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ЦЕЛЬ: выявление специфики пристеночной микробиоты воспаленных дивертикулов и оценка ее влияния 
на прогрессирование дивертикулярной болезни до воспалительных осложнений, требующих хирургической 
коррекции.
ПАЦИЕНТЫ И МЕТОДЫ: методами классической микробиологии и с помощью анализа библиотек последова-
тельностей генов 16S рРНК, секвенированных на платформе Illumina MiSeq, проведено пилотное исследо-
вание пристеночной микробиоты дивертикулов в четырех резецированных препаратах сигмовидной кишки 
у пациентов, оперированных по поводу воспалительных осложнений дивертикулярной болезни.
РЕЗУЛЬТАТЫ: на фоне выраженного индивидуального характера микробиоты каждого пациента, во всех 
образцах в значительном количестве обнаружены энтеробактерии, а соотношение Prevotella-к-Bacteroides 
(P/B) было смещено в сторону преобладания Bacteroides. В трех образцах Firmicutes преобладали над 
Bacteroidetes. Так же в трех образцах равновесие в микробном пейзаже было значительно смещено в сторо-
ну одного рода: Parvimonas, Akkermansia, Bacteroides или Bifidobacterium.
ЗАКЛЮЧЕНИЕ: анализ микробиоты внутри воспаленных дивертикулов позволил выявить определенные 
сдвиги в кишечном микробиоме, которые могут способствовать прогрессированию воспаления в диверти-
куле вплоть до его воспалительной деструкции. Полученные данные представляют интерес для понима-
ния механизмов патогенеза заболевания, поиска новых методов эффективного купирования воспаления 
дивертикулов и профилактики его рецидивов.
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AIM: to identify the specificity of the mucosal microbiota of inflamed diverticula and to assess its influence on the 
progression of diverticular disease to inflammatory complications requiring surgery.

РЕЗЮМЕ
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осложнениях дивертикулярной болезни (пилотное исследование)

Mucosal microbiota of the diverticula in inflammatory 
complications of diverticular disease (a pilot study)

PATIENTS AND METHODS: in this pilot study using classical culture methods and analysis of 16S rDNA libraries 
sequenced on the Illumina MiSeq platform, we characterized the mucosa-associated microbiota of four diverticula 
in resected colon specimens of patients.
RESULTS: in all the samples the abundance of Enterobacteria and the shift towards the predominance of 
Bacteroides in the ratio of Prevotella-to-Bacteroides (P/B) was detected. In three samples, Firmicutes prevailed over 
Bacteroidetes. Also, in three samples the balance in the microbial landscape was strongly shifted towards one genus: 
Bacteroidetes, Parvimonas, Akkermansia, or Bifidobacterium.
CONCLUSION: microbiota inside inflamed diverticula revealed the specific shifts in the intestinal microbiome that 
may contribute to the progression of inflammation in the diverticulum up to its inflammatory destruction.
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ВВЕДЕНИЕ

В последнее десятилетие большое внимание уде-
ляется роли кишечной микробиоты в патогенезе 
метаболического синдрома, воспалительных, он-
кологических, нейродегенеративных и ряда дру-
гих заболеваний [1]. Видовой состав и соотно-
шение микроорганизмов, входящих в микробиоту 
кишечника, чрезвычайно многообразны и зависят 
от множества факторов. Генетика, возраст, прием 
антибиотиков, диета, сопутствующие заболевания 
могут влиять на микробиом, что делает его весьма 
динамичной и индивидуальной экосистемой [2]. 
Большинство публикаций рассматривают измене-
ния лишь полостной микробиоты при различных 
патологических состояниях, в то время как при-
стеночная микробиота, обеспечивающая колони-
зационную резистентность, изучена значительно 
меньше. Известные различия между фекальной 
и пристеночной микробиотой [3] особо актуаль-
ны при дивертикулярной болезни (ДБ), для кото-
рой характерно формирование особой микробной 
среды в замкнутом пространстве дивертикула [4]. 
Исследования, посвященные роли кишечной микро-
биоты в прогрессировании ДБ, немногочисленны, 
а их результаты — противоречивы [5]. Как прави-
ло, они описывают изменения фекальной микро-
биоты. В доступной нам литературе обнаружена 
одна работа, посвященная анализу микробиоты 

