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Обоснование. Исследование кишечной микробиоты у детей с аллергическими заболеваниями в первые 1000 сут 
жизни необходимо для обоснования патогенетической коррекции кишечного дисбиоза в периоде «окна возмож-
ностей». В России проведено несколько исследований кишечной микробиоты у детей первых 1000 сут жизни, но 
не у детей с аллергией. Цель исследования — изучить состав кишечной микробиоты у детей в возрасте до двух 
лет с пищевой аллергией. Методы. В исследование включали доношенных детей в возрасте 6–24 мес с пищевой 
аллергией, находившихся под наблюдением в амбулаторных условиях. Таксономический состав кишечной микро-
биоты анализировали методом секвенирования 16S рРНК. Сбор биоматериала выполнен в домашних условиях. 
Таксономический профиль кишечной микробиоты представлен в виде относительной численности таксонов (relative 
abundance), рассчитанной как доля (в %) прочтений (reads), отнесенных к каждому таксону, от общего числа прочте-
ний. Результаты. Таксономический состав кишечной микробиоты изучен у 60 детей, из них 37 первого (6–12 мес) 
и 23 — второго года жизни (13–24 мес). У детей обеих возрастных групп выделены типы Firmicutes, Bacteroidetes, 
Proteobacteriа и Actinobacteria, у детей в возрасте 13–24 мес — еще и тип Verrucomicrobia. У   детей в возрасте 
13–24 мес чаще обнаруживали микроорганизмы семейства Ruminococcaceae (р = 0,006), неидентифицируемого 
рода семейства Lachnospiraceae (p < 0,001) и рода Gemmiger (p = 0,007), реже — рода Veillonella (р = 0,007). У детей 
в возрасте 6–12 мес обнаружены условно-патогенные микроорганизмы видов Veillonella parvula (р = 0,017), 
Erysipelatoclostridium ramosum и Intestinibacter bartlettii, у детей второго года жизни выше доля Faecalibacterium 
prausnitzii (р = 0,049). На этом фоне у детей второго года жизни ниже выраженность сенсибилизации к белкам 
коровьего молока при сохранении ее уровня к белкам куриного яйца. Заключение. У детей второго года жизни 
с пищевой аллергией отмечено более высокое содержание микробов-симбионтов при отсутствии микробов-пато-
бионтов. Этот результат позволяет предполагать компенсаторное формирование толерантности у детей с пищевой 
аллергией уже в раннем возрасте.
Ключевые слова: дети, младенцы, пищевая аллергия, кишечная микробиота, таксономия, 16S рРНК
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ОБОСНОВАНИЕ
Нарушения процессов ранней колонизации кишеч-

ной микробиоты симбионтными микроорганизмами 
рассматриваются как ключевой фактор предрасполо-
женности к иммуноопосредованным болезням, вклю-
чая аллергические заболевания, в старшем возрасте 
[1, 2]. Кишечный дисбиоз в первые 1000 сут жизни 
может быть ассоциирован с развитием атопии в буду-
щем [3–5]. Таксономический состав микробиоты на 
протяжении первых лет жизни претерпевает измене-
ния, зависящие от гестационного возраста, способа 
родоразрешения, применения антибиотиков, вскарм-
ливания ребенка [1, 2]. При этом у здоровых младен-

цев на грудном вскармливании на протяжении первых 
6 мес жизни состав микробиоты относительно стабилен, 
а факторы грудного молока способствуют компенсации 
негативного влияния анте- и перинатальных факторов 
риска [6, 7]. У детей на смешанном и искусственном 
вскармливании состав кишечной микробиоты в первом 
полугодии жизни зависит от сроков введения, объема 
и качества молочной смеси, в частности, от содержания 
в ней олигосахаридов [8]. Введение прикорма изменяет 
структуру микробиоты; но если при этом ребенок про-
должает получать грудное молоко, а не молочные смеси, 
его микробиота сохраняет оптимальные уровни микро-
бов-симбионтов [9].
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Background. Study of the intestinal microbiota in children with allergic diseases during the first 1000 days of life is necessary for 
pathogenetic correction validation of intestinal dysbiosis during the “window of opportunity” period. Several studies on intestinal 
microbiota in children during the first 1000 days of life have been conducted in Russia, but not among children with allergies. 
Objective. The aim of the study is to examine the intestinal microbiota composition in children under two years of age with food 
allergies. Methods. The study included full-term children aged 6–24 months with food allergy who were followed up on outpatient 
basis. The taxonomic composition of intestinal microbiota was analyzed via 16S rRNA sequencing. Biological material was 
collected at home. The taxonomic profile of intestinal microbiota is presented as the relative abundance of taxa, calculated as the 
proportion (in %) of reads assigned to each taxon out of the total number of reads. Results. The taxonomic composition of intestinal 
microbiota was studied in 60 children: 37 of them were of the first year of life (6–12 months) and 23 were of the second year of life 
(13–24 months). Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria, and Actinobacteria were revealed in both age groups, while children 
aged 13–24 months additionally had Verrucomicrobia. Ruminococcaceae family (p = 0.006), unclassified type of Lachnospiraceae 
family (p < 0.001), and Gemmiger (p = 0.007) were revealed more frequently in children aged 13–24 months, whereas Veillonella 
(p = 0.007) was revealed less frequently. Opportunistic microorganisms of Veillonella parvula (p = 0.017), Erysipelatoclostridium 
ramosum, and Intestinibacter bartlettii were revealed in children aged 6–12 months, while the proportion of Faecalibacterium 
prausnitzii was higher (p = 0.049) in children of the second year of life. Children of the second year of life showed lower degree of 
sensitization to cow’s milk proteins, while sensitization level to chicken egg proteins remained unchanged. Conclusion. Children of 
the second year of life with food allergy have higher abundance of commensal microbes was observed in the absence of pathobionts. 
This result suggests the compensatory tolerance development in children with food allergy early in childhood.
Keywords: children, infants, food allergy, intestinal microbiota, taxonomy, 16S rRNA
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Факторы, влияющие на антенатальный и постнаталь-
ный онтогенез кишечной микробиоты, приобретают осо-
бую значимость у детей с наследственной предрасполо-
женностью к аллергическим заболеваниям, поскольку 
стартовые нарушения формирования микробиоты спо-
собствуют манифестации этих заболеваний [4, 5, 10]. 
Однако сведения о доминирующих бактериальных таксо-
нах у детей с аллергией в сравнении с детьми без аллергии 
противоречивы [11–13]. По некоторым данным, у детей 
с аллергией происходит снижение относительного коли-
чества микроорганизмов родов Bacteroides и Clostridium 
XVIII и увеличение родов Clostridium sensu stricto [14, 15] 
и Anaerobacter spp. [14]. Также описано снижение коли-
чества микроорганизмов видов Bifidobacterium longum, 
Bacteroides dorei, B. vulgatus у детей с аллергией, но на 
фоне увеличения количества микроорганизмов видов 
Ruminococcus gnavus и Faecalibacterium prausnitzii [16]. 
Биомаркерами аллергии считается также высокое содер-
жание в кишечной и кожной микробиоте микроорга-
низмов рода Collinsella [17]. Бактериальное разнообра-
зие микробиоты у детей с IgE-опосредованной пищевой 
аллергией в возрасте 12 и 24 мес значительно выше, 
чем у здоровых, и увеличивается с возрастом. При этом 
увеличение в составе кишечной микробиоты микроорга-
низмов рода Collinsella связывают с развитием аллергии 
на древесный орех и/или арахис [17]. Состояние микро-
биоты кишечника у детей после введения прикорма 
и последующего отлучения от груди (на 21–31-й нед жиз-
ни) характеризовалось постепенным увеличением коли-
чества микроорганизмов семейства Lachnospiraceae, 
родов Faecalibacterium и Dialister, что в школьном воз-
расте (6–11 лет) ассоциировало с меньшим риском ато-

