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РЕЗЮМЕ
Известно, что микробиом желудочно-кишечного тракта (ЖКТ) оказывает существенное влияние на здоровье человека и участвует во многих 
метаболических процессах организма. Состав кишечной микробиоты вариабелен и зависит как от эндогенных, так и от экзогенных факторов. 
Региональные климатогеографические факторы, влияющие на состав микробиоты кишечника, не охарактеризованы для населения Российской 
Федерации (РФ). Зоной тайги заняты 39% площади России (проживает ≈ 20% населения), зонами арктической пустыни, тундры и лесотундры – 
13% (≈ 1% населения), зоной смешанных лесов – 6% (≈ 30% населения), зонами лесостепей и лиственных лесов – 8% (≈ 20% населения), зоной 
степей – 5% (≈ 20% населения), зоной полупустынь – 1% (≈ 3% населения), зоной пустынь – 2% (≈ 6% населения). В каждой климатической зоне 
население испытывает влияние специфических климатических условий и имеет характерные особенности питания, поэтому при оценке состава 
кишечной микробиоты жителей РФ важно учитывать региональную составляющую как один из ключевых факторов, влияющих на микробиом 
человека. Наряду с климатогеографическими факторами на микробиом влияют культурные и социально-экономические особенности региона, 
что подтверждается результатами многих мировых популяционных исследований.
Цель исследования – систематизация ключевых экзогенных факторов, формирующих микробиом кишечника: географические особенности, уровень 
урбанизации, климатические условия, этнонациональные особенности питания. Эти составляющие специалисты учитывают при определении 
условной нормы состава микробиоты кишечника человека, диагностируя дисбиозы и у коренных жителей, и у пришлого населения.
Материалы исследования. Обзор сделан на основе научных исследований, опубликованных за последние 10 лет и представленных в базах данных 
PubMed, Google Scholar, Scopus, Web of Science и eLIBRARY.RU.
Заключение. В обзоре раскрыто влияние региона проживания на показатели микробиоты кишечника условно здоровых людей, проживающих 
в различных климатических зонах и местах с разным уровнем урбанизации, что целесообразно использовать при определении нормофлоры для 
жителей различных регионов Российской Федерации.
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ABSTRACT 
The gastrointestinal tract (GIT) microbiome is known to significantly impact on human health and be involved in many metabolic processes. The composition of the 
intestinal microbiota is variable and depends on both endogenous and exogenous factors. Regional climatic and geographical factors influencing the composition of 
the intestinal microbiota have not been characterized for the population of the Russian Federation (RF). 39% of Russia’s area is in the taiga zone, 13% in the arctic 
desert, tundra, and forest-tundra zones, 6% in the mixed forest zone, 8% in the forest-steppe and deciduous forest zone, 5% in the steppe zone, 1% in the semi-desert 
zone, and 2% in the desert zone. Each climate zone is characterized by unique climatic conditions, so when assessing the composition of the intestinal microbiota of 
Russian residents, it is crucial to pay attention to the regional aspect as one of the key factors influencing on changes in the composition of the human microbiome. In 
addition to climatic and geographical factors, there are also cultural and socio-economic factors, which is confirmed by the results of many global population studies.
The aim of the study. Systematization of key exogenous factors shaping the gut microbiome: geographic features, urbanization level, climate conditions, and ethnic 
and national dietary patterns. Experts consider these factors when determining the relative norm for the composition of the human gut microbiota, diagnosing 
dysbiosis in both indigenous and non-native populations. 
Material and Methods. This review is based on scientific studies published over the past ten years and presented in the PubMed, Google Scholar, Scopus, 
Web of Science, and eLIBRARY.RU databases.
Conclusion. The review reveals the influence of region of residence on the intestinal microbiota parameters of relatively healthy individuals living in various climatic 
zones and areas with different levels of urbanization, which can be used to determine the normal flora for residents.
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Введение
Кишечная микробиота оказывает существенное влияние 

на метаболизм и здоровье человека, поэтому важно понима-
ние факторов, формирующих биоразнообразие микробиоты 
кишечника. Коэволюция человека и комменсальной ки-
шечной микробиоты привела к формированию тесных сим-
биотических взаимоотношений между хозяином и микроор-
ганизмами, которые способны влиять на физиологические 
аспекты и функционирование систем органов человека. 
Для каждого человека состав микробиоты уникален и на-
чинает формироваться с момента рождения. На формирова-
ние микробиома влияют различные факторы: гестационный 
возраст, способ родоразрешения, способ вскармливания, 
характер питания, генетика организма-хозяина, окружаю-
щая среда и многие другие. В связи с этим бактериальный 
состав кишечника может меняться по мере взросления чело-
века [1]. Ввиду широкого влияния изученных и неизвестных 
факторов на видовой состав и количественное представи-
тельство микроорганизмов понятие нормального бактери-
ального состава ЖКТ весьма размыто. У жителей различных 
климатических зон микробиота кишечника различна, по-
этому внимание исследователей сосредоточено на сравне-
нии состава микробиоты кишечника людей, проживающих 
в разных климатических зонах как одной страны, так и раз-
ных стран и континентов [2–4].

