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Избыточная масса тела и ожирение представляют собой глобальную медико-социальную проблему. Совре-

менные данные свидетельствуют о значимой роли микробиома кишечника в модуляции энергетического обмена и 
патогенезе ожирения, при этом региональные особенности функциональных характеристик здорового микробиома 
остаются малоизученными. 

Изучены особенности микробиома толстого кишечника у мужчин среднего возраста с учетом вариабельности индек-
са массы тела (ИМТ). Методом ПЦР-анализа проведена оценка качественного и количественного состава микробиома тол-
стого кишечника у мужчин, постоянно проживающих в Магаданской области. Участники были стратифицированы на две 
группы в соответствии с критериями ИМТ: с нормальной массой тела и избыточной массой тела / ожирением. 

Анализ индекса встречаемости выявил значимые межгрупповые различия в составе микробиоты: у мужчин с 
избыточной МТ реже, чем в выборке с нормальной массой тела, фиксировались Enterococcus spp. (на 20 %), Blautia 
spp. (на 20 %), Streptococcus spp. (на 27 %), Ruminococcus spp. (на 23 %), и Acinetobacter spp. (на 10 %) и чаще – 
Prevotella spp. (на 20 %). Установлено, что у лиц с избыточной массой тела отмечается увеличение доли филума 
Bacteroidetes и снижение Firmicutes, несмотря на рост Lactobacillus spp., наблюдаемый на фоне несколько более 
низкого микробиологического разнообразия толстого кишечника, тогда как лица с нормальной МТ характеризуют-
ся преобладанием Bifidobacterium spp. 

Проведенное исследование выявило четкую ассоциацию между изменениями микробиоты кишечника у обсле-
дуемых двух групп и особенностями питания, характерными для «западной диеты». Наиболее выраженные дис-
биотические нарушения наблюдались в группе с избыточной массой тела, где отмечался значительный дисбаланс 
макронутриентов – дефицит белка и пищевых волокон на фоне избыточной доли потребления моно-, дисахаридов. 

Выявленные различия в составе микробиоты между лицами с нормальной и избыточной массой тела позволя-
ют предположить возможность использования микробиотического профиля в качестве дополнительного индика-
тора риска развития ожирения. Полученные данные согласуются с современными представлениями о влиянии ра-
циона питания на микробиоценоз кишечника, а также подчеркивают необходимость дальнейшего изучения харак-
теристик здорового микробиома для разработки персонализированных подходов для улучшения качества жизни. 

Ключевые слова: микробиом, толстый кишечник, избыточная масса тела, ожирение, питание, ИМТ, мужчи-
ны, Магадан. 
 

 
Современные эпидемиологические данные 

свидетельствуют о глобальном характере пандемии 
ожирения: с 1975 г. распространенность этой пато-
логии возросла втрое, а к 2030 г. прогнозируется, 
что ожирением будут страдать 18 % взрослого насе-
ления планеты. Последствия ожирения имеют мета-
болический, анатомо-функциональный и психоло-
гический характер, значительно влияя на качество 

жизни человека, при этом демонстрируя нелиней-
ную связь со смертностью [1, 2]. Избыточная масса 
тела (предожирение) является начальной ступенью 
развития ожирения, которая, как правило, с увели-
чением возраста ведет к дальнейшему накоплению 
избыточной массы тела и риску развития ассоции-
рованных заболеваний. Стоит отметить, что ожире-
ние может являться «пусковым» патофизиологиче-
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ским механизмом развития таких хронических забо-
леваний, как сахарный диабет 2-го типа, гипертония 
и онкология [3]. 

Современные исследования все больше внима-
ния уделяют роли микробиоты кишечника в разви-
тии ожирения, несмотря на многофакторную приро-
ду данного нарушения. Установлено, что основные 
компоненты микробиологического сообщества, та-
кие как состав, разнообразие, функциональные пути, 
могут являться предрасполагающими факторами 
для развития ожирения и связанных с ним заболева-
ний [4], а их метаболиты способны модулировать 
метаболические пути человека [5]. 

В результате длительной коэволюции между 
человеком и его микробиотой сформировались тес-
ные симбиотические отношения, благодаря которым 
микробное сообщество кишечника приобрело спо-
собность существенно влиять на ключевые физио-
логические функции, включая энергетический и 
метаболический обмены, формирование иммунной 
системы, поддержание кишечного барьера и регуля-
цию перистальтики кишечника [6]. Многочислен-
ные исследования демонстрируют, что снижение 
разнообразия микробиоты ассоциировано с повы-
шенными значениями индекса массы тела (ИМТ) и 
жировой массы, а также с развитием инсулинорези-
стентности, дислипидемии и системного воспале-
ния, что подтверждается повышенным уровнем про-
воспалительных маркеров [7]. 