пии [18]. У детей с атопическим дерматитом в двух ранних 
возрастных периодах (средний возраст 10 и 24 мес) 
обнаружено преобладание (в сравнении с детьми без 
аллергии) факультативных анаэробов, снижение колони-
зации Bacteroides fragilis и бактериями, продуцирующими 
короткоцепочечные жирные кислоты (КЦЖК) [19]. 

Таким образом, исследования характеристик кишеч-
ной микробиоты у детей с аллергическими заболевания-
ми на этапе первых 1000 сут жизни актуальны, поскольку 
они позволят обосновать выбор направления патогене-
тической коррекции болезни в периоде «окна возмож-
ностей». В России исследования кишечной микробиоты 
у детей первых 1000 сут жизни немногочисленны [20–22], 
а различия в составе микробиоты у детей раннего воз-
раста с аллергией ранее не изучали. 

Цель исследования

Изучить состав кишечной микробиоты у детей в воз-
расте до двух лет с пищевой аллергией.

МЕТОДЫ
Дизайн исследования

Проведено одномоментное исследование состава 
кишечной микробиоты у детей двух возрастных групп 
с пищевой аллергией. Результаты изучения состава 
кишечной микробиоты бактериологическим методом 
у детей, включенных в настоящее исследование, опубли-
кованы ранее [23].

Условия проведения исследования

В исследование включали детей, находившихся под 
амбулаторным наблюдением в консультативно-диагно-
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стическом центре НИИ педиатрии и охраны здоровья 
детей НКЦ №2 РНЦХ им. акад. Б.В. Петровского (Москва) 
в период с 01.03.2024 по 01.05.2025. 

Данные об анамнезе жизни и болезни пациентов, 
клиническое описание, данные рутинных лабораторных 
и инструментальных исследований (общие анализы кро-
ви и мочи, биохимический анализ крови, ультразвуковое 
исследование внутренних органов), данные консультаций 
профильных специалистов и диагностические заклю-
чения получены из амбулаторных карт наблюдаемых 
пациентов.

Критерии соответствия

Критерии включения:

• доношенные дети в возрасте от 6 мес до 24 мес жизни 
с пищевой аллергией;

• проживание в г. Москве или городах Московской 
области.
Диагноз пищевой аллергии устанавливали клиниче-

ски при купировании симптомов аллергии после исклю-
чения из диеты предполагаемого аллергена и их повтор-
ного появления после тестового введения аллергена. 
Наличие IgE-опосредованной пищевой аллергии под-
тверждали обнаружением sIgE (согласно клиническим 
рекомендациям «Пищевая аллергия», 2025 г. [24]).

Критерии невключения:

• наличие острого заболевания;
• наличие тяжелой коморбидной патологии (врожден-

ные пороки развития, наследственные обменные 
нарушения, органическое поражение центральной 
нервной системы).
Критерии исключения:

• пациенты, у которых анализ кала не выполнен по тех-
ническим причинам.

Целевые показатели исследования

Анализировали таксономический состав кишечной 
микробиоты на всех уровнях его организации: тип, класс, 
порядок, семейство, род и вид.

Материалы исследования

Сбор кала детей, включенных в исследование, выпол-
нен в домашних условиях родителями ребенка или лицами, 
осуществляющими уход, после объяснения исследовате-
лем правил сбора биологического материала. В частности, 
информировали о необходимости взятия биоматериала 
непосредственно после акта дефекации в утреннее время. 
При этом с поверхности памперса/пеленки стерильным 
шпателем необходимо было выполнить взятие образца 
объемом не менее чайной ложки (около 5 г). Пробу 
биоматериала следовало поместить в стерильный 
контейнер объемом 120 мл («Полиэфир», Республика 
Беларусь), а затем в домашний холодильник и хранить 
в нем при температуре +4 °С не более 24 ч. В течение этого 
времени образцы необходимо было транспортировать 
в сумке-холодильнике в лабораторию, где осуществляли 
хранение при температуре –80 °С. Сроки хранения 
замороженного биоматериала составляли от 1 до 
3 мес. После оттаивания для исследования повторное 
замораживание не производили [25]. 

Выделение ДНК

ДНК выделяли из 50 мг фекалий (такой объем био-
материала был доступен во всех случаях). К образ-
цам добавляли 400 мкл фосфатно-солевого буферно-
го раствора (PBS, Solarbio, Beijing Solarbio Science & 
Technology Co., Ltd., КНР). Гомогенизацию образцов про-

водили в пробирках со стеклянными шариками на прибо-
ре MagNA Lyser (Roche, Швейцария) в течение 30 с. Далее 
ДНК выделяли на автоматической станции KingFisher 
Flex (Thermo Fisher Scientific, США) набором MagMAX 
Microbiome Ultra Nucleic Acid Isolation Kit (Thermo Fisher 
Scientific, США) в соответствии с протоколом производи-
теля. Количество ДНК оценивали на приборе Qubit (Qubit 
Systems, Канада) набором Quant-iT dsDNA Broad-Range 
Assay Kit (Thermo Fisher Scientific, США). Отрицательный 
и положительный контроль использовали в каждой реак-
ции. В качестве положительного контроля использовали 
чистую культуру лактобацилл или бифидобактерий.