Изучение вариабельности микробиоты кишечника че-
ловека в зависимости от климатогеографических факторов 
актуально для Российской Федерации, поскольку её тер-
ритория расположена в четырёх климатических поясах (ар-
ктическом, субарктическом, умеренном, субтропическом), 
и значительная часть представлена регионами Арктики, 
Крайнего Севера или приравненными к регионам Крайне-
го Севера областями (более 60% общей территории) [5, 6]. 
Каждый климатический пояс характеризуется особыми по-
годными условиями (средняя температура в течение года, 
количество осадков, длина светового дня и др.), что влия-
ет на жизнь человека через различные факторы: род заня-
тий, здоровье, культура, уровень урбанизации и экология. 
В настоящее время масштабные исследования микробиоты 
кишечника условно здоровых жителей различных климати-
ческих зон и регионов Российской Федерации немногочис-
ленны [7–9].

Особенности состава микробиоты кишечника 
жителей различных географических регионов

Известно, что микробиота кишечника у людей зна-
чительно различается, однако до конца не выяснено, чем 
обусловлены эти различия. Бактериальный состав кишеч-
ника связан с регионом проживания человека ввиду тер-
риториально-изоляционных, климатических, культурных 
особенностей и пищевых привычек. Так, например, уста-
новлено, что в кишечной микробиоте жителей Китая боль-
ше представителей рода Bacteroides, чем у жителей Европы, 
что может быть связано с различиями в образе жизни [10]. 
В исследовании 2012 г. сравнивали кишечную микробиоту 
людей, живущих в значительно отличающихся социально-
экономических, географических и культурных условиях. 
Образцы фекалий были получены от индейцев гуахибо, 
проживающих в двух деревнях, расположенных в штате 
Амазонас в Венесуэле (Платаниллаль и Коромото, нахо-
дятся на расстоянии 16 км друг от друга), а также от семей, 
проживающих в четырёх сельских общинах Малави (Чам-
ба, Маквира, Маяка и Мбиза, которые находятся на рассто-
янии 16–120 км друг от друга). Образ жизни в этих деревнях 
очень похож, рацион относительно однообразный – преоб-
ладает кукуруза. В группу сравнения были включены семьи 
из крупных городов Сент-Луис, Филадельфия и Боулдер 
(США). Результаты исследования показали значительные 
различия в составе кишечной микробиоты людей, живу-
щих в разных странах, причём особенно выраженное раз-

личие отмечалось внутри группы сравнения (среди людей, 
живущих в разных городах и штатах США) по сравнению 
с малавийцами и индейцами [2].

Хорошо изучено влияние географического фактора 
на микробиоту кишечника в европейской популяции. Так, 
например, анализ фекальной микробиоты младенцев в шести 
клинических центрах Европы (Финляндия, Швеция и Гер-
мания) и США (штаты Колорадо, Вашингтон и Джорджия) 
выявил значительную связь географического происхожде-
ния с обилием и разнообразием различных родов бактерий, 
в особенности Bifidobacterium, Veillonella, Faecalibacterium, 
Streptococcus и Akkermansia в кишечной микробиоте: отно-
сительно небольшое разнообразие фекальной микробиоты 
наблюдалось у младенцев из Финляндии и Колорадо [11]. 
Эти результаты схожи с более ранними данными о малом 
разнообразии микробиоты кишечника у младенцев из стран 
Северной Европы по сравнению с младенцами из Южной 
и Центральной Европы. Установлено, что на уровень бакте-
риального разнообразия не влияют способ родоразрешения, 
продолжительность грудного вскармливания и приём анти-
биотических препаратов. У детей из стран Северной Европы 
была выявлена более высокая доля бифидобактерий в фека-
лиях, тогда как более разнообразная микробиота с большим 
количеством бактероидов была характерна для детей южных 
стран [12]. Однако стоит учитывать, что в грудном возрасте 
наблюдается физиологически низкое биоразнообразие (до 
90% в микробиоте – филум актинобактерий), обусловлен-
ное специфическим характером вскармливания, тем не ме-
нее присутствуют и региональные отличия состава микро-
биоты.

