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Реферат. Известно, что антибактериальная терапия приводит к нарушению состава микробиоты кишечника, 
что может негативно отразиться на здоровье человека. Цель исследования – определить исходный состав и 
влияние эрадикационной терапии Helicobacter pylori (H.pylori) на состав микробиоты толстой кишки у H.pylori-
позитивных пациентов с различными заболеваниями верхних отделов желудочно-кишечного тракта. Материал 
и методы. В исследование были включены 102 H.pylori-позитивных пациента с наличием показаний к про-
ведению эрадикационной терапии. Для анализа были использованы образцы кала пациентов до проведения 
эрадикационной терапии (102 пациента), сразу после (102 пациента) и через один месяц после завершения 
эрадикационной терапии (29 пациентов). Для изучения состава микробиоты кишечника был использован метод 
шотган-секвенирования (SOLiD 5500 Wildfire). Результаты и их обсуждение. До начала эрадикационной 
терапии в микробиоте кишечника H.pylori-позитивных пациентов наиболее широко были представлены бактерии 
фил: Firmicutes – (58,52±21,48)%, Bacteroidetes – (33,49±23,51)%, Actinobacteria – (3,08±6,34)%, Proteobacteria – 
(2,33±6,70)%, Verrucomicrobia – (0,89±2,43)%, археи филы Euryarchaeota – (0,76±2,16)%. Состав микробиоты 
кишечника у H.pylori-позитивных пациентов с различными заболеваниями верхних отделов желудочно-кишечного 
тракта в случае большинства фил бактерий, вирусов, архей и эукариот был аналогичен. При анализе изменений 
состава микробиоты кишечника в зависимости от заболеваний верхних отделов желудочно-кишечного тракта 
было выявлено, что у пациентов с язвенной болезнью, хроническим поверхностным гастритом, ассоциированным 
с H.pylori (с клиническими проявлениями синдрома диспепсии), гастроэзофагеальной рефлюксной болезнью 
и лиц, у которых эрадикация была проведена с целью профилактики рака желудка, наиболее выраженные 
изменения наблюдались в отношении бактерий фил Actinobacteria, Verrucomicrobia (пациенты с  язвенной 
болезнью, хроническим поверхностным гастритом, гастроэзофагеальной рефлюксной болезнью) и Firmicutes 
(пациенты с  язвенной болезнью), относительная представленность которых снижалась сразу после лечения 
(p<0,05). Через 4  нед после эрадикационной терапии в случае большинства заболеваний наблюдалось 
восстановление представленности бактерий основных фил практически до исходного уровня, за исключением 
пациентов с язвенной болезнью, у которых сохранялось снижение представленности Actinobacteria (p=0,001). 
Выводы. Таким образом, эрадикационная терапия H.pylori оказывает выраженное влияние на состав микробиоты 
кишечника. Некоторые изменения сохраняются спустя один месяц после завершения терапии. 
Ключевые слова: микробиота толстой кишки, H.pylori, эрадикационная терапия H.pylori, шотган-секвенирование.
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эрадикационной терапии Helicobacter pylori (H.pylori) 
на состав микробиоты толстой кишки у H.pylori-
позитивных пациентов с различными заболева
ниями верхних отделов ЖКТ. 