Приготовление библиотек и секвенирование

Для получения ампликона гена 16S рРНК исполь-
зовали 1–5 нг геномной ДНК. На первом эта-
пе нарабатывали ампликон методом полимераз-
ной цепной реакции с использованием набора 
реактивов Tersus Plus PCR kit («Евроген», Россия) 
и праймеров 27F (AGAGTTTGATYMTGGCTCAG), 1492R 
(GGTTACCTTGTTAYGACTT) («Евроген», Россия). Для нара-
ботки ампликонов применяли следующую программу: 
95 °С — 2 мин (95 °С — 1 мин; 60 °С — 1 мин; 72 °С — 
3 мин) 30 циклов; 72 °С — 2 мин; 4 °С [26]. Качество 
ампликонов проверяли путем электрофореза в 1,5% 
агарозном геле. В соответствии с протоколом в реакцию 
брали 11 мкл очищенного ампликона, обрабатывали 
NEBNext Ultra II End Repair/dA-Tailing Module (NEB, США) 
и лигировали баркоды с использованием Native Barcoding 
Kit 96 (SQK-NBD109.96) при помощи Blunt/TA Ligase 
Master Miх (NEB, США). Далее проводили очистку готовых 
ампликонов при помощи магнитных шариков KAPA Pure 
Beads (Roche, США) в соответствии с протоколом произ-
водителя (соотношение шариков к  ампликону 0,4 : 1).

Полученные баркодированные библиотеки чистили 
при помощи KAPA Pure Beads (Roche, США), концентра-
цию библиотек измеряли с применением набора Quant-iT 
dsDNA Assay Kit, High Sensitivity (Thermo Fisher Scientific, 
США), образцы смешивали эквимолярно. К пулиро-
ванной библиотеке лигировали финальный адаптер 
(Adapter Mix II Expansion (Oxford Nanopore Technologies, 
Великобритания) с применением NEBNext Quick Ligation 
Module (NEB, США). Готовую библиотеку наносили на про-
точную ячейку прибора MinION Mk1B (Oxford Nanopore 
Technologies, Великобритания) в количестве 70 фмоль. 
Очищенные баркодированные библиотеки смешива-
ли эквимолярно, исходя из измеренных концентраций 
и размера ампликона (1465 п.н.). Далее полученный пул 
библиотек концентрировали на магнитных шариках.

Таксономическая классификация

Адаптерные последовательности были удалены 
с применением программы Porechop, версия 0.2.4
(https://github.com/rrwick/Porechop) с параметра-
ми, выставленными по умолчанию. Считывания были 
отфильтрованы с использованием Chopper, версия 0.6.0 
(https://github.com/wdecoster/chopper) с параметрами 
-l 1300 и --maxlength 1600, удаляя последовательности 
с оценкой Phred ниже 10 или выходящие за пределы диа-
пазона длин 1300–1600 нуклеотидов. Таксономическая 
классификация выполнена с использованием програм-
мы Emu, версия 3.4.5 (https://github.com/treangenlab/
emu) с предварительно собранной эталонной базой дан-
ных EMU, оптимизированной для длинных прочтений 
и рекомендованной разработчиками программы.

Таксономический профиль кишечной микробиоты 
представлен в виде относительной численности таксонов 
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(relative abundance, %), рассчитанной как доля прочтений 
(reads), отнесенных к каждому таксону, от общего числа 
прочтений. Для оценки качества и распространенно-
сти отфильтрованных и необработанных данных исполь-
зовали NanoStat, версия 1.6.0 (https://github.com/
wdecoster/nanostat). Результаты таксономической анно-
тации импортировали в RStudio, версия 2023.12.0+369 
для последующего анализа с использованием пакета 
MicrobiotaProcess, версия 1.17.1 (https://github.com/
YuLab-SMU/MicrobiotaProcess).

Визуализация таксономического состава исследу-
емых групп выполнена с помощью функции mp_plot_
abundance (MicrobiotaProcess, язык программирова-
ния R, версия 4.3.2).

Определение специфических IgE

Для определения специфических IgE к аллергенам 
использован метод твердофазного иммуноферментно-
го анализа по мультиплексной технологии  «Аллергочип 
ALEX2» (Macro-Array Diagnostics GmbH, Австрия). Тест 
определяет чувствительность к 300 аллергенам следую-
щих групп: пыльца трав, деревьев, сорняков; эпидермис 
и шерсть животных; клещи и тараканы; плесень и дрож-
жевые грибы; пищевые аллергены; латекс, аллергены 
и яды насекомых.

Взятие крови пациентов осуществляли из перифе-
рической вены в стерильные пробирки типа BD (Becton 
Dickinson Vacutainer 2 мл) с гелем — активатором свер-
тывания. Пробирку устанавливали вертикально в штатив 
и оставляли при комнатной температуре на 30–60 мин 
до образования сгустка. Затем пробирку центрифугиро-
вали в течение 10 мин при 3000 об./мин. Полученную 
сыворотку аккуратно отбирали стерильной пипеткой, 
избегая контакта со сгустком и форменными элемента-
ми крови. Сыворотку переносили в чистую стерильную 
пробирку с плотно закрывающейся крышкой, хранили 
в холодильнике при температуре 2–8 °C не более 1 нед. 
При более длительном хранении образцы заморажива-
ли при –20 °C.

Для выполнения анализа использовали реагенты 
набора ALEX2 (Allergy Xplorer, Macro-Array Diagnostics 
GmbH, Австрия). Подготовку реагентов и биологиче-
ских образцов (сыворотка крови) проводили согласно 
инструкции производителя непосредственно перед про-
ведением анализа. Необходимое количество картрид-
жей ALEX2 извлекали из холодильника и устанавливали 
в держатели. В каждый картридж добавляли 400 мкл 
ALEX2 Sample Diluent, после чего вносили 100 мкл 
исследуемого образца сыворотки. Картриджи помеща-
ли в подготовленную инкубационную камеру, устанав-
ливали ее на лабораторный шейкер и инкубировали 
при комнатной температуре в течение 2 ч при скорости 
8 об./мин и мягком покачивании вдоль длинной сторо-
ны картриджа. По завершении инкубации содержимое 
картриджей сливали, а капли жидкости аккуратно уда-
ляли бумажным полотенцем. После этого проводили 
первую серию промывок (промывочный буфер стандарт-
ный PBS-T) согласно инструкции производителя. Далее 
в каждый картридж добавляли 500 мкл ALEX2 Detection 
Antibody. Картриджи снова помещали в инкубационную 
камеру и инкубировали 30 мин при 8 об./мин. После 
завершения инкубации раствор детекционного антитела 
сливали, а остатки жидкости удаляли аналогично пре-
дыдущему этапу. Затем выполняли вторую серию про-
мывок. После промывок в каждый картридж вносили по 
500 мкл ALEX2 Substrate Solution. С момента заполнения 
первого картриджа запускали таймер и инкубировали 

