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Аннотация
В обзоре продемонстрированы механизмы взаимосвязи ожирения и микробиоты кишечника и возможные терапевтиче-
ские меры по нормализации кишечной микрофлоры. Доказано, что кишечная микрофлора вносит большой вклад в патоге-
нез ожирения и ассоциированных заболеваний. В исследованиях продемонстрирована роль употребляемой пищи (жирная 
пища) на сокращение количества бифидо- и лактобактерий, влияние бактериальных липополисахаридов и метаболитов 
кишечной микрофлоры (триметиламин-N-оксида, желчных кислот и др.). Перспективно применение пре- и пробиотиков, 
препаратов урсодезоксихолевой кислоты, трансплантация кала для коррекции микрофлоры и положительного влияния на 
метаболические нарушения. определенные штаммы пробиотических бактерий эффективны при лечении дислипидемии, 
сахарного диабета, ожирения, метаболического синдрома. Кишечная микробиота нарушается при ожирении и способ-
ствует развитию сердечно-сосудистых заболеваний. Управление кишечной микробиотой и применение препаратов, меня-
ющих состав микрофлоры, может стать новым подходом в снижении риска развития сердечно-сосудистых заболеваний.
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The review demonstrates mechanisms in the relationship of obesity to gut microbiota, as well as possible therapeutic measures 
to normalize the intestinal microflora. There is evidence that the latter makes a great contribution to the pathogenesis of obesity 
and related diseases. Investigations have shown the role of the nature of consumed foods (fatty foods) in reducing the amount of 
bifidobacteria and lactobacilli, as well as the effects of bacterial lipopolysaccharides and metabolites from the intestinal micro-
flora (trimethylamine-N-oxide, bile acids, etc.). The use of prebiotics, probiotics and ursodeoxycholic acid preparations and fecal 
transplantation are promising in correcting the microflora and in providing their positive effect on metabolic disturbances. certain 
probiotic strains are effective in treating dyslipidemia, diabetes mellitus, obesity, and metabolic syndrome. Gut microbiota is 
impaired in obesity and contributes to the development of cardiovascular diseases. The control of the gut microbiota and the use 
of drugs altering the composition of the microflora may become a novel approach to reducing the risk of cardiovascular diseases.
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ЖК — жирные кислоты 
ИЛ — интерлейкин 
ИР — инсулинорезистентность 
КМБ — кишечная микробиота 
КЦЖК — короткоцепочечные жирные кислоты
ЛПЛ — липопротеинлипаза 
ЛПС — липополисахарид 
МС — метаболический синдром 
НАЖБП — неалкогольная жировая болезнь печени 
СД — сахарный диабет 
CCЗ — сердечно-сосудистые заболевания 
ТГ — триглицериды
ТМА — триметиламин 
УЖХК — урсодезоксихолевая кислота 
ФОС — фруктоолигосахариды 
ФР — фактор роста

ФХ — фосфатидилхолин 
ХС — холестерин 
ChREBP (carbohydrate-responsive element-binding protein) — 
белок, связывающий углеводно-регуляторный элемент 
FIAF — белок, подобный ангиопоэтину, или адипоцитар-
ный фактор, индуцированный голодом 
GLP-1— глюкагоноподобный пептид 1-го типа
GLP-2— глюкагоноподобный пептид 2-го типа
GPR 41 — G-protein receptor 41
PYY — пептид YY 
SREBPs (sterol regulatory element-binding proteins) — белок, 
связывающий стеролрегуляторный элемент 
TLR4 — рецепторами 4-го типа Toll-like 
TMAO — триметиламин-N-оксид 
α-ФНО — α-фактор некроза опухоли 
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Несмотря на масштабную работу по профилактике сердеч-
но-сосудистых заболеваний (CCЗ), они продолжают занимать 
первое место в мировой структуре заболеваемости и смертности. 
В значительной степени «печальное» лидерство ССЗ связано с 
эпидемией ожирения. За последние 20 лет распространенность 
ожирения увеличилась в 2 раза. Исследование ЭССЕ-РФ показа-
ло наличие ожирения у 29,7% (каждый третий!) взрослого населе-
ния России [1].

