
Введение 
По данным Всемирной организации здравоохра-

нения, сердечно-сосудистые заболевания (CCЗ) про-
должают занимать лидирующие места в мировой 
структуре заболеваемости и смертности, и ежегодно 
приводят к 20 млн. смертей во всем мире [1]. В значи-
тельной степени высокая смертность от ССЗ связана с 
ожирением. Эпидемия ожирения характеризуется вы-
соким кардиометаболическим риском, специфиче-
скими осложнениями и ассоциированными с ним со-
путствующими заболеваниями, угрожающими здоро-

вью [2,3]. Риск развития артериальной гипертензии 
(АГ) у страдающих ожирением в три раза выше по 
сравнению с людьми с нормальной массой тела. По 
данным исследования INTERSALT выявлено, что на 
каждые 4,5 кг прибавки веса систолическое артери-
альное давление (АД) увеличивается на 4,5 мм рт.ст. 
[4]. Однако, несмотря на наличие рекомендаций на-
селению по снижению веса, за последние 20 лет ко-
личество случаев ожирения увеличилось в 2-3 раза 
[5,6]. Ожирение является одной из основных проблем 
здравоохранения, распространенность которой резко 
возрастает как в развитых, так и в развивающихся 
странах [7].  
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Ожирение является многофакторным заболеванием, приводящим к избыточному накоплению жировой ткани, главным образом, висце-
рального жира. Значение и распространенность ожирения существенно возросли за последние десятилетия во всем мире. До настоящего 
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основного фактора развития ожирения и связанных с ним сопутствующих заболеваний, таких как артериальная гипертензия, ишемическая 
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Известно, что у людей с одинаковым режимом фи-
зической активности, схожем режиме и качестве пи-
тания отмечаются разные показатели увеличения или 
снижения массы тела [6, 8]. В контексте глобальной 
эпидемии ожирения в исследованиях выявлено взаи-
модействие человека с кишечной микробиотой (КМБ) 
[9]. Доказана ее роль в поддержании гомеостаза ор-
ганизма, пищеварительном процессе, производстве 
энергии из неперевариваемых веществ пищи, про-
изводстве короткоцепочечных жирных кислот (КЦЖК), 
синтезе витаминов, защите от патогенных микроорга-
низмов и модуляции иммунной системы макроорга-
низма [10]. Взаимосвязь кишечной микробиоты и CCЗ 
объясняется многими патогенетическими звеньями, 
среди которых также обсуждается влияние характера 
употребляемой пищи, приводящей к снижению ко-
личества бифидо- и лактобактерий, хронической эн-
дотоксемии и воспалительному процессу, синтезу ки-
шечной микробиотой регуляторных молекул и другие. 
В этом обзоре мы обсуждаем литературные данные о 
роли КМБ в развитии ожирения и ССЗ, а также опи-
сываем методы коррекции кишечной флоры, такие 
как изменение рациона питания, использование  
про-, пре- и метабиотиков и трансплантация фекальной 
микробиоты. 

 
Ожирение 

Ожирение – это сложное мультифакторное гете-
рогенное заболевание, характеризующееся избыточным 
накоплением жировой ткани, возникающим вследствие 
дисбаланса между потреблением энергии и ее расхо-
дом [11]. Показателями ожирения в России являются 
расчет индекса массы тела (ИМТ), рассчитываемый 
как отношение веса к площади поверхности тела, и 
окружности талии, измеряемой сантиметровой лентой 
на половине расстояния от нижнего края последнего 
ребра до переднего верхнего гребня подвздошной 
кости в положении стоя [12]. Нормальное значение 
ИМТ соответствует 18,5-24,9 кг/м2, избыточная масса 
тела – 25,0-29,9 кг/м2. Выделяют три степени ожи-
рения (1 степень – 30,0-34,9 кг/м2, 2 степень – 35,0-
39,9 кг/м2, 3 степень >40,0 кг/м2). Также определяют 
тип распределения жировой массы: интраабдоми-
нальное распределение жира (висцеральное ожирение) 
или подкожное распределение (периферическое ожи-
рение) [12]. 