резецированных препаратов у пациентов с хрони-
ческим течением ДБ [6]. Кроме выявленных разли-
чий в микробном пейзаже кишечника между здоро-
выми людьми и пациентами с ДБ, на роль кишечной 
микробиоты в патогенезе ДБ указывают эффектив-
ность пробиотиков и топического антибиотика ри-
факсимина в терапии ДБ [7,8].

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ

Выявление специфики пристеночной микробиоты 
воспаленных дивертикулов и оценка ее влияния 
на прогрессирование ДБ до воспалительных ослож-
нений, требующих хирургической коррекции.

ПАЦИЕНТЫ И МЕТОДЫ

Проведено клинико-лабораторное исследование 
четырех образцов сигмовидной кишки пациентов, 
находившихся на лечении в отделении колопрок-
тологии ГАУЗ «Республиканская клиническая боль-
ница Минздрава Республики Татарстан» с февраля 
2020 г. по февраль 2022 г. Мужчин — 3, женщина — 
1. Средний возраст — 61,5 ± 7,89 лет. Клинические 
характеристики пациентов отражены в Таблице 1. 
Данное исследование одобрено локальным эти-
ческим комитетом ФГБОУ ВО Казанский ГМУ от 
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26.04.2022 протокол №4, от каждого пациента полу-
чено информированное согласие.
В ходе оперативного вмешательства после резекции 
кишки в стерильных условиях из препарата резе-
цированной кишки проводили забор пораженного 
дивертикула в едином блоке с окружающими тка-
нями, не разрушая его целостности, затем образцы 
отправляли на микробиологическое исследование 
и геномное секвенирование в ФГАОУ ВО «Казанский 
(Приволжский) федеральный университет». 
Транспортировку образцов проводили при темпера-
туре + 4°С продолжительностью не более 2 часов.
Спектр культивируемых микроорганизмов образцов 
анализировали методами классической микробио-
логии с использованием питательных сред общего 
и специального назначения, как описано нами ранее 
[9]. Образцы предварительно обрабатывали проте-
иназой в течение 1 часа при 55 °C, после чего про-
водили выделение ДНК с помощью набора Fast DNA 
SPIN Kit (MP Biomedicals). Подготовку метагеномных 
библиотек ДНК и высокопроизводительное секве-
нирование проводили по стандартному протоколу 

производителя на приборе MiSeq (Illumina, США) 
с использованием пары праймеров, обеспечивающих 
амплификацию гипервариабельных участков V3 и V4 
16S рРНК. Результаты секвенирования анализиро-
вали с помощью программного обеспечения QIIME 
1.9.1. Выравненные последовательности сгруппиро-
вывали в операционные таксономические единицы 
(ОТЕ) с 97% сходством.

РЕЗУЛЬТАТЫ

С целью определения микробиоты внутри воспален-
ных дивертикулов, пристеночная микробиота четы-
рех воспаленных дивертикулов сигмовидной кишки 
исследована рутинными методами классической 
микробиологии (Табл. 2) и с помощью анализа биб-
лиотек последовательностей генов 16S рРНК, секве-
нированных на платформе Illumina MiSeq (Табл. 3,4). 
Для оценки альфа-разнообразия (таксономического 
богатства микробных сообществ) рассчитали индек-
сы таксономического разнообразия Чао1, Шеннона 

Таблица 1. Клинические характеристики обследованной группы пациентов
Table 1. Clinical characteristics of the examined group of patients

