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ЦЕЛЬ: изучение кишечной микробиоты и выявление её характерных особенностей у пациентов с колорек-
тальным раком.
ПАЦИЕНТЫ И МЕТОДЫ: в данном исследовании проанализирован состав кишечной микробиоты у пациентов 
с колоректальным раком, при этом группой сравнения явились пациенты с невоспалительными заболева-
ниями кишечника.
РЕЗУЛЬТАТЫ: у пациентов с колоректальным раком отмечено увеличение доли энтерококков (12,7% — 
в исследуемой и 7,6% — в контрольной группах), снижение доли бифидобактерий (1,5% — в исследуемой 
группе и 4% — в контрольной группах) и облигатных анаэробов (3,3% — в исследуемой группе и 9,7% — 
в контрольной группе). Также было обнаружено снижение биоразнообразия микробиоты у пациентов 
с колоректальным раком, выраженное индексом Шеннона (4,46 — у исследуемой группы и 4,8 — в контроль-
ной), и двукратное увеличение доли Pseudomonas aeruginosa (2,2% — в исследуемой и 1,1% — в контроль-
ной группах), Clostridium septicum была изолирована только у пациентов с колоректальным раком.
ЗАКЛЮЧЕНИЕ: результаты исследования позволяют предположить диагностическую значимость видового 
разнообразия кишечной микробиоты.

КЛЮЧЕВЫЕ СЛОВА: колоректальный рак, микробиота, анаэробы, бутират-продуцирующие бактерии, просветная микробиота, при-
стеночная микробиота

КОНФЛИКТ ИНТЕРЕСОВ: авторы заявляют об отсутствии конфликта интересов

ИСТОЧНИК ФИНАНСИРОВАНИЯ: Госзадание по АААА-А21-121012100067-7 «Изучение онкогенного потенциала микробиоты толстой 
кишки и определение ее роли в патогенезе колоректального рака»

ДЛЯ ЦИТИРОВАНИЯ: Сухина М.А., Ставцев М.Г., Ачкасов С.И., Юдин С.М. Особенности кишечной микробиоты у пациентов с коло-
ректальным раком. Колопроктология. 2023; т. 22, № 3, с. 94–103. https://doi.org/10.33878/2073-7556-2023-22-3-94-103

Characteristics of the intestinal microbiota 
in patients with colorectal cancer

Marina A. Sukhina1,2, Matvey H. Stavtsev1, Sergey I. Achkasov1, 
Sergey M. Yudin2

1Ryzhikh National Medical Research Center of Coloproctology (Salyama Adilya st., 2, Moscow, 123423, Russia) 
2Federal State Budgetary Institution “Centre for Strategic Planning and Management of Biomedical Health Risks” 
of the Federal Medical Biological Agency (Pogodinskaya st., 10-1, Moscow, 119121, Russia)

AIM: to evaluate the intestinal microbiota and identify its characteristic features in patients with colorectal cancer.
PATIENTS AND METHODS: the composition of the intestinal microbiota in patients with colorectal cancer was ana-
lyzed, while the comparison group consisted of patients with non-inflammatory bowel diseases.
RESULTS: previous studies have shown the possible role of enterococci and some types of clostridia in stimulating 
oncogenic processes and, on the contrary, the vital role of lactobacilli and bifidobacteria in intestinal homeostasis 
maintaining. The proportion of enterococci was increased in patients with colorectal cancer (12.7% in the study 
group and 7.6% in the control group) on the contrary the proportion of bifidobacteria and obligate anaerobes was 
decreased (1.5% in the study group and 4% in the control groups) and (3.3% of the study group and 9.7% in the 
control group) respectively. Decrease of the microbiota biodiversity was observed for the patients with colorectal 
cancer that was calculated by the Shannon diversity Index (4.46 in the study group and 4.8 in the control group), 
also two-fold increase of Pseudomonas aeruginosa (2.2% in the study group and 1.1% in the control group) was 
found for this cohort, Clostridium septicum was isolated only from patients with colorectal cancer.
CONCLUSION: this study results suggest the diagnostic significance of the diversity of the intestinal microbiota.
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ВВЕДЕНИЕ