 
Ожирение как фактор риска развития  
сердечно-сосудистых заболеваний 

Ожирение принимает непосредственное участие в 
развитии хронического воспаления, увеличивает риск 
коронарной кальцификации, ассоциируется с повы-
шенным артериальным давлением и в целом имеет 
важные экономические последствия. 

Ожирение связано с высоким кардиометаболиче-
ским риском, специфическими осложнениями и ас-
социированными с ним сопутствующими заболева-
ниями, угрожающими здоровью, в частности, сахарный 
диабет 2 типа (СД2; избыточная масса тела и ожирение 
предопределяют развитие до 44-57% всех случаев 
СД2), ишемическая болезнь сердца (17-23% всех 
случаев), АГ (17% всех случаев), дислипидемия  
[3, 11].  

Вышеописанные заболевания объединяет процесс 
системного вялотекущего воспаления, при котором 
происходит снижение уровня адипонектина [13]. Ади-
понектин синтезируется адипоцитами и выступает в 
качестве защитного фактора при сердечно-сосудистых 
заболеваниях, воздействуя на ключевые механизмы, 
участвующие в атерогенезе –  стимуляцию выработки 
оксида азота, стабилизацию коронарных бляшек, ар-
териальную вазодилатацию [13,14].  

Ожирение также ассоциируется с высоким уровнем 
лептина, который также вырабатывается адипоцитами, 
отражая суммарный энергетический резерв жировой 
ткани [15]. Лептин посредством влияния на сигнальные 
пути активизирует симпатическую систему, вызывает 
системную вазоконстрикцию и повышает АД [16]. 

Метаболический гомеостаз во многом регулируется 
инкретинами, в частности, глюкагоноподобным пеп-
тидом-1 (ГПП-1), который вырабатывается L-клетками 
подвздошной и толстой кишок в ответ на прием пищи. 
ГПП-1 стимулирует выработку инсулина бета-клетками 
и подавляет выработку глюкагона альфа-клетками 
поджелудочной железы, вызывает замедление опо-
рожнения желудка, снижает аппетит, напрямую воз-
действуя на центры голода и насыщения в гипоталамусе. 
ГПП-1 разрушается ферментом дипептидилпептида-
зой-4, высокая экспрессия и концентрация которой 
наблюдается при висцеральном ожирении, тем самым 
способствуя инсулинорезистентности [17]. 

Наконец, ожирение ассоциируется с нарушением 
нормального состава КМБ, который приводит к акти-
вации связанных с высоким риском ССЗ ключевых 
метаболитов, таких как триметиламиноксид, [18]. 

Кроме того, проблема ожирения имеет важные 
экономические последствия: увеличение медицинских 
расходов на лечение связанных с ним состояний, не-
трудоспособность населения, инвалидность и преж-
девременная смертность [19]. 

Актуальной задачей является снижение роста за-
болеваемости ожирением. К общепринятым способ-
ствующим ожирению факторам в настоящее время 
относятся: чрезмерное потребление калорий наряду 
с сидячим образом жизни, нарушение качества рациона 
питания, нарушения сна, эндокринные заболевания, 
лекарственная ятрогения и генетическая предраспо-
ложенность [20]. Однако рост заболеваемости ожи-
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рением продолжается, несмотря на попытки коррекции 
вышеуказанных факторов. 

Совсем недавно начали усиленно изучать роль 
микроорганизмов, обитающих в кишечнике человека, 
в патогенезе ожирения. Микробиота кишечника играет 
важную роль в пищеварении и метаболизме, поскольку 
она способна извлекать дополнительную энергию из 
пищи, регулирует состав жирных кислот и участвует в 
регуляции аппетита [3]. 

 
Кишечная микробиота и ожирение 
Состав микробиоты кишечника в норме  
и при ожирении 

Совокупность микроорганизмов, живущих в сосу-
ществовании со своим макроорганизмом, называется 
микробиотой. Микробиота человека состоит из более 
чем 1014 бактерий и архей, а также вирусов, грибов и 
простейших [21]. Представители микробиоты находятся 
практически во всем теле: на коже, в мочеполовой и 
дыхательной системах, в желудочно-кишечном тракте 
[22]. Микробиота колонизирует, главным образом, 
кишечник (КМБ), в частности, толстую кишку, где кон-
центрация микробов составляет около 1012 клеток на 
грамм кала, так как среда в ней преимущественно 
анаэробная и благоприятна для роста [21]. 