В некоторых кросс-популяционных исследованиях по-
казано влияние географических или этнических различий 
на состав микробиоты кишечника. Например, научная 
группа, исследовавшая микробиоту кишечника здоровых 
японцев, провела сравнительный анализ состава микро-
биоты кишечника добровольцев из Японии и жителей 
11 стран (Дания, Испании, США, Китай, Швеция, Россия, 
Венесуэла, Малави, Австрия, Франция, Перу) и выяви-
ла, что в японской популяции количество представителей 
филумов Bacteroidetes и Proteobacteria значительно ниже, 
чем у жителей других стран. Состав микробиоты япон-
цев характеризовался самой высокой численностью родов 
Bifidobacterium, Blautia, Collinsella, Streptococcus и самой низ-
кой численностью родов Clostridium и Alistipes в сравнении 
с микробиотой жителей других стран [13]. В сравнительном 
анализе микробиоты корейской популяции [14] был охарак-
теризован микробиом жителей Кореи и участников из Япо-
нии, Китая и США. Отмечено, что кишечное микробное 
сообщество жителей каждой страны (Корея, Япония, Ки-
тай и США) состоит из трёх основных филумов бактерий, 
а именно Firmicutes, Bacteroidetes и Actinobacteria, но числен-
ность каждого типа различна для каждой из стран. Так, в со-
ставе микробиоты представителей американской популяции 
обнаружено большее содержание Firmicutes по сравнению 
с другими странами, микробиом японцев характеризовался 
большей представленностью Actinobacteria, а жителей Кореи 
и Китая ‒ Bacteroidetes. Что касается разнообразия на уров-
не родов, то в микробиоме японцев отмечалась большая 
численность представителей Bifidobacterium и Clostridium. 
У китайской популяции преобладали микроорганизмы 
рода Bacteroides, а меньше всего было представителей рода 
Clostridium. При этом микробиота корейцев характеризо-
валась относительно более высокой численностью родов 
Prevotella и Faecalibacterium по сравнению с жителями других 
стран [14].

В другой работе [8] проведена оценка структуры микро-
биоты кишечника жителей России. В результате исследо-
вания выявлены различия между кишечными микробными 
сообществами россиян и жителей США, Дании и Китая. 
В микробиоте жителей России преобладали представители 
филумов Firmicutes и Actinobacteria, специализирующихся 
на ферментации сложных углеводов.
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При исследовании микробиоты кишечника канадцев 
установлено, что состав варьируется в зависимости от эт-
нического происхождения и образа жизни. Так, у инуи-
тов Нунавика (провинция Канады), придерживающихся 
традиционной диеты северных народов (сниженное по-
требление продуктов растительного происхождения и по-
вышенное потребление животного белка и жира), отме-
чается высокое бактериальное разнообразие микробиоты 
кишечника в сравнении с группой других национально-
стей (данные из базы MetagenomicData R), а также нали-
чие уникальных бактериальных таксонов [15]. Отмечено, 
что микробиота кишечника инуитов Нунавика отличается 
от микробиоты кишечника других популяций, в том числе 
инуитов Нунавута [16]. Интересно, что у инуитов Нунави-
ка доминировали бактерии, которые обладали сахаролити-
ческими свойствами и участвовали в производстве КЦЖК, 
несмотря на приверженность этих людей традиционной 
диете народов Севера.

В другом исследовании оценивали бактериальное раз-
нообразие кишечника у двух поколений мигрантов, при-
бывших на работу или учёбу в Канаду (первое поколение – 
родились в южноазиатских странах и переехали в Канаду, 
второе поколение – дети переехавших в Канаду граждан 
южноазиатских стран). Отмечено, что микробиом кишечни-
ка мигрантов быстро изменяется на типичный «западный» 
состав уже в первом поколении из-за смены диеты на высо-
кожирную и обеднённую пищевыми волокнами, отмечены 
рост филума Bacteroides и снижение численности микроор-
ганизмов рода Prevotella [17].