По данным исследования, опубликованном Catherine 
de Martel и соавт., 2020 [1], в 2018 году в мире было 
диагностировано примерно 2,2 миллиона случаев 
рака, связанных с инфекцией, что при стандарти-
зации по возрасту (age-standardised incidence rates 
(ASIR) равно 25,0 случаев на 100 000 человеко-лет. 
Среди основных этиологических агентов определя-
лись Helicobacter pylori (810 000 случаев, ASIR 8,7 
случаев на 100 000 человеко-лет), вирус папиломы 
человека (HPV) (690 000, 8,0), вирус гепатита В (HBV) 
(360 000, 4,1) и вирус гепатита С (HCV) (160 000, 1,7). 
Что касается колоректального рака (КРР), на настоя-
щий момент не предоставлено убедительных данных 
о положительной корреляции между присутствием, 
отсутствием или персистированием определённого 
инфекционного агента и развитием колоректального 
рака, что является очевидным для рака желудка, шей-
ки матки и печени (HVP, H. pylori и HCV, соответствен-
но). Некоторые исследователи указывают на виды 
рака, не связанные с инфекцией (рак молочной же-
лезы, рак предстательной железы, колоректальный 
рак), хотя для рака молочной железы существуют ис-
следования, предполагающие связь с инфекционным 
агентом по аналогии с Murine Mamiliar tumor virus 
(MMTV), вызывающим рак молочных желёз у мышей 
[2,3].
При этом колоректальный рак с 1,8 млн. новых слу-
чаев и 881 000 смертей в 2018 [4] остаётся мировой 
проблемой, являясь третьим наиболее распростра-
ненным онкологическим заболеванием и вторым 
по смертности злокачественным новообразовани-
ем [5]. По прогнозам к 2030 году в мире ожидается 
2,2 миллиона новых случаев и 1,1 миллион смертей 
[6]. При этом этиология колоректального рака очень 
сложна и включает как генетические факторы, так 
и факторы окружающей среды [7]. Близнецовый ме-
тод и семейные исследования продемонстрировали, 