Помимо большой распространенности в организме, 
в норме КМБ активно взаимодействует с человеком, 
участвуя в поддержании гомеостаза и энергетического 
баланса, в ферментации неперевариваемых пищевых 
волокон, в синтезе КЦЖК и витаминов (группы В, ви-
тамин К), защите от патогенных микроорганизмов и 
модуляции иммунной системы макроорганизма, вы-
полняет барьерную функцию, участвуя в иммунной 
защите и стимулируя продукцию эпителиальной слизи 
[10]. Таким образом, КМБ во взаимодействии с чело-
веком стала его неотъемлемой частью, так называемым 
«скрытым органом» [23].  

В прошлом в медицинской диагностике не было 
возможности культивировать большую часть кишечных 
бактерий в связи с ограничением методик, однако 
развитие методов молекулярно-генетического анализа 
существенно расширило представление о филогене-
тическом составе и функциях микробиоты кишечника. 
В 1980-х гг. N.R. Pace и его коллеги внедрили новый 
культурально-независимый метод идентификации бак-
терий, основанный на секвенировании гена 16SрРНК 
[24]. 16SрРНК – универсальный ген, который пред-
ставлен у всех бактерий, его определенная последо-
вательность позволяет идентифицировать микроорга-
низмы, входящие в состав микробиоты [25]. 

Микробы в разных отделах желудочно-кишечного 
тракта находятся под влиянием различных условий: 
оксигенация, реакция среды и наличие питательных 
веществ. Так, высокая концентрация бактерий пред-

ставлена в толстом кишечнике, который преимуще-
ственно заселен анаэробными бактериями, в то время 
как аэробные бактерии доминируют в проксимальном 
отделе. Тем не менее, молекулярный анализ показал, 
что одни и те же виды бактерий присутствуют в разных 
отделах кишечника, и варьируется лишь их количе-
ственное отношение [26]. 

В конце 2000-х гг. были сформированы крупные 
научные консорциумы, такие как MetaHIT (Метагено-
мика пищеварительного тракта человека, Евросоюз), 
созданный для изучения кишечной микробиоты че-
ловека, HMP (Проект человеческого микробиома, 
США), целью которого стало изучение всего микробного 
сообщества, населяющего организм человека. По ре-
зультатам их исследований было отмечено, что в че-
ловеческой популяции могут быть выделены 3 энте-
ротипа или «фекотипа» на основании состава КМБ, 
причем, они отличаются доминированием в составе 
1) Bacteroides, 2) Prevotella и 3) Ruminococcus [25]. 
Хотя впервые было обнаружено, что различия в энте-
ротипах не зависят от географии, возраста, пола или 
ИМТ, тип питания все же был связан с наличием опре-
деленного энтеротипа [27]. Однако данное утверждение 
обсуждается до сих пор, ведь оно может быть важно 
для выявления причинной связи между здоровьем и 
тем, что составляет здоровый и патологический состав 
бактерий. 

Количественное и качественное нарушение состава 
микробиоты кишечника является основой многих рас-
стройств, в том числе, и ожирения [28]. Ожирение 
связано с уменьшением бактериального разнообразия 
и изменением экспрессии бактериальных генов и, со-
ответственно, путей метаболических реакций у опре-
деленных видов [22,29]. Так, в когортном исследовании 
близнецов выявлено отличие по филогенетическому 
составу КМБ и экспрессии генов у здоровых и стра-
дающих ожирением пар близнецов [29]. 

В исследованиях на животных были получены сле-
дующие результаты: в фекалиях мышей с ожирением, 
независимо от принадлежности к семейной линии, 
была повышена доля Firmicutes и снижена доля Bac-
teroidetes [30]. Стерильные мыши независимо от типа 
питания имели меньшую массу тела и меньшую жи-
ровую прослойку по сравнению с обычными мышами 
[31]. Пересадка кала от обычных мышей стерильным 
мышам восстанавливала нормальную массу тела по-
следних [19], таким образом, при отсутствии КМБ 
значительно снижается восполнение энергетических 
запасов. В то же время пересадка кала от мышей, 
страдающих ожирением, стерильным мышам ведет к 
стремительному избыточному набору массы тела у 
мышей-реципиентов [32]. 

