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Резюме

Цель. Оценить изменения структуры микробного сообщества тонкой кишки в контексте оси «микробиота кишечника – 
иммунная система – мозг» при здоровом старении, депрессии позднего возраста и деменции.

Материалы и методы. Обследовано 74 человека старческого возраста, включенных в группы: «Здоровая старость», «Де-
прессия», «Деменция». Оценку 5 основных типов микроорганизмов тонкой кишки (Bacteroidetes, Firmicutes, Actinobacteria, 
Proteobacteria, Fusobacteria) проводили методом газовой хроматографии — масс-спектрометрии микробных маркеров. 
Для статистической обработки данных применяли иерархический кластерный анализ с построением тепловой карты.

Результаты. Для микробного сообщества тонкой кишки при нейродегенеративных нарушениях старости (группы 
«Деменция» и «Депрессия») было характерно изменение численности 15 из 30 изученных видов бактерий, относя-
щихся к типам: Firmicutes, Actinobacteria, Proteobacteria, по отношению к группе «Здоровая старость». При депрессии 
позднего возраста увеличено количество всех видов бактерий, участвующих в ферментации пищевых полисахаридов, 
по отношению к группе «Здоровая старость». При деменции показан низкий уровень Clostridium spp., Eubacterium spp., 
Bifi dobacterium spp., по отношению к депрессии, на фоне повышенного, как и при депрессии, количества C. perfringens, 
С. diffi  cile и факультативных анаэробов: Streptococcus spp., Enterococcus spp., Lactobacillus spp., S. aureus, S. epidermidis.

Заключение. Показатели систем, входящих в ось «микробиота кишечника – иммунная система – мозг», свидетельство-
вали о выраженной дезинтеграции оси при деменции по отношению к депрессии и здоровой старости. Полученные 
результаты могут использоваться в качестве биологических маркеров в дифференциальной диагностике указанных 
патологий (деменция/депрессия), имеющих общие факторы риска и общность клинических симптомов.

Ключевые слова: микробиота тонкой кишки, ось «микробиота кишечника – иммунная система – мозг», старение, 
деменция, депрессия
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Summary

Aim. To assess changes in the structure of the small intestine microbial community in the context of the “gut microbiota- 
immune system- brain axis” in healthy aging, depression and dementia.

Materials and methods. 74 elderly people included in the groups: “Healthy ageing”, “Depression”, “Dementia” were investigated. 
Evaluation of 5 main types of microorganisms of the small intestine (Bacteroidetes, Firmicutes, Actinobacteria, Proteobacteria, 
Fusobacteria) by method of gas chromatography — mass spectrometry of microbial markers was carried out. For statistics, 
hierarchical cluster analysis with the construction of a heat map was used.

Results. Reconstruction aff ected 15 out of 30 studied bacterial species of the phylums Firmicutes, Actinobacteria, Proteobacteria 
in the “Dementia” and “Depression” groups in relation to the “Healthy ageing” group. In depression, the number of all types of 
bacteria involved in the fermentation of food polysaccharides increased in relation to the “Healthy ageing” group. In dementia, 
low levels of Clostridium spp., Eubacterium spp., Bifi dobacterium spp. was shown, in relation to depression, but number of 
C. perfringens, С. diffi  cile and facultative anaerobes: Streptococcus spp., Enterococcus spp., Lactobacillus spp., S. aureus, S. epidermidis 
was increased, compared to “Healthy ageing” group.

Conclusions. The indicators of the systems included in the axis “intestinal microbiota – immune system – brain” indicated a pronounced 
disintegration of the axis in dementia in relation to depression and healthy ageing. The results can be used as biological markers 
in the diff erential diagnosis of these pathologies (dementia/depression), which have common risk factors and clinical symptoms.
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Введение

В настоящее время современный мир стоит на пороге 
осознания решения проблем, связанных с процесса-
ми развития пролонгированной траектории жизни 
человечества, для которой характерно нарастание 
стареющих популяций на фоне дихотомии – с одной 
стороны, повышения здорового долгожительства, 
с другой – превалирования нейродегенеративных за-
болеваний – депрессии позднего возраста и деменций 
(болезнь Альцгеймера, сосудистая деменция и др.) 
[1, 2]. По данным Всемирной организации здравоох-
ранения к 2030 году количество персон с деменцией 
во всем мире составит около 82 миллионов человек.