№ Пациент, 
возраст Пол Локализация 

дивертикула Клинический диагноз Курс антибиотико-
терапии перед операцией

1 К., 52 М Сигмовидная 
кишка

ДБ сигмовидной кишки, осложненная дивертикулитом 
и параколическим абсцессом

да

2 Г., 52 М Сигмовидная 
кишка

ДБ сигмовидной кишки, осложненная дивертикулитом, 
воспалительным инфильтратом и формированием 

воспалительной стриктуры

нет

3 Б., 68 М Сигмовидная 
кишка

ДБ сигмовидной кишки, дивертикулит, хроническое непрерывное 
течение, рефрактерность к проводимой терапии

нет

4 Ш., 68 Ж Сигмовидная 
кишка

ДБ сигмовидной кишки, осложненная дивертикулитом 
и формированием воспалительной стриктуры

да

Таблица 2. Оценка микробиоты дивертикулов культуральным методом
Table 2. Microbiota of diverticula assessed by culture method

Группы микроорганизмов, 
КОЕ/г

1
К, 52

2
Г, 52

3
Б, 68

4
Ш, 68

Общее микробное число аэробов 2,84 × 1013 3,95 × 1012 3,5 × 109 1,55 × 1012

Общее микробное число анаэробов 8 × 1011 5,75 × 1012 3 × 109 9,5 × 1011

Лактобациллы 1,42 × 1012 1011 1,5 × 109 7,4 × 1011

Bi dobacterium spp. 9,85 × 1011 0 4,1 × 109 5,5 × 1010

Enterobacteriaceae 1,85 × 1012 1,40 × 1012 109 4 × 1011

Salmonella spp., Shigella spp. 0 3 × 109 0 5 × 108

Таблица 3. Показатели альфа-разнообразия пристеночной микробиоты дивертикулов
Table 3. Alpha-diversity indices of the mucosal microbiota of the diverticula

Показатели альфа-разнообразия 1
К, 52

2
Г, 52

3
Б, 68

4
Ш, 68

Количество ОТЕ 665 442 568 564
Филогенетическое разнообразие (Faith’s PD) 41,0 29,8 32,9 29,9
Индекс Чао1 670,4 503,9 636,7 628,0
Индекс Шеннона 7,3 5,4 5,6 6,0
Индекс Симпсона 0,98 0,9 0,9 1,0
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и Симпсона, показатель филогенетического разно-
образия Faith’s PD и количество ОТЕ (операционных 
таксономических единиц). Альфа-разнообразие 
микробиоты в образце №1 было достоверно выше, 
чем в других образцах по показателю видового бо-
гатства (количеству обнаруженных видов или ОТЕ), 
показателю филогенетического разнообразия Faith›s 
PD (который учитывает не только число различных 
ОТЕ, но и их таксономическое положение), а так-
же индексам альфа-разнообразия Чао1 и Шеннона, 
но не индексу Симпсона (Табл. 3). Для оценки бе-
та-разнообразия (различий, расстояния между 
сообществами) рассчитали критерий несходства 

Брея-Кёртиса и с его помощью установили, что мик-
робные сообщества воспаленных дивертикулов, 
полученных от разных пациентов, значительно от-
личаются друг от друга (Рис. 1А). Векторы на двой-
ной диаграмме PCA демонстрируют семейства, кото-
рые в большей степени определяют различия между 
таксономическими профилями образцов (Рис. 1Б). 
При этом между семействами Verrucomicrobiaceae/
Bacteroidaceae и Lachnospiraceae/[Tissierellaceae] 
отмечена негативная корреляция, а между се-
мействами Ruminococcaceae/Lachnospiraceae 
и Verrucomicrobiaceae/[Tissierellaceae] корреляция не 
выявлена.