При сравнении микробиоты кишечника людей с 
нормальной массой тела и с ожирением также было 
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выявлено, что содержание Bacteriodetes у людей с 
ожирением существенно ниже, в то время как Firmicutes 
повышено [33], однако есть исследования, в которых 
значимых различий в составе микробиоты кишечника 
у здоровых и людей, страдающих ожирением не об-
наружено [34,35]. В метаанализе [34] не подтверждено 
снижение Bacteroidetes у лиц с избыточным весом, 
что позволяет предположить, что различия в составе 
КМБ в зависимости от веса или ИМТ могут быть не 
совсем верными. В другом исследовании модификация 
питания изменяла состав КМБ у людей с нормальной 
массой, увеличивая содержание Firmicutes и снижая 
Bacteroidetes, в то время как у лиц с ожирением состав 
КМБ остался прежним [35]. 

Тем не менее, в исследованиях [33,36] стерильные 
мыши, получавшие кишечные бактерии от женщин с 
ожирением, набирали вес, и у них развивались мета-
болические осложнения, связанные с ожирением. Та-
ким образом, нельзя полностью опровергать данные 
суждения, в настоящее время актуально дальнейшее 
изучение связи состава КМБ и различных состояний у 
людей. 

 
Роль микробиоты кишечника  
в развитии ожирения 

КМБ, эволюционировав вместе с человеком, вы-
полняет незаменимые функции в человеческом орга-
низме, в результате чего между ней и человеком воз-
никают симбиотические отношения.  

КМБ выполняет метаболическую функцию. Сложные 
углеводы, которые организм не может переварить, 
метаболизируются сахаролитическими и протеолити-
ческими путями кишечной микробиотой в КЦЖК, 
такие как бутират, ацетат и пропионат [37]. Их взаи-
модействие с G-белковыми рецепторами (GPCRs) 
влияет на чувствительность адипоцитов и внутренних 
органов к инсулину, регулируя таким образом энерге-
тический обмен [19]. 

Микробиота кишечника регулирует состав желчных 
кислот, участвуя в процессах деконъюгации их до вто-
ричных желчных кислот, которые, в свою очередь, 
метаболизируют жиры и жирорастворимые витамины, 
а также влияют на процессы обмена глюкозы [38]. 
Кроме того, КМБ имеет важное значение в модуляции 
кишечно-ассоциированной лимфоидной ткани и в 
моторике кишечника, что способствует нормальному 
ангиогенезу эпителиальной стенки кишечника [21]. 

Таким образом, КМБ играет важную роль в под-
держании нормальной работы желудочно-кишечного 
тракта и иммунитета, а также участвует в эффективном 
переваривании питательных веществ. КМБ синтезирует 
витамины и другие необходимые микроэлементы, 
нейтрализует пищевые токсины и канцерогены, пре-
образует холестерин и желчные кислоты, обеспечивает 

нормальное функционирование иммунной системы, 
влияет на рост и дифференцировку энтероцитов, ре-
гулирует ангиогенез кишечника и защищает от кишеч-
ных патогенов [39]. 

Преходящие изменения во внутрикишечной среде 
происходят на протяжении всей жизни, и в некоторых 
случаях могут привести к нарушению симбиоза между 
бактериями и человеком [40]. Ее изменение вызывает 
широкий спектр физиологических нарушений, включая 
развитие воспаления, избыточное накопление липидов 
и нарушение чувствительности к инсулину, что  
увеличивает риск развития метаболических заболе-
ваний [3]. 