Решение данной проблемы имеет много путей, сре-
ди которых можно выделить: оценку дезорганизации 
систем физиологической оси «микробиота кишечни-
ка – иммунная система – мозг» в процессе старения; 
поиск биомаркеров для ранней диагностики когни-
тивных нарушений, характерных для нейродегенера-
тивных заболеваний старости; разработка механиз-
мов и путей ювенилизации систем оси «микробиота 
кишечника – иммунная система – мозг», в том числе 
с использованием кишечной микробиоты.

На сегодня существует большой пакет доказа-
тельств (экспериментальных и клинических) о ха-
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рактере изменений иммунной и нервной систем 
при старении, но меньше – о ремоделировании 
микробного сообщества тонкой кишки.

Исследования последних 15 лет представили ряд 
гипотез и результатов, свидетельствующих, что 
в ходе ко-эволюции с позвоночными/млекопита-
ющими микробиота установила комплексные от-
ношения – хозяин/микробиота, являясь в одно и то 
же время «собственной и несобственной» частью 
нашей биологии. Таким образом, она сформиро-
вала свой генотип и, что более важно, фенотип 
в соответствии с нашими анцестральными лини-
ями, и обеспечила нас множеством биологических 
функций, таких как метаболизм, развитие, диф-
ференцировка, активация иммунной и нервной 
систем, в том числе, центральной нервной системы, 
оказывая эффекты на настроение (депрессия, тре-

вога) и модулируя поведение (обучение, память, 
социальные контакты, спаривание) и глобальную 
физиологию [3, 4, 5]. В тоже время, композиция 
микробного сообщества и его активность нахо-
дятся под влиянием различных факторов, среди 
которых представляют интерес для нас хозяин- 
ассоциированные: генетика, возраст, пол, нейро- 
иммунный гомеостаз хозяина, стиль жизни.

В свете сказанного, не удивительно, что психи-
ческие и нервные заболевания, в том числе нейро-
дегенеративные, часто демонстрируют коморбид 
с поражением желудочно- кишечного тракта [4].

Цель исследования – оценить изменения струк-
туры микробного сообщества тонкой кишки в кон-
тексте оси «микробиота кишечника- иммунная 
система-мозг» при здоровом старении, депрессии 
позднего возраста и деменции.

Материалы и методы

Проведено проспективное когортоное обследование 
74 людей пожилого и старческого возраста (сред-
ний возраст – 79 ± 5 лет), постоянно проживаю-
щих в «Челябинском геронтологическом центре». 
Психофизическое состояние персон было оценено 
врачами терапевтами и психотерапевтами центра 
с помощью классификации стадий дисциркуля-
торной энцефалопатии (ДЭ) по Н. Н. Яхно с соавт. 
(2003) и индекса базовой функциональной активно-
сти по шкале Бартел (ИБ) (Barthel Index of Activities 
of Daily Living, 1993). По результатам мониторинга 
психофизического статуса все обследованные были 
разделены на 3 группы: группа «Деменция» включа-
ла персоны пожилого и старческого возраста с вы-
раженной когнитивной недостаточностью (преиму-
щественно проявляющейся сосудистой деменцией, 
диагноз по МКБ-10: F01) и низкой/отсутствием ба-
зовой функциональной активностью – 22 человека 
(ДЭ – 3, ИБ – 0–12 баллов); группа «Депрессия» – 
лица с симптомами старческой депрессии (снижение 
интереса к жизни, плохое настроение; отсутствие 
энергии и плохая концентрация, нарушения сна 
и аппетита; озабоченность проблемами со здоро-
вьем) и низкой базовой функциональной актив-
ностью (чаще всего проявляющейся нарушением 
опорно- двигательного аппарата) – 15 человек (ДЭ – 2, 
ИБ – 0–12 баллов); группа «Здоровая старость» – 37 
человек с отсутствием выраженных клинических 
проявлений когнитивных нарушений и сохраненной 
базовой функциональной активностью (ДЭ – 1–2, 
ИБ – 14–20 баллов).

