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В обзоре приводится анализ последних публикаций, посвященных расшифровке с помощью современных исследо-
вательских технологий биологической значимости микробиома младенца. Оценены связи количественных и каче-
ственных характеристик микробиоты кишечника с отсроченными нарушениями здоровья. Рассмотрены различные 
концепции происхождения микробиома новорожденного, сроков и этапов бактериальной колонизации желудочно-
кишечного тракта. Представлены данные о роли способа родоразрешения в формировании микробиоты младенца, 
в том числе значимость контаминации материнской вагинальной флорой, в составе которой онтогенетическая при-
оритетность принадлежит представителям рода лактобацилл. Установлено, что Lactobacillus fermentum выполняет 
роль стартовой микрофлоры, обеспечивающей условия для последующей успешной колонизации кишечника ребенка 
облигатными симбионтами. Подтверждена значимость грудного вскармливания в адекватном становлении микро-
биоты. При вынужденном искусственном вскармливании целесообразно обогащение детских молочных смесей 
компонентами, способствующими селекции симбиотической микрофлоры, в том числе длинноцепочечными полине-
насыщенными жирными кислотами, пребиотиками — олигосахаридами и пробиотиками направленного действия. 
Инновационная смесь, созданная на основе концепции синбиотик/комбиотик, сможет частично компенсировать 
нарушение формирования микробиоты младенца при вынужденном искусственном вскармливании.
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МИКРОБИОМ МЛАДЕНЦА: ИДЕНТИФИКАЦИЯ 
С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ НОВЫХ МЕТОДОВ
Микробиоценоз организма человека, качествен-

ные и количественные параметры микробиома — 
один из основных факторов адаптации человека 
к постоянно меняющимся условиям окружающей сре-
ды, высокоорганизованная охранительная система, 
сформировавшаяся в процессе длительной эволюции 
и естественного отбора комменсалов и симбионтов [1]. 
Развитие новых молекулярно-генетических техноло-
гий позволило идентифицировать около 1000 видов 
ранее неопределяемых видов бактерий, составляю-
щих микробиоту кишечника человека [2]. Общая чис-
ленность микробных клеток соответствует количеству 
клеток макроорганизма [3], а количество микробных 
генов в 150 раз больше числа генов человека [4]. 
Инновационные методики исследования, помимо 
идентификации микроорганизмов, позволили оценить 
связи структуры микробиома как с особенностями 

индивидуальной конституции здорового человека [5], 
так и с различными патологическими состояниями, 
такими как воспалительные заболевания кишечника 
(ВЗК), ожирение, аллергические расстройства, сахар-
ный диабет, аутизм, колоректальный рак и сердечно-
сосудистые заболевания [6–8]. 

Помимо новых молекулярно-генетических техноло-
гий идентификации микроорганизмов, большую прак-
тическую значимость имеют методы метагеномики: 
метопротеомика, метаболомика, метатранскриптомика, 
которые позволяют определять продукты жизнедеятель-
ности микробов в разных средах в зависимости от функ-
циональных возможностей макроорганизма [9]. 

Установлено, что взаимоотношения между макро-
организмом и микробиомом могут осуществляться по 
механизму обратной связи; так, подтверждена кон-
цепция двунаправленной оси «мозг – кишечник» — 
при состоянии стресса изменяется характер кишечной 
микробиоты; в свою очередь, нейропсихические забо-
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левания (в т.ч. расстройства аутистического спектра) 
модулируют микробиоту [10]. 

Обнаружены достоверные связи изменений харак-
тера микробиоты кишечника с метаболическими нару-
шениями и эндокринными расстройствами не только 
у взрослых, но и у детей; причем некоторые характеристи-
ки состава микробиоты могут быть расценены как преди-
кторы эндокринных нарушений, в частности избыточной 
массы тела и ожирения [11]. В экспериментальных рабо-
тах установлено, что при ожирении в 2 раза снижается 
представительство микробов типа Bacteroidetes в кишеч-
ной микробиоте [12]. Молекулярно-генетические иссле-
дования микробиома у детей, у которых впоследствии 
развилось ожирение, выявило сниженное количество 
микробов рода бифидобактерий [13]. 