Исследование микробиома  городских жителей Австра-
лии также продемонстрировало типичный «западный» со-
став с доминированием филума Firmicutes [18], в то время 
как у младенцев коренных австралийцев из жителей от-
далённых регионов страны (северо-восток Арнемленда) 
микробиом отличается повышенным β-разнообразием, на-
личием 114 уникальных видов и 38 родов бактерий по срав-
нению с населением городских районов Нового Южного 
Уэльса, Виктории, Южной Австралии, Западной Австралии 
и Квинсленда, несмотря на частичное влияние западных 
продуктов [19].

В сравнительном исследовании [20] авторы оценили 
отношение количества представителей филума Firmicutes 
к количеству представителей филума Bacteroidetes в зависи-
мости от географической широты, используя данные 1020 
здоровых людей ‒ представителей 23 популяций, прожи-
вающих в различных странах и населённых пунктах (Мала-
ви ‒ четыре населённых пункта, США ‒ пять населённых 
пунктов, Нидерланды, Великобритания, Италия, Франция, 
Германия, Венесуэла ‒ по два населённых пункта, Бурки-
на-Фасо, Китай, Дания, Швеция ‒ по одному населенному 
пункту). Идея данного исследования заключалась в про-
верке гипотезы о том, что адаптация к холодным климати-
ческим условиям вновь прибывшего населения происходит 
в том числе за счёт прироста массы тела. Есть исследования, 
в которых показано, что с увеличением массы тела и ожи-
рением связано изменение относительной численности двух 
доминирующих филумов бактерий: доля представителей 
филума Firmicutes увеличивается, а доля представителей фи-
лума Bacteroidetes уменьшается [21]. В данном исследовании 
установлена положительная корреляция с географической 
широтой и содержанием филума Firmicutes, то есть изме-
нение относительной численности представителей филума 
Firmicutes связано с признаком географической широты, 
тогда как относительная численность представителей фи-
лума Bacteroidetes продемонстрировала отрицательную кор-
реляцию с географической широтой. Авторы сообщают, 
что на обнаруженную закономерность не влияют такие фак-
торы, как пол, возраст или генотип хозяина [20].

Географические и популяционные факторы также мо-
гут влиять на связанные с воспалениями кишечника из-
менениями в микробиоме, о чём свидетельствует более 
высокое содержание филума Firmicutes в фекалиях паци-

ентов с этими патологиями в популяции Европы (Герма-
ния и Литва), но не в популяции Южной Азии (Индии), 
что также демонстрирует связь географического происхож-
дения пациента с изменением состава бактериального со-
общества [22].

Резюмируя данные в описанных выше исследованиях, 
можно сделать вывод о том, что специфика географического 
региона и культурные особенности влияют на состав микро-
биоты кишечника людей.

Влияние уровня урбанизации  
на микробиоту кишечника

Немаловажной географической особенностью, вли-
яющей на состав микробиоты кишечника, является про-
живание человека в городской или сельской местности, 
поскольку данное обстоятельство отражает образ жизни 
и тип питания человека. Переезд из сельской местности 
в город, изменение социально-бытовых условий часто 
обусловливают переход к «глобальному» западному типу 
питания. Результаты оценки состава микробиоты неболь-
ших групп африканских детей, проживающих в сельской 
и городской местности Буркина-Фасо, по сравнению 
с итальянскими детьми, проживающими в городских рай-
онах Флоренции [23], показали, что микробиота сель-
ских детей сохраняет географически уникальный состав 
микроорганизмов (Prevotella, Treponema и Succinivibrio), 
участвующих в ферментации пищевых волокон. Незави-
симо от географии и этнической принадлежности у детей, 
живущих в городских районах, эти роды бактерий оказы-
вались вытеснены бактериями, более приспособленны-
ми к метаболизму животных белков, жиров и продуктов, 
богатых сахаром: наблюдалось прогрессивное снижение 
КЦЖК у городского населения, особенно у итальянских 
детей, по сравнению с сельским. Полученные результаты 
указывают на то, что изменения пищевых привычек в ходе 
урбанизации играют роль в формировании микробиоты 
кишечника [23].

В другом исследовании [24] учёные сравнили фекальную 
микробиоту взрослых из двух неиндустриальных регионов 
Папуа – Новой Гвинеи (одна из наименее урбанизирован-
ных стран в мире) с фекальной микробиотой жителей США. 
Обнаружено, что фекальная микробиота жителей Папуа – 
Новой Гвинеи имеет большее разнообразие по сравнению 
с жителями США, что также связано с пищевым поведени-
ем данных групп [24].

