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Микробиота кишечника человека является самой многочисленной и отличается видо-
вым разнообразием. Они находятся в тесном симбиозе с организмом своего хозяина и
выполняют ряд жизненно важных функций. Известно, что заболевания человека часто
сопровождаются дисбиозом - снижением численности полезных бактерий на фоне уве-
личения патогенных представителей [2, 3, 4],. Однако, видовая структура микробиоты
кишечника при короновирусной инфекции остается не изученной.
Цель: определить долю участия различных видов в структуре микробиоты кишечника
при коронавирусной инфекции.
Для установления типологии доминант использован показатель постоянства, основанный
на частоте встречаемости видов. Все виды разделены на следующие группы: постоянные
- более 50 %, добавочные - от 25 % и случайные - менее 25 % образцов [1].
Доля участия видов в структуре микробиоты кишечника составила: постоянные виды -
Bifidobacterium spр., Lactobacillus spр. (встречаемость каждого составила 100%), Escherichia
сoli (95%), Enterococcus spp. (52%), добавочные виды - Eubacterium spр. (40%), S. aureus
(37%), E. coli гемолитические (26%), K.pneumoniae (25%). Случайную биоту представ-
ляли: E. coli лактозонегативные (21%), C.albicans (10%), S.epidermidis (8%), Clostridium
sрp. (5%), Enterobacter gergoviae, Klebsiella оxytoca, Proteus vulgaris и Candida glabrata (по
4% соответственно), Staphylococcus capitis (3%), Klebsiella mobilis, Klebsiella terrigena и
Candida tropicalis (по 2% соответственно), Enterobacter agglomerans, Citrobacter freundii и
Enterobacter amnigenus (по 1% соответственно).
Таким образом, в микробиоте кишечника при коронависной инфекции зафиксировано
4 постоянных, 4 добавочных и 15 случайных видов. Наиболее встречаемыми являются
Bifidobacterium spр., Lactobacillus spр., Escherichia сoli. В единичных случаях отмече-
но увеличение численности Enterobacter agglomerans, Citrobacter freundii и Enterobacter
amnigenus.
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