В настоящее время известны определенные меха-
низмы, которые объясняют роль микробиоты кишечника 
в развитии ожирения. Первый механизм связан с энер-
гетической регуляцией и способностью микроорганиз-
мов ферментировать пищевые полисахариды, непе-
ревариваемые человеком [23]. Ферментация непере-
вариваемых пищевых волокон приводит к образованию 
КЦЖК. Далее, адсорбировавшись в кровоток, КЦЖК 
усиливают липогенез, тем самым увеличивая запасы 
триглицеридов. Показано, что КЦЖК активируют белок, 
связывающий углевод-чувствительный элемент 
(ChREBP) и фактор транскрипции-1, связывающий сти-
рол-регулируемый элемент (SREBP1), оба вовлеченные 
в липогенез. Кроме того, КЦЖК индуцируют накопление 
триглицеридов в адипоцитах, подавляя фактор ади-
поцитов индуцированный голоданием (FIAF), который 
ингибирует липопротеиновую липазу (ЛПЛ) [41]. 

Известно, что КЦЖК связываются с рецепторами, 
сопряженными с G-белком (GPCRs) –   GPR41 (рецептор 
свободных жирных кислот-3; FFAR3) и GPR43 (FFAR2) 
[42]. КЦЖК способствуют усилению усвоения пита-
тельных веществ путем стимулирования секреции пеп-
тидных гормонов – пептидов YY и ГПП-1, которые за-
медляют моторику кишечника и увеличивают высво-
бождение инсулина соответственно [43]. Бутират и 
пропионат активируют кишечный глюконеогенез через 
ось «кишечник-мозг» [44].  

Второй механизм связан со способностью КМБ по-
давлять фермент аденозинмонофосфатпротеинкиназу 
[45], находящийся в печени и в мышечных волокнах. 
Этот фермент регулирует энергетический обмен, а его 
ингибирование приводит к снижению окисления жир-
ных кислот и, как следствие, к увеличению накопления 
жира [46]. 

Таким образом, исследования показывают, что у 
людей с ожирением, в отличие от здоровых лиц, опре-
деляются высокие уровни КЦЖК и низкое содержание 
питательных веществ в кале, поскольку у лиц с ожи-
рением КМБ, по-видимому, более эффективно рас-
щепляет вещества, тем самым способствуя большему 
накоплению жиров в адипоцитах.  
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Наконец, третий механизм связан со способностью 
КМБ вызывать системное воспаление [47]. Липопо-
лисахариды (ЛПС), входящие в состав клеточной мем-
браны грамотрицательных бактерий, проходят сквозь 
кишечную стенку с помощью двух основных механиз-
мов: «пассивный» хиломикрон-ассоциированный 
транспорт и прохождение через дефекты кишечной 
стенки (проницаемый кишечник) [48]. ЛПС связывают 
толл-подобные рецепторы (TLRs), в основном, толл-
подобный рецептор-4 (TLR4) [49]. TLRs – это иммунные 
трансмембранные белки, активирующие клеточный 
иммунный ответ [49]. ЛПС, связываясь с TLRs, приводит 
к инсулинорезистентности, макрофагальной инфильт-
рации жировой ткани, синтезу провоспалительных 
цитокинов (интерлейкинов 1β, 6, 8, фактора некроза 
опухоли-α, интерферона 1-го типа и хемокинов) [50]. 
Так, TLR-дефицитные мыши характеризуются низкой 
степенью ожирения и нормальной гликемией, а по-
давление специфического гена TLR5 у мышей, вызывая 
гиперфагию, приводит к развитию метаболического 
синдрома [51]. Данное утверждение подтверждает 
исследование, в ходе которого ожирение и инсули-
норезистентность проявлялись у стерильных мышей 
после трансплантации микробиоты от TLR5-дефицит-
ных мышей [51]. Данные наблюдения подтверждают 
предположение о связи между модуляцией иммунной 
системы и развитием метаболического синдрома по-
средством модификации микробиоты кишечника. 

 
Влияние состава кишечной микробиоты  
на развитие сердечно-сосудистых заболеваний 

Как было сказано ранее, поскольку микробиота 
кишечника является основным источником ЛПС (в 
частности, при увеличении грамотрицательных бак-
терий), она непосредственно влияет на развитие ме-
таболического синдрома у человека и риск развития 
сердечно-сосудистых заболеваний вследствие развития 
инсулинорезистентности и синтеза провоспалительных 
цитокинов [52]. Далее рассмотрим механизмы взаи-
мосвязей микробиоты кишечника и некоторых сер-
дечно-сосудистых заболеваний. 