Материал и методы. Было проведено открытое 
исследование, одобренное локальным этическим 
комитетом ФГАОУ ВО «Казанский (Приволжский) 
федеральный университет» (протокол №  3 от 
20.04.2015). Отбор пациентов в исследование 
проводили в соответствии с разработанными 
критериями включения/невключения. Критерии 
включения: пациенты мужского и женского пола в 
возрасте от 18 до 65  лет; наличие проведенной 
процедуры эзофагогастродуоденоскопии (ЭГДС) 
и определения H.pylori одним или несколькими 
методами в течение одного месяца до момента 
включения в исследование; добровольное со
гласие пациента на участие в исследовании, 
подтвержденное подписанием формы информи
рованного согласия; добровольное согласие па
циента соблюдать одинаковый рацион питания 
в течение периода участия в исследовании. 
Критерии невключения: пациенты, у которых по 
результатам ЭГДС обнаружены полипы или зло
качественное образование желудка; наличие 
в анамнезе сопутствующих состояний и забо
леваний, которые могут привести к выраженным 
изменениям состава микробиоты кишечника: 
воспалительные заболевания кишечника; синдром 
мальабсорбции, наличие у пациента ожирения и 
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Abstract. Aim of the study was to determine initial gut microbiota composition, as well as assess effect of Helicobacter 
pylori (H.pylori) eradication on the gut microbiota composition in H.pylori-positive patients with various diseases of the 
upper gastrointestinal tract. Material and methods. One hundred and two 102 H.pylori-positive patients were included 
into the study. Stool samples before eradication (102 samples), immediately after (102 samples) and one month after 
eradication (29 samples) therapy were collected. Gut microbiota composition was analyzed using shotgun metagenomic 
sequencing (SOLiD 5500 Wildfire platform). Results and discussion. Most widely represented bacterial phyla in the 
gut microbiota of H.pylori-positive patients before eradication therapy were Firmicutes – (58,52±21,48)%, Bacteroide-
tes – (33,49±23,51)%, Actinobacteria – (3,08±6,34)%, Proteobacteria – (2,33±6,70)%, Verrucomicrobia – (0,89±2,43)%, 
and Euryarchaeota archaeal phyla – (0,76±2,16)%. The gut microbiota composition was similar in case of most bacterial 
phyla, viruses, archaea, and eukaryotes in H.pylori-positive patients with various diseases of the upper gastrointestinal 
tract. Analysis of gut microbiota composition changes depending on diseases of the upper gastrointestinal tract revealed 
that in patients with ulcer (Ul), chronic H.pylori-associated gastritis (with clinical manifestations of dyspepsia) (ChG), 
gastroesophageal reflux disease (GERD) and those in whom eradication was performed for the prevention of gastric 
cancer the most pronounced changes were observed in abundance of Actinobacteria, Verrucomicrobia (patients with 
Ul, ChG, GERD) and Firmicutes (patients with Ul), which relative representation decreased immediately after treatment 
(p<0,05). Four weeks after eradication therapy abundance of most bacterial phyla almost completely returned to the 
initial level in case of most diseases, except the ulcer disease patients with Ul who still had a decreased representa-
tion of Actinobacteria (p=0,001). Conclusion. Thus, H.pylori eradication therapy causes significant changes of the gut 
microbiota composition. Some changes persist even one month after completion of eradication therapy.
Key words: gut microbiota, H.pylori, H.pylori eradication therapy, shotgun sequencing.
For reference: Safina DD, Abdulhakov SR, Markelova MI, Grigoryeva TV, Khusnutdinova DR, Bulygina EA, Malanin SYu, 
Vasilyev IYu, Siniagina MN, Abdulhakov RA. Helicobacter pylori eradication therapy and gut microbiota composition in 
patients with various diseases of upper gastrointestinal tract. The Bulletin of Contemporary Clinical Medicine. 2020; 13 
(1): 46-53. DOI: 10.20969/VSKM.2020.13(1).46-53.

Введение. В соответствии с положениями 
V Маастрихтского и Киотского консен

сусов, рекомендациями Российской гастроэнте
рологической ассоциации эрадикация H.pylori 
является обязательной при наличии таких за
болеваний, как язвенная болезнь желудка и 
двенадцатиперстной кишки, атрофический гастрит, 
MALT-ома, состояние после резекции желудка 
по поводу рака, а также у близких родственников 
больных раком желудка. Более того, в настоящее 
время есть основания полагать, что эрадикация 
Н.pylori, в том числе у «бессимптомных» лиц, являет
ся наиболее эффективной мерой профилактики рака 
желудка [1, 2, 3]. Известно, что антибактериальная 
терапия приводит к изменениям и нарушению 
состава микробиоты желудочно-кишечного тракта 
(ЖКТ) человека, что было показано при помощи 
культуральных и молекулярно-генетических ме
тодов исследования [4]. Однако результаты этих 
работ весьма противоречивы и неоднозначны. 
В связи с этим актуальным становится изучение 
вопросов безопасности эрадикационной терапии 
H.pylori. Актуальность и необходимость изучения 
этих аспектов подтверждается положением V 
Маастрихтского консенсуса, в котором указывается, 
что решение проблем, связанных с долгосрочным 
влиянием эрадикации H.pylori на состав микробиоты 
кишечника, требует проведения дополнительных 
исследований [1]. Целью настоящего исследования 
было определить исходный состав и влияние 
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др.; проведение эрадикационной терапии H.pylori в 
анамнезе; прием некоторых лекарственных средств 
(иммуносупрессивные препараты, цитостатики, 
глюкокортикостероиды, антибактериальные пре
параты, пребиотики, пробиотики, регулярный прием 
нестероидных противовоспалительных препаратов) 
в течение трех месяцев до момента включения в 
исследование.