Таблица 4. Основные таксоны, обнаруженные в дивертикулах с помощью секвенирования гена 16S рибосомной РНК*
Table 4. Major taxa detected in diverticula by 16S ribosomal RNA gene sequencing*

Таксоны
Относительное содержание, %
1

К, 52
2

Г, 52
3

Б, 68
4

Ш, 68
Actinobacteria 3,6 0,9 0,6 11,5
Bi dobacteriales 0,0 0,0 0,0 10,3
Bi dobacteriaceae 0,0 0,0 0,0 10,3
Bi dobacterium 0,0 0,0 0,0 10,3
Coriobacteriales 3,3 0,7 0,6 1,1
Coriobacteriaceae 3,3 0,7 0,6 1,1
Collinsella 2,3 0,0 0,3 0,0
Bacteroidetes 16,6 17,6 13,3 42,7
Bacteroidales 16,6 17,6 13,3 42,7
Bacteroidaceae 8,0 10,7 9,7 40,1
Bacteroides 8,0 10,7 9,7 40,1
Porphyromonadaceae 1,4 3,6 0,6 0,3
Parabacteroides 1,4 1,2 0,6 0,3
Porphyromonas 0,0 2,4 0,0 0,0
Prevotellaceae 5,4 0,8 0,8 0,2
Prevotella 5,4 0,8 0,8 0,2
Rikenellaceae 1,2 1,0 0,2 1,2
[Odoribacteraceae] 0,2 1,3 0,2 0,0
[Paraprevotellaceae] 0,3 0,0 1,0 0,0
Firmicutes 69,3 55,5 48,9 37,6
Gemellales 0,0 3,4 0,3 0,0
Gemellaceae 0,0 3,4 0,3 0,0
Lactobacillales 2,5 0,6 0,0 0,4
Streptococcaceae 1,6 0,0 0,0 0,4
Streptococcus 1,4 0,0 0,0 0,4
Clostridiales 66,3 50,8 46,2 34,9
Christensenellaceae 1,0 1,4 3,0 0,0
Clostridiaceae 2,4 0,1 0,4 0,8
Lachnospiraceae 27,4 8,5 10,5 17,4
Blautia 6,9 0,0 0,3 8,3
Coprococcus 4,8 1,3 1,7 0,8
Dorea 1,3 0,1 0,5 3,0
Roseburia 4,7 0,0 0,0 0,8
[Ruminococcus] 1,0 2,8 3,0 2,2
Peptostreptococcaceae 0,0 4,3 0,6 0,0
Peptostreptococcus 0,0 4,3 0,6 0,0
Ruminococcaceae 25,2 8,8 25,5 12,7

Таксоны
Относительное содержание, %
1

К, 52
2

Г, 52
3

Б, 68
4

Ш, 68
Faecalibacterium 9,1 0,0 0,0 5,2
Oscillospira 0,9 2,3 1,4 1,6
Ruminococcus 3,0 0,3 10,7 2,3
Veillonellaceae 1,0 0,1 2,3 2,2
Dialister 0,3 0,0 0,1 1,5
Phascolarctobacterium 0,7 0,0 2,3 0,0
[Mogibacteriaceae] 0,3 1,1 0,2 0,0
[Tissierellaceae] 0,0 23,1 1,4 0,0
Anaerococcus 0,0 2,1 0,0 0,0
Parvimonas 0,0 21,0 1,4 0,0
Erysipelotrichales 0,4 0,2 2,3 2,2
Erysipelotrichaceae 0,0 0,3 2,3 2,4
Proteobacteria 9,5 17,5 4,5 8,0
Rhizobiales 0,6 0,4 0,2 1,3
Burkholderiales 1,3 0,1 0,1 2,0
Alcaligenaceae 0,2 0,0 0,1 1,8
Sutterella 0,2 0,0 0,1 1,8
Oxalobacteraceae 1,0 0,0 0,1 0,2
Ralstonia 1,0 0,0 0,0 0,2
Desulfovibrionales 0,0 2,2 0,3 0,0
Desulfovibrionaceae 0,0 2,2 0,3 0,0
Desulfovibrio 0,0 1,2 0,0 0,0
Enterobacteriales 5,4 14,6 3,8 4,5
Enterobacteriaceae 5,4 14,6 3,8 4,5
Pseudomonadales 1,4 0,1 0,0 0,0
Synergistetes 0,0 0,0 1,5 0,2
Synergistales 0,0 0,0 1,5 0,2
Synergistaceae 0,0 0,0 1,5 0,0
Verrucomicrobia 0,4 8,3 30,6 0,0
Verrucomicrobiales 0,4 8,2 30,6 0,0
Verrucomicrobiaceae 0,4 8,2 30,6 0,0
Akkermansia 0,4 8,2 30,6 0,0
Другие филы 0,6 0,3 0,7 0,0

