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СРАВНИТЕЛЬНАЯ ОЦЕНКА СОСТОЯНИЯ МИКРОБИОТЫ КИШЕЧНИКА 
МИКРОБИОЛОГИЧЕСКИМИ И МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИМИ МЕТОДАМИ  
НА ПРИМЕРЕ НАРУШЕНИЙ СНА У ЖЕНЩИН В МЕНОПАУЗЕ

ФГБНУ «Научный центр проблем здоровья семьи и репродукции человека», 664003, г. Иркутск, Россия

В настоящее время активно изучается роль кишечного микробиома во многих физиологических и патологических процессах. 
Важным представляется исследование состояния кишечной микробиоты не только как показателя для дополнительной 
диагностики и терапии различных заболеваний, но и профилактики метаболических нарушений. 
Цель - определение эффективного способа оценки состояния микробиоты кишечника и значимых бактериальных маркеров 
на примере нарушений сна у женщин в менопаузе. 
Материал и методы. В исследовании приняли участие 96 женщин с менопаузальным статусом. Критериями исключения 
женщин из исследования явились: прием антибактериальных препаратов в течение трех последних месяцев, обострение 
хронических заболеваний, сахарный диабет, наличие инфекционных заболеваний. Качество сна оценивалось по двум анке-
там: Питтсбургский индекс качества сна (PSQI) и шкала сонливости Эпворта. Оценку видового и количественного состава 
микробиоты проводили микробиологическими и молекулярно-генетическими методами. Различия считались достоверными 
при значениях p-value меньше 0,05. 
Результаты и обсуждение. На основании полученных результатов у 8,3% пациентов установлен эубиоз, у 86,5% определена 
первая степень дисбиоза, у 5,2% - вторая степень дисбиоза. Результаты микробиологического анализа не дали межгруппо-
вых статистически значимых результатов, однако, по данным молекулярно-генетического анализа в группе с нарушениями 
сна (согласно PSQI) выявлено повышенное содержание Enterococcus spp. (p=0,03), Clostridium perfringens (p=0,01), Shigella 
spp. (p=0,04). Согласно шкале Эпворта отмечено более высокое содержание Bifidobacterium spp. (p=0,04), Prevotella spp. 
(p=0,02), Eubacterium rectale (p=0,04) в группе c избыточной дневной сонливостью по сравнению с контролем. 
Заключение. Использование ПЦР тест-системы позволило получить более полные результаты по оценке состояния микро-
биоты кишечника в сравнении с бактериологическим анализом. Применение двух различных опросников для выявления на-
рушений сна показало, что состав и структура микробиоты кишечника взаимосвязаны с сомнологической патологией у 
женщин в менопаузе.
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Currently, the role of the gut microbiome in many physiological and pathological processes is being actively investigated. It is 
important to study the state of the gut microbiome not only as an indicator for additional diagnosis and therapy of various diseases, 
but also for the prevention of metabolic disorders. 
The aim: to determine an effective method for assessing the state of the gut microbiome and its significant bacterial markers in 
menopausal women with sleep disorders. 
Material and methods. The study involved 96 women in menopause. The criteria for excluding women from the study were taking 
antibacterial drugs in the last three months, exacerbation of chronic diseases and diabetes mellitus, and the presence of infectious 
diseases. Sleep quality was assessed using two questionnaires: the Pittsburgh Sleep Quality Index (PSQI) and the Epworth Sleepiness 
Scale. The qualitative and quantitative composition of the microbiome was assessed using microbiological and molecular genetic 