Все обследованные были сопоставимы по полу, 
возрасту и возраст- ассоциированным заболева-
ниям (бронхолегочным, сердечно- сосудистым, 
желудочно- кишечным и опорно- двигательным).

Критериями исключения из исследования были: 
онкологические заболевания, болезнь Паркинсона, 

болезнь Альцгеймера, врожденные нарушения цен-
тральной нервной системы.

Материалом для исследования служила ве-
нозная кровь. Отбор проб проводили натощак 
в утренние часы (8:00–9:00) в пробирки Vacuette®, 
содержащие К3ЭДТА из периферических вен. 
Оценку 5 основных типов микроорганизмов 
тонкой кишки (Bacteroidetes, Firmicutes, Actino-
bacteria, Proteobacteria, Fusobacteria) проводили 
непосредственно в крови методом газовой хро-
матографии – масс спектрометрии микроб-
ных маркеров (ГХ–МСММ, по авторской мето-
дике Осипова Г. А.  [6]), сертифицированным 
Росздравнадзором (Разрешение ФС 2010/038 от 
24.02.2010 г.). Работа одобрена этическим комите-
том Челябинского государственного университета 
(про то кол № 2 от 27.08.2019).

Статистическая обработка данных проводилась 
с использованием порядковых критериев: для оцен-
ки центральной тенденции – расчет медиан и ин-
терквартильного диапазона, для оценки значимости 
межгрупповых различий – критерий Краскела- 
Уоллиса с апостериорными парными сравнениями 
Коновера- Инмана и иерархический кластерный 
анализ. Для поиска ассоциаций микроорганизмов 
в качестве меры сходства использовали корреляцию 
Спирмена, а для поиска различий исследуемых лиц 
внутри групп в качестве меры близости использо-
вали евклидовые расстояния. Обе матрицы сходства 
были пересчитаны в матрицы расстояний, на осно-
ве которых по алгоритму Уорда были построены 
дендрограммы кластерного анализа и результиру-
ющая тепловая карта. Во всех случаях различия 
и зависимости считали статистически значимыми 
при p≤0,05. Расчеты и графические построения 
выполнены в пакете “pheatmap” для программно- 
статистической среды R version 3.6.2.

Результаты

В результате работы была определена численность 
30 микроорганизмов тонкой кишки в группах лиц 
при здоровом старении, депрессии позднего воз-

раста и деменции. В таблице отражены показатели, 
по которым обнаружены статистически значимые 
различия между исследуемыми группами (табл.).
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1. у людей с выраженными когнитивными нару-
шениями (группы «Деменция» и «Депрессия») 
статистически значимо повышено общее число 
микроорганизмов тонкой кишки, за счет увели-
чения численности 7 из 13 таксонов бактерий 
типа Firmicutes и 4 из 11 таксонов микроорганиз-
мов типа Actinobacteria, и снижено число микро-
организмов рода Moraxella (тип Proteobacteria), 
по сравнению с группой «Здоровая старость». 
Кроме того, при сравнении с показателями 
группы «Здоровая старость» в тонкой кишке 
лиц с деменцией было снижено количество 
Bifi do bacterium spp. и Clostridium spp., а у персон 
с депрессией – повышено число Eubacterium spp. 
(табл.).

2. сравнение показателей микробиоты тон-
кой кишки между группами «Деменция» 
и «Депрессия» показало, что при деменции 
значимо снижено число Eubacterium spp., Clo-
stri dium spp., Pro pione bacterium jensenii и Co ry-
ne bacterium spp. (табл.).

Среди представителей типов Bacteroidetes 
и Fusobacteria, определяемых методом ГХМС ММ, 
значимых различий не обнаружено (данные не 
показаны).

Для оценки особенностей структуры сообщества 
микроорганизмов тонкой кишки (по пяти основ-
ным типам) в каждой из исследуемых групп персон 
старческого возраста отдельно был проведен кла-
стерный анализ и построена тепловая карта (рис.). 
При этом бактерии типа Firmicutes были разделены 
на группы: Bacillus- Lactobacillus- Streptococcus и Clo-
stri dium, а род Bifi dobacterium был выделен из типа 
Actinobacteria.