На первичном визите всем пациентам проводили 
обследование, включавшее сбор анамнеза и фи
зикальное исследование. Всем H.pylori-позитивным 
пациентам с наличием показаний к эрадикации 
H.pylori назначали эрадикационную терапию 
первой линии: эзомепразол 20 мг, кларитромицин 
500 мг, амоксициллин 1000 мг, висмута трикалия 
дицитрат 240 мг 2 раза в день, внутрь, в течение 
14 дней. Контроль эффективности эрадикационной 
терапии осуществляли не ранее чем через 4 нед 
после завершения терапии с помощью иммуно
хроматографического неинвазивного экспресс-
теста для выявления антигенов H.pylori в кале 
(H&R H.pylori-тест, Vegal Farmaceutica  S.L.). 
Забор образцов кала у H.pylori-позитивных па-
циентов проводили по следующей схеме: 1)  до 
начала эрадикационной терапии для определения 
исходного состава микробиоты кишечника (точка I, 
n=102); 2) после окончания эрадикационной терапии 
[через 14  (+3) дней от начала эрадикационной 
терапии] для изучения влияния эрадикацион-
ной терапии на состав микробиоты кишечника 
(точка  II, n=102); 3)  через 4  нед  (+5  дней) после 
окончания лечения для изучения долгосрочного 
влияния эрадикационной терапии H.pylori на 
состав микробиоты кишечника (точка III, n=29). 
Пациенты проводили сбор кала в одноразовые 
пластиковые контейнеры, в этот же день образцы 
замораживали и хранили при температуре –80°С до 
проведения метагеномного анализа. Нуклеотидная 
последовательность выделенной ДНК была ус
тановлена методом шотган секвенирования с 
использованием высокопроизводительного сек
венатора SOLiD 5500 Wildfire, Applied Biosystems 
(США) [5].

Анализ состава микробиоты кишечника оце
нивался в группах пациентов с язвенной болезнью 
(ЯБ) желудка и двенадцатиперстной кишки (ДПК), 
гастроэзофагеальной рефлюксной болезнью  
(ГЭРБ), хроническим поверхностным гастритом, 
ассоциированным с H.pylori (с клиническими 
проявлениями синдрома диспепсии) (ХГ), атро
фическим гастритом (АтГ), с сочетанием ЯБ 
ДПК и ГЭРБ, с сочетанием ГЭРБ и ХГ и в группе 
пациентов, которым эрадикационная терапия 
H.pylori была проведена с целью профилактики 
рака желудка (хронический поверхностный га-
стрит, ассоциированный с H.pylori, без клиниче-
ских проявлений).

Для статистического анализа были  использо
ваны непараметрические методы  – U-критерий 
Манна – Уитни с поправкой на множественное 
сравнение Бенджамини – Хохберга; при значении 
p<0,05 принималась альтернативная гипотеза о на-
личии различий в сравниваемых группах. 