Многочисленные исследования подтверждают, 
что как разнообразие и состав кишечного микро-
биома, так и обилие и присутствие отдельных видов 
бактерий могут способствовать развитию ожирения 
[8–10], что позволяет рассматривать дисбиотические 
изменения кишечной микробиоты как значимый 
фактор риска развития ожирения и связанных с ним 
осложнений [11]. 

Цель исследования  – изучение микробиоты 
толстого кишечника в зависимости от категории 
ИМТ в группе мужчин Магаданской области для 
формирования представлений о роли микробиоты 
кишечника в патогенезе избыточной массы тела и 
ожирения. 

Материалы и методы. В исследовании, прове-
денном на базе НИЦ «Арктика» ДВО РАН, приняли 
участие 24 мужчины – уроженцы Магаданской об-
ласти из числа европеоидов, у которых оценивали 
состояния микробиома толстого кишечника. Средний 
возраст обследуемой группы составил 39,1 ± 1,0 года, 
антропометрические характеристики были следую-
щими: длина тела – 178,9 ± 1,4 см, масса тела – 
82,6 ± 2,3 кг, ИМТ – 25,8 ± 0,7 кг/м2. 

Антропометрические измерения проводились с 
использованием стандартизированных методик. 
Длина тела (ДТ, см) измерялась настенным росто-
мером с точностью ± 0,5 см в положении стоя. Мас-
са тела (МТ, кг) определялась на сертифицирован-
ных медицинских весах BOSCH PPW 2360 (Китай) с 
точностью ± 0,1 кг утром натощак. Исходя из полу-

ченных данных, был рассчитан индекс массы тела 
(ИМТ, кг/м2), ранжирование результатов проводи-
лось согласно рекомендациям Всемирной организа-
ции здравоохранения (ВОЗ), где ИМТ < 18,5 кг/м2 – 
дефицит массы тела, 18,5–24,9 кг/м2 – нормальная 
масса тела, 25–29,9 кг/м2 – избыточная масса тела и 
ИМТ > 30 кг/м2– ожирение [12]. 

Анализ биоматериала (кал) для оценки состоя-
ния микробиоценоза толстого кишечника был вы-
полнен на базе лаборатории ООО «Юнилаб-
Хабаровск» методом полимеразной цепной реакции 
(ПЦР) с флуоресцентной детекцией результатов ам-
плификации в режиме реального времени («Коло-
нофлор-16 (Метаболизм)») (ООО «Альфалаб», Рос-
сия). Оценка микробиома проведена по 9 представи-
телям толстого кишечника: Lactobacillus spp., Bifido-
bacterium spp., Bacteroides spp., Enterococcus spp., 
Blautia spp., Acinetobacter spp., Streptococcus spp., 
Prevotella spp., Ruminococcus spp. Для идентифика-
ции ДНК использовались специфичные для каждой 
группы или вида бактерий смеси для амплификации, 
интерпретация результатов проведена при помощи 
программного обеспечения от производителя набо-
ра. Сбор биоматериала проводился обследуемыми 
самостоятельно, согласно общепринятым рекомен-
дациям, в утренние часы. 

Для оценки частоты встречаемости таксонов 
микроорганизмов в исследуемых выборках был рас-
считан индекс постоянства (С, %) по формуле: 
С = (ni / N) · 100 %, где ni – количество обследуемых 
с выявленным i-м видом микроорганизма, N – общее 
число обследуемых. На основании полученных зна-
чений все микроорганизмы были классифицированы 
на три категории: доминирующие (С > 50), добавоч-
ные (50 < C < 25) и транзиторные (С < 25). 

Для оценки нутритивного статуса и типа пита-
ния проводился анализ суточных рационов с исполь-
зованием программы «АСПОН-питание» (г. Санкт-
Петербург), который заключался в ведении суточного 
дневника питания в течение 3 дней (будни) с после-
дующим вычислением среднего значения макронут-
риентного состава питания. С использованием дан-
ной программы были проанализированы следующие 
компоненты суточного рациона: белки (г), жиры 
(включая сумму жиров растительного и животного 
происхождения) (г), углеводы (г) с выделением моно-
, дисахаридов и полисахаридов. 

Критерии включения в исследование: мужской 
пол, соответствие возрастному критерию (2-й сред-
ний возраст), отсутствие жалоб на состояние здоро-
вья и нарушения функций пищеварительного тракта 
на момент исследования. Критерии исключения: 
наличие хронических заболеваний желудочно-ки-
шечного тракта, прием антибиотиков в течение по-
следних 3 месяцев. 