Иерархическая кластеризация таксонов на тепло-
вой карте показала, что для каждой группы была 
характерна своя структура сообщества:
1. «Здоровая старость» – устойчивые кластеры 

между бактериями группы Bacillus- Lactobacillus- 
Streptococcus и типами Actinobacteria, Bacteroidetes 
и Fusobacteria, на фоне слабых связей с другими 
членами сообщества, особенно Bifi dobacterium 
spp. (рис. А).

2. «Деменция» – для сообщества микроорганизмов 
характерны две группы кластрирования, сла-
бо связанных между собой: первая – между ти-
пами Proteobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria 
и Fusobacteria; вторая – между группами Bacillus- 
Lactobacillus- Streptococcus и Clostridium. Группа 
Bifidobacterium spp. полностью обособлена от 
остальных (рис. Б).

Показатель, Кл/г Деменция n=22 Депрессия n=15 Здоровая старость n=37
Firmicutes

Lactobacillus spp. 4,6×108*
(3,9–5,6×108)

5,6×108*
(4,8–6,9×108)

3,6×108

(3,2–4,7×108)

Eubacterium spp. 8,2×108

(7,0–11,0×108)
10,7×108*/**

(9,0–11,9×108)
8,3×108

(7,1–9,7×108)

Clostridium spp. 0,9×107*
(0,4–1,6×107)

2,1×107**
(0,7–3,7×107)

2,3×107

(1,7–3,6×107)

Clostridium diffi  cile 1,9×107*
(1,5–2,2×107)

2,2×107*
(1,6–2,5×107)

<1,0×105

(0–1,8×107)

Clostridium perfringens 4,7×106*
(2,9–6,2×106)

3,8×106*
(2,2–4,1×106)

1,8×106

(0,3–3,2×106)

Streptococcus spp. 1,7×106*
(1,2–3,9×106)

4,8×106*
(1,3–11,4×106)

0,7×106

(0–2,4×106)

Enterococcus spp. 5,8×106*
(3,2–7,3×106)

6,1×106*
(5,1–8,9×106)

2,9×106

(2,2–4,4×106)

Staphylococcus aureus 3,4×107*
(2,7–4,8×107)

3,6×107*
(3,0–4,3×107)

2,6×107

(2,2–3,2×107)

Staphylococcus epidermidis 7,7×106*
(6,4–12,3×106)

8,8×106*
(6,9–14,2×106)

<1,0×105

(0–7,5×106)
Actinobacteria

Bifi dobacterium spp. 0,5×108*
(0,1–1,1×108)

0,8×108

(0,4–1,3×108)
1,6×108

(0,6–1,9×108)

Propionebacterium jensenii 3,4×106

(1,1–7,2×106)
8,6×106**

(5,8–13,4×106)
5,5×106

(3,2–10,0×106)

Actinomyces spp. 1,5×106*
(0,9–1,8×106)

1,3×106*
(1,1–1,4×106)

<1,0×105

(0–1,3×106)

A. viscosus 7,9×107*
(6,9–8,7×107)

8,7×107*
(7,8–10,2×107)

4,1×107

(3,5–6,6×107)

Corynebacterium spp. 1,5×107*
(1,1–2,2×107)

2,3×107*/**
(2,1–3,2×107)

0,9×107

(0–1,7×107)
Proteobacteria

Moraxella spp. <1,0×105*
(0–0×105)

<1,0×105*
(0–3,0×105)

2,0×105

(0–4,0×105)
Общее количество микроорганизмов

2,3×109*
(2,1–2,8×109)

2,5×109*
(2,3–3,3×109)

2,1×109

(1,9–2,4×109)

Таблица.
Численность 
микроорга-
низмов тонкой 
кишки в группах 
людей старче-
ского возраста 
с разной степенью 
когнитивной 
недостаточности 
(Ме (Q

0,25
–Q

0,75
))