В связи со значительным ростом частоты аллерги-
ческих заболеваний активно изучаются особенности 
состава кишечной микробиоты как у детей с атопией, так 
и из группы риска по ее манифестации. Было отмечено, 
что особенности исходной микробиоты влияют на онтоге-
нез иммунной системы; при этом у детей с повышенным 
риском атопии было выявлено высокое содержание кло-
стридий при снижении количественного уровня бифидо-
бактерий [14]. У детей, имевших к двухлетнему возрасту 
выраженные проявления поливалентной аллергии (в том 
числе бронхиальную астму), кишечная микробиота име-
ла специфический метаболитный профиль; при этом на 
первом году жизни у этих пациентов в составе микробио-
ты выявлялся повышенный уровень некоторых грибов на 
фоне низкого содержания основных микробов-симби-
онтов (бифидо- и лактобактерии, а также Faecalibacterii 
и Akkermansia) [15]. В цитируемом исследовании из 
кишечного содержимого новорожденного был выделен 
специфический фекальный липид — маркер высоко-
го риска развития аллергии, который при воздействии 
in vitro подавлял антиаллергические реакции Т-клеток. 

Кишечная микробиота младенца неразрывно связа-
на с микрофлорой и других органов, в частности с микро-

биомом дыхательных путей, особенно при тяжелых 
перинатальных заболеваниях у недоношенных детей. 
Так, при развитии бронхолегочной дисплазии описано 
снижение разнообразия микробиома респираторного 
тракта и сокращение уровня лактобацилл, что связыва-
ют с риском отсроченного формирования бронхиальной 
астмы, поэтому направленная коррекция микробиома 
младенца может позволить осуществить полисистемный 
саногенетический эффект [16]. 

Таким образом, микробиота младенца имеет фунда-
ментальную прогностическую значимость. Описанные 
выше ее патологические изменения во многом зависят 
от конкретного онтогенетического этапа формирования 
пищеварительной системы.

СТАНОВЛЕНИЕ МИКРОБИОТЫ МЛАДЕНЦА — 
ЧТО НА НЕГО ВЛИЯЕТ?
Заселение кишечника младенца микроорганизмами — 

это динамический процесс, определяемый как внешними 
условиями, так и этапом созревания приспособительных 
механизмов и барьерных функций ребенка в зависимости 
от его индивидуальной генетической «программы» и нали-
чия/отсутствия перинатальной патологии [17, 18]. 

В течение многих лет считалось, что внутриутроб-
ная среда стерильна, а колонизация кишечника мла-
денца начинается во время родов. Однако работы, 
демонстрирующие присутствие микробного сообщества 
в меконии [19, 20], поставили под сомнение эту позицию. 
Предполагают, что микробная колонизация кишечника 
младенца может начаться еще до рождения, посколь-
ку некоторые данные свидетельствуют о микробной 
колонизации плаценты и околоплодных вод [21, 22]. 
Важно отметить, что особенности микробиома пла-
центы связаны с преждевременными родами, а также 
с низкой массой тела при рождении у доношенных мла-
денцев [23]. Гипотеза антенатального начала микроб-
ной колонизации здорового младенца остается спорной, 
поскольку молекулярные методы исследования признаны 
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недостаточно информативными для изучения микробных 
сообществ с низкой численностью — с помощью этих 
методов обнаруживаются не столько живые микроор-
ганизмы, сколько некоторые их фрагменты и продукты 
жизнедеятельности [24, 25].

