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Микробиота человека: механизмы регуляции, метаболизм и клиническое значение

Микробиота кишечника — это сложный и динамично изменяющийся экосистемный
социум, оказывающий существенное влияние на физиологию хозяина. Современные методы
молекулярной биологии, генной инженерии и системной биологии позволяют выявлять дета-
лировочные молекулярные механизмы взаимодействия микроорганизмов с клетками хозяина,
их роль в метаболическом гомеостазе и патогенезе заболеваний. В статье рассматриваются глу-
бинные аспекты структуры микробиома, функции его компонентов, сигнальные пути, участ-
вующие в регуляции иммунитета, а также новые терапевтические стратегии, основанные на
расширенной биотехнологии. Обсуждаются перспективные направления, вызовы этической,
регулятивной и технологической природы.

1. Методики исследования микробиоты: современные протоколы и аналитика
1.1 Метагеномный анализ с глубокой секвенированием
Технологии секвенирования следующего поколения (NGS), такие как Illumina, позво-

ляют получать метагеномные данные с высокой разрешающей способностью, что обеспечивает
таксономическую классификацию микроорганизмов до уровня вида или штамма. Современ-
ные алгоритмы, такие как MetaPhlAn, Kraken2, используют базы данных с миллионами геном-
ных последовательностей для точного определения состава микробиоты.

1.2 Метатранскриптомика и метаболомика
Ключ к пониманию функциональной активности — это не только присутствие генов, но

и их экспрессия и метаболическая активность. Метатранскриптомика, основанная на секвени-
ровании РНК, позволяет определить активные гены в конкретных условиях. Метаболомика,
с помощью масс-спектрометрии и ЯМР-спектроскопии, выявляет продукты метаболических
путей, что дает ясное представление о функциональных возможностях сообщества.

1.3 Интеграция данных и моделирование систем
Интеграция многомодельных данных (метагеномика, транскриптомика, метаболомика)

с помощью методов машинного обучения позволяет выявлять ключевые корелляции и пред-
сказывать влияние микробиоты на физиологические параметры.

2. Структура микробиоты: таксономическая и функциональная
2.1 Доминирующие таксоны
Более глубокий анализ показывает, что уровень таксономической классификации варьи-

рует не только у здоровых индивидов, но и в условиях патологии. Основные филаменты —
Firmicutes и Bacteroidetes — участвуют в ферментации сложных углеводов, синтезе SCFAs и
поддержании целостности слизистой.

2.2 Геномная и метагеномная пластичность
Микробные геномы характеризуются высоким уровнем горизонтального переноса генов,

что способствует адаптации к изменениям окружающей среды и диеты. Например, гены, коди-
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рующие ферменты для метаболизма различных полимеров, могут мигрировать между штам-
мами и видами, создавая метагеномные "респонс-кит-комплекты".
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