Примечание.
* – значимые разли-
чия между группа-
ми Деменция/Де-
прессия и группой 
Здоровая старость 
(Р≤0,05); ** – зна-
чимые различия 
между группами 
Деменция и Де-
прессия(Р≤0,05).
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3. «Депрессия» – три группы устойчивых бакте-
риальных кластеров: первая – между типами 
Proteobacteria, Actinobacteria и Fusobacteria; вто-
рая – между группами типа Firmicutes, и третья – 
между Bifi dobacterium spp. и представителями 
типа Bacteroidetes (рис. В).
По силе и направленности связей между микро-

организмами сообщества во всех группах обследо-
ванных наблюдалась высокая межиндивидуальная 

изменчивость. Наиболее выраженная изменчивость 
показателей была характерна для группы «Здоровая 
старость», в которой микробные сообщества лиц 
пожилого и старческого возраста были четко раз-
делены на два кластера: в одном преобладали по-
ложительные ассоциации между всеми типами 
бактерий и отрицательные – с родом Bifi dobacterium, 
в другом – ассоциации между бактериями в сооб-
ществе были противоположны по знаку (рис. А).

Обсуждение

В работе нами проведена оценка изменения струк-
туры микробного сообщества тонкой кишки у лиц 
старческого возраста при здоровом старении, де-
прессии и сосудистой деменции.

Важным аспектом исследования считаем, что 
все обследованные:
1. проживали в геронтологическом центре: персо-

ны группы «Здоровая старость» (по социальным 
показателям – одиночество), с режимом свобод-
ного передвижения в границах города; персоны 
группы «Депрессия», в связи с ограничением 
физической подвижности (нарушения двига-
тельного аппарата), и «Деменция», как резуль-
тат физической и когнитивной беспомощности, 
имели постельный режим;

2. находились на аналогичной диете, за исклю-
чением группы «Здоровая старость», кто имел 
возможность обогатить свой стол овощами 
и фруктами. Средний возраст обследованных 
составил 79 лет.

Особенностью данного исследования также 
являлось определение структурных молекул (ли-
пидов клеточных стенок) представителей микроб-
ного сообщества тонкой кишки непосредственно 
в образце крови.

Одновременно с микробными маркерами в од-
ном образце ранее нами были определены неко-
торые цитокины про/противовоспалительного 
профиля и сигнальные молекулы хронического 
стресс- ответа – цитокино- нейроэндоринная мо-
лекулярная сигнатура [7], что позволило охарак-
теризовать информационное поле окружения 
микробиоты – экологическую нишу кишечника 
в рамках оси «микробиота кишечника – иммунная 
система – мозг». Для информационных биологиче-
ских полей фенотипов старения были характерны:
1. высокий провоспалительный потенциал, по 

сравнению с лицами репродуктивного возрас-
та, обеспеченный классическими провоспа-
лительными цитокинов старости – IL-6, IL-1β, 
IFNγ, усиленный TNFα в группах «Депрессия» 
и «Деменция», по сравнению с группой «Здоровая 
старость». Более того, вклад в провоспалитель-
ный потенциал вносили: при депрессии – низкие 
концентрации IL-10, при деменции – высокие 
уровни IL-6 (цитокина для геронтологов) по 
отношению к здоровому старению [7];

2. гормоны стресс- ответа: активация симпато- 
адреномедуллярной системы при депрес-
сии и деменции сопровождалась высокими 
концентрациями дофамина (по сравнению 

с группой «Здоровая старость») на фоне низ-
ких уровней норадреналина и высоких – адре-
налина при деменции по сравнению с груп-
пами – «Депрессия» и «Здоровая старость». 
Функциональная активность гипоталамо- 
гипофизарно-над по че чни ко вой оси не изме-
нялась во всех группах [7].
Результаты настоящей работы продемонстри-