Результаты и их обсуждение. В исследование 
были включены 102 H.pylori-позитивных пациента, 
(62 женщины и 40 мужчин), полностью завершив-
ших курс эрадикационной терапии, в возрасте 
от 19 до 64  лет; средний возраст составил 40 
(IQR31,00:48,00) лет. Определение наличия H.pylori 
проводилось одним или несколькими методами 
в течение одного месяца до момента включения 
в исследование. Показания для проведения эра
дикационной терапии были определены согласно 
международным и отечественным рекомендациям 
[1, 6, 7, 8, 9, 10]. В настоящем исследовании в 
группе H.pylori-позитивных пациентов язвенная 
болезнь двенадцатиперстной кишки (ЯБ ДПК) была 
выявлена у 22 (21,6%) пациентов, язвенная болезнь 
(ЯБ) желудка – у 3 (2,9%) пациентов, хронический 
поверхностный гастрит, ассоциированный с H.py
lori (с клиническими проявлениями синдрома 
диспепсии) (ХГ), – у 22 (21,6%) пациентов; гастро
эзофагеальная рефлюксная болезнь (ГЭРБ) была 
выявлена у 26  (25,5%) пациентов, им была про-
ведена эрадикационная терапия H.pylori в связи с 
планируемым длительным приемом ИПП; диагноз 
атрофического гастрита (АтГ) был подтвержден 
морфологически у 5 (4,9%) пациентов. Кроме того, 
в группе пациентов с хроническим поверхност-
ным гастритом, ассоциированным с H.pylori (без 
клинических проявлений), эрадикация H.pylori 
была проведена с позиции канцеропревенции 
10  (9,8%) пациентам, дополнительно в 2,9% 
случаев (3 пациента) эрадикация была проведена 
близким родственникам больных раком желудка, у 
7  (6,9%) пациентов было отмечено сочетание ЯБ 
ДПК и ГЭРБ, у 4  (3,9%)  – сочетание ХГ и ГЭРБ. 
Эффективность эрадикационной терапии H.pylori у 
включенных в исследование пациентов составила 
91,9% при проведении контроля эффективности 
лечения с помощью иммунохроматографического 
экспресс-теста для выявления антигенов H.pylori 
в кале. Приверженность к терапии в соответствии 
с протоколом исследования составила 94,4% 
(102  пациента полностью завершили лечение из 
108  пациентов, начавших курс эрадикационной 
терапии). Ввиду наличия нежелательных явлений 
6 пациентов не завершили эрадикационную тера
пию H.pylori в соответствии с протоколом иссле
дования.

Таким образом, результаты настоящей ра
боты подтверждают возможность применения 
стандартной тройной терапии с добавлением 
препарата висмута в течение 14  дней в регионе 
проведения исследования в качестве терапии 
первой линии. 

Исходный состав микробиоты толстой кишки в 
группе H.pylori-позитивных пациентов до проведе
ния эрадикационной терапии характеризовался 
следующими особенностями: наиболее широко 
были представлены бактерии фил Firmicutes  – 
(58,52±21,48)%, Bacteroidetes  – (33,49±23,51)%, 
Actinobacteria  – (3,08±6,34)%, Proteobacteria  – 
(2,33±6,70)%, Verrucomicrobia – (0,89±2,43)%, археи 
филы Euryarchaeota – (0,76±2,16)%; представлен-
ность вирусов составила (0,92±3,24)%, представлен-
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ность бактерий других фил составила менее 0,006%, 
что соответствует данным литературы. 

Так, в работе A.V. Tyakht et al. (2013) было по-
казано, что у населения Российской Федерации 
наиболее представленными были бактерии филы 
Firmicutes, в меньшей степени – фил Bacteroidetes, 
Verrucomicrobia, Actinobacteria, Proteobacteria [11]. 
Таксономический состав микробиоты кишечника 
у H.pylori-позитивных пациентов с различными 
заболеваниями верхних отделов ЖКТ в случае 
большинства фил бактерий, вирусов, архей и 
эукариот был аналогичен, однако были выявлены 
отдельные статистически значимые различия в 
представленности ряда фил бактерий.

У пациентов с ЯБ до начала терапии пред
ставленность бактерий филы Actinobacteria была 
статистически значимо выше по сравнению с 
пациентами с АтГ – (3,49±4,29)% vs (0,59±0,46)%, 
p=0,0457 соответственно. У пациентов с АтГ 
представленность бактерий филы Acidobacteria 
была значимо меньше по сравнению с пациентами 
с ХГ – 0 vs (0,0059±0,4626)%, p=0,0453 соответст
венно. В то же время исходная представленность 
бактерий филы Deinococcus Thermus и вирусов 
Viroids noname была статистически значимо выше у 
пациентов с АтГ по сравнению с пациентами с ХГ – 
(0,0023±0,0052)% vs 0, p=0,0453 и (0,039±0,088)% 
vs 0, p=0,0452 соответственно. У пациентов с со-
четанием ХГ и ГЭРБ представленность Candidatus 
Saccharibacteria была статистически значимо выше 
по сравнению с пациентами с ЯБ, ГЭРБ, ХГ [(0,0042)% 
vs 0, p=0,0001; (0,0042)% vs (0,0002±0,0011)%, 
p=0,0044; (0,0042)% vs (0,001±0,004)%, p=0,0145 
соответственно], а также с пациентами, которым 
эрадикационная терапия H.pylori была проведена 
с целью профилактики рака желудка  – (0,0042)% 
vs 0, p=0,0133. Представленность архей филы 
Euryarchaeota была статистически значимо меньше 
у пациентов с ГЭРБ, чем у пациентов с сочетанием 
ЯБ ДПК и ГЭРБ  – (0,16±0,43)% vs (5,19±7,89)%, 
p=0,045 соответственно.