Ещё в одной работе [25] изучали различия в составе 
микробиоты кишечника канадских инуитов, проживаю-
щих в Арктической зоне, и микробиоты южных канадцев 
и других западных народов. Авторы отметили, что у инуитов 
есть множество кишечных микроорганизмов, которые от-
сутствуют в микробиоме переехавших в урбанизированные 
населённые пункты инуитов по причине изменившегося ра-
циона питания последних (переход от традиционной диеты 
к западной). Также выявлены различия в составе кишечной 
микробиоты инуитов и европейских народов (например, 
разная численность и представленность рода Prevotella), 
что может быть обусловлено как генетическими, так и гео-
графическими факторами.

Резюмируя вышеизложенное, можно сделать вывод 
о том, что уровень урбанизации и главным образом особен-
ности типа питания влияют на состав кишечной микро-
биоты жителей городских и сельских регионов, что говорит 
о необходимости учитывать данный фактор при оценке ми-
кробиома ЖКТ.

Уровень урбанизации влияет на состав и разнообразие 
микробиоты кишечника жителей региона. Как правило, 
у жителей городов и значительно урбанизированных реги-
онов преобладают филумы Firmicutes и Bacteroidetes. Мало-
численные коренные народы отличаются уникальным со-
ставом микробиома кишечника, что представляет большой 
научный интерес.
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изучили влияние различных акклиматизационных трениро-
вок и пришли к выводу, что силовые тренировки при крайне 
высоких температурах (плюс 35 °C) и высокой влажности 
(75%) приводят к лучшей акклиматизации организма чело-
века. Метагеномный анализ микробиоты кишечника пока-
зал, что бактериальный состав у добровольцев значительно 
изменился после акклиматизационных тренировок: доля 
микроорганизмов родов Escherichia, Shigella и Citrobacter 
значительно снизилась, тогда как доля родов Lactobacillus, 
Dorea, Blautia и вида Eubacterium hallii увеличилась [31].

Полученные данные сходны с результатами другого ис-
следования, проведённого на моделях (крысы). Микробиота 
кишечника крыс, подвергавшихся тепловому воздействию 
в течение 28 дней, демонстрировала большее α-разнообразие, 
увеличение количества представителей родов Lactobacillus 
и Oscillospira наряду со значительным уменьшением количе-
ства представителей рода Allobaculum [29].

Обобщая всё вышеизложенное, можно сделать вывод 
о том, что влияние жаркого климата на микробиоту чело-
века изучено недостаточно. Тепловая нагрузка способна 
оказывать пагубное влияние на микробиоту кишечника не-
адаптированного организма человека или животного. Даже 
непродолжительное пребывание в странах с жарким кли-
матом потенциально оказывает пагубное влияние на состав 
микробиоты кишечника неадаптированного человека. Од-
нако при правильно подобранной программе акклиматиза-
ции организма микробиота кишечника способна достаточно 
быстро изменяться, что обусловлено её пластичностью.

Влияние проживания в холодных климатических 
условиях на микробиом ЖКТ

Температурный стресс, вызванный колебаниями тем-
пературы окружающей среды, влияет на физиологическую, 
биохимическую и молекулярную регуляцию процессов в ор-
ганизме. Воздействие на млекопитающих температур ниже 
термонейтрального порога (плюс 30 °C для мышей и плюс 
24 °C для людей) считается холодовым раздражителем [26]. 
Воздействие холода вызывает изменения в микробиоте ки-
шечника, связанные с метаболическими процессами. Что же 
касается влияния холодных погодных условий на кишечную 
микробиоту человека, то, к сожалению, на сегодняшний мо-
мент существуют лишь ограниченные данные. Например, 
известно о выраженных изменениях в составе кишечной 
микробиоты и метаболитов кишечных бактерий, а также 
о повышении проницаемости и возникновении воспаления 
ЖКТ у военнослужащих во время четырёхдневных военных 
учений в период арктической зимы [31].