в течение 8 мин при горизонтальном положении карт-
риджей без покачивания. По истечении 8 мин в каждый 
картридж добавляли по 100 мкл ALEX2 Stop Solution. 
Раствор аккуратно распределяли по поверхности мас-
сива, после чего полностью сливали смесь субстрата, 
стоп-раствора и удаляли остатки жидкости. После этого 
выполняли заключительную промывку. После заверше-
ния всех этапов массивы оставляли сушиться на воз-
духе при комнатной температуре до полного высыхания. 
Полностью высушенные массивы сканировали с исполь-
зованием системы ImageXplorer. Полученные изобра-
жения анализировали с применением программного 
обеспечения RAPTOR SERVER Analysis Software, версия 
22-IFU-01-EN-06 (дата выпуска: май 2022 г., разработ-
чик Macro Array Diagnostics GmbH, Австрия).  

Стандартизованные категории для результатов 
теста методом «Аллергочип ALEX2»  (kUA/L — килоеди-
ницы аллерген-специфического IgE на литр): < 0,3 — 
не определяется; 0,3–0,9 — низкий; 1–4,9 — уме-
ренный; 5–14,9 — высокий; � 15 — очень высокий. 
Флуоресцентный/колориметрический сигнал преобра-
зовывали в количественные единицы kUA/L с использо-
ванием стандартной калибровочной кривой. По данным 
производителя, калибровочная кривая ALEX2 уже соз-
дана путем сравнительного тестирования сывороточных 
препаратов со специфическим IgE к различным анти-
генам. Данные ниже нижнего предела фиксировали 
как < 0,3 kUA/L и приравнивали к нулю, данные выше 
верхнего предела фиксировали как верхний предел. 
По данным производителя, предел обнаружения (Limit 
Of Detection) составлял 0,3 kUA/L для всех аллергенных 
компонентов и экстрактов. Данные о воспроизводимо-
сти для лаборатории внутрисерийных и межсерийных 
коэффициентов вариации (CV) для контрольных образ-
цов отсутствуют.

Статистические процедуры

Расчет размера выборки

Необходимый размер выборки при планировании 
исследования не рассчитывали.

Статистические методы

Анализ данных выполнен с использованием паке-
та статистических программ STATISTICA, версия 10.0 
(StatSoft Inc, США).

Описание количественных показателей выпол-
нено с указанием медианы (25-й; 75-й перцентили). 
Сравнение независимых выборок (дети в возрасте 
6–12 и 13–24 мес) по количественным показателям 
выполнено  с применением U-критерия Манна – Уитни, по 
качественным показателям — критерия χ2 с поправкой 
Йетса (при ожидаемой частоте в одной из ячеек 4-поль-
ной таблицы от 5 до 9) или точного критерия Фишера 
(при ожидаемой частоте в одной из ячеек 4-польной 
таблицы < 5). Вводили поправку Бенджамини – Хохберга 
на множественные сравнения. Статистически значимым 
считали различия при р < 0,05.

Размер эффекта по Коэну для определения раз-
личий между двумя группами или силы связи меж-
ду переменными представлен для количественных (d) 
и качественных (h) данных. Интерпретация величины 
эффекта: 0,2 — малый эффект; 0,5 — средний эффект; 
0,8 и выше — большой эффект.

Этическая экспертиза

Проведение исследования одобрено Локальным эти-
ческим комитетом РНИМУ им. Н.И. Пирогова (протокол 
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№ 237 от 19.02.2024). От законных представителей 
получали информированное добровольное согласие на 
участие детей в исследовании.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Формирование выборки исследования 

В период исследования для участия были приглаше-
ны 65 детей. Из них соответствовали критериям отбора 
63 ребенка. Родители всех 63 детей согласились на 
участие в исследовании. Материалы (образцы кала) 
были получены от 60 детей. В 3 случаях материалы не 
были получены в связи с переездом семьи в другой 
город. Таким образом, были проанализированы данные 
60 пациентов с пищевой аллергией, из них 37 в возрасте 
6–12 мес и 23 — 13–24 мес.

Характеристики групп исследования 

Дети в возрасте 6–12 и 13–24 мес, медиана 7 (6; 9) 
и 16 (15; 21) мес соответственно, были сопоставимы (во 
всех случаях p > 0,2)  по всем изученным в исследовании 
исходным показателям (табл. 1). Вместе с тем, анализ 
величины размера эффекта по Коэну показал значимое 
различие групп по таким показателям, как частота слу-
чаев аллергии у родственников первой линии родства, 
антибактериальной терапии детей в перинатальном 
периоде, рождения путем кесарева сечения.

При определении IgE-сенсибилизации к отдельным 
аллергенам и степени сенсибилизации к ним дети в воз-
расте 6–12 и 13–24 мес были сопоставимы (во всех 
случаях p > 0,5) по всем изученным показателям. Вместе 
с тем, выявлена значимая разница между группами по 
наличию поливалентной аллергии (анализ величины 
размера эффекта по Коэну) (табл. 2).

 
Основные результаты исследования

В составе кишечного метагенома на уровне типа бак-
терий у пациентов в возрасте 6–12 мес выделены 4 типа 

бактерий (типы Firmicutes, Actinobacteria, Proteobacteria, 
Bacteroidetes). У детей в возрасте 13–24 мес наря-
ду с этими типами бактерий выделены бактерии типа 
Verrucomicrobia (табл. 3–7).