Неонатальный и младенческий периоды являются 
важными этапами в формировании микробного сообще-
ства кишечника [26]. В момент рождения микробы коло-
низируют различные локусы новорожденного [27]. На 
первом этапе (в течение 24–48 ч) у младенцев, рожден-
ных через естественные родовые пути, происходит засе-
ление факультативных анаэробных бактерий (энтеробак-
терии, кишечные палочки, лактобациллы и стрептококки), 
среди которых преобладают лактобациллы [28, 29]. 
Потребляя кислород, диффундирующий через стенку 
кишечника, они создают бескислородную среду и обеспе-
чивают основу для заселения анаэробными кишечными 
бактериями [30]. Через 1–2 дня заселяются облигатные 
анаэроб ные бактерии, такие как бифидобактерии, кото-
рые обнаруживаются в кишечной микробиоте на протя-
жении всей жизни: в целом в толстой кишке содержится 
более 90% ана эробных бактерий, таких как бифидобак-
терии, эубактерии и бактероиды [28]. Первичная микро-
биота, в частности Lactobacillus fermentum, обеспечивает 
более низкий рН желудочно-кишечного тракта и оказы-
вает бактериостатическое/бактерицидное действие, вто-
ричная — бифидобактерии и бактероиды — расщепля-
ет сложные углеводы, выполняет иммуномодулирующие 
функции и обеспечивает профилактику инфекций [31]. 
Таким образом, «когда рождается ребенок, рождается 
и его микробиота» [32]. При физиологически протекаю-
щей беременности (а также при беременности, ослож-
нившейся развитием эклампсии) достоверных доказа-
тельств наличия микроорганизмов в плаценте нет — они 
обнаруживаются только при беременности, протекающей 
на фоне инфекционной патологии, прежде всего при 
колонизации Streptococcus agalactiae [33]. 

Способ родоразрешения играет принципиально важ-
ную роль в онтогенезе микробиоты кишечника. При 
естественных родах ребенок заселяется вагинальной 
флорой матери. В физиологических условиях эти бак-
терии в основном состоят из лактобацилл. После того 
как голова ребенка прошла через влагалище, он всту-
пает в контакт с перианальной флорой, которая бога-
та бактериями ректальной микробиоты матери из-за 
близости между влагалищем и анусом. Этот «стартовый 
набор» бактерий, который передается при вагинальных 
родах от матери к своему ребенку, отсутствует у тех 
детей, которые родились путем кесарева сечения [34]. 
Вместо этого такой ребенок будет подвергаться воз-
действию лишь очень небольшого количества бактерий 
больничной среды (руки персонала, матери) [28]. Часто 
колонизация бактериями кишечника новорожденного 
нарушается из-за введения антибиотиков матери перед 
и/или во время родов для лечения инфекции (инфекции 
эндометрия, инфекции мочевыводящих путей) и при опе-
ративном родоразрешении (для профилактики раневой 
инфекции) [35, 36]. Установлено, что при оперативном 
родоразрешении у ребенка значительно снижено как 
общее количество бактерий в фекалиях, так и содержа-
ние лактобацилл [37]. 

Для сравнительных исследований формирования 
микробиоты у младенцев используются современные 
молекулярно-генетические методики, что позволило уста-
новить значительно более редкое присутствие у детей 
после кесарева сечения рода Lactobacillus (6% против 