Протокол исследования был одобрен локаль-
ным этическим комитетом Федерального государст-
венного бюджетного учреждения науки Научно-
исследовательского центра «Арктика» Дальнево-
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сточного отделения Российской академии наук (за-
ключение № 002/021 от 26.11.2021). У всех обсле-
дуемых было получено письменное информирован-
ное согласие для включения в исследование. 

Статистический анализ результатов исследова-
ния проводили стандартными методами математи-
ческой статистики в программе Statistica 7.0. Про-
верку нормальности распределения количественных 
показателей осуществляли с помощью критерия 
Шапиро – Уилка. В зависимости от типа распреде-
ления данные представлены в следующем виде: для 
параметрических переменных – среднее арифмети-
ческое ± стандартная ошибка среднего (M ± m); для 
непараметрических переменных – медиана с меж-
квартильным размахом [Me (Q1; Q3)]. Для сравнения 
независимых выборок применяли: t-критерий (для 
параметрических данных) и U-критерий Манна – 
Уитни (для непараметрических данных). Для уста-
новления силы взаимного влияния анализируемых 
показателей в выборке применяли метод корреляции 
Спирмена с учетом силы связи статистически зна-
чимых коэффициентов корреляции при р < 0,05. 
Интерпретация силы корреляционных связей прово-
дилась на основании общепринятых критериев: при 
значении коэффициента корреляции 0 < r < 0,25 
связь между признаками оценивалась как слабая; 
при 0,25 < r < 0,50 – средней степени; при 
0,50 < r < 0,75 – сильная; при 0,75 < r < 1 – как очень 
сильная степень связи. Анализ различия частот ин-

декса встречаемости проводился с использованием 
критерия χ² с поправкой Йетса. 

Результаты и их обсуждение. Для оценки 
микробиоценоза толстого кишечника людей в зави-
симости от ИМТ анализируемая выборка разделена 
на две группы: 1-я – нормальная масса тела (ИМТ – 
18,5–24,9 кг/м²), n = 10; 2-я – избыточная масса тела 
(ИМТ ≥ 25 кг/м²), n = 14. В табл. 1 представлены 
основные демографические и антропометрические 
характеристики анализируемых групп в зависимо-
сти от категории ИМТ. Группы не имели статисти-
чески значимых различий по возрасту, полу и длине 
тела, но значимо различались по массе тела и ИМТ, 
что в полной мере соответствовало критериям стра-
тификации. 

Количественные показатели исследуемых ро-
дов микроорганизмов в группах с нормальной и из-
быточной массой тела, а также значения индекса 
встречаемости представлены в табл. 2. Проведенный 
анализ выявил значимое снижение содержания 
представителей родов Lactobacillus spp., Bifidobac-
terium spp. и Blautia spp., по сравнению с референс-
ными значениями в обеих исследуемых группах 
мужчин Магаданской области, что свидетельствует 
о наличии дисбиотических изменений. Количест-
венные показатели остальных таксонов у представи-
телей двух групп соответствовали нормативным 
диапазонам на фоне отсутствия избыточного роста 
условно-патогенных микроорганизмов. 

Т а б л и ц а  1  

Основные демографические и антропометрические характеристики анализируемых групп 

Показатель ИМТ – 18,5–24,9 кг/м² 
(n = 10)  

ИМТ ≥ 25,0 кг/м² 
(n = 14)  Уровень значимости различий 

Возраст, лет 38,0 ± 1,7 40,5 ± 1,2 р = 0,257 
Длина тела, см 180,3 ± 2,5 178,4 ± 1,3 p = 0,490 
Масса тела, кг 74,5 ± 2,7 91,0 ± 2,9 p < 0,001 

ИМТ, кг/м2 22,9 ± 0,5 28,5 ± 0,8 p < 0,001 

Т а б л и ц а  2  

Сравнительная характеристика микробиоты толстого кишечника у мужчин с различными значениями ИМТ 

ИМТ – 18,5–24,9 кг/м² ИМТ ≥ 25,0 кг/м² Микроорганизм Референс 
Lg, КОE/г С, %  Lg, КОE/г С, %  

Уровень значимо-
сти различий 

Lactobacillus spp. 7–8 4,7 ± 0,3 100 5,4 ± 0,2 100 p = 0,046 
Enterococcus spp.  ≤ 8 0,0 (0,0; 5,0)  40 0,0 (0,0; 0,0) 20 p = 0,989 

Blautia spp. 8–10 0,0 (0,0; 7,0)  40 0,0 (0,0; 0,0) 20 p = 0,147 
Streptococcus spp.  ≤ 8 6,0 (4,5; 6,0)  80 5,0 (0,0; 5,8) 53 p = 0,377 
Ruminococcus spp.  ≤ 11 6,0 (0,0; 7,0)  70 4,5 (0,0; 5,8) 47 p = 0,767 