Также есть данные, подтверждающие влияние холодо-
вого стресса на микробиоту кишечника животных. В экс-
перименте [32] трансплантировали безмикробным мышам 
фекальную микробиоту холодоустойчивой породы свиней 
(Mashen) и холодочувствительной породы свиней (Duroc-
Landrace-Yorkshire). После холодового воздействия (тем-
пература плюс 4 °С) в течение 21 дня авторы исследова-
ли состояние кишечника мышей и оценили изменения 
в микробиоте. Результаты показали, что пересаженная 
микробиота свиней Mashen способствовала стабилизации 
температуры тела мышей, у которых вес жировой ткани 
и экспрессия белков термогенина (UCP1), карнитинпаль-
митоилтрансферазы (Cpt1b) и коактиватора гамма-рецепто-
ра, активируемого пролифератором пероксисом (PGC-1α), 
были значительно выше (P < 0,05), чем в контрольной груп-
пе, что указывало на увеличение количества бурой жировой 
ткани. Изучение фекального микробиома мышей, охарак-
теризованного методом секвенирования гена 16S рРНК, по-
казало, что трансплантация привела к резким изменениям 
состава микробиоты, а также к увеличению соотношения 
филумов Firmicutes к Bacteroidetes. Кроме того, выявлены от-
личительные особенности филума Firmicutes в микробиоте 
двух пород свиней. У мышей с подсаженной микробиотой 
свиней породы Mashen преобладали представители семей-

Влияние жаркого климата  
на кишечную микробиоту

В контексте изучения влияния географического фактора 
на состав кишечной микробиоты стоит уделить внимание 
воздействию климатических условий, а именно температу-
ре окружающей среды. Климат России весьма разнообра-
зен, что связано с большой протяжённостью территории. 
При этом южные регионы страны характеризуются субтро-
пическим климатом, что также может сказаться на разно-
образии кишечной микробиоты россиян. Температурный 
фактор в значительной степени влияет на здоровье чело-
века, особенно это касается пришлого населения, которое 
до переезда в субтропический климат проживало в регионах 
с умеренным или арктическим климатом и не успело доста-
точно адаптироваться к высоким температурам и влажно-
сти. У всех живых существ, в том числе у человека, есть зона 
теплового комфорта, необходимая для поддержания физио-
логических функций. Однако в условиях, когда повышение 
температуры выходит за верхний критический температур-
ный диапазон, живые организмы начинают испытывать те-
пловой стресс [26].

Известно, что колебания температуры оказывают моду-
лирующее действие на различные физиологические показа-
тели, в том числе эндокринные и нейрокринные пути, кото-
рые могут участвовать в передаче сигналов от микробиоты 
кишечника к мозгу человека. Кроме того, тепловой стресс 
способен активировать иммунный ответ и нарушать гомео-
статические отношения между микробиотой и организмом 
человека, в результате чего кишечник может стать более вос-
приимчивым к инвазивной патогенной инфекции. Исследо-
ватели отмечают, что тепловой стресс вызывает поврежде-
ние слизистой оболочки кишечника. Механизмы, лежащие 
в основе пагубного воздействия теплового стресса на ба-
рьерную функцию кишечника, детально изучены на разных 
моделях животных [27]. Воздействие высокой температуры 
в течение 4–6 ч может оказать пагубное воздействие на эпи-
телий кишечника. Повышенная проницаемость кишечника 
имеет неблагоприятные последствия для здоровья, изменяя 
кишечную среду для стимуляции роста патогенных микроб-
ных таксонов и позволяя токсинам или патогенам прони-
кать в кровоток [28].

Стоит отметить, что влияние жаркого климата на микро-
биоту кишечника человека изучено недостаточно. Одно 
из таких исследований направлено на выявление изменений 
микробиоты кишечника путешественников в тропических 
странах. Всего в исследование были включены 92 человека 
из Финляндии, проживавших в течение 12 дней в неболь-
шой деревне Бенина (государство Западной Африке). Об-
разцы фекалий у участников исследования собирали за 10 
дней до поездки и через 3‒7 дней после возвращения. Отме-
чено, что состав микробиоты кишечника путешественников 
значительно изменяется после пребывания в Бенине, на-
блюдалось снижение α-разнообразия и увеличение относи-
тельной численности Escherichia/Shigella (Enterobacteriaceae), 
родов Haemophilus, Bilophila, Phascolarctobacterium, Bacteroides 
и Veillonella, а также уменьшение количества представите-
лей семейства Ruminococcaceae [30]. Исследователи пришли 
к выводу о том, что у путешественников из стран с высоким 
уровнем дохода и умеренным климатом, направляющихся 
в страну с жарким климатом и более низким доходом, на-
блюдаются значительные изменения в микробиоте кишеч-
ника, характеризующиеся снижением видового разнообра-
зия после поездки.