Известно, что при одинаковом потреблении пищи и режиме 
физических нагрузок отмечается разная восприимчивость к уве-
личению или снижению массы тела [2]. Возможной причиной 
служит различная метаболическая активность микробиома чело-
века, в том числе различный состав микрофлоры кишечника. До-
казано влияние кишечной микрофлоры на развитие атероскле-
роза, ожирения, метаболического синдрома (МС), сахарного ди-
абета (СД), неалкогольной жировой болезни печени (НАЖБП), 
синдрома раздраженного кишечника [3].

Взаимосвязь кишечной микрофлоры и CCЗ объясняется 
многими патогенетическими звеньями, вклад которых нуждается 
в дальнейшем изучении. Активно обсуждается влияние характера 
употребляемой пищи (жирная пища), которая приводит к сниже-
нию количества бифидо- и лактобактерий, хронической эндо-
токсемии и воспалительному процессу, в том числе в стенке со-
судов, синтезу кишечной микрофлорой регуляторных молекул (в 
частности, триметиламин-N-оксида — TMAO) и др. Управление 
кишечной микробиотой (КМБ), применение препаратов, меня-
ющих состав микрофлоры (пробиотики, пребиотики, метабиоти-
ки), представляет собой новый подход к снижению риска разви-
тия ССЗ. В данном обзоре обсуждаются роль микрофлоры ки-
шечника в патогенезе ожирения и ССЗ, перспективы примене-
ния лекарственных средств, влияющих на микробиом человека.

Влияние рациона на кишечную микрофлору при ожирении. 
Микробиом представляет собой совокупность всех микроорга-
низмов, населяющих организм человека. Микроорганизмы на-
ходятся в тесной симбиотической связи с человеком, что подразу-
мевает общность метаболических путей и реакций. Биомасса 
микробов, заселяющих кишечник человека, составляет пример-
но 5% от массы тела. Микробиота (микрофлора) доминирует в 
клеточном составе человеческого организма. В 1 г содержимого 
слепой кишки обнаруживают около 2 млрд микробных клеток 
(более 500 видов). Число генов кишечной микрофлоры в 100—150 
раз превышает собственный геном человека [4]. Максимальное 
число кишечных микроорганизмов содержится в толстой кишке: 
1011—12 бактерий на 1 г содержимого [5]. Основными представите-
лями кишечной микрофлоры являются бактерии типа Firmicutes 
(грамположительные бактерии), Bacteroidetes (грамотрицатель-
ные) и Actinobacteria (грамположительные). К Firmicutes, которые 
составляют 60% от всей микрофлоры, относятся классы бактерий 
Mycoplasma, Bacillus и Clostridium, Bacteroidetes и Actinobacteria — 
каждый тип по 10% от микрофлоры кишечника. В общей слож-
ности в кишечнике насчитывается более 1000 различных видов 
микроорганизмов. Это своеобразная постоянно меняющаяся си-
стема, отдельный орган с множеством функций: формирование 
защитного барьера, участие в иммунных реакциях, регуляция во-
дно-солевого обмена, поддержание гомеостаза, синтез витами-
нов, детоксикация ксенобиотиков, регуляция определенных ге-
нов, осуществление процессов пищеварения и др.

Характер питания существенно влияет на состав КМБ. Из-
менения в рационе приводит к 57% изменениям состава микро-
флоры кишечника [6]. Доказано, что употребление пищи с высо-
ким содержанием жиров и легкоусвояемых углеводов приводит к 
изменению состава кишечной микрофлоры: увеличивается доля 
бактерий класса Firmicutes и снижается доля Bacteroidetes. Именно 
Firmicutes вызывают накопление жира в организме, увеличивая 
добычу энергии из пищи. Анализ бактериального генома проде-

монстрировал подобные результаты у лиц с ожирением и СД. По 
сравнению с людьми с нормальной массой тела у пациентов с 
ожирением и СД отмечается увеличение количества бактерий из 
группы Firmicutes (Esherichia coli, Clostridium coccoides, Clostridium 
leptum,) и уменьшение количества Bacteroidetes (Bacteroides, 
Lactobacillus, Prevotella) и Actinobacteria (Bifidumbacterium) [7].

Последние научные работы подтвердили взаимосвязь риска 
развития ССЗ и некоторых метаболитов, образующихся при по-
мощи кишечной микрофлоры. Эти вещества связаны с метабо-
лизмом фосфатидилхолина (ФХ): бетаин, холин и ТМАО. Особо-
го внимания заслуживает метаболит кишечной микрофлоры 
ТМАО. Показана тесная связь между увеличением концентрации 
ТМАО и прогрессированием атеросклероза [8].