 
Кишечная микробиота  
и артериальная гипертензия 

В последние годы опубликованы исследования, 
изучающие связь между КМБ и уровнем АД [53,54]. 
В исследовании T. Yang и соавт. сравнивались изменения 
в КМБ у крыс со спонтанной гипертензией и гипер-
тензией, вызванной длительным введением ангио-
тензина-II [53]. У крыс со спонтанной гипертензией 
наблюдались значительное уменьшение количества и 
разнообразия микробов и высокое соотношение Fir-
micutes/Bacteroidetes [53]. Другое исследование по-
казало эффект снижения АД у пациента с устойчивой 

к лечению АГ при лечении комбинацией антибиотиков 
[54]. Учитывая вышеописанные исследования, веро-
ятно, что КМБ участвует в развитии АГ.  

Хотя взаимосвязь и механизмы, лежащие в основе 
КМБ и АГ, еще не полностью доказаны, имеющиеся 
данные указывают на важную роль КЦЖК в развитии 
гипертензии. КЦЖК (ацетат, пропионат и бутират), 
образуемые КМБ, стимулируют сигнальные пути, опо-
средованные GPСRs, которые влияют на секрецию ре-
нина и регулируют АД [55]. Серия исследований по 
изучению GPR41 и обонятельного рецептора подтвер-
ждает их участие в контроле АД [55,56]. Так, стимуляция 
обонятельного рецептора индуцировала повышение 
АД, тогда как стимуляция GPR41 его снижала [56]. 
Также сообщается о полезной роли пробиотиков Lac-
tobacillus в лечении АД [57], поскольку метаанализ 
показал значительное снижение АД у таких пациентов 
[58]. Таким образом, выявлено функциональное влия-
ние КМБ на уровень АД, и нарушение состава микро-
биоты связано с развитием АГ.  

 
Связь кишечной микробиоты  
с атеросклерозом и ишемической  
болезнью сердца 

Широко известно, что существует тесная взаимосвязь 
между воспалительными и метаболическими процес-
сами в этиологии атеросклероза и ожирения [59]. 

Метагеномное секвенирование КМБ показало, что 
микробный состав у пациентов с нестабильными и 
стабильными бляшками различен: наличие нестабиль-
ной бляшки ассоциируется с низким содержанием 
бактерий рода Roseburiam и повышенной способностью 
КМБ продуцировать провоспалительные пептидогли-
каны и снижать продукцию противовоспалительных 
цитокинов [60]. Исследования показывают, что повы-
шение уровня триметиламиноксида в сыворотке крови 
связано с наличием системного воспаления, эндоте-
лиальной дисфункцией и повышенным риском раз-
вития атеросклероза и других ССЗ, а также инсульта 
[61]. Таким образом, КМБ у пациентов с ССЗ, способ-
ствуя большему производству провоспалительных мо-
лекул, индуцирует воспаление атеросклеротической 
бляшки. 

Связь между разными уровнями триметиламинок-
сида и неблагоприятными клиническими последствия-
ми была показана в многочисленных независимых 
когортных исследованиях [18,62]. В исследовании на 
мышах была подтверждена связь между уровнем три-
метиламиноксида и развитием ССЗ, в частности, об-
разованием атеросклеротических бляшек [61]. Кроме 
того, исследования с приемом пероральных трудно 
всасываемых антибиотиков в сочетании с меченным 
изотопом фосфатидилхолина показали прямую роль 
кишечных микробов в образовании триметиламинок-
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сида у человека [62]. Также именно различные уровни 
триметиламиноксида коррелировали с размером ате-
росклеротической бляшки, в то время как связи с 
уровнями триглицеридов, липопротеинов, глюкозы 
натощак и печеночных триглицеридов не выявлено 
[18]. Эти наблюдения позволяют предположить, что 
триметиламиноксид является маркером прогресси-
рования коронарных бляшек и повышенного риска 
развития инфаркта миокарда (ИМ).  