что лишь небольшая часть колоректального рака свя-
зана с генетической предрасположенностью, а имен-
но семейный аденоматоз, наследственный неполи-
позный колоректальный рак, синдром Пейтца–Егерса 
и иные редкие заболевания [8–10]. Также многие 
случаи колоректального рака признаются спорадиче-
скими [11]. При этом всё больше данных указывает 
на то, что кишечная микробиота играет важную роль 
в возникновении, прогрессировании и метастазиро-
вании колоректального рака [12].
В процессе моделирования колоректального рака 
в экспериментах на животных показано измене-
ние бактериальных сообществ. В частности, у крыс 
с колоректальным раком отмечено значительное 
снижение бутират-продуцирующих бактерий, таких 
как Roseburia и Eubacterium, уменьшение количе-
ства пробиотических видов, таких как Ruminococcus 
и Lactobacillus [13]. При анализе научных публикаций, 
посвященных тематике колоректального рака, обра-
щает на себя внимание наличие данных об ассоци-
ации энтерококковой инфекции и злокачественных 
новообразований толстой кишки. Например, в иссле-
довании Kajihara и соавт. [14], была продемонстри-
рована высокая коморбидность рака и энтерокок-
ковой инфекции, определяемой как мономикробная 
культура, при этом в исследовании не рассматрива-
лись случаи колонизации энтерококками. В иссле-
довании Amarnani и соавт. [15] прямо указывается 
на возможную роль кишечных энтерококков в раз-
витии рака толстой кишки, что также находит отра-
жение в исследовании Li и соавт. [16]. Возможные 
молекулярные механизмы канцерогенеза, ассоци-
ированного с энтерококковой инфекцией, описаны 
в исследованиях Ruiz P.A., и соавт. и Wang X., и со-
авт. [17,18]. Среди облигатных анаэробов в качестве 
микроорганизма, также возможно ассоциированного 
с развитием КРР, рассматривают Clostridium septicum, 
представляющий собой грамположительную споро-
образующую облигатно анаэробную бактерию. Было 
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высказано предположение, что отсутствие кислорода 
и кислая среда опухоли толстой кишки предостав-
ляет благоприятные условия для прорастания спор 
C.Septicum [19]. Остаётся дискуссионным вопрос, яв-
ляется ли присутствие C.septicum причиной рака или 
же бактерия способствует дальнейшему развитию 
опухоли.
Отдельно стоит отметить роль бифидобактерий, ко-
торые являются одними из основных колонизаторов 
кишечника. В целом, считается, что их взаимодей-
ствие с хозяином начинается вскоре после рожде-
ния, хотя недавние исследования поставили под 
сомнение догму стерильности внутриутробной сре-
ды, предоставив доказательства присутствия микро-
организмов в плаценте, амниотической жидкости 
и пуповине при здоровой доношенной беременности 
[20–22].
Предполагается, что некоторые представители рода 
Bifidobacterium оказывают различные позитивные 
для макроорганизма эффекты на местном и систем-
ном уровнях, например, ограничивая колонизацию/
инвазию патогенной флоры или воздействуя на им-
мунную систему посредством изменений врожденных 
и/или адаптивных иммунных реакций. Так, исследо-
вания выявили ряд секретируемых или ассоцииро-
ванных с поверхностью молекул, которые действу-
ют как медиаторы для установления диалога между 
бифидобактериями и иммунной системой хозяина 
и поз воляют взаимодействовать с иммунными клетка-
ми, ассоциированными со слизистой оболочкой [23]. 
Кроме того, побочные продукты метаболизма углево-
дов бифидобактерий действуют как векторы, которые 
прямо и косвенно запускают иммунный ответ хозяи-
на, последний за счет стимуляции роста других ком-
менсальных микроорганизмов, таких как бактерии, 
продуцирующие пропионат или бутират [24]. Среди 
короткоцепочечных жирных кислот, вырабатываемых 
в толстой кишке человека, бутират играет ключевую 
роль в поддержании здоровья кишечника, является 
предпочтительным источником энергии для эпите-
лиальных клеток кишечника. Вследствие чего потре-
бление бутирата улучшает целостность эпителиаль-
ных клеток кишечника хозяина, способствуя плотным 
контактам, пролиферации клеток и продукции муци-
на бокаловидными клетками [25,26]. Также имеются 
данные о роли бутирата как противовоспалительного 
агента [27,28].