Bacteroides spp. 9–12 10,5 ± 0,3 100 9,9 ± 0,3 100 p = 0,171 
Prevotella spp.  ≤ 11 8,0 (5,0; 9,0)  80 9,0 (8,0; 9,0) 100 p = 0,048 

Acinetobacter spp.  ≤ 6 6,0 (5,0; 6,0)  90 6,0 (6,0; 6,0) 80 p = 0,693 
Bifidobacterium spp. 9–10 8,6 ± 0,3 100 7,8 ± 0,2 100 p = 0,038 

Примечание: * – указаны значимые отличия относительно референса; при нормальном распределении для описа-
ния показателей использованы среднее значение (М) и его ошибка (m), статистическая значимость различий определя-
лась с помощью t-критерия Стьюдента для независимых выборок; при отсутствии нормального распределения данные 
представлены в виде медианы (Me) и межквартильного размаха [Q1; Q3], статистическая значимость различий опреде-
лялась с помощью U-критерия Манна – Уитни. 
 



О.О. Бредихина, И.В. Аверьянова  

Анализ риска здоровью. 2025. № 4 106 

Сравнительный межгрупповой анализ выявил 
значимое преобладание Lactobacillus spp. и Prevo-
tella spp., а также сниженное количество Bifido-
bacterium spp. в выборке мужчин с избыточной МТ, 
относительно мужчин с нормальной МТ. 

Проведенный сравнительный анализ выявил 
существенные различия в индексе встречаемости 
представителей микробиоты между группами: в вы-
борке обследуемых с избыточной МТ реже, чем в 
группе с ИМТ, соответствующим нормативным ве-
личинам, реже фиксируются Enterococcus spp. (на 
20 %), Blautia spp. (на 20 %), Streptococcus spp. (на 
27 %), Ruminococcus spp. (на 23 %), Acinetobacter spp. 
(на 10 %) и чаще – Prevotella spp. (на 20 %). Данные, 
полученные в результате исследования, свидетельст-
вуют, что мужчины с ИМТ > 25,0 характеризуются 
меньшим микробиологическим разнообразием тол-
стого кишечника, чем группа с нормальными значе-
ниями ИМТ. Корреляционный анализ между пред-
ставленными родами микроорганизмов и ИМТ в об-
щей группе позволил выявить наличие сильных 
ассоциаций ИМТ с родами Streptococcus spp. (r = -0,4; 
p = 0,024) и Prevotella spp. (r = 0,5; p = 0,009). Стоит 
отметить, что выявленные корреляционные взаимо-
связи полностью согласуются с результатами меж-
группового сравнения, представленными в табл. 2. 

Дополнительно для двух анализируемых групп 
была рассчитана суммарная частота встречаемости 
родов в зависимости от филума (рисунок), что на-
глядно отражает изменения, происходящие в микро-
биологическом пейзаже толстого кишечника. В груп-
пе мужчин с избыточной массой тела состав филумов 
Proteobacteria (представитель: Acinetobacter spp.) 
практически не претерпевает изменений, тогда как 
Bacteroidetes (представители: Bacteroides spp. и 
Prevotella spp.) количественно увеличивается за счет 
значимого возрастания Prevotella spp. в группе лиц с 
избыточной МТ на фоне снижения филумов Fir-

micutes (представители: Lactobacillus spp., Entero-
coccus spp., Blautia spp., Streptococcus spp., Rumino-
coccus spp.,) и Actinobacteria (представитель: 
Bifidobacterium spp.), несмотря на значимое возраста-
ние в группе с ИМТ ≥ 25,0 бактерий рода Lacto-
bacillus spp. Полученные данные отражают пере-
стройку филумной структуры микробиоты, ассоции-
рованную с ИМТ. 

В табл. 3 представлены основные показатели 
макронутриентного состава рациона, а также доли 
вклада макронутриентов в суточный калораж в вы-
борках мужчин с избыточной и нормальной массой 
тела. Полученные данные свидетельствуют, что ра-
цион мужчин с избыточной массой тела характери-
зуется более низким потреблением белка (абсолют-
ным и относительным), сниженным потреблением 
клетчатки, повышенной долей моно- и дисахаридов, 
наблюдаемыми на фоне тенденции к увеличению 
доли жиров и снижению потребления полисахари-
дов (крахмала). 

Сравнительный межгрупповой анализ выявил 
значимое преобладание Bifidobacterium spp., а также 
сниженное количество Lactobacillus spp. и Prevotella 
spp., наблюдаемое при большем микробиологическом 
разнообразии толстого кишечника в выборке мужчин 
с нормальными значениями ИМТ (рисунок). 