RUSSIAN CLINICAL LABORATORY DIAGNOSTICS. 2025; 70(9)
https://doi.org/10.51620/0869-2084-2025-70-9-614-622 
EDN: MZYURQ

MICROBIOLOGY 

https://elibrary.ru/mzyurq



615

methods. Differences were considered significant at p-values less than 0.05. 
Results and discussion. Based on the results obtained, 8.3% of patients were diagnosed with eubiosis, 86.5% were diagnosed with 
the first degree of dysbiosis, and 5.2% were diagnosed with the second degree of dysbiosis. The results of the microbiological analysis 
did not give intergroup statistically significant results, however, according to the molecular genetic analysis, an increased content 
of Enterococcus spp. (p=0.03), Clostridium perfringens (p=0.01) and Shigella spp. (p=0.04) was revealed in the group with sleep 
disorders (according to PSQI). According to the Epworth scale, a higher content of Bifidobacterium spp. (p=0.04), Prevotella spp. 
(p=0.02) and Eubacterium rectale (p=0.04) was noticed in the group with excessive daytime sleepiness compared to the control. 
Conclusion. The PCR test system allowed to obtain more complete results for assessing the state of the gut microbiome in comparison 
with bacteriological analysis. The use of two different questionnaires to identify sleep disorders showed that the composition and 
structure of the gut microbiome are interrelated with sleep disorders in menopausal women.
Key words: gut microbiome; sleep disorders; menopause
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Введение. Микробиота кишечника выполняет ряд 
жизненно важных функций в организме человека, ос-
новными из которых являются пищеварительная, се-
креторная, защитная функции [1]. Учитывая особен-
ности состава и функционирования, микробиоту ки-
шечника выделяют как «экстракорпоральный орган», 
являющийся неотъемлемой частью организма челове-
ка. Существует множество концепций, в рамках кото-
рых рассматриваются сложные взаимодействия систем 
органов с микробиотой кишечника посредством ее ме-
таболической активности [2, 3]. Под влиянием различ-
ных факторов, таких как стресс, несбалансированное 
питание, прием антибиотиков, хронические и острые 
инфекции, структура кишечного микробиома изменя-
ется с повышением доли условно-патогенных микро-
организмов (УПМ). Такое дисбиотическое состояние 
микробиоты может определять или усугублять различ-
ные патологические состояния [4].

Доказано существование двусторонней регуляции 
сна и состава микробиоты кишечника через метаболи-
ческие, иммунные и нейронные пути, согласно концеп-
ции ось «микробиота-кишечник-мозг» [5]. Некоторыми 
исследованиями установлены изменения в составе ки-
шечного микробиоценоза при нарушениях сна [6-10]. 
При этом восстановление нормы и устранение дисбио-
тических нарушений микробиоты кишечника оказыва-
ет терапевтический эффект при расстройствах сна [5]. 
Микробиота кишечника может оказывать влияние на со-

стояние организма, в том числе посредством изменения 
окислительно-восстановительного баланса, модуляции 
синтеза ферментов с про- и антиоксидантной активно-
стью [11-14]. Важным представляется исследование  со-
стояния кишечной микробиоты не только как показателя 
для дополнительной диагностики и терапии расстройств 
сна, но для профилактики и коррекции окислительного 
стресса, развитие которого отмечается при инсомниче-
ских расстройствах [15]. Данные сомнологические нару-
шения чаще выявляются у женщин и их встречаемость 
повышается при угасании репродуктивной функции [16].

Классическим методом определения состояния ми-
кробиоты кишечника является бактериологический ана-
лиз на дисбиоз [17], основанный на культивировании ос-
новных представителей нормо- и патобиоты кишечника. 
Данный метод имеет ограничение, поскольку более чем 
70% микроорганизмов кишечника являются некульти-
вируемыми [18]. В последнее время появляются тест-
системы, основанные на использовании молекулярно-
генетического подхода к анализу состава и структуры 
микробиоты кишечника. Мультиплексная ПЦР в реаль-
ном времени (ПЦР-РВ) позволяет увеличить разнообра-
зие определяемых микроорганизмов и провести их ко-
личественную оценку в составе кишечной микробиоты.

Цель исследования: определение эффективного 
способа оценки состояния микробиоты кишечника и 
значимых бактериальных маркеров на примере нару-
шений сна у женщин в менопаузе.
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Материал и методы. В исследовании приняли уча-
стие 96 женщин в возрасте от 45 до 69 лет. Критерии 
включения: аменорея или нарушения менструального 
цикла (стабильные колебания от 7 дней и выше по про-
должительности последовательных циклов), уровень 
антимюллерова гормона не превышает 1,2 нг/мл. Кри-
терии исключения: прием антибактериальных препа-
ратов в течение трех последних месяцев, обострение 
хронических заболеваний, сахарный диабет, наличие 
инфекционных заболеваний.