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ

Изучение кишечной микробиоты и выявление её ха-
рактерных особенностей у пациентов с колоректаль-
ным раком.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Пациенты. Основная группа — пациенты с колорек-
тальным раком (вне зависимости от TNM) — 100 
пациентов.
Группа сравнения — пациенты с геморроем, анальной 
трещиной, свищами прямой кишки — 76 пациентов.
Пациенты проходили стационарное лечение в Центре 
в период с января 2021 по декабрь 2022 года.
Исследуемый биоматериал: У каждого пациента 
изучались образцы пристеночной (биоптаты сли-
зистой оболочки толстой кишки) и просветной (фе-
калии) микробиоты. У пациентов с колоректальным 
раком дополнительно изучался биопсийный мате-
риал из опухоли. Суммарно в исследование было 
включено 604 (300 образцов у пациентов с КРР 
и 304 образца у пациентов группы сравнения) био-
образца. Микробиологическое исследование про-
водилось с использованием расширенного спек-
тра питательных сред (25 видов питательных сред 
для первичного посева биоматериала), с инкуби-
рованием в аэробных, микроаэрофильных и ана-
эробных условиях. Идентификация выделенных 
микроорганизмов проводилась с использовани-
ем масс-спектрометрии на платформе MALDI-TOF. 
Изучение культуральных свойств микроорганизмов, 
условий роста, морфологии колоний проводились 
с использованием стандартных микробиологиче-
ских методов.
Статистическая обработка данных проводилась 
с помощью программы Statistica. Данные оцени-
вались отдельно для просветных фекалий и для 
пристеночной флоры. Вклад каждого микро-
организма выражался в доле от микробиоты. 
На основании анализа всего массива данных 
вычислялся индекс биоразно образия Шеннона 
по формуле H = -Σ pi * ln(pi). Индекс Шеннона 
позволяет учитывать одновременно и видовое 
богатство, и количественные различия между 
видами.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Результаты, полученные при изучении пристеноч-
ной и просветной микробиоты, были объединены 
в микробиоту толстой кишки. Общее число изолятов, 
выделенных у пациентов с колоректальным раком, 
составило 1381 изолят, в группе сравнения был вы-
делено 1813 изолятов.
Данные по спектру микроорганизмов в биообразцах, 
полученных от пациентов с колоректальным раком, 
представлены на рисунке 1, от пациентов группы 
сравнения — на рисунке 2.
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Рисунок 1. Спектр микроорганизмов в образцах пациентов колоректальным раком
Figure 1. Spectrum of microorganisms in samples of patients with colorectal cancer
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Рисунок 2. Спектр микроорганизмов в образцах пациентов с доброкачественными заболеваниями прямой кишки 
и заднего прохода
Figure 2. Spectrum of microorganisms in samples of patients with diseases of the rectum and anus
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На рисунках 1 и 2 по оси Y обозначено объеди-
нённое число изолированных штаммов от соот-
ветствующих видов. Видовой состав представлен 
по оси Х.
Микробиота пациентов с колоректальным раком ха-
рактеризуется скудным видовым составом, в отличие 
от группы сравнения. Обращает внимание доминиро-
вание таких групп микроорганизмов как Enterococcus 
при явном снижении содержания Bifidobacterium. 
Всего выделено 236 видов микроорганизмов в образ-
цах, полученных от 100 пациентов. Индекс Шеннона 
для микробиоты пациентов с колоректальным раком 
составил 4,47.
У пациентов группы сравнения обращает внимание 
несколько выраженных пиков содержания таких 
микроорганизмов как E. coli, E faecalis, S. epidermidis, 
и Bifidobacterium longum. В целом, можно отметить 
выраженное биоразнобразие микробиоты у пациен-
тов без КРР. Всего было выделено 280 видов микро-
организмов в образцах, полученных от 76 пациентов. 
Индекс Шеннона для микробиоты пациентов группы 
сравнения составил 4,8.
В группе пациентов с КРР было выделено 236 видов 
микроорганизмов, из которых наиболее высокою 
частоту встречаемости (более 40 изолированных 
штаммов) имели 4 вида: E. coli, Klebsiella pneu-
moniae, Enterococcus faecalis и Enterococcus faecium. 
В группе сравнения было выделено 280 микро-
организмов, наиболее высокую частоту встреча-
емости (более 40 изолированных штаммов) име-
ли 6 видов: E. coli (вместе с E. coli hem+), Proteus 
mirabilis, K.pneumoniae, E. faecalis, Staphylococcus 
epidermidis, Bifidobacterium longum. В результате 
изучения видового состава микробиоты пациен-
тов с КРР относительно группы сравнения, в группе 
КРР не были выделены следующие виды микроор-
ганизмов: Vibrio ezurae, Listeria grayi, Dermacoccus 
nishinomiyaensis, Moraxella osloensis, Rothia amarae, 
Dermacoccus nishinomiyaensis, Paeniglutamicibacter 
psychrophenolicus, Paracoccus versutus, Veillonella 
spp., Clostridium butyricum, Megasphaera elsdenii, 
Sutterella wadsworthensis, Magnusiomyces capita-
tus, Kazachstania pintolopesii, Wickerhamomyces 
anomalus.
При этом только в группе пациентов с КРР встре-
чались Filifactor hathewaya, Blautia coccoides, 
Propionibacterium avium, Clostridium septicum. 
Представленность Pseudomonas aeruginosa была 
выше в группе пациентов с колоректальным раком — 
2,2% от микробиома, в группе сравнения встречае-
мость синегнойной палочки была ровно в два раза 
ниже и составила 1,1%.
Для оценки распределение микроорганизмов в за-
висимости от таксономической принадлежности 