С другой стороны, в последнее время появляется всё 
больше научных исследований, посвящённых связи тепло-
вой акклиматизации с микробиотой кишечника. Тепловая 
акклиматизация приводит к физиологической адаптации, 
которая может улучшить переносимость жары и снизить 
физиологическое напряжение организма и риск развития 
болезней в условиях повышенной температуры окружаю-
щей среды. В Китае на 32 условно здоровых добровольцах 
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играют важную роль в адаптационном процессе. Холод в со-
четании с сильным ветром ‒ один из главных экологических 
факторов, требующих адаптации всех систем организма. 
Основной удар приходится на кровеносную систему и меха-
низм терморегуляции. Особенности кишечной микробиоты 
жителей Крайнего Севера выявлены в исследовании Ивано-
вой Т.Н. Автор отмечает, что практически у всего населения 
Сургута есть количественные и качественные отклонения 
от условной нормы в составе микробиоты. Таких значитель-
ных отклонений не было у жителей Перми [38]. Дисбиоз 
в тяжёлой форме, характеризовавшийся многообразием ти-
пов дисбиоза и выделением большого количества атипич-
ной и патогенной флоры, выявлен у 17,5% жителей Сургута, 
что в 1,5 раза выше аналогичного показателя в Перми, где 
у населения чаще выявлялись дисбиозы лёгкого течения. 
При этом типичным было уменьшение удельного веса лак-
тобактерий и появление лактазонегативной кишечной па-
лочки вместо полноценной в ферментативном отношении. 
Снижение концентрации энтерококков у жителей Сургута 
регистрировалось в 2,7 раза чаще, чем у жителей Перми. 
В ряде случаев выделялись гемолитические штаммы лакто-
бактерий. Чаще, чем у жителей других регионов, у сургутян 
обнаруживались условно патогенные штаммы стафило-
кокков: S. epidermidis был выявлен у половины населения, 
а S. haemolyticus – у 100%. В целом у жителей Сургута выде-
лено в 3,2 раза больше возбудителей кишечных инфекций, 
главным образом за счёт кишечной палочки и нескольких 
видов сальмонелл.

В работах Я.А. Ахременко и соавт. представлены данные, 
демонстрирующие существенные изменения микробиоты 
в виде пониженного содержания бифидо- и лактобактерий 
на фоне активации роста условно патогенной и патогенной 
микрофлоры в толстом кишечнике у детей Якутска [39].

В микробиоме жителей Республики Саха отмечено уве-
личение доли Methanobrevibacter и Christensenella, которые, 
как показано ранее, связаны с индексом массы тела, что мо-
жет говорить о потенциальной роли микробиома кишечни-
ка в энергетическом обмене и адаптации к условиям среды 
[40]. В другом исследовании того же научного коллектива 
[8] подтверждается отличие состава микробиоты кишечника 
жителей северных регионов (Якутия) от микробиома жите-
лей центральных регионов России. Микробиота кишечника 
жителей Якутии отличается от микробиоты жителей канад-
ской Арктики [25], что может быть обусловлено не только 
климатическими условиями проживания, но и региональ-
ными особенностями, а также пищевыми привычками.

Микробиота кишечника коренного населения Арктиче-
ской зоны сформирована под воздействием традиционного 
типа питания, образа жизни и климатогеографических осо-
бенностей региона. Систематизация исследований кишеч-
ной микробиоты северных народов показала, что бактери-
альное разнообразие у коренных жителей Крайнего Севера 
отличается как от других групп населения, так и между собой 
[9, 16]. Следовательно, несмотря на близкие климатические 
условия, различия в образе жизни и пищевых предпочте-
ниях значительным образом влияют на состав микробиоты 
кишечника северных народов. Даже короткое пребывание 
в Арктической зоне России может повлиять на здоровье 
пришлого населения. Такие изменения физиологического 
состояния человека связаны с неприспособленностью к су-
ровому климату и рациону питания, что может приводить 
к дисбиозу кишечника.

Заключение
Микробиота кишечника вносит существенный вклад 

в полноценное функционирование человеческого организма, 
обеспечивая эффективное усвоение макро- и микронутриен-
тов пищи, способствуя нормальной работе слизистой оболоч-
ки кишечника и участвуя в регуляции воспалительных процес-
сов. На бактериальное разнообразие микробиоты кишечника 
в значительной мере влияют факторы среды обитания.

ства Clostridiaceae. У мышей, получивших микробиоту сви-
ней породы Duroc-Landrace-Yorkshire, было значительно 
больше представителей Coriobacteriales (P < 0,05). Получен-
ные результаты свидетельствуют о том, что трансплантация 
фекальной микробиоты свиней может смягчить изменения 
физиологических и биохимических показателей у мышей, 
вызванные воздействием холода, путём изменения состава 
кишечного микробиома и улучшения барьерной функции 
кишечника.