В рамках исследования проводилась оценка 
влияния эрадикационной терапии H.pylori на 
таксономический состав микробиоты кишечника 
сразу после лечения и через 4 нед после проведе
ния эрадикационной терапии H.pylori в зависимости 
от типа патологии со стороны верхних отделов 
ЖКТ. Так, у пациентов с ЯБ сразу после лечения 
(точка  II) наблюдалось статистически значи-
мое снижение относительной представленности 
бактерий фил Firmicutes  ‒ (48,89±22,98)% vs 
(64,52±15,19)%, p=0,036;  Act inobacter ia   ‒ 
(0,79±1,56)% vs (3,49±4,29)%, p=0,002; Verrucomicro
bia  ‒ (0,22±0,87)% vs (1,92±4,10)%, p=0,003 по 
сравнению с исходным значением (точка I). Через 
4 нед после проведения эрадикационной терапии 
H.pylori (точка III) изменения сохранялись в случае 
бактерий филы Actinobacteria, представленность 
которых оставалась статистически значимо ниже 
исходного уровня ‒ (0,17±0,11)% vs (3,49±4,29)%, 
p=0,001 (рисунок). 

Аналогичные изменения состава микробиоты 
кишечника на фоне эрадикационной терапии H.pylori 

были определены у пациентов с ХГ и ГЭРБ. Сразу 
после окончания лечения (точка II) по сравнению с 
исходным уровнем было отмечено статистически 
значимое снижение представленности бактерий 
фил Actinobacteria [(0,29±0,44)% vs (2,25±2,21)%, 
p=7E-05 и (0,33±0,45)% vs (5,58±12,16)%, p=5E-05] 
и Verrucomicrobia [(0,03±0,10)% vs (0,33±0,60)%, 
p=0,0003 и (0,06±0,25)% vs (0,72±1,50)%, p=0,037]. 
В группе пациентов, которым эрадикационная тера-
пия H.pylori была проведена с целью профилактики 
рака желудка, представленность бактерий филы 
Actinobacteria была статистически значимо ниже сра-
зу после завершения терапии (точка II) по сравнению 
с исходным уровнем ‒ (0,11±0,08)% vs (0,90±1,01)%, 
p=0,045. При этом у данных пациентов статисти
чески значимых изменений в представленности 
бактериальных фил через 4 нед после завершения 
лечения (точка III) по сравнению с исходным уров-
нем не было выявлено (см. рисунок). 

Таким образом, при анализе изменений мик
робиоты кишечника в зависимости от заболеваний 
верхних отделов ЖКТ было выявлено, что у 
пациентов с ЯБ, ХГ, ГЭРБ и лиц, у которых 
эрадикация была проведена с целью профилактики 
рака желудка, наиболее выраженные изменения 
наблюдались в отношении бактерий фил Acti
nobacteria, Verrucomicrobia (пациенты с ЯБ, ХГ, 
ГЭРБ) и Firmicutes (пациенты с ЯБ), относительная 
представленность которых снижалась после лече
ния (точка  II). Через 4 нед после эрадикационной 
терапии в большинстве заболеваний наблюдалось 
восстановление представленности бактерий ос
новных фил практически до исходного уровня, за 
исключением пациентов с ЯБ, у которых сохраня
лось снижение представленности Actinobacteria 
(см. рисунок).

Принято считать, что микробиота ЖКТ вос
станавливается примерно в течение одного месяца 
после приема антибиотиков [12], однако в ряде 
случаев этот процесс может занимать несколько 
месяцев [13, 14]. 