Продукты с высоким содержанием холестерина (ХС) и жи-
ра, красное мясо, печень, яйца, молоко, сыр и др. также часто 
богаты ФХ, холином и L-карнитином. После употребления та-
ких продуктов кишечная микрофлора производит из них триме-
тиламин (ТМА), который через портальную вену попадает в пе-
чень, где под воздействием флавинмонооксидазы, образуется 
ТМАО. В случае ингибирования роста микрофлоры антибиоти-
ками широкого спектра действия концентрации ТМАО резко 
уменьшались, что подтверждает ассоциацию с жизнедеятельно-
стью микроорганизмов кишечника.

Однако и растительная пища может нести в себе источник 
ТМАО, например, бобовые, шпинат, брокколи, в которых в из-
бытке содержится фосфатидилхолин (ФХ), трансформирующий-
ся в холин, а далее в те же метаболиты ТМА и ТМАО. ФХ пред-
ставляет собой вещество из семейства витаминов группы В. Он 
играет существенную роль в обмене липидов и строительстве 
клеточных мембран, является предшественником в синтезе ней-
ротрансмиттера ацетилхолина, а также донором метильных групп 
для аминокислот [9].

В клинических исследованиях высокий уровень ТМАО не-
зависимо ассоциировался с риском развития инфаркта миокар-
да, инсульта, смерти от ССЗ и реваскуляризации. Обсуждается 
множество механизмов ускорения развития атеросклероза при 
высоком уровне ТМАО. Показаны эффекты TMAO на метабо-
лизм ХС и стероидов, нарушение прямого и обратного транспор-
та липидов, быстрое образование «пенистых» клеток, ингибиро-
вание захвата ХС из периферических тканей и макрофагов, сни-
жение экспрессии транспортеров ХС в энтероцитах, подавление 
экспрессии транспортеров желчных кислот [10].

В экспериментах на животных продемонстрирована способ-
ность ТМАО пролонгировать активность ангиотензина II, игра-
ющего основную роль в патогенезе артериальной гипертонии 
[11]. Влияние повышенной концентрации ТМАО в крови на уве-
личение риска развития ССЗ установлено у больных СД, а также 
у лиц с хронической сердечной недостаточностью [12]. Роль дан-
ного метаболита до конца неясна, ее еще предстоит уточнить в 
будущих исследованиях.

Современная модель патогенеза ожирения и ассоциированных 
заболеваний на фоне нарушений кишечного микробиома. Как из-
вестно, что при ожирении отмечается хроническое системное 
воспаление, которое связывают с секрецией провоспалительных 
цитокинов (интерлейкины — ИЛ, С-реактивной белок, α-фактор 
некроза опухоли — α-ФНО и др.) из висцеральной жировой тка-
ни. Нарушения в составе кишечной микрофлоры приводят к уси-
лению эффекта системного воспаления. Хроническая эндотоксе-
мия связана с увеличением концентрации бактериальных липо-
полисахаридов (ЛПС), которые способствуют продукции про-
воспалительных цитокинов: ИЛ-1, ИЛ-6, α-ФНО. ЛПС связыва-
ются с рецепторами 4-го типа CD14 и Toll-like (TLR4) макрофа-
гов, что приводит к выделению провоспалительных цитокинов 
из макрофагов. Провоспалительные цитокины способствуют 
снижению чувствительности к инсулину, усилению липогенеза в 
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печени, воспалению с развитием стеатогепатита, инсулинорези-
стентности (ИР), воспалению в жировой ткани [13].

Доказано, что диета с высоким содержанием жиров приво-
дит к увеличению концентрации ЛПС [14]. ЛПС поступает из 
кишечника в кровь в составе хиломикронов (интрацеллюлярно). 
Второй путь поступления ЛПС в кровь — через межклеточные 
промежутки (парацеллюлярно). Парацеллюлярный транспорт 
ЛПС усиливается при хроническом воспалении и нарушении за-
щитного кишечного барьера [15]. Таким образом, пищевой жир 
способствует лучшему поглощению ЛПС, что приводит к изме-
нениям в кишечной микрофлоре — уменьшению количества 
Eubacterium rectale, Bacteroides и Bifidobacterium [16]. В экспери-
ментах на мышах показано, что инфузии ЛПС мышам с нормаль-
ной массой тела индуцировали печеночную ИР, нарушение толе-
рантности к глюкозе, а также увеличение массы жировой ткани 
[17]. В клинических исследованиях более высокая концентрация 
ЛПС также отмечается у лиц с ожирением.