Недавно была выявлена связь между состоянием 
микробиоты кишечника и тяжестью ИМ у грызунов. 
Выявлено, что применение антибиотиков широкого 
спектра действия вызвало изменение уровней лептина 
и других метаболитов, образующихся при катаболизме 
ароматических аминокислот, что приводило к умень-
шению размеров зоны ИМ [67]. Кроме того, в другом 
исследовании показано, что прием Lactobacillus plan-
tarum также ассоциировался со значительным умень-
шением размеров зоны инфаркта и улучшением ге-
модинамической функции левого желудочка после 
перенесенного ИМ [63]. Еще одно исследование на 
животных показало, что прием штамма Lactobacillus 
rhamnosus GR-1 способствовало снижению выражен-
ности гипертрофии левого желудочка и сердечной 
недостаточности (СН) после ИМ [64]. Данные наблю-
дения свидетельствуют о том, что использование про-
биотиков в сочетании со стандартными лекарственными 
препаратами при лечении СН после ИМ, возможно, 
даст дополнительные преимущества. 

 
Кишечная микробиота  
и сердечная недостаточность 

Все больше литературных источников подтверждают 
роль кишечника в патогенезе СН – так называемая 
«кишечная гипотеза сердечной недостаточности». Дан-
ная гипотеза предполагает, что ишемия и отек кишечной 
стенки приводят к бактериальной транслокации и уве-
личению уровня воспалительных эндотоксинов в крови 
у пациентов с СН [65]. В исследовании J. Niebauer и 
соавт. у пациентов с СН и периферическим отеком по 
сравнению с пациентами без них обнаружились вы-
сокие концентрации эндотоксинов и воспалительных 
цитокинов в плазме [66]. После лечения диуретиками 
концентрация эндотоксина в сыворотке снизилась, а 
уровень цитокинов не изменился [66]. В другом ис-
следовании было показано, что при ишемии кишечной 
стенки выявилось увеличение сывороточной концент-
рации иммуноглобулина А, коррелирующее с повы-
шенным ростом бактерий из биоптатов слизистой обо-
лочки толстой кишки, но не из кала [67]. Недавно E. 
Pasini и соавт. сообщили об увеличении количества 
фекальных кишечных бактерий и грибков у пациентов 
с хронической сердечной недостаточностью с повы-
шенной кишечной проницаемостью по сравнению со 

здоровой контрольной группой [68]. Эти данные го-
ворят о роли оценки барьерной функции кишечника 
в терапии СН.  

Помимо четкой связи между уровнем триметила-
миноксида и риском атеросклероза, его уровень связан 
и с неблагоприятным прогнозом сердечной недоста-
точности [18]. Исследования на животных выявили, 
что триметиламиноксид может непосредственно спо-
собствовать развитию аритмии и нарушению ремо-
делирования миокарда. Так, мыши с аортальным сте-
нозом и СН, получавшие диету с высоким содержанием 
холина, имели высокие уровни триметиламиноксида 
и неблагоприятное ремоделирование желудочков по 
сравнению с больными мышами на диете с низким 
содержанием холина [69]. У мышей на диете с высоким 
содержанием холина наблюдались расширение камер 
сердца, истончение сердечной стенки, снижение фрак-
ции укорочения, а также заметное увеличение фиброза 
[69]. Тем не менее, возможность манипулирования 
уровнями триметиламиноксида у пациентов с СН, на-
пример, путем ингибирования его продукции микро-
бами еще предстоит определить. 

 
Нормализация кишечной микробиоты  
Диета 

В настоящее время соблюдение диеты является 
эффективной стратегией по предупреждению развития 
ожирения и сердечно-сосудистых заболеваний [70]. 
Хотя состав КМБ является достаточно устойчивым в 
течение всей жизни человека, диетические вмеша-
тельства, вызывая быстрые изменения набора пита-
тельных веществ, могут повлечь некоторые изменения 
микробиоты [71]. Богатая клетчаткой диета способствует 
росту полезных бактерий, ограничивает рост услов-
но-патогенной флоры, увеличивает производство мик-
робиотой ацетата, снижает АД и уменьшает степень 
гипертрофии и фиброза миокарда [72]. 

 
Терапия пробиотиками, пребиотиками  
и метабиотиками 

Дополнительным перспективным, но еще не реа-
лизованным подходом к управлению КМБ для лечения 
кардиометаболических нарушений является исполь-
зование пребиотиков, пробиотиков и метабиотиков. 