Примечание: * Представлены таксоны, относительное содержание 
которых по крайней мере в одном из образцов превышает 1%
Note: * The taxa with average relative abundance above 1% at least in one of the 
samples are displayed
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ОБСУЖДЕНИЕ

Клиническая симптоматика ДБ развивается при вос-
палении стенки дивертикула в результате локальной 
ишемии слизистой дивертикула по причине сдав-
ления сосудов подслизистого слоя, травмы стенок 
дивертикула плотными каловыми камнями и микро-
перфораций [10]. Измененная микрофлора может 
способствовать микроперфорации и вялотекущему 
воспалению, нарушая барьерную функцию слизи-
стой оболочки и стимулируя высвобождение воспа-
лительных цитокинов [11]. В пользу этиологической 
значимости кишечной микробиоты в развитии ДБ 
свидетельствуют изменения в составе микробиоты 
у пациентов с ДБ [5], а также эффективность рифак-
симина и некоторых пробиотиков при лечении ДБ 
[7,8]. Характеристика микробиоты полости дивер-
тикулов в резецированных препаратах сигмовидной 
кишки пациентов с воспалительными осложнения-
ми ДБ позволит определить специфику микробиоты 

в замкнутом пространстве дивертикула и ее возмож-
ную триггерную роль в патогенезе острого диверти-
кулита (ОД).
Основу кишечной микробиоты у человека как 
в норме, так и при различных патологиях со-
ставляют филы Firmicutes и Bacteroidetes, а пред-
ставленность фил Proteobacteria, Actinobacteria, 
Fusobacteria, Verrucomicrobia и др. обычно ниже [12]. 
Действительно, в исследуемых образцах представи-
тели Firmicutes и Bacteroidetes суммарно составляли 
от 62,2% (№3) до 85,9% (№1) от всей микробиоты. 
Исследовав отношение Firmicutes к Bacteroidetes 
(F/B), которое широко используется в качестве ха-
рактеристики состояния кишечной микробиоты [13], 
мы обнаружили, что в трех образцах Firmicutes пре-
обладали над Bacteroidetes, а в образце №4 коли-
чество этих двух фил было примерно одинаковым. 
Высокие значения F/B встречаются при ожирении 
[14], сахарном диабете [15] и синдроме раздражен-
ного кишечника [16]. Образец №3 был необычен 