Недавние данные свидетельствуют о том, что воздей-
ствие холода вызывает изменения в микробиоте кишечника 
мышей, что может способствовать физиологической адапта-
ции хозяина к холоду. У млекопитающих физиологическая 
адаптация после повторного или хронического воздействия 
холода выражается в притуплении физиологической реак-
ции на холод, усиленном сохранении тепла и (или) более 
выраженной термогенной реакции [33]. Также известно 
об увеличении абсорбционной способности кишечника жи-
вотных после воздействия холода [34]. Считается, что это 
способствует увеличению потребления энергии для сохра-
нения повышенной скорости метаболизма, поддерживаю-
щего термогенез. Такие механизмы адаптации может ча-
стично обеспечивать микробиота кишечника. В частности, 
сообщается [35], что микробиота кишечника мышей, под-
вергшихся воздействию холода в течение 11–31 дней, не де-
монстрировала изменений в разнообразии сообщества. Тем 
не менее у этих мышей были выражены изменения относи-
тельной численности нескольких таксонов, которые в более 
ранних научных исследованиях связывали с увеличением 
массы тела (например, изменение соотношения Firmicutes/
Bacteroidetes и снижение численности Akkermansia). Транс-
плантация фекальной микробиоты безмикробным мышам 
от мышей, подвергшихся воздействию холода, увеличивала 
объём энергии, получаемой из рациона, за счёт увеличения 
как продукции КЦЖК, так и абсорбционной способности 
тонкого кишечника, а также способствовала потемнению 
жировой ткани для поддержания повышенного термогене-
за. В другой работе [36] учёные сообщили, что микробио-
та кишечника мышей, подвергшихся воздействию холода 
в течение 1–6 дней, продемонстрировала уменьшение раз-
нообразия сообщества, снижение отношения Firmicutes 
и Bacteroidetes и снижение относительной численности 
Verrucomicrobia в дополнение к изменению численности 
нескольких других таксонов. Перенос подвергшегося воз-
действию холода микробиома стерильным мышам вызвал 
изменение метаболизма желчных кислот, способствовал 
усилению термогенеза и защищал от ожирения, вызванного 
диетой. Несмотря на несоответствия в таксономических эф-
фектах, которые могут быть связаны с различиями в рацио-
не питания и (или) продолжительностью воздействия холо-
да, оба исследования продемонстрировали, что микробиота 
кишечника способствует адаптации мышей к холоду.

Особенности влияния холодного климата  
на микробиоту жителей России

В России немаловажна адаптация пришлого населения 
к экстремальным условиям Арктики и Крайнего Севера. 
Известно, что в этой географической зоне организм людей, 
прибывших из более южных регионов, оказывается в среде, 
характеризующейся суровыми природно-климатически-
ми условиями, что, несомненно, оказывает существенное 
влияние на функциональную активность организма [37]. 
Пребывание на Крайнем Севере вызывает у представите-
лей пришлого населения напряжённость адаптивных про-
цессов, повышение уровня заболеваемости и хронизацию 
болезней, психологическую и социальную неустойчивость, 
сокращение продолжительности жизни. Особенности адап-
тации к условиям Крайнего Севера определяются влияни-
ем особых природных и экологических факторов. Суровый 
климат, особый режим освещённости, уровень загрязнения 
окружающей среды в местах добычи полезных ископаемых 
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В настоящем исследовании показано, что изучение влияния 
микробиоты ЖКТ на процессы адаптации человека к различ-
ным условиям проживания может стать основой модернизации 
существующих схем медико-профилактического обеспечения 
пришлого населения, выявления новых маркёров дезадаптации 
и благоприятных микробных паттернов для разработки кри-
териев раннего выявления групп риска по дезадаптационным 
нарушениям среди пришлого населения. Все эти направления 
важны для профилактики болезней и сохранения здоровья на-
селения, работающего как в регионах с суровым арктическим 
климатом, так и в условиях тёплого субтропического климата.

Полученные данные говорят о необходимости дальней-
шего изучения изменчивости микробного состава кишечни-
ка жителей России в зависимости от региона проживания. 
Такие исследования способствуют поиску новых маркёров, 
разработке тест-систем и новых подходов к лечению различ-
ных болезней. Изучение микробиоты кишечника условно 
здоровых добровольцев, проживающих в различных кли-
матических зонах и местах с разным уровнем урбанизации, 
поможет определить показатели нормофлоры и микробного 
профиля кишечника жителей разных регионов Российской 
Федерации.
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