37% в контрольной группе), в том числе Lactobacillus 
gasseri (6% против 31% в контрольной группе); отме-
чено также существенное различие состава облигат-
ных и факультативных микроорганизмов [38]. Проведено 
сравнительное изучение кишечной микробиоты с исполь-
зованием методики секвенирования гена 16SРНК на 3, 
7, 14-й дни жизни детей; на протяжении всего этого срока 
у детей после вагинальных родов содержание микробов-
комменсалов увеличивалось более значимо, чем после 
кесарева сечения [39]. Среди представителей кишечной 
микробиоты у детей после кесарева сечения выявляются 
потенциально патогенные микробы — Staphylococcus, 
Clostridium difficile, причем эти особенности микрофлоры 
сохраняются длительно; в 3–4 мес бактериальное раз-
нообразие было на 70% меньше, чем при естественных 
родах [28, 36, 38]. В отдельных исследованиях у мла-
денцев после оперативных родов отмечена задержка 
колонизации кишечника бактероидами, сочетающаяся 
с более низкими уровнями Th1-ассоциированных хемо-
кинов в крови, вплоть до двухлетнего возраста [40]. 
Кесарево сечение связано с более высоким риском 
избыточной массы тела и ожирения у детей: когортное 
исследование, включавшее 22 068 младенцев, показало, 
что рождение путем кесарева сечения ассоциировалось 
с 45% увеличением риска ожирения после корректировки 
других факторов (возраст при родах, этническая принад-
лежность, гестационный диабет, преэклампсия, индекс 
массы тела до беременности, курение, продолжитель-
ность грудного вскармливания), и один из возможных 
механизмов такой связи — нарушение формирования 
микробиоты [41]. Таким образом, наряду с пренаталь-
ными факторами риска способ родоразрешения играет 
принципиально важную роль в онтогенезе микробиоты 
кишечника и связан с последующим здоровьем ребенка. 

Особую важность для полноценного развития ребен-
ка имеет динамика изменений микробиоты в раннем 
постнатальном онтогенезе. Так, для развития нервной 
системы «критическое окно» — это первые два года жиз-
ни, именно на этом этапе состав микробиоты может вли-
ять на процессы синаптогенеза в центральной нервной 
системе. Предполагают, что снижение уровней микро-
бов-комменсалов может способствовать формированию 
поведенческих и когнитивных расстройств [10].

Современная концепция формирования микробио-
ты — колонизация кишечника новорожденного — опреде-
ляется как создание бактериального сообщества de novo 
под влиянием материнских, диетических, фармакологи-
ческих и других факторов окружающей среды [42], в том 
числе, например, и таких как наличие в семье домашних 
животных [43]. Постепенно формируются основные бак-
териальные таксоны в каждом из локусов макроорга-
низма, в т.ч. ротовой полости и кишечном тракте на его 
протяжении; при этом один из основных факторов форми-
рования микробиоты — это характер питания.

ХАРАКТЕР ВСКАРМЛИВАНИЯ — ОСНОВНОЙ 
ФАКТОР, ОПРЕДЕЛЯЮЩИЙ СОСТАВ 
МИКРОБИОТЫ МЛАДЕНЦА. «ЗОЛОТОЙ 
СТАНДАРТ» — ГРУДНОЕ ВСКАРМЛИВАНИЕ
Итак, «стартовая» микробиота новорожденного во 

многом определяется вагинальной или иной микробиотой 
матери; но с первых часов жизни ребенок начинает так-
же колонизироваться микроорганизмами, содержащи-
мися в энтеральном питании. Помимо микроорганизмов, 
основной питательный субстрат создает в желудочно-
кишечном тракте условия, благоприятные или неблаго-
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приятные для «приживаемости» конкретных симбионтов 
[1, 38]. Наиболее оптимальные условия для развития 
полезных бактерий формируются при исключительно 
грудном вскармливании. Уникальные свойства грудного 
молока — его активные компоненты; помимо олигосаха-
ридов, которые являются эффективными пребиотиками, 
грудное молоко также содержит пробиотические куль-
туры. Поэтому грудное молоко считается естественным 
симбиотическим продуктом [44, 45]. При изучении ста-
новления кишечной микробиоты у здоровых доношенных 
младенцев, рожденных естественным путем и находя-
щихся на исключительно грудном вскармливании, было 
установлено, что в течение первых недель жизни в соста-
ве фекальной микробиоты преобладали факультативные 
анаэробы (бактероиды, энтеробактерии), затем начинали 
доминировать облигатные анаэробы (бифидобактерии, 
Clostridium coccoides, Clostridium leptum). К трем годам 
состав микробиоты был почти полностью представлен 
облигатными анаэробами, из которых до 22% составляли 
бифидобактерии; при этом были выявлены значитель-
ные индивидуальные различия в составе микробиоты, 
что свидетельствовало о вкладе в этот состав многих 
факторов внешней среды. Как известно, наибольшую 
онтогенетическую значимость имеет состав микробиоты 
в первые дни и недели жизни младенца; в цитирован-
ном исследовании указано на весомую долю в составе 
кишечной микробиоты у здоровых детей на этом этапе 
лактобацилл [38]. 