Хроническая эндотоксемия способствует развитию метабо-
лических нарушений, в том числе ожирения, ИР, СД, НАЖБП. 
Выраженность эндотоксемии положительно коррелирует с уров-
нем инсулина натощак, глюкозы, общего ХС, триглицеридов 
(ТГ) у больных СД 2-го типа [18]. ЛПС через TLR4 нарушает 
функцию β-клеток поджелудочной железы, способствует ИР че-
рез подавление зависимой от глюкозы секреции инсулина. Вы-
явлено, что запуск неалкогольного стеатогепатита во многом свя-
зан с влиянием бактериального ЛПС на купферовские клетки 
печени (рис. 1) [19].

Высокая концентрация свободных жирных кислоты (ЖК) 
при СД и ожирении активируют TLR4 в клетках жировой ткани. 
Активация TLR4 необходима для привлечения макрофагов в жи-
ровую ткань и развития ИР. Воспаление способствует развитию 
ИР за счет фосфорилирования инсулинорецептора 1-го типа при 
активации посредством α-ФНО протеинкиназы JNK1 и, возмож-
но, IκB-киназы-β, протеинкиназы-С и mTOR. Рассматривается 

влияние других провоспалительных молекул микробного проис-
хождения помимо ЛПС, например пептидогликаны, липопроте-
ины или флагеллины. Продемонстрирована роль пептидоглика-
нов кишечной микрофлоры и распознающих их рецепторов 
NOD1 в активации нейтрофилов, что не исключает их участия в 
развитии ИР и МС [20].

В результате употребления жирной пищи, увеличения коли-
чества протеолитических бактерий, снижения концентрации ко-
роткоцепочечных ЖК (КЦКЖ) моторика кишки подавляется. 
Замедление кишечного транзита увеличивает способность ки-
шечной микрофлоры из класса Firmicutes извлекать больше энер-
гии из питательных веществ и ее запасание, что вносит дополни-
тельный вклад в развитие ожирения [21]. К тому же кишечная 
флора может уменьшить выработку белка, подобного ангиопоэ-
тину, или адипоцитарный фактор, индуцированный голодом 
(FIAF), в эпителии кишечника, который ингибирует активность 
липопротеинлипазы (ЛПЛ). В итоге активность ЛПЛ повышает-
ся, что приводит к усиленному захвату ЖК и накоплению ТГ в 
адипоцитах и клетках печени [22].

Кишечная микрофлора влияет на энергобаланс за счет не 
только эффективного извлечения энергии из питательных ве-
ществ, но и воздействия на гены, регулирующие ее расход и за-
пасание. В исследовании MetaHIT project изучался генный состав 
кишечной микрофлоры. Доказано, что у лиц с избыточной мас-
сой тела отсутствуют гены 6 видов бактерий (low gene), которые 
ответственны за развитие ИР и дислипидемии [23]. Низкое со-
держании генов данных микроорганизмов приводит к повыше-
нию уровня глюкозы, инсулина, индекса ИР, общего ХС, ТГ и 
снижению концентрации липопротеидов высокой плотности. 
Причем речь идет об уменьшении количества сахаролитических 
бифидо- и лактобактерий. Известно, что снижение содержания 
сахаролитических бактерий уменьшает выработку КЦЖК, обе-
спечивающих почти 20% ежедневной энергетической потребно-
сти организма, в том числе трофику эпителия, стимулируют деле-

рис. 1. Метаболические расстройства при хронической эндотоксемии.
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ние эпителиальных клеток и регулируют их созревание, обеспе-
чивают антимикробное действие, защитное действие, регулиру-
ют обмен ионов, липидов и др.

При СД 2-го типа снижается количество Clostridium coccoides, 
бактерий видов Roseburia и Faecalibacterium prausnitzii, Lactobacillus 
spp. и Bifidobacteria spp., которые производят КЦЖК — бутират. 
Это имеет большое значение, так как бутират является основным 
энергетическим субстратом для колоноцитов, играет защитную 
роль и участвует в репаративных процессах клеток кишечника. 
Бактерии, продуцирующие бутират, обеспечивают защиту про-
тив нарушений КМБ [24].