На уровне класса у пациентов в возрасте 6–12 мес 
тип Firmicutes включал классы Clostridia, Bacilli, 
Negativicutes, Erysipelotrichia (см. табл. 3). Статистически 
значимых различий таксономического состава кишечной 
микробиоты на уровне классов и порядков между детьми 
в возрасте 6–12 и 13–24 мес не выявлено. В обеих воз-
растных группах наиболее часто выделялись микроорга-
низмы 19 семейств:  Ruminococcaceae, Lachnospiraceae, 
Bifidobacteriaceae, Enterobacteriaceae, Tannerellaceae, 
неидентифицируемое семейство порядка Bacteroidales, 
неидентифицируемое семейство порядка Clostridiales, 
Bacteroidaceae, Sutterellaceae, Oscillospiraceae, 
Streptococcaceae, Peptostreptococcaceae, Veillonellaceae, 
Clostridiaceae, Prevotellaceae, Erysipelotrichaceae, 
Lactobacillaceae, Pasteurellaceae, Akkermansiaceae 
(см. табл. 3–7). Статистически значимые различия меж-
ду группами детей установлены в отношении  семей-
ства Ruminococcaceae: в старшей возрастной группе 
доля микроорганизмов этого семейства была выше 
(см. табл. 3). 

Были выделены наиболее распространенные 
у пациентов обеих групп 39 родов микроорганизмов; 
из них доля только 3 родов в сравниваемых группах 
различалась (см. табл. 3). Так, у детей в возрасте 
13–24 мес по сравнению с детьми 6–12 мес отмече-
ны более низкое содержание  Veillonella  и, напротив, 
более высокое содержание микроорганизмов неиден-
тифицируемого рода семейства Lachnospiraceae и рода 
Gemmiger (семейство Ruminococcaceae) (см. табл. 3). 
У детей в возрасте 13–24 мес практически отсутст-
вовали микроорганизмы родов Erysipelatoclostridium, 
Intestinibacter, Klebsiella, Sutterella, Haemophilus 
и Prevotella (см. табл. 3, 5, 6).

Таблица 1. Характеристика детей с пищевой аллергией разных возрастных групп

Table 1. Characteristics of children with food allergies from different age groups

Показатели
Дети 6–12 мес

(n = 37)

Дети 13–24 мес

(n = 23)

d/h

по Коэну
p

Пол (женский), абс. (%) 17 (46) 12 (52) 0,12 0,818

Масса тела при рождении, г 3520 (3250; 3750) 3650 (2720; 3990) 0,20 0,760

Срок гестации, нед 39 (38; 40) 39 (38; 40) 0,04 0,995

Семейный анамнез по аллергии*, n (%) 27 (73) 21 (91) 0,49 0,324

Наличие в семье братьев/сестер, абс. (%) 15 (40) 10 (43) 0,06 0,897

Антибактериальная терапия в перинатальном 
периоде, абс. (%)

12 (32) 14 (61) 0,58 0,232

Кесарево сечение, абс. (%) 9 (24) 12 (52) 0,58 0,232

Приложены к груди в 1-е сут, абс. (%) 30 (81) 22 (96) 0,50 0,334

Тип вскармливания, абс. (%)
• естественное
• искусственное
• смешанное

11 (30)
3 (8)

23 (62)

9 (39)
1 (4)

13 (57)

0,110
(df = 2)

0,818
(df = 2)

Возраст введения прикорма, мес 5 (4,5; 6) 5 (5; 6) 0,20 0,760

IgE-сенсибилизация к пищевым аллергенам**, абс. (%) 19 (51) 8 (35) 0,34 0,646

Примечание. <*> — наличие аллергической болезни у родственников первой линии (родители и сибсы); <**> — определяли методом 
иммунофлуоресценции на твердой фазе «Аллергочип ALEX2». p-значения рассчитаны с поправкой на множественные сравнения 
по Бенджамини – Хохбергу.

Note. <*> — allergic disease in first-line relatives (parents and sibs); <**> — determined by solid phase immunofluorescence “Allergochip 
ALEX2.” p-values were calculated adjusted for multiple Benjamini – Hochberg comparisons.
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Таблица 2. IgE-сенсибилизация детей в возрасте 6–12 и 13–24 мес с пищевой аллергией

Table 2. IgE sensitization of children aged 6–12 and 13–24 months with food allergies

Показатели
Дети 6–12 мес

(n = 19)

Дети 13–24 мес

(n = 8)

d/h

по Коэну
р

Общее количество выявленных аллергенов, абс. 28 39 – –

Сенсибилизация к яичному белку, абс. (%) 
Сенсибилизация к белку коровьего молока, абс. (%)
Сенсибилизация к арахису, абс. (%)
Сенсибилизация к сое, абс. (%)

11 (58)
5 (26)
2 (10)
2 (10)

5 (62)
1 (12)
2 (25)
1 (12)

0,07
0,36
0,40
0,06

1,000
0,9495
0,9495
1,000

Поливалентная аллергия, абс. (%) 8 (42) 7 (87) 1,01 0,258

Умеренная/высокая сенсибилизация к пищевым 
аллергенам*, абс. (%) 

15 (79) 5 (62) 0,41 0,9495

Примечание. <*> — содержание (килоединицы/литр) аллерген-специфического IgE в сыворотке крови � 1 kUA/L. IgE-cенсибилизацию 
устанавливали при наличии sIgE > 0,3 kUA/L. Поливалентной считали аллергию при выявлении IgE-сенсибилизации к двум и более аллергенам.

Note. <*> — content (kilo-units/liter) of allergen-specific IgE in serum � 1kU/L. IgE sensitization was established with sIgE > 0.3 kU/L. Allergy 
to two or more allergens was considered polyvalent when IgE sensitization was revealed.

Таблица 3. Таксономический состав кишечной микробиоты (тип Firmicutes) у детей в возрасте 6–12 и 13–24 мес с пищевой аллергией

Table 3. Taxonomic composition of intestinal microbiota (Firmicutes type) in children aged 6–12 and 13–24 months with food allergies