было произведено объединение микроорганизмов 
по таксономическим группам, данные представлены 
на рисунке 3. Особое внимание заслуживает совпа-
дение представленности энтеробактерий, а также 
достоверная разница в представленности грамне-
гативных облигатных анаэробов, облигатных спо-
ровых анаэробов, бифидобактерий и энтерококков. 
Так, в группе облигатных грамотрицательных анаэ-
робов у пациентов с КРР было изолировано толь-
ко 4 вида грамнегативных анаэробов: Bacteroides 
fragilis был выделен у двух пациентов, а Bacteroides 
vulgatus, Veillonella dispar, Thauera aminoaromatica 
были обнаружены только один раз, в то время как 
у пациентов группы сравнения был изолирован 21 
вид облигатных грамнегативных анаэробов с доста-
точно широко представленными видами Vellionells 
spp, Bacteroides spp и Parabacteroides spp. В груп-
пе облигатных споровых анаэробов наблюдалась 
схожая картина по представленности: 19 видов 
клостридий у пациентов с КРР и 21 вид в группе 
сравнения. Доминирующим видом, изолируемым 
от пациентов с КРР, была Clostridium perfringens, а у 
пациентов группы сравнения Clostridium innocuum. 
C. septicum была обнаружена только в биоматериа-
ле пациентов с КРР. В целом, у данных пациентов 
было изолировано 46 видов, относящихся к роду 
Clostridium spp., в то время как в группе сравнения 
175 видов. Среди бифидобактерий у пациентов 
с КРР было выделено только 3 вида: Bifidobacterium 
bifidum, Bifidobacterium longum и Bifidobacterium 
breve. Общее число выделенных изолятов бифи-
бодактерий составило 20 штаммов, в то время как 
в группе сравнения было изолировано 75 штам-
мов, относящихся к пяти видам бифидобактерий: 
Bifidobacterium bifidum, Bifidobacterium longum, 
Bifidobacterium catenulatum, Bifidobacterium pseu-
docatenulatum и Bifidobacterium adolescentis. Среди 
энтерококков у пациентов с КРР было выделено 175 
штаммов 11 видов, а в группе сравнения 138 штам-
мов, относящихся к 10 видам. Вклад энтерококков 
у пациентов с КРР составил 12,7%, наиболее рас-
пространёнными видами являлись E. faecalis и E. 
faecium, с долей в микробиоте 4,8% каждый. В груп-
пе сравнения вклад энтерококков был 7,6% E. fae-
calis и E. faecium с долей в микробиоте 3,0% и 2,0%, 
соответственно.
В группе с колоректальным раком заметно снижена 
представленность бифидобактерий (1,5%), при этом 
в группе сравнения бифидобактерии занимают 4,0% 
микробиома. Также обращает внимание снижение 
в группе пациентов с КРР спектра облигатных споро-
вых анаэробов (3,3%), в то время как в группе срав-
нения облигатные споровые анаэробы занимают поч-
ти 10% (9,7%) микробиома. Напротив, энтерококки 
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представлены у пациентов с КРР шире (12,7%), чем 
в группе сравнения (7,6%).
Для оценки представленности микроорганизмов 
по типам дыхания микроорганизмы были сгруппи-
рованы в 4 группы: облигатные аэробы, облигатные 