Пробиотики – это живые бактерии, вводимые 
внутрь для восстановления баланса КМБ. Пробиотики 
потенциально влияют на реакцию среды, обеспечивают 
образование антибактериальных соединений и кон-
куренцию с патогенной флорой [73].  

Введение Lactobacillus reuteri увеличивает секрецию 
инсулина, способствуя высвобождению инкретина у 
тучных, толерантных к глюкозе особей [74]. Аналогично 
введение Lactobacillus sp. связано со значительным 
снижением содержания токсинов, а также с изменением 
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уровня некоторых КЦЖК в толстой кишке у пациентов 
с атеросклерозом сонных артерий [75]. 

Другой стратегией модуляции КМБ является ис-
пользование пребиотиков – неперевариваемых ком-
понентов пищи, стимулирующих рост и жизнедея-
тельность микроорганизмов. В некоторых исследова-
ниях введение пребиотиков связано с улучшением 
контроля гликемии и липидным профилем плазмы 
[76]. Три месяца приема олигофруктозы у пациентов 
с ожирением привели к потере веса и улучшению то-
лерантности к глюкозе [77]. В доклиническом иссле-
довании на мышах выявлено, что применение пре-
биотиков изменяет состав микробиоты, улучшает про-
ницаемость кишечника, снижает метаболическую эн-
дотоксемию, оказывает противовоспалительное дей-
ствие [78].  

Метабиотики относятся к новому виду препаратов, 
влияющих на состав КМБ, и основаны на КЦЖК. Пре-
параты данной группы используются, в частности, для 
лечения синдрома раздраженной кишки, поскольку 
при ожирении наблюдается дефицит КЦЖК. При дан-
ной патологии используется пребиотик инулин в ком-
бинации с метабиотиком масляной кислотой. Мета-
биотики купируют воспаление, восстанавливают сли-
зистую оболочку кишечника, нормализуют обмен ве-
ществ колоноцита, восстанавливают запасы бутирата 
и предотвращают атерогенез [6]. 

 
Трансплантация фекальной микробиоты 

Модификация КМБ с помощью трансплантации 
фекальной микробиоты (ТФМ) предназначена для 
вытеснения патогенных микробов путем введения фе-
кального содержимого от здоровых организмов в ки-
шечник пациентам [79]. Недавно трансплантация фе-
кальной микробиоты была испытана в качестве новой 
терапии для модификации метаболических и сердеч-
но-сосудистых заболеваний [80]. 6-недельная алло-
генная пересадка кала индуцировала улучшение чув-
ствительности к инсулину. Данный метод также инду-

цировал увеличение разнообразия микробного состава 
кишечника и увеличивал количество бутират-проивзо-
дящих бактерий, таких как Roseburia [80]. 

Однако использование трансплантации фекальной 
микробиоты в настоящее время ограничено по причине 
возможного переноса эндотоксинов или инфекционных 
агентов, которые могут вызвать новые осложнения 
[81]. 

 
Заключение 

Учитывая масштаб распространенности ожирения 
и ССЗ, существует большая необходимость в поиске 
новых факторов, связанных с развитием этих заболе-
ваний, а также в разработке методов их профилактики. 
Доказано, что ведущие роли в их патогенезе принад-
лежат развитию и прогрессированию хронического 
воспалительного процесса и инсулинорезистентности. 
В свою очередь, в становлении вышеуказанных нару-
шений выявлена роль изменения состава КМБ, при-
водящего к повышению концентрации ее метаболитов 
и нарушению барьерной функции кишечника с даль-
нейшим поступлением микробных эндотоксинов в си-
стемный кровоток, вызывающих системное воспаление.  

Таким образом, научные исследования на животных 
и людях позволили установить участие КМБ в развитии 
как болезней обмена веществ, так и ССЗ. Также вы-
явлено положительное влияние диеты и применения 
про-, пре- и метабиотиков на изменение состава мик-
робиоты и улучшения состояния пациентов, страдаю-
щих кардиометаболическими нарушениями.  

Следовательно, перспективным является проведение 
хорошо спланированных крупномасштабных клини-
ческих исследований по изучению данной связи для 
нахождения в будущем новых подходов к лечению 
метаболических и сердечно-сосудистых заболеваний. 
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