Таксономия 6–12 мес (n = 37) 13–24 мес (n = 23) p

Firmicutes 60,51 66,21 0,432

Clostridia 39,50 50,83 0,227

Clostridiales 39,50 50,83 0,252

Ruminococcaceae 2,86 10,70 0,006

Faecalibacterium 0,70 7,26 0,064

Faecalibacterium_prausnitzii 0,70 7,26 0,049

Gemmiger 0,00 0,65 0,007

Gemmiger_formicilis 0,00 0,65 0,012

Ruminococcus 0,00 0,34 0,124

Flavonifractor 0,55 0,35 0,296

Flavonifractor_plautii 0,55 0,35 0,285

Lachnospiraceae 23,71 32,32 0,403

Faecalicatena 0,00 0,12 0,269

Faecalicatena_fissicatena 0,00 0,07 0,243

Lachnoclostridium 0,24 0,59 0,659

Lachnoclostridium_sp,_YL32 0,24 0,47 0,988

Lacrimispora 0,60 0,94 0,269

Lacrimispora_saccharolytica 0,60 0,94 0,243

Faecalimonas 0,00 0,20 0,334

Faecalimonas_umbilicata 0,00 0,20 0,309

Enterocloster 2,97 2,77 0,646

Enterocloster_bolteae 2,97 2,77 0,570

Fusicatenibacter 0,00 0,62 0,067

Fusicatenibacter_saccharivorans 0,00 0,62 0,058

Anaerobutyricum 0,00 0,19 0,124

Anaerobutyricum_hallii 0,00 0,19 0,132

Lachnospira 0,00 1,02 0,149

Lachnospira_eligens 0,00 1,02 0,108

Roseburia 0,00 1,43 0,124

Roseburia_intestinalis 0,00 0,22 0,284

Roseburia_hominis 0,00 0,40 0,045

Anaerostipes 0,00 0,57 0,235

Anaerostipes_hadrus 0,00 0,53 0,152

Mediterraneibacter 1,71 1,32 0,659

Ruminococcus_gnavus 0,66 0,94 0,570

Blautia 2,05 1,85 0,659

Blautia_sp,_SC05B48 0,30 0,56 0,305

Blautia_luti 0,48 0,44 0,988

Blautia_wexlerae 0,08 0,13 0,746
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Таксономия 6–12 мес (n = 37) 13–24 мес (n = 23) p

Dorea 0,00 0,23 0,124

Dorea_longicatena 0,00 0,17 0,163

NA 0,00 2,56 <0,001

Lachnospiraceae_bacterium_GAM79 0,00 0,72 0,012

Oscillospiraceae 0,00 0,38 0,168

Dysosmobacter 0,00 0,30 0,124

Dysosmobacter_welbionis 0,00 0,30 0,132

Peptostreptococcaceae 0,57 0,14 0,074

Intestinibacter 0,15 0,00 0,124

Intestinibacter_bartlettii 0,15 0,00 0,102

Clostridiaceae 2,37 2,69 0,403

Hungatella 1,10 1,09 0,659

Hungatella_hathewayi 1,10 1,09 0,720

Clostridium 0,37 1,03 0,235

NA 0,21 0,46 0,403

Monoglobus 0,00 0,13 0,659

Monoglobus_pectinilyticus 0,00 0,13 0,658

Bacilli 1,51 2,64 0,556

Lactobacillales 1,51 2,64 0,618

Streptococcaceae 0,65 0,56 0,878

Streptococcus 0,46 0,38 0,867

Lactobacillaceae 0,21 0,52 0,211

Lactobacillus 0,19 0,52 0,124

Lactobacillus_rogosae 0,00 0,30 0,079

Negativicutes 4,53 2,76 0,177

Veillonellales 2,85 1,48 0,252

Veillonellaceae 2,85 1,48 0,211

Veillonella 2,39 0,24 0,007

Veillonella_dispar 0,26 0,00 0,200

Veillonella_parvula 0,69 0,07 0,017

Dialister 0,00 0,07 0,160

Erysipelotrichia 0,80 0,53 0,372

Erysipelotrichales 0,80 0,53 0,394

Erysipelotrichaceae 0,80 0,53 0,403

Erysipelatoclostridium 0,29 0,00 0,064

Erysipelatoclostridium_ramosum 0,27 0,00 0,058

NA 0,08 0,17 0,733

Примечание. Здесь и в табл. 4–7: NA (Not Available) — неидентифицированное семейство/род микроорганизмов. Таксономический состав 
упорядочен в последовательности тип  класс  порядок  семейство  род  вид. Описание кишечной микробиоты представлено 
с указанием относительной численности таксонов (relative abundance), рассчитанной как доля (%) прочтений (reads), отнесенных к каждому 
таксону, от общего числа прочтений; p-значение рассчитано с поправкой на множественные сравнения по Бенджамини – Хохбергу.

Note. Here and in Tables 4–7: NA (Not Available) — unidentified microorganisms family/genus. Taxonomic composition is ordered in the 
sequence type  class  order  family  genus  species. The description of intestinal microbiota is presented with the relative abundance 
was calculated as the proportion (%) of reads assigned to each taxon of the total number of reads; p-value was calculated adjusted for multiple 
Benjamini – Hochberg comparisons.

Таблица 4. Таксономический состав кишечной микробиоты (тип Actinobacteria) у детей в возрасте 6–12 и 13–24 мес с пищевой аллергией

Table 4. Taxonomic composition of intestinal microbiota (Actinobacteria type) in children aged 6–12 and 13–24 months with food allergies

 Таксономия 6–12 мес (n = 37) 13–24 мес (n = 23) p

Actinobacteria 6,96 1,97 0,062

Actinobacteria 6,96 1,97 0,112

Bifidobacteriales 6,96 1,97 0,124

Bifidobacteriaceae 6,96 1,97 0,078

Bifidobacterium 6,96 1,97 0,069

Bifidobacterium_longum 0,88 0,54 0,285

Bifidobacterium_pseudocatenulatum 0,06 0,00 0,608

Таблица 3. Окончание

Table 3. Ending
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На уровне видов микроорганизмов у детей в воз-
расте 13–24 мес в сравнении с детьми 6–12 мес было 
выше количество  Faecalibacterium prausnitzii и, кроме 
того, выявлены в небольшом количестве Akkermansia 
muciniphila (см. табл. 3, 7). У детей второго года жизни 
обнаружены бактерии типа Firmicutes: Lachnospiraceae 
bacterium GAM79, Gemmiger formicilis, Roseburia hominis. 
Наряду с этим в старшей группе по сравнению с млад-
шей отмечено меньшее количество Veillonella parvula 
(см. табл. 3).