Рисунок 1. Бета-разнообразие микробиоты воспаленных дивертикулов. А — Тепловая карта, построенная на основе 
критерия несходства Брея-Кёртиса. Б — Двойная диаграмма PCA.
Figure 1. Beta-diversity of in amed diverticula. A — Heatmap shows degree of dissimilarity based on Bray-Curtis index. Б — Prin-
cipal-coordinate analysis (PCA) biplot. Arrows represent individual families driving the separation of samples along the principal 
components, and their length correlates with the feature loadings and the biplot axis. Colored dots represent different samples
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наличием Synergistetes (1,5%) и высоким содержани-
ем Verrucomicrobia (30,8%), а образец №4 характери-
зовался высоким содержанием Actinobacteria (11,5%) 
(Рис. 2А).
Представленность разных классов бактерий так-
же сильно отличалась в четырех исследованных 
дивертикулах. Доминирующими классами были 
Clostridia (34,9–66,3%), Bacteroidia (13,3–42,7%) 
и Gammaproteobacteria (3,8–14,7%). Образец №4 
отличался высоким содержанием Actinobacteria 
(10,3%), а №2 и №3 — Verrucomicrobiae (8,2% и 30,6%, 
соответственно).
Основную массу микробиоты составляли предста-
вители семейств Lachnospiraceae, Ruminococcaceae, 
Bacteroidaceae и Enterobacteriaceae. Они обнаружи-
вались во всех исследуемых образцах, однако их со-
держание в них существенно варьировало (Рис. 2Б). 
К многочленным семействам также следует отнести 
Verrucomicrobiaceae и [Tissierellaceae], которые, од-
нако, отсутствовали в некоторых образцах (Табл. 4).
По данным литературы, ДБ сопровождается увели-
чением численности семейства Enterobacteriaceae 
в кишечнике [17]. В полном соответствии с данным 
фактом во всех исследованных образцах отмечали 
значительное содержание энтеробактерий культу-
ральным методом (Табл. 2) и с помощью секвениро-
вания гена 16S рРНК (Табл. 4).
При анализе микробиоты воспаленных дивертику-
лов на уровне родов отметили, что в трех образцах 
(№2, №3, №4) равновесие в микробном пейзаже 
было сильно смещено в сторону одного рода, что 
подтверждается высокими значениями индекса 
Симпсона (Табл. 3). Так, в №2 доминирующим родом 
был Parvimonas (21,3%). Единственный вид этого 

рода — Parvimonas micra — это грамотрицательные 
анаэробные кокки, которые часто обнаруживаются 
при смешанных анаэробных инфекциях, например, 
абсцессе брюшной полости [18]. Таким образом, об-
наружение этих бактерий в воспаленном дивертику-
ле закономерно, но в остальных образцах они либо 
отсутствовали (№1 и №4), либо содержались в не-
большом количестве (1,3% в №3).
В образцах №2 и №3 в большом количестве присут-
ствовали бактерии Akkermansia muciniphila (8,1% 
и 30,8%, соответственно), причем в №3 этот вид до-
минировал в микробиоте дивертикула. Чрезмерный 
рост A. muciniphila приводит к деградации муци-
на, необратимому повреждению тканей организма, 
в частности, слизистой оболочки толстой кишки, спо-
собствует выделению эндотоксина [19].
В образце №4 отмечено высокое содержание 
Bi dobacterium (10,3%), которые уступают в количе-
ственном плане лишь Bacteroides (40,1%). Несмотря 
на известные благотворные эффекты бифидобакте-
рий на здоровье человека [20], имеются свидетель-
ства того, что при ОД их содержание в кишечнике 
повышается [21], а при симптоматической неослож-
ненной дивертикулярной болезни (СНДБ) коррелиру-
ет с тяжестью симптоматики [22].
Известно, что при дивертикулите и СНДБ в фекаль-
ной микробиоте снижено содержание Clostridium 
кластера IV, к которому, в соответствии с современ-
ной систематикой, относят несколько родов семей-
ства Ruminococcaceae, включая противовоспалитель-
ный и бутират-продуцирующий вид Faecalibacterium 
prausnitzii [23]. В исследованных дивертикулах, на-
против, численность Ruminococcaceae была высокой 
(8,8–25,5%), а F.prausnitzii в значительном количестве 

