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осложнения не выявлено (рис. 2). Также не обнаружено взаимосвязи между биоразнообразием ки-
шечной микробиоты и режимом кондиционирования (миелоаблативным либо немиелоаблативным). 
Схожие результаты опубликованы Э. Илетт с коллегами [14]. С другой стороны, рядом исследований 
показано, что снижение биоразнообразия кишечной микробиоты у реципиентов ТГСК связано с режи-
мом кондиционирования и антибиотикотерапией и может индуцировать оРТПХ [15; 16]. У взрослых 
пациентов, перенесших ТГСК и имеющих симптомы РТПХ, отмечено значимое уменьшение таксоно-
мического разнообразия микробиоты по сравнению с пациентами, у которых РТПХ не диагностирова-
лась [17]. Таким образом, полученные в настоящее время данные, касающиеся роли биоразнообразия 
кишечной микробиоты в развитии РТПХ, довольно противоречивы, что свидетельствует о необходи-
мости проведения дальнейших исследований в этом направлении.

Авторы проанализировали динамику представленности четырех наиболее характерных для микро-
биоты здоровых людей отделов бактерий (Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria) в ки-
шечнике пациентов в разных временных точках после ТГСК (рис. 3). Количество представителей отдела 
Firmicutes изменялось незначительно. Данный факт примечателен, так как в исследованиях других на-
учных групп отмечено снижение относительной численности фирмикут после ТГСК [12; 18], а в ряде 
работ низкая доля этих бактерий ассоциирована с дисбиозом [19]. Представленность отдела Bacteroide-
tes снижалась в поздний посттрансплантационный период ( р < 0,001), что согласуется с литературны-
ми данными [12; 19]. Доля представителей отдела Actinobacteria уменьшалась в ранний период после 
ТГСК ( р = 0,019), но возвращалась к исходному уровню уже через 30 дней. В исследовании С. Куиди 
с соавторами также отмечено снижение доли актинобактерий у реципиентов ТГСК [19]. Количество 
представителей отдела Proteobacteria варьировалось в широких пределах и статистически значимо не 
отличалось у пациентов с симптомами РТПХ и без данного осложнения. Отсутствие достоверных от-
личий в доле протеобактерий отмечено и в работе Н. Манцини с соавторами [12]. В ранее упомянутом 
исследовании С. Куиди с коллегами, напротив, выявлено повышение относительного количества пред-
ставителей отдела Proteobacteria после ТГСК [19].

Наиболее распространенными семействами бактерий в кишечнике пациентов до ТГСК были Lachno
spiraceae, Bacteroidaceae и Ruminococcaceae, относительно высокое содержание которых характерно 
и для кишечной микробиоты здоровых людей [20]. Значительную долю также занимали представители се-
мейств Enterococcaceae, Streptococcaceae, Enterobacteriaceae, Peptostreptococcaceae и др. Через 14 дней пос
ле трансплантации состав микробиоты пациентов характеризовался существенными индивидуальными 

Рис. 1. Динамика α-разнообразия кишечной микробиоты у реципиентов ТГСК.  
Уровень значимости p установлен с помощью Т-критерия Вилкоксона с применением  
метода Бенджамини – Хохберга для поправки на множественную проверку гипотез: 

* – p ≤ 0,05; ** – p ≤ 0,001; *** – p ≤ 0,000 1
Fig. 1. Changes in alpha diversity of gut microbiota in HSCT recipients.  
The Wilcoxon pairwise test with the Benjamini – Hochberg procedure  

was used to estimate and correct the p-values: 
* – p ≤ 0.05; ** – p ≤ 0.001; *** – p ≤ 0.000 1