ОБСУЖДЕНИЕ
Резюме основного результата исследования

 У детей с пищевой аллергией на первом и вто-
ром году жизни выявлены различия состава кишечной 
микробиоты на таксономическом уровне типов бакте-
рий. На уровне классов и порядков различий между 
возрастными группами пациентов не выявлено. На 
уровне семейств, родов и видов выявлены следующие 
особенности состава кишечной микробиоты: более 
высокое содержание на втором году жизни микро-

Таблица 5. Таксономический состав кишечной микробиоты (тип  Proteobacteria) у детей в возрасте 6–12 и 13–24 мес с пищевой аллергией

Table 5. Taxonomic composition of intestinal microbiota (Proteobacteria typ e) in children aged 6–12 and 13–24 months with food allergies

Таксономия 6–12 мес (n = 37) 13–24 мес (n = 23) p

Proteobacteria 9,80 8,38 0,371

Gammaproteobacteria 9,60 7,52 0,372

Pasteurellales 0,06 0,00 0,952

Pasteurellaceae 0,06 0,00 0,976

Haemophilus 0,06 0,00 0,952

Enterobacterales 8,91 6,67 0,394

Enterobacteriaceae 8,91 6,67 0,403

Klebsiella 0,44 0,00 0,269

Escherichia 3,69 3,05 0,394

Escherichia_coli 3,69 3,05 0,333

Betaproteobacteria 0,40 0,51 0,556

Burkholderiales 0,40 0,51 0,618

Sutterellaceae 0,37 0,51 0,734

Sutterella 0,05 0,00 0,659

Таблица 6. Таксономический состав кишечной микробиоты (тип Bacteroidetes) у детей в возрасте 6–12 и 13–24 мес с пищевой аллергией

Table 6. Taxonomic composition of intestinal microbiota (Bacteroidetes type) in children aged 6–12 and 13–24 months with food allergies

Таксономия 6–12 мес (n = 37) 13–24 мес (n = 23) p

Bacteroidetes 14,08 20,84 0,371

Bacteroidia 14,08 20,84 0,372

Bacteroidales 14,08 20,84 0,394

Tannerellaceae 0,00 0,21 0,413

Parabacteroides 0,00 0,21 0,438

Bacteroidaceae 2,74 6,05 0,403

Bacteroides 2,74 6,05 0,413

Bacteroides_ovatus 0,00 0,50 0,333

Bacteroides_uniformis 0,00 0,53 0,285

Prevotellaceae 0,13 0,16 0,976

Prevotella 0,04 0,00 0,399

Phocaeicola_dorei 0,00 0,17 0,988

Phocaeicola_vulgatus 0,00 0,97 0,285

NA 1,79 5,65 0,376

Phocaeicola 1,79 5,65 0,269

Таблица 7. Таксономический состав кишечной микробиоты (тип Verrucomicrobia) у детей в возрасте 6–12 и 13–24 мес с пищевой аллергией

Table 7. Taxonomic composition of intestinal microbiota (Verrucomicrobia type) in children aged 6–12 and 13–24 months with food allergies

Таксономия 6–12 мес (n = 37) 13–24 мес (n = 23) p

Verrucomicrobia
Verrucomicrobiae

Verrucomicrobiales
Akkermansiaceae

Akkermansia
Akkermansia_muciniphila

0,00
0,00
0,00
0,00
0,00
0,00

0,16
0,16
0,16
0,16
0,16
0,16

0,091
0,164
0,183
0,168
0,124
0,120
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организмов семейства Ruminococcaceae, снижение 
содержания микроорганизмов рода Veillonella при эли-
минации условно-патогенного вида микроорганизмов 
Veillonella parvula. Наряду с этим на втором году жизни 
отмечен более высокий уровень неидентифицируемо-
го рода семейства Lachnospiraceae и рода Gemmiger. 
Среди видов бактерий у детей второго года жизни 
отмечено более высокое содержание Faecalibacterium 
prausnitzii, Lachnospiraceae bacterium GAM79, Gemmiger 
formicilis, Roseburia hominis.

Ограничения исследования

Ограниченный объем выборки пациентов первого 
и второго года жизни не позволяет распространить 
полученные выводы на всю популяцию детей раннего 
возраста, страдающих пищевой аллергией. В нашем 
исследовании отсутствовала контрольная группа здо-
ровых детей, что связано с возможностью включения 
детей в исследование только по принципу обращае-
мости в лечебное учреждение. Сравниваемые группы 
различались по частоте случаев аллергии у родственни-
ков первой линии родства, частоте антибактериальной 
терапии в перинатальном периоде, а также по частоте 
рождения путем кесарева сечения. Все эти факторы 
могли оказать влияние на характеристики кишечной 
микробиоты, а значит, выявленные нами различия 
состава микробиоты могли быть обусловлены не толь-
ко возрастом пациентов, но и вышеперечисленны-
ми факто рами. В связи с ограниченным количеством 
наборов для молекулярно-генетического исследования 
и сроков их использования динамическое обследова-
ние детей не проводилось. Мы не учитывали влияние на 
состав кишечной микробиоты факторов пола, наслед-
ственности, перинатального анамнеза и характера 
вскармливания. Таким образом, ограничением метода 
исследования состава кишечной микробиоты является 
применение однофакторного анализа с учетом только 
возраста детей.

Интерпретация результатов исследования

В кишечной микробиоте детей первого года жиз-
ни выделены микроорганизмы типов Firmicutes, 
Bacteroidetes, а также Proteobacteria и Actinobacteria. 
У детей второго года жизни отмечено более низкое 
содержание Actinobacteria и обнаружены микроорга-
низмы Verrucomicrobia. Похожий состав микроорганиз-
мов описан и у здоровых детей на грудном вскарм-
ливании [1, 27] с последующей сукцессией кишечной 
микробиоты на фоне введения прикорма [27].  Firmicutes 
и  Bacteroidota являются доминирующими типами микро-
биоты у детей на онтогенетическом этапе увеличения 
разнообразия продуктов прикорма, поэтому их присут-
ствие закономерно увеличивается на втором году жизни, 
причем как у здоровых детей, так и у детей с аллергией 
[17, 28]. Вместе с тем, по некоторым данным, увеличение 
доли микроорганизмов типов Bacteroidota и Firmicutes 
ассоциировано с аллергией на белок коровьего моло-
ка [29]. Аналогичные данные получены и в нашем иссле-
довании, хотя различия в содержании этих типов бак-
терий между детьми второго и первого года жизни не 
достигли статистической значимости. В отдельных публи-
кациях в составе кишечной микробиоты у детей с пище-
вой аллергией отмечено снижение Bacteroidota [14, 30]. 
Данное противоречие, на наш взгляд, может быть свя-
зано с различной методологией изучения микробиоты, 
а также с разным возрастом обследованных младенцев 
с пищевой аллергией, особенностями стартового молоч-

ного вскармливания детей и, возможно, с региональны-
ми традициями при организации прикорма.