Происхождение микробиоты грудного молока остается 
предметом дискуссий [45]. Широко обсуждается возмож-
ность энтеромаммарных связей — т.е. перенос микро-
организмов из кишечника кормящей матери в молочную 
железу; таким образом осуществляется вертикальный 
перенос микробов от матери к ребенку [46]; причем 
как после своевременных, так и после преждевремен-
ных родов из микробиоты грудного молока выделяются 
сходные микроорганизмы, но в разном соотношении 
( бифидо- и лактобациллы, стафилококки, стрептококки, 
энтерококки) [47]. В то же время в диаде «мать – мла-
денец» существует несомненная обратная связь, кото-
рая приобретает особую значимость при инфекционном 
заболевании у ребенка — грудное молоко может не 
только обсеменяться патогенной флорой, но в нем повы-
шается уровень цитокинов и лейкоцитов [48]. 

В последние годы активно изучается роль лактобацилл 
как одной из важных составляющих микробиома грудного 
молока [49]. Установлено, что именно этот род микроор-
ганизмов следует признать оказывающим многонаправ-
ленное оздоровительное воздействие на ребенка; в него 
входят L. gasseri, L. rhamnosus, L. plantarum, L. fermentum 
[50]. Различные представители лактобацилл выделяются 
более чем из 40% образцов грудного молока здоровых 
женщин, тогда как бифидобактерии — лишь из 10% [51]. 
Повышение содержания лактобацилл и бифидобактерий 
как в молозиве, так и в зрелом молоке у родильниц после 
приема пробиотических препаратов было отмечено при 
вагинальных родах, при кесаревом сечении такой эффект 
отсутствовал [52]. Поэтому в некоторых публикациях име-
ются указания на применение пробиотиков, содержащих 
лактобациллы, у женщин перед родами [53], а также 
в послеродовом периоде для профилактики и лечения 
маститов [54]. При исследованиях в диаде «мать – дитя» 
установлено, что видовой состав лактобацилл в грудном 
молоке и фекалиях младенца идентичен [55]. Особую 
значимость имеет наличие L. fermentum, поскольку она 
обладает иммуномодулирующим эффектом [56].

ВЫНУЖДЕННОЕ ИСКУССТВЕННОЕ ВСКАРМЛИВАНИЕ: 
КАК МИНИМИЗИРОВАТЬ РИСКИ?
По данным обзорных публикаций последних лет, 

частота исключительно грудного вскармливания мла-
денцев первых 6 мес жизни не превышает 40–41%, 
причем в развивающихся странах доля детей на грудном 
вскармливании больше, чем в развитых странах [57, 58]. 
В России частота исключительно грудного вскармлива-
ния детей первого полугодия жизни также не превыша-
ет 40% [59]. Таким образом, вынужденное смешанное 
и искусственное вскармливание получают подавляющее 
большинство младенцев, поэтому поиск оптимального 
состава молочных смесей, максимальное их обогаще-
ние активными биокомпонентами с целью профилактики 
негативных последствий искусственного вскармлива-
ния — актуальная задача педиатрической нутрициологии.