Следует отметить, что систематические изменения в составе 
рациона могут приводить к изменению кишечного микробиома. 
Так, микробиота европейских детей обеднена Bacteroidetes и обо-
гащена Enterobacteriaceae по сравнению с диетой африканских 
детей из сельской местности. Это объясняется низким потребле-
нием пищевых волокон европейцами. Предполагается, что ки-
шечная микрофлора африканцев эволюционировала на фоне 
растительной пищи, что позволяет максимально извлекать энер-
гию из пищевых волокон, а также обеспечивать защиту от воспа-
ления и неинфекционных заболеваний кишечника [25]. Дей-
ствительно, распространенность неинфекционных заболеваний 
кишечника и болезни Крона — наименьшая в странах Африки.

Научные исследования показали, что у вегетарианцев (не 
употребляющие мясо и его субпродукты, а также рыбу) и вега-
нов (не употребляющие любую пищу животного происхожде-
ния) риск развития ССЗ гораздо меньше, чем у людей, не огра-
ничивающих прием пищи животного происхождения, особенно 
мяса. У вегетарианцев и веганов отмечается увеличение количе-
ства бактерий типа Bacteroides, в то время как у людей, употребля-
ющих как растительную, так и животную пищу, — избыток 
Prevotella [26]. Другие исследование показали, что у веганов и ве-
гетарианцев численность E. coli, Enterobacteriaceae spp. меньше, 
чем в контрольной группе [27]. Кроме того, при вегетарианстве 
уменьшается количество Clostridium [28]. Состав кишечной ми-
крофлоры меняется очень быстро. Уже через 24 ч отмечается вы-
раженные изменения в микробиоте — увеличение количества 
Bacteroidetes при переходе с высокожирового рациона с низким 
содержанием клетчатки на гиполипидемическую диету с высо-
ким содержанием клетчатки [29]. При назначении диеты с низ-
ким содержанием углеводов наблюдается рост численности 
Bacteroidetes, причем эти изменения коррелируют со степенью 
снижения массы тела [30].

Пути нормализации кишечной микрофлоры. Подобные поло-
жительные изменения состава кишечной микрофлоры выявлены 
не только на фоне изменения рациона. Активная научная дискус-
сия ведется в отношении различных методов, корригирующих 
кишечную микрофлору: применение пре-, про-, анти- и метаби-
отиков, трансплантация кала, а также назначение препаратов 
желчных кислот.

Пребиотики — вещества, которые не перевариваются фер-
ментами желудочно-кишечного тракта и ферментируются ки-
шечной микрофлорой. Пребиотики метаболизируются преиму-
щественно бифидо- и лактобактериями, что стимулирует ее рост 
и активность. К пребиотикам относятся фруктоолигосахариды 
(ФОС): инулин и олигофруктоза. Пребиотики содержатся в зер-
новых, луке, чесноке, цикории, артишоках, спарже, отрубях и др. 
Их можно получить и искусственных путем, назначая пациентам 
в виде добавки к пище. Инулин снижает риск возникновения 
остеопороза за счет повышения всасывания кальция в толстой 
кишке, влияет на метаболизм липидов, что предотвращает про-
грессирование атеросклероза и снижает вероятность развития 
СД [31]. Бифидобактерии ферментируют пребиотики на моноса-
хариды и короткоцепочечные ЖК. В результате влияния на си-
стему рецепторов белка G (GPR 41) снижается активность факто-
ра роста (ФР) адипоцитов, активность ЛПЛ в жировых клетках, 
тем самым предотвращая накопление ТГ в жировой ткани и 
уменьшаются размеры жировых клеток. Моносахариды, образу-
ющиеся во время гидролиза пребиотиков бифидо- и лактобакте-
риями, приводят к повышению активности двух белков печени 
— белка, связывающего стерол-регуляторный элемент — SREBPs 
(sterol regulatory element-binding proteins), и белка, связывающего 

углеводно-регуляторный элемент — ChREBP (carbohydrate-
responsive element-binding protein). При увеличении активности 
ChREBP снижается концентрация глюкозы. Активация SREBPs 
приводит к снижению концентрации ХС и уменьшению отложе-
ния липидов в печени, что обусловливает растущий интерес к 
проблеме возможного влияния кишечной микрофлоры на тече-
ние НАЖБП (рис. 2).