Анализ филумного состава микробиоты выявил 
значимые изменения в группе с избыточной массой 
тела: значимое возрастание доли Bacteroidetes за счет 
роста Prevotella spp. при одновременном снижении 
Firmicutes – несмотря на увеличение Lactobacillus 
spp. В группе с нормальным ИМТ сохранялось сба-
лансированное соотношение филумов с преобладани-
ем Firmicutes и Actinobacteria. Полученные данные 
демонстрируют перестройку филумной структуры 
микробиоты, характеризующуюся: изменением соот-
ношения Bacteroidetes / Firmicutes, дисбалансом меж-
ду пробиотическими (Bifidobacterium spp.) и условно- 

 

 

Рис. Изменение количественного состава различных филумов в зависимости от индекса массы тела 
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Т а б л и ц а  3  

Показатель макронутриентного состава рациона питания мужчин с избыточной и нормальной массой тела 

Показатель ИМТ 18,5–24,9 кг/м² ИМТ ≥ 25,0 кг/м² Уровень значимости различий 
ИМТ, кг/м2 23,4 ± 0,3 29,0 ± 0,7 p = 0,000 
Белки, г 106,4 ± 9,8 81,6 ± 7,1 p = 0,048 
Белки, %  20,0 ± 1,2 16,1 ± 1,2 p = 0,029 
Жиры, г 88,9 ± 6,9 97,2 ± 7,7 p = 0,430 
Жиры, %  38,2 ± 1,5 43,0 ± 2,4 p = 0,099 
Углеводы, г 224,9 ± 14,1 204,7 ± 14,6 p = 0,240 
Углеводы, %  42,0 ± 2,42 41,2 ± 2,0 p = 0,804 
Клетчатка, г 7,1 ± 0,5 4,8 ± 0,7 p = 0,014 
Крахмал, г 152,9 ± 11,2 127,7 ± 9,9 p = 0,099 
Крахмал, %  28,7 ± 1,2 25,1 ± 1,3 p = 0,051 
Моно-, дисахариды, г 75,1 ± 9,2 82,7 ± 7,5 p = 0,553 
Моно-, дисахариды, %  13,1 ± 0,5 16,0 ± 0,7 p = 0,002 

 
патогенными (Prevotella spp.) таксонами и сохране-
нием стабильности Proteobacteria. Анализ рациона 
мужчин выявил существенные различия между груп-
пами с нормальной и избыточной массой тела. Полу-
ченные результаты свидетельствуют, что рацион лиц 
с избыточной массой тела характеризуется наруше-
нием баланса макронутриентов, дефицитом важных 
пищевых компонентов (белок, клетчатка) на фоне 
избыточного потребления моно-, дисахаридов. Со-
временные исследования уделяют особое внимание 
влиянию доминирующих филумов кишечной мик-
робиоты на развитие метаболических нарушений, 
включая ожирение. Известно, что основными коло-
низаторами кишечника являются бактерии типов 
Firmicutes, Bacteroidetes и в меньшей степени 
Actinobacteria, а ожирение и метаболические нару-
шения (как у животных, так и у людей) могут яв-
ляться следствием их дисбаланса [13]. Многочис-
ленные исследования свидетельствуют о возраста-
нии соотношения Firmicutes / Bacteroidetes у лиц с 
ожирением [14–16], однако имеются противоречи-
вые данные: некоторые исследования [17] отмечают 
обратную тенденцию, в то время как другие [18, 19] 
не выявляют значимых изменений этого соотноше-
ния в зависимости от величины ИМТ. 

Актуальные исследования демонстрируют, что 
соотношение Firmicutes / Bacteroidetes служит ди-
намичным и чувствительным индикатором пищево-
го режима, варьируясь в зависимости от соответст-
вия калорийности рациона к индивидуальным энер-
гопотребностям организма [20] ввиду того, что 
бактерии филума Firmicutes способны абсорбиро-
вать калории в толстом кишечнике, снижая их вы-
ведение с фекалиями, в связи с чем соотношение 
Firmicutes / Bacteroidetes отражает эффективность 
«захвата» калорий в кишечнике и усвоение пище-
вых калорий в целом [21]. 

Несмотря на отсутствие в нашем исследовании 
полной характеристики таксономического состава 
филумов, включенных в соотношение Firmicutes / 
Bacteroidetes, проведенный анализ позволяет вы-
явить количественные изменения в представитель-

стве отдельных родов кишечной микробиоты, ассо-
циированных с ИМТ. Филум Bacteroides в нашей 
работе представлен двумя родами, при этом его уве-
личение при росте ИМТ оказалось обусловлено ис-
ключительно значимым повышением численности 
Prevotella spp. К филуму Firmicutes относится 5 ро-
дов, из которых только Lactobacillus spp. возрастает 
по мере увеличения ИМТ, при этом выявленная 
тенденция к снижению численности остальных 4 
родов данного филума привела к общему уменьше-
нию представленности Firmicutes в группе с избы-
точной массой тела. 