Эволюция заменителей грудного молока с 1968 по 
1998 г. включала адаптацию основных нутриентов сме-
сей на основе модификации коровьего (затем козьего) 
молока — прежде всего белкового, жирового и угле-
водного состава [60]. В последние десятилетия соот-
ветствующие инновации в области детских смесей были 
в основном сосредоточены на создании как можно более 
благоприятных условий для формирования кишечной 
микробиоты, максимально приближенной к микробиоте 
ребенка, получающего исключительно грудное вскарм-
ливание [61]. Было установлено, что для обеспечения 
жизнедеятельности полезных микроорганизмов, состав-
ляющих микробиом грудного молока, важно наличие 
в нем пребиотиков — олигосахаридов, которые в груд-
ном молоке имеют отличия от олигосахаридов коровьего 
молока [45, 62]. Пробиотический компонент грудного 
молока (как упоминалось выше) представлен большим 
разнообразием микроорганизмов родов лактобацилл, 
бифидобактерий, стрептококков [45], причем у здоро-
вых женщин качественный и количественный состав 
этих пробиотиков зависит от генетических особенностей, 
характера питания, стадии лактации; у женщин групп 
риска — от наличия соматоэндокринной патологии, тече-
ния беременности, способа и сроков родоразрешения, 
принимаемых медикаментов, прежде всего антибиоти-
ков [63]. Поэтому перед специалистами, занимающимися 
созданием продуктов детского питания, встали вопро-
сы не только выделения полезной флоры, но и выбора 
конкретных штаммов микроорганизмов для обогащения 
создаваемых смесей; при этом отмечено, что из зрелого 
молока и из молозива здоровых женщин чаще выделя-
лись лактобациллы [64]. 

Следующим этапом выбора пробиотика послужи-
ло всестороннее изучение свойств различных штам-
мов лактобацилл, из которых особое внимание специ-
алистов привлекла Lactobacillus fermentum СЕСТ5716. 
Использование этого штамма в рационе беременных 
животных было достоверно связано с увеличением 
присутствия лактобацилл в их молоке и в кишечной 
микробиоте детенышей, что у последних коррелировало 
с благоприятным профилем иммунных параметров — 
противовоспалительных цитокинов и цитотоксических 
клеток в мезентериальных лимфоцитах [65]. Применение 
штамма лактобацилл СЕСТ5716 у детей было достоверно 
связано со снижением у них частоты и тяжести клиниче-
ских и респираторных инфекций [66]. Многоцентровыми 
исследованиями была установлена безопасность и хоро-
шая переносимость пробиотика у детей первых 6 мес [67]. 

Таким образом, определился вектор поисков опти-
мального обогащения смеси — применение сочетания 
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пре- и пробиотика (синбиотик или комбиотик), выделен-
ных из грудного молока. 

В более ранних исследованиях при изучении изоля-
тов микроорганизмов в парах «мать – младенец» (мазки 
с кожи ареолы и из зева младенца, посевы грудного 
молока и фекалий младенца) были идентифицированы 
преимущественно L. gasseri [68]. Позднее при обоснова-
нии выбора микробов — кандидатов для пробиотических 
добавок были проведены генотипирование и оценка 
пробиотических характеристик выделенного из кала здо-
ровых новорожденных L. fermentum, была установле-
на достаточно высокая устойчивость этого штамма, что 
позволяло микроорганизмам выживать в условиях кис-
лой среды — желудочного сока [69].

ИННОВАЦИОННЫЕ ПРОДУКТЫ ДЕТСКОГО 
ПИТАНИЯ — КОРРЕКТОРЫ МИКРОБИОТЫ
В исследованиях последнего десятилетия проведена 

оценка безопасности и органолептических свойств сме-
си, содержащей штамм L. fermentum СЕСТ5716, выделен-
ный из грудного молока. При сравнении с младенцами 
контрольной группы, которые получали смесь без про-
биотической добавки, никаких различий в показателях 
физического развития детей и в переносимости смесей 
отмечено не было, но в основной группе частота желудоч-
но-кишечных инфекций была в 3 раза меньше, что под-
тверждает пробиотический эффект изучаемого штамма 
[67]. В другом исследовании оценивались отдаленные 
эффекты вскармливания младенцев смесью с выше-
указанным штаммом лактобацилл — в возрасте 3 лет 
в обеих группах детей не отмечалось различий в физи-
ческом развитии, частоте инфекционных и неинфекци-
онных заболеваний; структура фекальной микробиоты 
в этом возрасте также была сходной [70]. Отмечено, что 
при исследовании in vitro L. fermentum, выделенная из 
грудного молока, обладает также свойством активации 
NK- и Т-клеток [71]. 