На таксономическом уровне классов кишеч-
ная микробиота детей в обеих возрастных группах 
была представлена преимущественно микроор-
ганизмами Clostridia, Bacteroidia, Actinobacteria, 
Gammaproteobacteria и Negativicutes. Выявленные 
нами особенности состава кишечной микробиоты 
у детей с пищевой аллергией согласуются с резуль-
татами исследования, в котором показано, что мла-
денцы с аллергией на белок коровьего молока отли-
чались высоким содержанием микроорганизмов 
типов Bacteroidota и Firmicutes, классов Clostridia 
и Bacteroidia, и низким содержанием микроорганизмов 
классов Negativicutes [29]. Кроме того, как извест-
но, значительное влияние на формирующуюся микро-
биоту оказывает способ родоразрешения. Так, класс 
Negativicutes чаще обнаруживают у детей, рожденных 
с помощью кесарева сечения и находящихся на сме-
шанном вскармливании (грудное молоко и молочная 
смесь), по сравнению с детьми, рожденными естествен-
ным путем и получающими грудное вскармливание [31]. 
Эти факторы могли оказать влияние на состав кишеч-
ной микробиоты и у пациентов в нашем исследовании.

При сравнении состава кишечной микробиоты на 
уровне порядков у детей с аллергией первого и второ-
го годов жизни статистически значимых различий не 
выявлено. По данным литературы, у детей с аллерги-
ей нарастание Clostridiales и увеличение соотношения 
Bacteroidales/Enterobacterales связывают с возможным 
развитием толерантности к аллергенам [32–34].

У детей с пищевой аллергией нами обнаружены 
микроорганизмы 19 семейств, но различия групп уста-
новлены лишь в отношении семейства  Ruminococcaceae 
(количество микроорганизмов выше у детей старшей 
возрастной группы). При этом у 5 (63%) из 8 детей вто-
рого года жизни, у которых были обнаружены микро-
организмы этого семейства, была диагностирована еще 
и сенсибилизация к яичному белку. Значительное коли-
чество микроорганизмов семейства Ruminococcaceae 
было описано ранее у детей с пищевой сенсибилизаци-
ей [35], в том числе к яичному белку [36].

У детей с пищевой аллергией нами определены 
39 наиболее частых в составе кишечной микробиоты 
родов микроорганизмов, из них для 3 установлены 
статистически значимые различия возрастных групп. 
Так, у детей второго года жизни в составе кишечной 
микробиоты (в сравнении с таковым у детей перво-
го года) выявлено более низкое содержание рода 
Veillonella. Эти различия отражают возможную связь 
с аллергической сенсибилизацией, которая в отдель-
ных исследованиях сопрягалась с меньшим содержа-
нием Veillonella. Так, относительно низкое количество 
Veillonella в микробиоме кишечника обнаружено уже 
в возрасте 2 мес у детей, у которых пищевая аллергия 
развилась в течение первых двух лет жизни [37]. Х. Fan 
и соавт. описали относительно низкое содержание 
Veillonella в микробиоме кишечника детей с атопиче-
ским дерматитом в возрасте двух лет [38]. Кроме того, 
у пациентов второго года жизни в нашем исследова-
нии в составе кишечной микробиоты отмечено более 
высокое содержание микроорганизмов недифферен-
цированного рода семейства  Lachnospiraceae и рода 
Gemmiger. О связи высокого содержания в кишечной 
микробиоте микроорганизмов рода Gemmiger с аллер-
гической патологией, а именно с хронической спонтан-
ной крапивницей, сообщалось ранее [39].
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У детей второго года жизни по сравнению с детьми 
в возрасте 6–12 мес нами обнаружено значительно 
более высокое содержание микроорганизмов вида 
Faecalibacterium prausnitzii. Впервые обнаружены 
в количествах 1% и менее микроорганизмы семейств 
Lachnospiraceae и Oscillospiraceae. Известно, что 
снижение количества Faecalibacterium prausnitzii 
и Akkermansia muciniphila связано с развитием ато-
пического дерматита и пищевой аллергии у детей 
[28, 40]. Показана иммуномодулирующая роль этих 
микроорганизмов, которая обусловлена их способно-
стью стимулировать регуляторные Т-клетки, вырабаты-
вающие противовоспалительный интерлейкин (IL) 10, 
и предотвращать секрецию провоспалительных цито-
кинов (IL-12) [41]. В экспериментальном исследова-
нии показано, что пероральное введение штаммов 
микроорганизмов этих двух видов уменьшает проявле-
ния атопического дерматита у мышей [42], что наряду 
с клиническими исследованиями позволяет в перспек-
тиве использовать эти микроорганизмы в качестве 
таргетных пробиотиков для детей с аллергией [43]. 
Помимо Faecalibacterium prausnitzii, в нашем исследо-
вании у детей в возрасте 13–24 мес в составе кишеч-
ной микробиоты выявлено более высокое содержание 
микроорганизмов видов Lachnospiraceae bacterium 
GAM79, Gemmiger formicilis, Roseburia hominis. Все эти 
виды относятся к КЦЖК-продуцирующим бактериям.

Таким образом, можно констатировать, что выяв-
ленное нами высокое содержание видов КЦЖК-
продуцирующих бактерий в кишечной микробиоте 
детей с пищевой аллергией старшей возрастной группы 
отражает саногенетические процессы и формирование 
оральной толерантности на фоне адекватного медицин-
ского сопровождения детей. Благоприятный прогноз 
аллергического заболевания у пациентов с пищевой 
аллергией подтверждает снижение колонизации кишеч-
ника микроорганизмами Veillonella parvula — возбуди-
теля воспалительных заболеваний кишечника и пре-
диктора аллергического процесса [44]. При сравнении 
характеристик пищевой сенсибилизации пациентов 
с пищевой аллергией на первом и втором году жизни 
нами выявлена более низкая частота аллергии на белки 
коровьего молока у старших детей, что, возможно, сви-
детельствует о формировании у них оральной толерант-
ности к этим белкам.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Описаны наиболее распространенные микроорга-

низмы кишечной микробиоты у пациентов с пищевой 
аллергией на первом и втором годах жизни на отдель-
ных таксономических уровнях — от семейства до 
вида. Относительно высокое содержание микробов — 
продуцентов КЦЖК и более низкую нагрузку условно-
патогенными микроорганизмами у детей с пищевой 
аллергией на втором году жизни можно расценивать 
как проявление развития толерантности к аллерге-
нам. Для поддержания саногенетических изменений 
при аллергических заболеваниях, в первую очередь, 
важны меры диетологической коррекции. В перспек-
тиве знание особенностей таксономического состава 
кишечной микробиоты у детей с аллергическими забо-
леваниями позволит разработать методы таргетной 
коррекции ее нарушений.
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