Известно, что микробиота кишечника может 
контролировать метаболические пути организма 
хозяина, а снижение ее разнообразия способствует 
нарушению метаболического гомеостаза. В ряде 
исследований на животных показано, что искусст-
венное подселение нормальной флоры – 
Lactobacillus spp. и Bifidobacterium spp. – приводит 
к снижению уровня ожирения и уменьшает мета-
болические нарушения за счет оптимизации мета-
болизма хозяина [22–24]. Согласно исследованию 
корейских ученых, определенные штаммы Bifido-
bacterium были отрицательно ассоциированы с 
ожирением и метаболическим синдромом, где ре-
шающее значение принадлежит штамм-специфи-
ческим молекулярным механизмам, регулирующим 
метаболический гомеостаз [25]. В другой работе 
также отмечено, что повышение уровня Bifido-
bacterium spp. при использовании олигофруктозы 
способствует уменьшению массы тела, висцераль-
ного ожирения, а также провоспалительных цито-
кинов [26]. В систематическом обзоре [27] указано, 
что применение пребиотиков с Bifidobacterium 
приводило к снижению жировой массы, окружно-
сти талии и висцерального жира, но не ИМТ, при 
этом авторы предполагают, что применение пре-
биотиков с данным родом действительно может 
способствовать контролю над избыточной МТ и 
ожирением, но отмечают необходимость в прове-
дении дальнейших исследований. Следует отме-
тить, что наши результаты согласуются с вышеука-
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занными выводами о дефиците бифидобактерий 
при метаболических нарушениях, так как указыва-
ют на значимое снижение содержания Bifido-
bacterium spp. у лиц с избыточной массой тела, по 
сравнению с группой нормального ИМТ. В группе 
с нормативными величинами ИМТ показатели чис-
ленности Bifidobacterium spp. приближались к ре-
ференсным значениям, тогда как у лиц с избыточ-
ной МТ наблюдалось выраженное уменьшение их 
содержания. 

Помимо снижения Bifidobacterium spp., в нашем 
исследовании зафиксировано значимое увеличение 
содержания Lactobacillus spp. у мужчин с избыточной 
МТ по сравнению с группой с нормальным ИМТ. 
Данные изменения могут отражать адаптацию микро-
биоты к особенностям рациона, поскольку высокое 
потребление легкоусвояемых углеводов и жиров, вы-
явленное в нашем исследовании у группы с ИМТ бо-
лее 25 кг/м2, способствует росту представителей фи-
лума Firmicutes, к которому относится Lactobacillus 
[28]. Систематический обзор, включающий анализ 
14 исследований, выявил противоречивое влияние 
представителей рода Lactobacillus на антропометриче-
ские показатели: в 9 из которых, напротив, выявлено 
снижение массы тела при увеличении представителей 
рода Lactobacillus spp., в двух отмечено увеличение 
данного антропометрического параметра, что соответ-
ствует нашим результатам, а в 3 исследованиях не вы-
явлено значимых изменений [29]. Авторы связывают 
эти разнонаправленные результаты с штамм-зависи-
мым действием Lactobacillus, что подтверждается ис-
следованиями M. Million et al., в которых род L. reuteri 
был связан с профилем ожирения, а L. gasseri и  
L. plantarum – с профилем недостаточной массы тела 
[30]. Таким образом, влияние Lactobacillus на метабо-
лизм определяется не только родовой принадлежно-
стью, но и конкретными штаммовыми характеристи-
ками, что требует уточнения в дальнейших исследова-
ниях. Полученные данные позволяют предположить, 
что в двух анализируемых группах распространены 
различные виды рода Lactobacillus spp., а зафиксиро-
ванные количественные значения могут быть обуслов-
лены как индивидуальными особенностями каждого 
человека, типом питания, так и связаны с образом 
жизни и влиянием различных негативных внешних 
факторов. При этом выявленная в нашем исследова-
нии тенденция к снижению численности остальных 
4 родов данного филума Firmicutes, приводящая к об-
щему уменьшению представленности Firmicutes в 
группе с избыточной массой тела, несомненно, требует 
дальнейшего изучения. 