Были проведены сравнительные исследования раз-
личных пробиотиков, выделенных из грудного молока. 
J. Maldonado и соавт. [72] выполнено двойное слепое 
рандомизированное исследование 189 младенцев пер-
вого месяца жизни. Дети были разделены на 3 группы: 
получавшие смесь без пробиотиков (контрольная груп-
па), смесь с Lactobacillus fermentum CECT5716 Lc40 или 
Bifidobacterium breve CECT7263; сравнивались перено-
симость смеси и характеристики физического развития 
детей. Во всех 3 группах никаких побочных эффектов 
смесей не наблюдалось, но в группе детей, получав-
ших добавку Lactobacillus fermentum CECT5716 Lc40, 
частота диареи была на 44% ниже, чем в контрольной 
группе; в группе с Bifidobacterium breve CECT7263 отме-
чены несколько более редкие приступы плача у детей. 
Физическое развитие (увеличение массы тела) во всех 
3 группах младенцев было сходным.

Молочные смеси последнего поколения Hipp Combiotic 
Expert содержат добавки вышеуказанного штамма 
Lactobacillus fermentum CECT5716, который имеет высокий 
уровень выживаемости (при культивировании не приоб-
ретает агрессивных свойств) и выбран для практического 
использования в связи с его устойчивостью (выживаемо-
стью), способностью подавлять рост патогенных бактерий, 
стимулировать адаптивный иммунитет. Штамм устойчив 
к антибиотикам, не имеет аллергенных свойств, хорошо 
переносится [73]. Помимо этого, смесь-комбиотик содер-
жит галактоолигосахарид (ГОС) — пребиотик, полученный 
из лактозы, который содействует развитию бифидобакте-

рий и лактобацилл — доминирующей кишечной микробио-
ты, увеличивает частоту стула и смягчает стул так же, как 
и при кормлении грудным молоком, положительно влияет 
на снижение частоты младенческих колик [74, 75]. Этот пре-
биотик классифицирован как безопасный, ему присвоен 
статус GRAS (Generally Recognized As Safe). Эффективность 
применения синбиотика была подтверждена исследова-
нием, в котором сравнивались дети, получавшие смеси 
с ГОС и пробиотиком или только с ГОС. Наблюдение детей 
продолжалось до трехлетнего возраста, в группе детей, 
получавших смесь с ГОС и пробиотиком L. fermentum, было 
установлено достоверное снижение частоты как респира-
торных, так и кишечных инфекций [66]. Выше уже отме-
чено значимое снижение диарейного синдрома у детей, 
получавших смесь с пробиотиком Lactobacillus fermentum 
CECT5716. Особенно важно то обстоятельство, что диарея 
уменьшается на 85% у новорожденных после кесарева 
сечения, у которых, как известно, существуют разнона-
правленные нарушения стартовой кишечной микробиоты. 
Механизм противоинфекционной защиты L. fermentum 
связан с тем, что этот микроорганизм препятствует адгезии 
патогенных E. coli и Salmonella к энтероцитам [67]. 

Интересно, что выраженный протективный эффект 
у младенцев, рожденных путем кесарева сечения, ука-
занный пробиотик проявляет и в отношении инфекций 
верхних дыхательных путей. Так, у младенцев после ваги-
нальных родов снижение частоты острых респираторных 
вирусных инфекций при вскармливании исследуемой 
смесью отмечено в 27% случаев, а у рожденных путем 
кесарева сечения — в 64% [66]. 