Ряд исследователей подтвердили положительное влияние 
пребиотиков на ожирение и МС. Экспериментальные крысы пи-
тались обычной или богатой жирами пищей, при этом добавле-
ние ФОС редуцировало потребление энергии и аппетит, умень-
шало прибавку массы тела и массу жировой ткани. При этом на-
блюдалось изменение уровня эндогенных кишечных пептидов 
— глюкагоноподобного пептида 1-го типа (ГПП-1, GLP-1), регу-
лирующих аппетит и метаболизм [32]. Продемонстрировано сни-
жение эндотоксемии у мышей, получавших ФОС, причем сте-
пень снижения обратно коррелировала с нарастающим уровнем 
бифидобактерий в кишечнике этих животных. Количество бифи-
добактерий коррелировало также с улучшением толерантности к 
глюкозе, индуцированной глюкозой секрецией инсулина и об-
щим уровнем воспалительной активности [33]. Применение пре-
биотиков у мышей ApoE–/–в течение 16 нед приводило к измене-
нию состава кишечного микробиоценоза и уменьшению разме-
ров атеросклеротических бляшек на 35% [34]. В двойном слепом 
плацебо-контролируемом исследовании с участием 48 взрослых 
лиц с ожирением добавление 20 г в день пребиотика инулина в 
течение 12 нед по сравнению с плацебо приводило к снижению 
массы тела, процентного содержания жира и снижению уровня 
глюкозы в крови [35].

Перспективные результаты получены в отношении лечения 
пациентов с ожирением пробиотиками. Пробиотики — непато-
генные для человека бактерии, обладающие антагонистической 
активностью в отношении патогенных и условно-патогенных 
бактерий, обеспечивающие восстановление нормальной микро-
флоры. Пробиотики могут быть включены в состав различных 
пищевых продуктов, включая лекарственные препараты и пище-
вые добавки, оказывающие положительное влияние на функции 
микрофлоры. В качестве пробиотиков чаще всего используются 
штаммы лакто- и бифидобактерий, а также пивоваренные дрож-
жи и некоторые штаммы кишечной палочки. Высокая концен-
трация в кишечнике бифидо- и лактобактерий приводит к пози-
тивным изменениям липогенеза в печени и отложения ТГ. До-
казано, что бифидобактерии повышают активность ГПП-1 и 
пептида PYY, которые подавляют аппетит, снижают ИР. Кроме 
того, доказано, что стимуляция роста бифидобактерий на фоне 
приема пребиотиков стимулирует синтез ГПП-2 в L-клетках ки-
шечника, тем самым усиливает выработку муцина и повышает 
барьерную функцию кишечных эпителиоцитов (рис. 3) [36].

Продемонстрировано, что количество бифидобактерий у де-
тей отрицательно коррелирует с риском развития ожирения в 
детстве. Низкий уровень бифидобактерий регистрируется у лиц с 
ожирением и СД 2-го типа по сравнению с пациентами с нор-
мальной или пониженной массой тела. Доказано, что примене-
ний бифидобактерий снижает уровень инсулина и нарушенную 
толерантность к глюкозе [37]. Использование Lactobacillus 
rhamnosus PL60, вырабатывающих конъюгированную линолевую 
кислоту, у мышей с ожирением, индуцированным диетой, спо-
собствовало сокращению жировых депо. После 8 нед приема L. 
rhamnosus PL60 мыши теряли массу тела без изменений в потре-
блении энергии, причем снижение массы белой жировой ткани 
наблюдалось в основном за счет уменьшения количества адипо-
цитов, а не их размеров. Доказано, что применение Lactobacillus у 
мышей с СД приводило к снижению уровня глюкозы в крови, 
уменьшению ожирения, замедлению атеросклероза, уменьше-
нию воспаления (снижение продукции T-лимфоцитов CD4+, 
интерферона-α и ИЛ-2) [38]. Штаммы Lactobacillus rhamnosus GG 
и Lactobacillus sakei NR28 при приеме в течение 3 нед также спо-
собствовали уменьшению ожирения, выраженности эндотоксе-
мии [39].

Метабиотики — препараты на основе КЦЖК, новый вид 
средств, улучшающих состав кишечной микрофлоры. С учетом 
столь выраженного влияния КЦЖК на кишечный гомеостаз, а 
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рис. 2. Влияние пребиотиков и бифидобактерий на липо- и глюкогенез в печени и отложение липидов в жировой 
ткани.

рис. 3. Механизмы действия пре- и пробиотиков при ожирении.