Дальнейший анализ роли филума Firmicutes в 
развитии ожирения выявил значимое снижение ин-
декса встречаемости, а также тенденцию к сниже-
нию численности рода Ruminococcus spp. у лиц с 
избыточной массой тела по сравнению с группой с 
нормальным ИМТ. Следует подчеркнуть, что совре-
менные представления о влиянии Ruminococcus spp. 
на развитие ожирения остаются недостаточно изу-

ченными. Однако имеющиеся данные [31] свиде-
тельствуют, что снижение численности данного ро-
да отмечается при дисбиотических нарушениях и 
низком микробном разнообразии кишечника, что 
часто является характерным для людей с избыточ-
ной массой тела и ожирением и в полной мере соот-
ветствует результатам нашего исследования. Совре-
менные исследования демонстрируют в том числе и 
противоречивые данные о связи Ruminococcaceae с 
ожирением: так, ирландское исследование [32] вы-
явило увеличение их представленности при высоком 
ИМТ, тогда как наши данные показывают обратную 
тенденцию. Однако, несмотря на противоречивые 
данные о взаимосвязи Ruminococcaceae с ИМТ, осо-
бое значение имеет установленный факт, что сни-
жение относительной численности данного таксона 
ассоциировано с повышенным риском развития сер-
дечно-сосудистой патологии у пациентов с ожире-
нием, что, согласно результатам исследования, реа-
лизуется через усиленную активацию воспалитель-
ных путей и окислительного стресса [33]. 

Филум Bacteroidetes также представляет зна-
чительный научный интерес в контексте изучения 
механизмов развития ожирения. Проведенное ис-
следование выявило следующие особенности таксо-
номического состава Bacteroidetes: абсолютное ко-
личество представителей рода Prevotella spp. было 
значимо выше в группе мужчин с ИМТ > 25,0 кг/м2 
и встречалось в 100 % случаев против 80 % в вы-
борке с нормальным ИМТ, при этом род Bacteroides 
spp. не имел статистически значимых межгруппо-
вых различий в количественном содержании. Зна-
чимое возрастание рода Prevotella spp. у людей с 
избыточной массой тела находит подтверждение и в 
других исследованиях [34] и также подтверждается 
нашими результатами корреляционного анализа, в 
котором выявлена сильная положительная корреля-
ционная связь Prevotella spp. с ИМТ. Также указы-
вается, что питание с преобладанием углеводов и 
жиров может влиять на микробиоту кишечника, в 
результате чего отмечается недостаток Bacteroides 
spp., Bifidobacterium, Lactobacillus и Akkermansia и 
увеличение относительной численности Prevotella и 
Methanobrevibacter, что ведет к снижению экспрес-
сии короткоцепочечных жирных кислот. Подобная 
тенденция является негативной, так как данные ки-
слоты поддерживают целостность кишечного барье-
ра, уменьшают экспрессию провоспалительных ци-
токинов и транслокацию бактерий, а также повы-
шают производство гормонов, снижающих чувство 
голода [35]. 

В связи с тем что качественные и количествен-
ные изменения микробиоты кишечника часто свя-
зывают с типом питания и преобладанием различ-
ных нутриентов, была проведена оценка рациона 
питания мужчин среднего возраста Магаданской 
области в зависимости от значения ИМТ. 

Проведенный анализ выявил, что питание об-
следованных мужчин в обеих группах характеризу-
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ется отклонениями от рекомендуемых норм (МР 
2.3.1.0253-21)1 за счет повышенной доли потребле-
ния белков (16–20 % против нормы 10–12 %), жиров 
( > 30 %), а также сниженного содержания углево-
дов ( < 56–58 %) на фоне достаточно высокой доли 
потребления моно-, дисахаридов (13–16 % против 
10 %) и сниженного потребления клетчатки (4,8–7,1 
против 20–25 г), что в полной мере соответствует 
критериям модели «западной диеты». Согласно дан-
ным, такой тип питания ассоциирован со специфи-
ческими изменениями микробиоты: с количествен-
ными снижениями родов Lactobacillus spp., 
Bifidobacterium spp., Eubacterium spp. и увеличением 
представителей Bacteroidetes spp.2 [36], что полно-
стью согласуется с результатами, полученными в 
нашем исследовании. Эти данные подчеркивают 
важность учета региональных особенностей рациона 
при интерпретации изменений микробиоты. 

При этом проведенный межгрупповой анализ 
суточного рациона зрелых мужчин с различными 
значениями ИМТ выявил существенные различия: у 
лиц с избыточной массой тела зафиксирован дисба-
ланс макронутриентов, характеризующийся значи-
мым снижением белка (абсолютным и относитель-
ным) и пищевых волокон при одновременном избыт-
ке моно-, дисахаридов. Эти данные сопоставимы с 
выявленными микробиотическими изменениями, 
в частности с преобладанием Bifidobacterium spp. 
в группе с нормальным ИМТ, что может объясняться 
более адекватным потреблением белка и клетчатки, 
однако механизмы других значимых различий тре-
буют дальнейшего изучения с учетом региональных 
особенностей питания и образа жизни. 