анаэробы, микроаэрофилы (капнофилы) и факульта-
тивные анаэробы. Данные по группам представлены 
на рисунке 4.
В представленности микроорганизмов, в соответ-
ствии с их типом дыхания не выявлено статистически 

Рисунок 3. Распределение микробиоты по таксономическим группам
Figure 3. Distribution of microbiota by taxonomic groups

Рисунок 4. Распределение выделенных микроорганизмов по типам дыхания
Figure 4. Distribution of isolated microorganisms by types of respiration
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значимой разницы между тремя группами — обли-
гатными аэробами, микроаэрофилами и факульта-
тивными анаэробами. Напротив, в группе облигатных 
анаэробов наблюдается падение численности бакте-
рий. Так в группе пациентов с колоректальным раком 
выявлено всего лишь 4 вида грамотрицательных ана-
эробов, в то время как в группе контроля обнаружен 
21 вид грамотрицательных анаэробных микроорга-
низмов. В целом, доля облигатных анаэробов у паци-
ентов с КРР не превысила 7% (6,9%), в то время как 
в группе сравнения облигатные анаэробы являются 
второй по численности группой микроорганизмов — 
более 20,9% микробиома.
В целом, следует отметить сохранение гармоничного 
соотношения между группами микроорганизмов и, 
как ожидалось, ведущей группой оказались факуль-
тативные анаэробы, в основном, представленные по-
рядком Enterobacteriales. Вместе с тем обнаружена 
статистически значимая разница в группе облигат-
ных анаэробных микроорганизмов — представлен-
ность облигатных анаэробов в группе пациентов 
с КРР ниже, чем в группе сравнения: 7% против 21%, 
очевидно достигаемая за счёт описанных выше раз-
личий в группах грамнегативных и спорообразующих 
анаэробов.
Оценка представленности индигенной (аутохтонной) 
микрофлоры по отношению к общему микробному 
числу (общее число выделенных изолятов микроор-
ганизмов) для исследуемых групп пациентов приве-
дена в таблице 1.
Обращает на себя внимание существенная разница 
в соотношениях лактобактерий и бифидобактерий. 
Полученные данные свидетельствуют о снижении 
числа бифидобактерий у пациентов с КРР (1,5%), чем 
и обуславливается троекратная разница в соотноше-
нии бифидобактерий/лактобактерий.
В исследовании было выявлено снижение доли бифи-
добактерий в группе пациентов с КРР (1,5%), в то вре-
мя как в группе сравнения бифидобактерии занима-
ют 4% микробиома. Особенно ярко выглядит высокий 
пик B. longum у пациентов группы сравнения, хорошо 
заметный на рисунке 2, при этом представленность 
только этого вида составляет почти 3% (2,9%) от всей 
микробиоты. У пациентов с КРР также доминирует 
B. longum, но в общей картине микробиоты бифидо-
бактерии теряются, численность B. longum у паци-
ентов с КРР около 1% от всей микрофлоры (1,1%). 
Соотношение между споровыми и неспоровыми об-
лигатными анаэробами также заслуживает внимания, 
поскольку в группе КРР оно составляет 3,8, в то время 
как в группе сравнения — 5,8, что связано с высокой 
частотой встречаемости Clostridium spp. у пациен-
тов группы сравнения (46 изолятов — в группе КРР 
и 175 — в группе сравнения).