В рандомизированном плацебо-контролируемом иссле-
довании на взрослых при приеме пробиотика L. fermentum 
было установлено, что на его фоне достоверно снижается 
частота заболеваемости гриппоподобными заболевания-
ми — как предполагают, в связи с увеличением у лиц, полу-
чающих пробиотик L. fermentum, содержания естественных 
киллеров и иммуноглобулина А, что усиливает иммуноген-
ный потенциал противогриппозной вакцины [76].

Концепция Combiotic (смесь Hipp Combiotic Expert) 
включает сочетание ГОС и L. fermentum, нацеленное на 
правильное формирование кишечной микробиоты ребен-
ка, снижение общей заболеваемости и инфекционных 
заболеваний, а также на усиление защитных функций 
кишечника, правильное развитие иммунной системы, 
комфортное пищеварение (профилактика младенческих 
колик и запоров), профилактику аллергических забо-
леваний и отсроченных метаболических нарушений. 
Уникальная формула молочных смесей нового поколения 
приближена к грудному молоку за счет комбинированно-
го действия пре- и пробиотиков, безопасность и эффек-
тивность которых клинически доказана.

Наличие в составе смеси омега-3 и омега-6 полине-
насыщенных жирных кислот (ПНЖК), а также нуклеотидов 
обеспечивает иммуномодулирующие и нейропротектор-
ные свойства продукта [77].

Молочная смесь Hipp Combiotic производится из эко-
логически чистого сырья, полученного по правилам орга-
нического земледелия и животноводства. Эти правила 
предусматривают многолетний севооборот с ограничени-
ем использования удобрений и пестицидов, исключение 
генетически модифицированных производных, свобод-
ное содержание и безопасное кормление животных [78]. 
Таким образом, основа для производства смеси — орга-
ническое молоко с высоким содержанием длинноцепо-
чечных ПНЖК [79]; это молоко также содержит более 
высокие количества антиоксидантов — альфа-токоферо-
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ла, каротиноидов, кальция, витамина С [78, 79], что свя-
зано с использованием натуральных кормов для живот-
ных (трава и красный клевер содержат 30–50% омега-3 
ПНЖК от общего количества жиров, в то время как кор-
мовые концентраты — злаки, соя, кукуруза и пальмовый 
жмых — менее 10% омега-3 ПНЖК) и исключением токси-
ческого влияния химикатов [80]. Следовательно, молоко, 
используемое для производства смеси Hipp Combiotic 
Expert, имеет высокий профиль безо пасности (без гор-
монов, антибиотиков, других загрязнений) при более 
высоких нутритивных качествах за счет оптимального 
содержания микронутриентов.

Таким образом, смесь Hipp Combiotic содержит 
5 ингредиентов, обеспечивающих ее нутритивную, 
протективную и профилактическую ценность: пребио-
тик — ГОС, пробиотик — штамм Lactobacillus fermentum 
CECT5716, омега-3 и омега-6 ПНЖК, нуклеотиды 
и кофакторы органического молока — антиоксиданты 
и витамины.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Исследования последних десятилетий позволили ус-

 тановить фундаментальную значимость стартовой ки шеч-
ной микробиоты для последующей микробной колони-
зации младенца, что играет важную роль в саногене-
тической функции микробиома. У детей, вынужденно 
находящихся на смешанном и искусственном вскармли-
вании, использование смеси-комбиотика с L. fermentum, 
выделенной из грудного молока, поддержанной пребио-
тиком — галактоолигосахаридом, — питание выбора, 
частично компенсирующее отсутствие или недостаток 
грудного молока. Наиболее показано использование 
этой смеси у детей, имеющих факторы риска нарушений 
формирования микробиоты, рожденных путем кесарева 
сечения и/или получавших антибактериальную терапию 
в перинатальном периоде.
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