Исследование проведено в соответствии с Хель-
синкской декларацией Всемирной медицинской ассо-
циации (1964, ред. 2013 г.) и одобрено Комитетом по 
биомедицинской этике при ФГБНУ «Научный центр 
проблем здоровья семьи и репродукции человека» (Вы-
писка из заседания № 3.1.3 от 28. 09. 2022 г.). Пись-
менное информированное согласие получено от всех 
участников.

Качество сна оценивали двумя способами: по Питт-
сбургскому индексу качества сна (PSQI) и шкале сон-
ливости Эпворта (Epworth) [19, 20]. На основании ре-
зультатов опросника PSQI сформированы две группы: 
контрольная группа (группа 1) с показателем ≤5 (n= 
35) и группа с нарушениями сна (группа 2) с показате-
лем >5 (n=61). Данные, полученные из анализа шкалы 
Epworth, позволили разделить выборку на две группы: 
контрольная группа (группа 0) <11 (n=79) и группа с из-
быточной дневной сонливостью (группа 1) ≥11 (n=17).

На приеме пациенты получали набор для сбора био-
материала в домашних условиях с разработанной ранее 
инструкцией. Для микробиологического исследования 
на дисбиоз кишечника фекальный материал собирали в 
стерильный пластиковый контейнер. Для молекулярно-
генетического анализа фекалии собирали в пробирки с 
шариками BashingBead (Zymo Research, США).

Бактериологическое исследование на дисбиоз ки-
шечника проводили в соответствии с Отраслевым 
стандартом «Протокол ведения больных. Дисбактериоз 
кишечника» [21] и рекомендациями [22]. Выделение 
и идентификацию микроорганизмов проводили на се-
лективных питательных средах производителей НИЦФ 
(г. Санкт-Петербург, Россия), ФБУН ГНЦ ПМБ (г. Обо-
ленск, Россия), HiMedia Laboratories (Индия). Биохи-
мическую идентификацию энтеробактерий проводили 
с помощью тест-системы ENTEROtest 16 (LACHEMA, 
Чехия). Степень микробиологических нарушений при 
дисбиозе устанавливали согласно референсным значе-
ниям Отраслевого стандарта «Протокол ведения боль-
ных. Дисбактериоз кишечника» [21] с учетом возраста 
пациентов.

Для выделения ДНК из биоматериала использован 
коммерческий набор Stool Genomic DNA Kit (CWBIO, 
Китай) согласно инструкции производителя. Концен-
трацию ДНК оценивали на спектрофотометре. Состав 
микробиоты кишечника определяли методом ПЦР-РВ с 
флуоресцентной детекцией с применением тест-системы 
«Колонофлор-16 (премиум)» (АльфаЛаб, Россия) на ам-
лификаторе CFX-96 (BioRad, США). В исследование 
брали образцы с концентрацией от 1 до 2 нг/мкл.

Статистическая обработка данных. Результаты 
обработаны в программном обеспечении R v. 4.4.2 и 
в среде R Studio сборка 2024.12.1+563. Для проверки 
выборок на нормальность распределения применён 

критерий Шапиро-Уилка. Поиск групповых различий 
проведён с использованием U-критерия Манна-Уит-
ни, теста Вилкоксона с поправкой на множественные 
сравнения и однофакторного дисперсионного анализа 
Краскела-Уоллиса с последующим тестом Данна, теста 
Фишера с применением стандартного пакета rstatix, 
пакетов dplyr, skimr, table1, tidyr, ggpubr. Визуализация 
результатов осуществлена с помощью пакета ggplot2. 
Различия считались достоверными при значениях 
p-value меньше 0,05.

Результаты. В бактериологическом исследовании 
на дисбиоз кишечника определено наличие и прове-
дена количественная оценка 15 групп микроорганиз-
мов, среди которых были представители нормобиоты, 
и условно-патогенные микроорганизмы (УПМ) (табл. 
1). В группу неферментирующих бактерий включены 
Pseudomonas spp. и Acinetobacter spp.