ОБСУЖДЕНИЕ

Кишечник человека представляет собой биоценоз 
с многочисленными связями как между макроор-
ганизмом и микробиотой, так и внутри микробного 
сообщества. Полученные данные демонстрируют 
значимые изменения микробиоты у пациентов с ко-
лоректальным раком. При группировке микроор-
ганизмов по типам дыхания наиболее выраженные 
изменения происходят в группе анаэробных микро-
организмов — доля анаэробов у пациентов с коло-
ректальным раком составила менее 6,9%, а в группе 
сравнения — 20,9%. При этом наблюдается сниже-
ние уровня микробного разнообразия, выраженное 
индексом биоразнообразия Шеннона.
У пациентов с колоректальным раком индекс 
Шеннона составил 4,46; при этом общее число вы-
деленных микроорганизмов — 236, в то время как 
в меньшей по числу пациентов группе контроля было 
выделено 280 видов микроорганизмов и индекс 
биоразнообразия Шеннона составил 4,8. Особенно 
явно мы видим снижение представленности бифи-
добактерий у пациентов с КРР. Доля бифидобакте-
рий в группе пациентов с колоректальным раком со-
ставил 1,5% от микробиома, в то время как в группе 
сравнения достигала 4,0%. Видовой состав бифидо-
бактерий у пациентов с КРР был представлен тремя 
видами: B. bifidum, B. longum, B. breve; у пациентов 
с доброкачественным заболеванием прямой кишки 
и заднего прохода видовой состав бифидобактерий 
представлен пятью видами: B. bifidum, B. longum, 
B. catenulatum, B. pseudocatenulatum, B. adolescentis. 
В группе пациентов с колоректальным раком доля 
споровых грамположительных анаэробов составила 
3,3%, в то время как в группе сравнения споровые 
анаэробы — весомый компонент микрофлоры с до-
лей почти 9,65%, однако потенциально онкогенная 
Clostridium septicum была обнаружена только у па-
циентов с колоректальным раком. Представленность 
энтерококков были выше в группе КРР, 12,7% от всего 
микробиома, E. faecalis и E. faecium явились одними 
из самых распространённых бактерий, с долей в ми-
кробиоте по 4,8% каждый. Учитывая данные по по-
тенциальной онкогенности Enterococcus, дальнейшие 
исследования роли Enterococcus в канцерогенезе 

Таблица 1. Соотношения внутри индигенной микрофлоры
Table 1. Ratios within the indigenous microflora

КРР Группа сравнения
Лактобациллы/Бифидобактерии 9,4 2,6
Доля лактобактерий 13,6% 10,5%
Доля бифидобактерий 1,5% 4,0%
Споровые/неспоровые 
микроорганизмы

3,8 5,8
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колоректального рака представляются целесообраз-
ными. Pseudomonas aeruginosa не была широко пред-
ставлена в обоих группах, но учитывая склонность 
P. aeruginosa к колонизации повреждённых тканей, 
большая частота встречаемости у онкологических 
больных (2,2% в группе КРР и 1,1% у пациентов без 
рака) не представляется случайной.
При дальнейших исследованиях маркерных микро-
организмов, ассоциированных с колоректальным 
раком, следует обратить внимание на присутствие 
следующих микроорганизмов: Clostridium septi-
cum, Enterococcus faecalis и Enterococcus faecium, 
Pseudomonas aeruginosa, а также на соотношения 
микроорганизмов между группами бифидобактерий 
и лактобактерий, споровых и неспоровых анаэробов 
и представленности анаэробных микроорганизмов 
в целом.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

При колоректальном раке у пациентов происходит 
изменение состава и разнообразия кишечной микро-
биоты: уменьшается биоразнообразие кишечной 
микрофлоры, снижается представленность и частота 
встречаемости бифидобактерий и споровых грампо-
ложительных анаэробов, повышается частота встре-
чаемости энтерококков, выделяются потенциально 
онкогенные микроорганизмы, такие как Clostridium 
septicum.
Являются ли наблюдаемые изменения причиной или 
следствием колоректального рака предстоит выяс-
нить в дальнейших исследованиях, которые потенци-
ально могли бы раскрыть как молекулярную природу 
взаимодействий индикаторных микроорганизмов 
с тканями макроорганизма, так подойти к вопросу 
диагностической значимости видовой наполненно-
сти кишечного микробиома.
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