Рисунок 2. Содержание (%) фил (А) и семейств (Б) в воспаленных дивертикулах. На уровне фил показаны таксоны с от-
носительным содержанием выше 1%. На уровне семейств показаны топ 10 наиболее многочисленных семейств.
Figure 2. Relative abundance (%) of phyla (A) and families (Б) in in amed diverticula. At the phylum level, the taxa with average 
relative abundance above 1% are displayed. At the family level, the top ten taxa are exhibited.
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присутствовал в №1 и №4 (9,1% и 5,2%, соответствен-
но). В воспаленных дивертикулах обнаружены и дру-
гие бутират-продуцирующие бактерии — Blautia, 
Coprococcus и Roseburia (Табл. 4).
Анализируя соотношение Prevotella-к-Bacteroides 
(P/B), мы обнаружили, что воспаление дивертику-
ла сопряжено со сдвигом в сторону преобладания 
Bacteroides (Табл. 4). Во всех исследованных об-
разцах род Bacteroides содержался в значительных 
количествах (8,0–40,1%), а в образце №4 был самым 
многочисленным в микробном сообществе (40,1%), 
что хорошо согласуется с клинической картиной вос-
палительных осложнений ДБ. Грамотрицательные 
палочковидные аэробные бактерии Bacteroides spp., 
а также выделенные, согласно современной систе-
матике, из данного рода в отдельные таксономиче-
ские единицы Parabacteroides spp., Prevotella spp., 
Porphyromonas spp. и некоторые другие, часто вы-
являются при полимикробных инфекциях слизистых 
оболочек, в частности, при тяжелых интраабдоми-
нальных инфекциях. Бактероидные инфекции встре-
чаются в любых участках тела, включая центральную 
нервную систему, голову и шею, грудную клетку, вну-
тренние органы, кожу и мягкие ткани, но очаг вос-
паления, как правило, располагается в ЖКТ, то есть 
участке, колонизированном данными бактериями 
[24].
Кроме того, содержание в кишечнике родов 
Prevotella и Bacteroides определяет энтеротип че-
ловека. Энтеротип 1 характеризуется относительно 
высокой численностью Bacteroides spp., а энтеротип 
2 — Prevotella spp. [25]. Энтеротип 1 чаще встреча-
ется у людей, придерживающихся западной диеты 
с высоким потреблением животного белка и насы-
щенных жиров, а энтеротип 2 — при диете, богатой 
углеводами и клетчаткой [26]. Тем не менее, кон-
центрация холестерина и проатерогенного метабо-
лита триметиламин-N-оксида (ТМАО) в плазме кро-
ви при энтеротипе 2 была значительно выше, чем 
при энтеротипе 1 [27,28].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

В проведенном пилотном исследовании предприня-
та попытка проследить индивидуальный состав при-
стеночной микробиоты дивертикулов у пациентов 
с клиникой острых и хронических воспалительных 
осложнений ДБ. Анализ микробиоты внутри вос-
паленных дивертикулов позволил выявить опреде-
ленные сдвиги в кишечном микробиоме, которые 
могут способствовать прогрессированию воспале-
ния в дивертикуле вплоть до его воспалительной 
деструкции. На фоне выявленных существенных 

различий между микробными сообществами воспа-
ленных дивертикулов, во всех в значительном коли-
честве содержались энтеробактерии, а соотношение 
Prevotella-к-Bacteroides (P/B) было смещено в сторону 
преобладания Bacteroides. В трех образцах Firmicutes 
преобладали над Bacteroidetes (в образцах №1, №2, 
№3) и отмечено доминирование отдельных родов: 
Parvimonas (21,0% в №2), Akkermansia (30,6% в №3), 
Bacteroides и Bi dobacterium (соответственно, 40,1% 
и 10,3% в №4). К лимитирующими факторам выпол-
ненного исследования относятся ограниченность ис-
следованного участка кишечника и небольшое число 
пациентов. Для выявления достоверной информации 
о закономерностях динамики микробиоты в диверти-
куле при воспалительных осложнениях необходимы 
исследования больших рандомизированных групп 
пациентов. Тем не менее, полученные данные о спе-
цифике пристеночной микробиоты в дивертикулах 
резецированных препаратов кишки представляют, 
на наш взгляд, клинический интерес и могут способ-
ствовать построению плана дальнейших исследова-
ний, направленных на понимание патогенеза заболе-
вания, поиск новых методов эффективного лечения, 
купирования воспаления дивертикулов и профилак-
тики рецидивов.
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