Т а б л и ц а  1
Показатели кишечного микробиоценоза по результатам  
бактериологического исследования на дисбиоз в общей  

выборке женщин (lg КОЕ/г кала)

Показатель Референсные 
значения

Среднее±SD
Me [Q1; Q3]

Минимум - мак-
симум

Bifidobacterium spp. 9-10
7,59 (±1,30)

7,00 [6,00; 9,00]
6,00-9,00

Lactobacillus spp. 7-8
8,17 (±1,17)

9,00 [7,00; 9,00]
6,00-9,00

Escherichia coli с нормальной 
ферментативной активностью 7-8

5,80 (±2,27)
7,00 [5,75; 7,00]

0,00-8,00

Escherichia coli со слабой 
ферментативной активностью 5-8

1,39 (±2,74)
0 [0; 0]

0,00-8,00

Escherichia coli с гемолитиче-
ской активностью Менее 5

0,646 (±2,03)
0 [0; 0]

0,00-8,00

Staphylococcus aureus -
0,0417 (±0,408)

0 [0; 0]
0,00-4,00

Enterococcus spp. -
2,42 (±3,22)
0 [0; 6,00]
0,00-8,00

Klebsiella spp. Менее 4
1,16 (±2,30)

0 [0; 0]
0,00-7,00

Enterobacter spp. Менее 4
0,323 (±1,40)

0 [0; 0]
0,00-7,00

Citrobacter spp. Менее 4
0,313 (±1,36)

0 [0; 0]
0,00-7,00

Clostridium spp. Менее 5
2,78 (±2,13)

2,00 [2,00; 4,00]
0,00-9,00

Неферментирующие бакте-
рии Менее 4

0,177 (±0,995)
0 [0; 0]

0,00-6,00

RUSSIAN CLINICAL LABORATORY DIAGNOSTICS. 2025; 70(9)
https://doi.org/10.51620/0869-2084-2025-70-9-614-622 
EDN: MZYURQ

MICROBIOLOGY 



617

В целом, в исследуемой выборке пациентов, по ре-
зультатам бактериологического исследования, такие 
показатели нормобиоты, как количество Bifidobacterium 
spp. и Escherichia coli с нормальной ферментативной 
активностью снижены, в то время как титр Lactobacillus 
spp. – повышен незначительно. УПМ Staphylococcus 
epidermidis, S. saprophyticus, Salmonella spp., Shigella 
spp., Proteus spp., Candida spp. не  идентифицированы 
ни у одного из пациентов.

На основании полученных результатов у 8 (8,3%) 
пациентов установлен эубиоз, у 83 (86,5%) - опре-
делена I степень дисбиоза, преимущественно ввиду 
снижения количественных показателей нормобиоты 
(Bifidobacterium spp. и Lactobacillus spp.), у 5 (5,2%) – 
II степень дисбиоза установлена по снижению титра 
нормобиоты совместно с повышением показателей от-
дельных УПМ. Статистически значимых различий в 
содержании микроорганизмов между группами, сфор-
мированными на основании разных оценок качества 
сна, не установлено.

По результатам анализа с помощью тест-системы 

Т а б л и ц а  2
Количественные показатели кишечного микробиоценоза по 

результатам ПЦР-анализа в общей выборке женщин  
(lg КОЕ/г кала)

Показатель Референсные 
значения

Среднее±SD
Me [Q1; Q3]

Минимум - мак-
симум

Общая бактериальная масса 11-13
13,0 (±0,486)

13,0 [12,7; 13,3]
11,60-13,78

Lactobacillus spp. 7-8
6,73 (±1,87)

6,87 [6,48; 7,63]
0,00-10,00

Bifidobacterium spp. 9-10
10,9 (±1,07)

11,0 [10,3; 11,7]
7,95-12,95

Escherichia coli 6-8
8,90 (± 1,15)

8,95 [8,30; 9,72]
6,48 –11,70

Bacteroides spp. 9-12
12,7 (±0,590)

12,7 [12,5; 13,1]
11,00-13,78

Faecalibacterium prausnitzii 8-11
11,9 (±0,558)

12,0 [11,7; 12,3]
9,85 – 13,30

Bacteroides thetaomicron
Допустимо 

любое количе-
ство

6,21 (± 4,45)
8,48 [0; 9,78]

0,00-11,70

Akkermansia muciniphila Не более 11
7,95 (±4,52)