В настоящее время в опубликованной литера
туре имеются ограниченные сведения о наличии 
различий в составе микробиоты толстой кишки у 
пациентов при различных заболеваниях верхних 
отделов ЖКТ. Отличительной особенностью 
настоящего исследования был анализ исходного 
таксономического состава микробиоты кишечника 
у H.pylori-позитивных пациентов при различных 
заболеваниях верхних отделов ЖКТ: ЯБ желудка 
и ДПК, ГЭРБ, ХГ, АтГ; сочетание ЯБ ДПК и ГЭРБ; 
сочетание ГЭРБ и ХГ; в группе пациентов, которым 
эрадикационная терапия H.pylori была проведена 
профилактически с целью канцеропревенции 
(хронический поверхностный гастрит, ассоцииро-
ванный с H.pylori, без клинических проявлений). 
Следуют отметить, что состав кишечной микро-
биоты у пациентов с различными заболеваниями 
верхних отделов ЖКТ практически не отличался от 
большинства фил бактерий, вирусов и эукариот; 
были выявлены отдельные статистически значи-
мые различия в представленности некоторых фил 
бактерий. 
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В настоящем исследовании показано, что 
эрадикационная терапия H.pylori оказывает вы
раженное влияние на состав микробиоты толстой 
кишки, значимые изменения прослеживались 
в представленности отдельных фил бактерий. 
Наиболее выраженные изменения были выявлены 
сразу после окончания лечения и в бóльшей степе
ни обусловлены снижением относительного коли
чества представителей нормальной микробиоты 
кишечника и увеличением представленности 
условно-патогенных бактерий. В ряде случаев 
эти изменения имели тенденцию к возвращению к 
исходному уровню через 4 нед после завершения 
лечения. 

Несмотря на важность и актуальность изучения 
влияния эрадикационной терапии H.pylori на 
состояние микробиоты кишечника, к настоящему 
времени недостаточно работ, в которых при помощи 
молекулярно-генетических тестов, в частности 
полногеномного секвенирования, изучалось вли
яние эрадикационной терапии H.pylori на сос
тав  кишечной микробиоты. В опубликованной 
литературе имеются отдельные исследования 
с различным дизайном и схемами эрадикации 
H.pylori, в которых изучалась кишечная микробиота 
при помощи молекулярно-генетических методов 
исследования [15, 16, 17, 18, 19, 20]. Следует 
также отметить, что результаты опубликованных 
в литературе исследований показывают, что 
во многих случаях наблюдается различный ис
ходный состав микробиоты кишечника и разная 

динамика изменений кишечной микробиоты на 
фоне эрадикационной терапии. Разнонаправленная 
динамика может быть связана с различным воз
растом и этническими особенностями пациентов. В 
настоящее исследование были включены H.pylori-
позитивные пациенты в возрасте от 19 до 64 лет, 
средний возраст –  40 лет (IQR31,00:48,00), проживаю
щие в г. Казани (Россия). Другими обстоятельства
ми, приводящими к отличию результатов, могут быть 
различный дизайн исследований, использованные 
схемы эрадикационной терапии, методология 
оценки, а также разные временны́е точки изучения 
состава кишечной микробиоты. Однако, несмотря 
на имеющиеся различия в результатах проведенных 
исследований, можно выявить следующие общие 
тенденции: сразу после эрадикационной терапии 
снижается разнообразие кишечной микробиоты, 
наблюдается ряд общих тенденций в изменении 
представленности бактерий, таких как снижение 
представленности нормальной микробиоты и 
увеличение представленности условно-патогенных 
бактерий.

Выводы. Таким образом, преобладающая часть 
различий таксономического состава микробиоты 
толстой кишки у пациентов с различными забо
леваниями верхних отделов ЖКТ касается лишь 
некоторых фил бактерий, относящихся к «ми
норным» представителям кишечной микробиоты. 
На основании полученных результатов можно 
сделать вывод, что эрадикационная терапия 
H.pylori приводит к значимым изменениям состава 

Относительная представленность фил бактерий и архей в метагеноме кишечника пациентов с заболеваниями верх-
них отделов ЖКТ на фоне эрадикационной терапии H.pylori: 

точка I ‒ H.pylori-позитивные пациенты до начала эрадикационной терапии; точка II ‒ H.pylori-позитивные пациенты 
после окончания эрадикационной терапии [через 14 (+3) дней)] от начала эрадикационной терапии); точка III – H.pylori-
позитивные пациенты через 4 нед (+5 дней) после окончания эрадикационной терапии; *р<0,05
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микробиоты толстой кишки. В наибольшей сте-
пени изменения состава кишечной микробиоты 
наблюдаются сразу после завершения приема 
антибактериальных препаратов и в ряде случаев 
имеют тенденцию к возвращению к исходному 
уровню через 4 нед после завершения лечения. 

Прозрачность исследования. Исследование 
не имело спонсорской поддержки. Авторы несут 
полную ответственность за предоставление 
окончательной версии рукописи в печать.

Декларация о финансовых и других взаи-
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