ровали ассоциацию изменений структуры ми-
кробных сообществ тонкой кишки с вариантами 
цитокино- нейроэндокринной сигнатуры различ-
ных клинических фенотипов старения (здоровая 
старость, депрессия позднего возраста, деменция). 
В группах «Деменция» и «Депрессия» по отно-
шению к группе «Здоровая старость» изменения 
коснулись 15 из 30 изученных видов бактерий: 
в типе Firmicutes процесс реконструкции затронул 
70% видов, Actinobacteria – 45%, Proteobacteria – 20% 
видов. Нами показано, что реконструкция кишеч-
ной микробиоты в контексте фенотипов старения 
в основном касалась путей, вовлеченных в продук-
цию короткоцепочечных жирных кислот (КЦЖК) 
через протеолитическую ферментацию пищевых 
полисахаридов. Это не случайно, т. к. снижение 
поступления полисахаридов с пищей при старении 
(неполноценность функции дигестивной системы) 
является основой малого количества фибролитиче-
ских бутират- и ацетат- продуцирующих бактерий, 
и, соответственно, микроб- выделенных метаболи-
тов КЦЖК (ацетата, бутирата, пропионата) [8, 9].

При депрессии и деменции показано:
• обогащение структуры кишечного микробно-

го сообщества факультативными анаэроба-
ми: Streptococcus spp., Enterococcus spp., Lacto-
bacillus  spp., S. aureus, S. epidermidis. Такие 
оппортунистические виды хорошо процветают 
на фоне воспалительного окружения, поддержи-
вая переключение структурного баланса от сим-
бионтов к патобионтам [10, 11], что соответствует 
провоспалительному потенциалу вариантов 
цитокино- нейроэндокринной сигнатуры.

• повышение количества S. aureus и Cory ne bac te-
rium spp., что можно объяснить двояко: во-пер-
вых, изменениями при старении ряда дигестив-
ных функций ротоглотки (отмечено ранее), что 
способно привести к сверх росту ротоглоточ-
ных и кишечных бактерий (отмечено нами) 
и согласуется с данными других авторов [12]; 
во-вторых, возможно, это относится к обою-
дозависимому феномену – S. aureus, способный 
выступать в качестве комменсала/патобионта 
и инфекционного агента, при взаимодействии 
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с Corynebacterium spp., изменяет свое поведение – 
снижает вирулентность (т. е. переключается на 
комменсальный стиль жизни) [13].

• возрастание потенциально патогенных C. diffi  cile 
(члены кластера XI) и патогенных C. perfringens 
(члены кластера I), свидетельствующее о сни-
жении колонизационной резистентности ре-
зидентной микробиоты [11, 14], что приводит 
к большому бактериальному стресс- ответу, обу-
словленному конкуренцией за пищевые ресурсы 
и ниши проживания, сопровождающемуся ток-
синообразованием как со стороны резидентов, 
так и транзитных бактерий, что оказывает нега-
тивное влияние на хозяина, приводя к усилению 
провоспалительного потенциала [10, 15, 16].

Кроме того, при депрессии позднего возраста уве-
личено количество Eubacterium spp. по отношению 
к здоровому старению и деменции, P. jensenii – по от-
ношению к деменции, на фоне одинаковых величин 
Clostridium spp. и Bifi dobacterium spp. при сравнении 
с группой «Здоровая старость». Для лиц с деменци-
ей была характерна потеря ряда бактерий, вовле-
ченных в продукцию КЦКЖ  – Bifi do bacte rium spp. 
(по отношению к здоровому старению) – проду-
центов ацетата (обладающего противовоспали-
тельными эффектами и выступающего промото-
ром интеграции кишечного эпителия), которым 
пищевые волокна обеспечивают конкурентный 
эффект [8, 14, 17]; и Clostridium spp. (по отношению 
к группам «Здоровая старость» и «Депрессия») – 
большинство из которых презентуют комменсаль-
ные отношения с хозяином, что совпадает с дан-
ными ряда авторов [11]. Можно предположить, 
что снижение количества Clostridium spp. при 
деменции отражает негативную сторону измене-
ния структуры сообщества, т. к. известно, что его 
представители играют важную физиологическую 
роль в модулировании кишечного гомеостаза на 
протяжении жизни хозяина, в частности, метабо-
лизма: освобождении бутирата – большого энер-
гетического источника для энтероцитов [10, 11], 
который способен ингибировать активацию транс-
крипционного фактора NF-κβ [9], что приводит 
к снижению экспрессии провоспалительных цито-
кинов и, соответственно, к антивоспалительному 
эффекту, имеющему высокую значимость на фоне 

