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Таким образом, изменение качественного и количественного состава микробиоты пациентов после 
ТГСК носило индивидуальный характер. В большинстве случаев на фоне кондиционирования и анти-
биотикотерапии отмечались снижение таксономического разнообразия и смена доминирующих таксонов 
бактерий в ранний период после ТГСК (14-й и 30-й дни) и возвращение структуры микробиома к состоя-
нию, близкому к предтрансплантационному периоду, через 100 дней. На фоне дисбиотических изменений 
микробиоты у пациентов часто наблюдалось избыточное развитие условно-патогенных микроорганиз-
мов, в том числе энтерококков, стафилококков и энтеробактерий, что могло стать причиной инфекцион-
ных осложнений.

Связь между изменениями состава кишечной микробиоты и развитием посттрансплантацион-
ных осложнений. Сведения об изменениях таксономического состава микробиоты кишечника и от-
дельных таксонов микроорганизмов, которые могли бы служить маркерами, позволяющими прогнози-
ровать развитие РТПХ, не согласованы и часто противоречивы [21; 22]. Вероятно, это связано с тем, что 
состав микробиоты кишечника зависит от множества факторов, включая прием антибиотиков, конди-
ционирование, сопутствующие заболевания, питание, географические условия и др. [3; 22–25].

В настоящем исследовании в составе микробиоты пациентов выявлено статистически значимое уве-
личение относительной численности бактерий родов Staphylococcus, Pseudomonas и Enterococcus от 

Рис. 3. Изменение представленности наиболее многочисленных  
отделов бактерий в микробиоте кишечника пациентов после ТГСК

Fig. 3. Changes in the abundance of prevalent taxa of gut microbiota in patients after HSCT