Выводы. Представлены результаты исследо-
вания особенностей микробиома кишечника у муж-
чин среднего возраста – уроженцев Магаданской 
области – с разными значениями индекса массы те-
ла. Показано, что обследуемые с избыточной массой 
тела характеризуются значимо более низкими зна-
чениями рода Bifidobacterium spp. и более высокими 
Lactobacillus spp. и Prevotella spp. относительно 
мужчин с нормальной массой тела. Анализ филум-
ного состава микробиоты позволил установить, что 
у мужчин при избыточной массе тела отмечается 
увеличение доли филума Bacteroidetes (за счет 
Prevotella spp.) и качественное снижение представи-
телей Firmicutes, несмотря на рост Lactobacillus spp., 
наблюдаемые на фоне несколько более низкого 
микробиологического разнообразия толстого ки-

шечника. Проведенное исследование выявило ста-
тистически значимую сильную положительную ас-
социацию Prevotella spp. с ИМТ, что отражает мета-
болическую активность указанного таксона и его 
потенциальную роль в развитии ожирения. 

Анализ пищевого статуса позволил вывить 
характерные для «западной диеты» отклонения в 
обеих группах обследуемых мужчин (повышенное 
потребление животных жиров и белков при дефи-
ците клетчатки и полисахаридов), причем наиболее 
выраженные дисбиотические нарушения наблюда-
лись в группе с избыточной массой тела, где отме-
чался значительный дисбаланс макронутриентов – 
снижение белка (как в абсолютных значениях, так 
и в процентном соотношении) и пищевых волокон 
на фоне избыточной доли потребления моно-, ди-
сахаридов, которые были значимо ассоциированы с 
качественными и количественными изменениями 
микробиоты толстого кишечника в зависимости 
от ИМТ. 

Выявленные межгрупповые различия в составе 
микробиома кишечника у лиц с нормальной и избы-
точной массой тела позволяют предположить воз-
можность использования микробиотного профиля в 
качестве прогностического маркера риска развития 
ожирения и его осложнений. Полученные результа-
ты согласуются с современными научными данны-
ми о влиянии рациона в формировании микробио-
ценоза, где дисбаланс макронутриентов (особенно 
дефицит клетчатки и избыток моно- и дисахаридов) 
приводит к характерным изменениям в таксономи-
ческой структуре. Особое значение имеет необхо-
димость дальнейших исследований функциональ-
ных особенностей здорового микробиома, направ-
ленных на разработку регионально-адаптированных 
подходов к коррекции микробных нарушений с уче-
том специфики пищевого поведения и образа жизни. 
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Overweight and obesity are a global medical and social problem. Current data indicate a significant role of the intes-

tinal microbiome in the modulation of energy metabolism and the pathogenesis of obesity, while the regional features of the 
functional characteristics of a healthy microbiome remain poorly understood.  

The aim is to study the features of the large intestine microbiome in middle–aged men living in the Magadan region, 
taking into account the variability of body mass index (BMI). 

In the study, the qualitative and quantitative composition of the large intestine microbiome was assessed by PCR 
analysis in men permanently residing in the Magadan region. The participants were stratified into two groups according to 
the BMI value: those with normal body weight and those with overweight/obese.  

The analysis of the occurrence index revealed significant intergroup differences in the composition of the microbiota: 
Enterococcus spp. was detected more often in men with a normal BMI than in the overweight sample (by 20 %) as well as 
Blautia spp. (by 20 %), Streptococcus spp. (by 27 %), Ruminococcus spp. (by 23 %), and Acinetobacter spp. (by 10%); on 
the contrary, Prevotella spp. was detected less frequently in this group (by 20 %). Bifidobacterium spp. was found to prevail 
in individuals with a normal BMI, whereas overweight individuals showed an increase in the proportion of the Bacteroidetes 
phylum and a decrease in the Firmicutes phylum, despite the growth of Lactobacillus spp., observed against the background 
of a slightly lower microbiological diversity of the large intestine.  
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The study revealed a clear association between changes in the intestinal microbiota in the two study groups and the 
nutritional characteristics typical for the "Western diet". The most pronounced dysbiotic disorders were observed in the 
overweight group, where a significant imbalance of macronutrients was detected involving deficiency of protein and dietary 
fiber against the excessive proportion of consumption of mono-disaccharides. 

The revealed differences in the microbiota composition between people with normal weight and overweight confirm the 
possibility to use the microbiotic profile as an additional indicator of the obesity risk. The Study findings are consistent with 
current ideas about the impact exerted by a diet on intestinal microbiocenosis and also emphasize the need to further study 
the characteristics of a healthy microbiome in order to develop personalized approaches to improving the quality of life in 
northern populations. 

Keywords: microbiome, large intestine, overweight, obesity, diet, BMI, men, Magadan. 
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