9,65 [6,79; 11,3]
0,00-14,78

Enterococcus spp. Не более 8
2,05 (±3,13)
0 [0; 5,48]
0,00-9,00

Escherichia coli                        
enteropathogenic Не более 4

0,0498 (±0,488)
0 [0; 0]

0,00-4,78

Klebsiella pneumoniae Не более 4
0,782 (±2,21)

0 [0; 0]
0,00-8,85

Klebsiella oxytoca Не более 4
1,14 (±2,96)

0 [0; 0]
0,00-14,95

Candida spp. Не более 4
0,609 (±2,34)

0 [0; 0]
0,00-16,00

Staphylococcus aureus Не более 4
1,27 (±3,00)

0 [0; 0]
0,00-15,30

Clostridium perfringens -
1,98 (±3,23)
0 [0; 5,70]
0,00-8,95

Proteus vulgaris mirabilis Не более 4
0,665 (±1,98)

0 [0; 0]
0,00-8,00

Citrobacter spp. Не более 4
0,739 (±2,10)

0 [0; 0]
0,00-9,30

Fusobacterium nucleatum -
1,59 (±2,82)
0 [0; 1,25]
0,00-8,30

Parvimonas micra -
2,93 (±3,70)
0 [0; 6,48]
0,00-16,85

Shigella spp. -
0,780 (±3,12)

0 [0; 0]
0,00-16,95

Blautia spp. 8-11
6,21 (±4,35)
8,39 [0; 9,70]

0,00-11,85

Acinetobacter spp. Не более 6
6,21 (±3,00)

7,30 [6,95; 7,70]
0,00-12,90

Streptococcus spp. Не более 8
7,24 (±2,23)

7,60 [6,60; 8,70]
0,00-10,30

Eubacterium rectale 8-11
10,2 (±2,71)

10,9 [10,3; 11,5]
0,00-12,48

Roseburia inulinivorans 8-10
10,5 (±1,05)

10,8 [10,0; 11,3]
7,70-12,00

Prevotella spp. Не более 11
8,71 (±3,83)

9,48 [7,48; 11,6]
0,00-12,78

Methanobrevibacter smithii Не более 10
4,42 (±4,50)
3,30 [0; 8,95]

0,00-12,00

Methanosphaera stadmanae Не более 6
2,51 (±3,84)
0 [0; 5,93]
0,00-15,30

Ruminococcus spp. Не более 11
6,99 (±3,24)

7,81 [6,48; 9,00]
0,00-14,70

Показатель Референсные 
значения

Среднее±SD
Me [Q1; Q3]

Минимум - мак-
симум

Enterobacter spp. Не более 4
3,70 (±4,13)
0 [0; 7,40]
0,00-10,90
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«Колонофлор-16» проведена количественная оценка 32 
показателей микробиоты кишечника.

Значения общей бактериальной массы в кишечном 
биотопе в общей выборке женщин изменялись от 11,60 
до 13,78 со средним значением 13 lg КОЕ/г кала. Пока-
затели облигатной нормобиоты кишечника, такие как 
Lactobacillus spp. Bifidobacterium spp. и Escherichia coli 
варьировали от 0 до 10,00, от 7,95 до 12,95 и от 6,48 
до 11,70 соответственно. Наибольшие отклонения от 
референсных значений в сторону увеличения установ-
лены для показателей УПМ: Klebsiella pneumoniae на 5 
lg КОЕ/г кала, Klebsiella oxytoca - 11, Candida spp. - 12, 

Staphylococcus aureus - 11, Clostridium perfringens - 9, 
Citrobacter spp. - 5, Enterobacter spp. - 7, Fusobacterium 
nucleatum - 8, Parvimonas micra - 17, Shigella spp. - 
17, Acinetobacter spp. - 7, Methanosphaera stadmanae 
- 9 у отдельных пациентов. Энтеропатогенная E. coli, 
Clostridium difficile, Salmonella spp. не обнаружены ни 
у одного пациента.

При формировании групп по результатам опросника 
PSQI выявлено повышенное содержание Enterococcus 
spp. (p=0,03), Clostridium perfringens (p=0,01), Shigella 
spp. (p=0,04) в кишечной микробиоте женщин из груп-
пы с нарушениями сна (рис. 1).