выраженного провоспалительного потенциала, 
что совпадает с данными ряда авторов [9, 11]. Этот 
эффект поддержан и другими механизмами: кла-
стеры IV, XIVа и XVIII Clostridia, способны вы-
ступать в качестве комменсалов «конкурентного 
исключения», ограничивая доступ патогенным 
бактериям к кишечному эпителию, и, кроме того, 
их продукты (КЦЖК) являются промоторами от-
вета Т-регуляторных клеток в кишечнике, которые 
облегчают иммунную толерантность к пищевым 
антигенам и выступают иммунными супрессорами 
воспалительных состояний [14, 18].

На последнем этапе нашей работы для более 
четкого понимания механизмов изменения струк-
туры микробного сообщества тонкой кишки была 
построена тепловая карта, продемонстрировав-
шая, что в основе кластрирования бактерий ис-
следуемых групп, в основном, лежат процессы 
метаболических и биохимических предпочтений 
[16, 19].

Известно, что взаимодействия в микробных 
сообществах разнообразны: обмен или конку-
ренция за нутриенты и ниши проживания, сиг-
нальные молекулы или механизмы избегания 
иммунного контроля [16], и  также непросты 
отношения между хозяином и локальным ми-
кробным сообществом тонкой кишки, которые 
зависят от конкуренции и кооперации между 
ними [20, 21]. Нами показано, что внутри кла-
стеров микробиоты тонкой кишки отношения, 
в основном, отражают позитивные ассоциации 
типов, которые, возможно, включают перекрест-
ное поедание, ко-аггрегацию, ко-колонизацию, 
сигнальные пути и ко-выживаемость в сходных 
условиях [16]. Однако, между филогенетически 
и функционально различными организмами на-
блюдаются негативные корреляции, свидетель-
ствующие о широком ранге механизмов ко-ис-
ключения, не только непосредственно связанных 
с конкуренцией, но и с модификацией окружения, 
в частности, переключения от гомеостаза к вос-
палительному потенциалу, в том числе в нишах 
проживания [16, 19]. Результаты негативного ис-
ключения трудны для интерпретаций, тем более, 
что могут наблюдаться временно или быть связан-
ными с характером биологических полей хозяина, 
которые определены нами ранее.

Заключение

Оценка изменения структуры микробного сооб-
щества тонкой кишки персон старческого возраста 
групп «Деменция» и «Депрессия» показала, что 
каждая группа презентовала фенотип- зависимый 
вариант композиции микробных сообществ, ассо-
циированных с уровнем потенциала системного 
хронического воспаления, поддержанного гормо-
нами стресс- ответа – активацией симпатоадренало-
вой системы, в контексте степени когнитивной не-
достаточности обследованных персон. Показатели 

систем, входящих в эволюционную ось «микробио-
та кишечника – иммунная система – мозг», свиде-
тельствовали о выраженной дезинтеграции оси 
у персон из группы «Деменция» по отношению 
к лицам групп «Депрессия» и «Здоровая старость».

Полученные результаты могут использоваться 
в качестве биологических маркеров в дифференци-
альной диагностике указанных патологий (демен-
ция/депрессия), имеющих общие факторы риска 
и общность клинических симптомов.
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Рисунок.
Тепловая карта структуры сообщества микроорга-
низмов тонкой кишки у людей пожилого возраста 
с деменцией, депрессией и при здоровом старении
Примечание:
цветом показана градация корреляционных взаи-
модействий между микроорганизмами от сильных 
положительных (красный цвет) до сильных отрица-
тельных (синий цвет).

Figure.
Heat map of the small intestine microbial community 
structure of the in the elderly with dementia, depression 
and healthy aging
Note:
the color shows the gradation of correlation interactions 
between microorganisms from strong positive (red) to 
strong negative (blue).
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Рисунок 2.
Эндофото эрозий 
желудка на фоне 
атрофии слизистой.




