма, изменения моторики и вовлечения других 
органов ЖКТ. Коррекция состава микробиома препарата-
ми пробиотиков может позволить опосредованно влиять 
на восприимчивость организма или течение инфекции и 
открывает новые возможности терапии этого заболевания. 
Поддержка оптимального состава МК на этапе лечения и 
после острого периода заболевания  – важный фактор, 
определяющий прогноз пациентов.

На основании полученных сведений можно сделать вы-
вод о необходимости дополнительных исследований в 
этой области для понимания роли состава кишечного ми-
кробиома в развитии инфекций респираторного тракта и 
разработки новых терапевтических стратегий для профи-
лактики и лечения новой коронавирусной инфекции.
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