Рис. 1. Содержание микроорганизмов по результатам ПЦР в составе кишечной микробиоты в группах: контроль (1) и нарушения сна (2), 
сформированных по опроснику PSQI. Отмечены микроорганизмы, имеющие статистически значимые различия между группами: * - p-
value <0,05.

Проведено сравнение качественных показате-
лей встречаемости Enterococcus spp., Clostridium 
perfringens, Shigella spp. в составе кишечной микро-
биоты изучаемых выборок. Результаты показали, что 
данные группы микроорганизмов статистически чаще 
встречаются у участников с нарушениями сна (p <0,05) 
(рис. 2).

При разделении пациентов на группы согласно 
шкале Эпворта установлено, что в составе кишечной 
микробиоты в группе c избыточной дневной сонливо-
стью более высокое содержание Bifidobacterium spp. 
(p=0,04), Prevotella spp. (p=0,02), Eubacterium rectale 
(p=0,04), чем в контрольной группе (рис. 3).

Обсуждение. Основной причиной различия резуль-
татов, полученных с помощью двух методов, использо-
ванных в работе, является то, что в ПЦР детектируются 
фрагменты ДНК всех микроорганизмов определенного 
вида или таксономической группы вне зависимости от 

их физиологического статуса (живые, мертвые, жизне-
способные), а при культуральном исследовании только 
физиологически активные клетки. При посеве на пита-
тельные среды не вырастают клетки, не способные к 
размножению в конкретный временной момент: мета-
болически неактивные (персисторы) или мертвые клет-
ки. В среднем продолжительность бактериологическо-
го исследования на дисбиоз составляет около семи 
дней, при этом методе также не учитываются медленно 
растущие виды микроорганизмов [23]. Высеиваемое 
разнообразие видов микроорганизмов оказывается зна-
чительно меньше их реального в материале.

У четырех пациентов в составе кишечной микробио-
ты по результатам анализа с помощью тест-системы от-
мечена высокая концентрация Shigella spp. от 9 до 17 lg 
КОЕ/г кала, тогда как в бактериологическом посеве рост 
Shigella spp. не установлен. В работе Е.А. Кожуховой и 
соавторов [24] проведена оценка возможности и опреде-
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лены проблемы верификации шигеллеза и сальмонелле-
за при использовании ПЦР тестов. Авторы отмечают, что 
при ПЦР детекции бактерий рода Shigella установлено 
низкое значение показателя «прогностическая ценность 
положительного результата». Бактерии родов Shigella 

и Escherichia имеют протяженные участки в геномах с 
высокой степенью гомологии, что затрудняет их молеку-
лярно-генетическую дифференцировку. Их считают ге-
нетически близкими с разной степенью контагиозности 
и клинических проявлений [25].

Рис. 2. Встречаемость микроорганизмов по результатам ПЦР в составе кишечной микробиоты в группах: контроль (1) и нарушения сна 
(2), сформированных по опроснику PSQI. Отмечены микроорганизмы, имеющие статистически значимые различия между группами: 
* - p-value <0,05.

Рис. 3. Содержание микроорганизмов по результатам ПЦР в составе кишечной микробиоты в группах: контроль (0), избыточная дневная 
сонливость (1), сформированных по опроснику Epworth. Отмечены только статистически значимые значения: * - p-value <0,05.

КЛИНИЧЕСКАЯ ЛАБОРАТОРНАЯ ДИАГНОСТИКА. 2025; 70(9)
https://doi.org/10.51620/0869-2084-2025-70-9-614-622 