Кишечная микробита и ожирение
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также дефицит КЦЖК при ожирении предприняты попытки те-
рапевтического применения КЦЖК, в частности масляной кис-
лоты и ее солей — бутирата. В клинической практике начали 
использовать комбинацию метабиотика масляной кислоты и 
пребиотика инулина для лечения патологии толстой кишки 
(синдрома раздраженной кишки, антибиотикассоциированной 
диареи). Метабиотики восполняют дефицит бутирата, снижают 
воспалительную реакцию, уменьшают проницаемость слизи-
стой оболочки; улучшают метаболизм колоноцита; создают ус-
ловия для восстановления микрофлоры, останавливают атеро-
генез [40].

Обсуждается также применение антибиотиков у лиц с ожи-
рением, СД и НАЖБП. Лечение пациентов с СД полимиксином 
В — антибиотиком, специфически подавляющим грамотрица-
тельные микроорганизмы, редуцировало экспрессию ЛПС и 
проявления стеатогепатита [41].

Привлекает внимание применение препаратов ЖК, в част-
ности урсодезоксихолевой кислоты (УДХК; урсосан) для норма-
лизации кишечной микрофлоры. Известно, что ферменты ки-
шечной микрофлоры осуществляют различные химические мо-
дификации ЖК: деконъюгирование, дегидроксилирование с об-
разованием вторичных ЖК. Большая часть ЖК (80—95%) реаб-
сорбируются в кишечнике и после попадания в печень вновь се-
кретируется в составе желчи (энтерогепатическая циркуляция 
ЖК). Остальные 5—15% выделяются с калом в виде бактериаль-
ных метаболитов. Напомним, что при ожирении, чрезмерным 
употреблением пищевого жира часто обнаруживаются холесте-
риновые камни в желчном пузыре, которые эффективно раство-
ряются на фоне приема препаратов УДХК. Однако с учетом по-
следних научных данных о взаимосвязи КМБ и ЖК спектр тера-
певтических возможностей УДХК может быть расширен. Проде-
монстрировано, что вторичные ЖК участвуют в поддержании 
нормального состава кишечной микрофлоры. В частности, вто-
ричные ЖК блокируют превращение спор Clostridium difficile в 
вегетативные формы, что может быть использовано при лечении 
ассоциированной с приемом антибиотиков клостридиальной ин-
фекции. В экспериментальных работах показано, что прием пре-
паратов УДХК ингибирует рост клостридий и снижает количе-
ство рецидивов клостридиальной диареи [42].

Эти новые данные — еще один аргумент в пользу примене-
ния УДХК при ожирении. В клинической практике УДХК широ-
ко используется при ожирении и различных сопутствующих за-
болеваниях (одновременном наличии дислипидемии и неалко-
гольного стеатогепатита, при лечении желчнокаменной болезни 
и холестероза желчного пузыря). С учетом разнообразных плейо-
тропных эффектов УДХК (урсосан) становится препаратом вы-
бора у тучных пациентов с множественными заболеваниями.

Новый метод терапии — трансплантация кала (фекальной 
микробиоты) от здоровых добровольцев уже показал эффектив-
ность при рецидивирующих формах клостридиальной инфек-
ции. Трансплантация кала как метод лечения ожирения нуждает-
ся в изучении, так как научные данные противоречивы. В одних 
работах показано, что через несколько дней после транспланта-
ции кала доминирующими в составе микробиоты становятся 
представители Вacteroidetes, дефицит которых, как упоминалось 
ранее, наблюдается при СД и ожирении [43]. По другим данным, 
при лечении пациентов с рецидивирующей инфекцией Clostridium 
difficile в кале пациентов после трансплантации кала увеличивает-
ся количество Lachnospiraceae из типа Firmicutes, которые способ-
ствуют ожирению [44].

Таким образом, методы воздействия и спектр лекарствен-
ных препаратов, влияющих на КМБ, становятся все разнообраз-
нее. При этом требуется более точное научное и практическое 
обоснование применение подобных препаратов при ожирении в 
экспериментальных и клинических исследованиях.

Заключение
Эпидемия ожирения и СД заставляет искать новые факторы, 

играющие роль в развитии этих заболеваний. Кишечная микро-
флора служит потенциальной мишенью для влияния на процес-
сы атерогенеза, отложения жира и ИР. Доказано, что нарушен-
ный состав кишечной микрофлоры повышает риск развития 
ССЗ. Многообещающие результаты научных исследований ука-
зывают на преимущества включения в схемы лечения пациентов 
с избыточной массой тела препаратов, влияющих на кишечную 
микрофлору.
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