EDN: MZYURQ

МИКРОБИОЛОГИЯ



620

Результаты исследования показали, что низкое ка-
чество сна, выявленное с помощью опросника PSQI, 
у женщин в менопаузе ассоциировано с увеличением 
уровня C. perfringens в кишечном микробиоценозе. 
Аналогичные результаты получены в экспериментах 
на мышах, подвергшихся депривации и хронической 
фрагментации сна [2, 26, 27]. Нарушения сна сопро-
вождались повышенным содержанием Shigella spp. в 
составе кишечной микробиоты, что согласуется с ре-
зультатами экспериментального исследования [28]. 
Вследствие выработки токсина данный микроорганизм 
может вызывать серьезные нарушения в работе желу-
дочно-кишечного тракта [29]. В выборке нашего иссле-
дования, состоящей из женщин, установлено увеличе-
ние Enterococcus spp. в составе кишечной микробиоты 
при низком качестве сна. В исследовании [30] количе-
ство Enterococcus durans положительно коррелировало 
с тяжестью нейрокогнитивных симптомов, включая 
качество сна и усталость, только у мужчин, а у жен-
щин этот вид коррелировал отрицательно. Обнаружена 
положительная связь содержания Enterococcus только у 
женщин с синдромом хронической усталости [31].

Согласно опроснику Эпворта, установлена повышен-
ная представленность Bifidobacterium spp., Prevotella 
spp., Eubacterium rectale в составе кишечной микро-
биоты в группе с выраженной дневной сонливостью. 
Bifidobacterium spp. преобразуют возбуждающий нейро-
медиатор глутамат в основной тормозной нейромедиа-
тор ГАМК, активирующий систему ГАМКергических 
рецепторов и модулирующий нарушения сна и памя-
ти. Вклад кишечных Bifidobacteriaceae в ось стресс-
тревога-сон связан с их способностью вырабатывать 
ГАМК, а улучшение качества сна сопровождается уве-
личением относительной численности Bifidobacterium 
spp. в кишечнике [32]. По данным одного из исследова-
ний, при повышении Bifidobacterium spp. при исполь-
зовании пробиотиков улучшались показания дневной 
сонливости, однако, изначально из исследования ис-
ключены пациенты с показателями Epworth, превыша-
ющими 10 баллов. Таким образом, связь с выраженной 
дневной сонливостью не оценена [33]. Содержание 
Eubacterium rectale в составе кишечной микробиоты, 
по некоторым данным, повышено при депрессивных 
расстройствах [34-37], однако связь данного микро-
организма с избыточной дневной сонливостью не из-
учалась. Возможно, следует рассматривать изменения 
целостно, поскольку отмечена положительная корре-
ляция Bifidobacterium spp. и Eubacterium rectale [38] и 
учитывая, что кишечный микробиом - сложная струк-
тура, тонко реагирующая не только на внешние факто-
ры, но и на внутренние флуктуации. Снижение содер-
жания бактерий рода Prevotella показано при симпто-
мах тревожности, депрессии, бессонницы у студентов 
[39], а мультиомный анализ показал, что Prevotella мо-
жет влиять на сон, регулируя метаболизм аминокислот 
и способствуя воспалению [5].

Микробиота кишечника взаимосвязана с циркадны-
ми ритмами. Посредниками в такой связи могут являть-
ся короткоцепочечные жирные кислоты или желчные 
кислоты, продуцируемые микробиотой кишечника. 
Влияние метаболитов микробиоты на циркадный ритм 
обширно и связано с другими их функциями, такими, 
как участие в энергетическом обмене и иммунных ре-

акциях [40, 41]. Одним из потенциальных механизмов 
связи между микробиотой кишечника и нарушениями 
сна являются гормоны мелатонин, кортизол, катехола-
мины, в частности норадреналин, способствующий, по 
некоторым данным, росту патогенных бактерий. Дан-
ный механизм рассматривался в контексте разнообраз-
ных нарушений, включая депрессивные расстройства, 
а терапия пробиотиками улучшала показатели оценки 
психического состояния и качества сна [42, 43].

Заключение. Использование тест-системы «Коло-
нофлор» позволило получить более полные результаты 
по оценке состояния микробиоты кишечника в сравне-
нии с бактериологическим анализом. Показано, что с 
низким качеством сна ассоциированы более высокие по-
казатели Enterococcus spp., C. perfringens, Shigella spp., 
тогда как при избыточной дневной сонливости отмечено 
увеличение других представителей кишечной микро-
биоты: Bifidobacterium spp., Prevotella spp., E. rectale. 
Существует несколько потенциальных механизмов вза-
имосвязи между кишечным микробиомом и нарушения-
ми сна. Наиболее перспективным представляется изуче-
ние роли оксидативного стресса и мелатонина.
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