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Резюме
Введение. Грудное молоко матери – лучшее питание для ребенка и, как ни парадоксально, единственный продукт младен-
ческого рациона, состав которого нам до сих пор не полностью известен. Данная статья посвящена результатам впервые 
проведенного в Российской Федерации исследования микробиоты грудного молока.
Цель. Изучить состав микробиоты грудного молока здоровых женщин, проживающих в Российской Федерации, и опреде-
лить влияние различных факторов на его разнообразие.
Материалы и методы. Проведено молекулярно-генетическое исследование 56 образцов молозива и 12 образцов зрелого 
грудного молока от 56 здоровых доноров методом секвенирования бактериального фрагмента гена 16S рРНК.
Результаты. В выборке из 56 образцов молозива были идентифицированы 22 типа и 242 рода бактерий. У здоровых жен-
щин с нормальным индексом массы тела, от физиологически протекающей беременности, не принимавших антибиотики, 
после естественных родов в  срок наиболее многочисленными типами бактерий оказались Firmicutes, Proteobacteria, 
Actinobacteriota, на уровне родов были наиболее распространены Streptococcus, Staphylococcus и Gemella. Статистический 
анализ влияния национальной принадлежности, возраста, количества детей в  семье и  длительности госпитализа-
ции (PERMANOVA) не показал существенных различий в пропорциях бактерий в молозиве женщин (p > 0,05). Единственный 
фактор, который оказался значимым, – пол ребенка. У матерей девочек биоразнообразие молозива  (индекс Шеннона) 
выше, чем у матерей мальчиков. Кроме того, микробиота зрелого грудного молока (спустя 1 мес. после родов) отличается 
более низким альфа-разнообразием по сравнению с молозивом.
Обсуждение. Проанализировав полученные нами результаты и  отчеты зарубежных коллег, мы выявили существенные 
сходства и отличия, которые, безусловно, объясняются рядом причин, связанных с методологическими и географическими 
различиями, способом, сроком и даже временем суток сбора образцов грудного молока. 
Заключение. В целом молозиво здоровых женщин имело достаточно стабильный бактериальный состав, а  его богатое 
биоразнообразие в  полной мере демонстрировало высокое качество первого микробного инокулята для кишечника 
новорожденного. Полученные нами результаты дают полное представление о  здоровой микробиоте грудного молока 
женщин, проживающих в Российской Федерации, и могут использоваться в качестве нормативных показателей, а также 
для сравнения с аналогичными показателями у женщин других стран.
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Abstract
Introduction. Mother’s breast milk is considered to be the best source of infant nutrition and, paradoxical as it may sound, the 
only product of the infant diet, which composition is still poorly known to us. This article presents the findings of a study on 
the breast milk microbiota conducted in the Russian Federation for the first time.
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ВВЕДЕНИЕ

Грудное материнское молоко  – идеальный обра-
зец персонализированного питания, удовлетворяю-
щий индивидуальным потребностям ребенка по  прин-
ципу «здесь и сейчас». Парадокс заключается в том, что, 
несмотря на  внушительную доказательную базу бес-
спорных положительных эффектов, грудное молоко 
остается единственным продуктом из  младенческого 
рациона, состав которого нам до  сих пор полностью 
не известен. Непрерывно совершенствующиеся методы 
лабораторной диагностики приближают нас к расшиф-
ровке макро- и  микронутриентной ценности грудного 
молока, но  лишь в  одной точке времени и  простран-
ства, оставляя в тени механизмы регуляции его измен-
чивости, о которых остается только догадываться  [1, 2]. 
В  ряде исследований продемонстрированы различия 
гормонального профиля и  энергетической ценности 
грудного молока для мальчиков и  девочек  [3–6]; цир-
кадный характер колебаний концентрации глюкокор-
тикоидов в  течение суток, влияющих на  рост и  актив-
ность ребенка  [7]; различия профилей жирных и  ами-
нокислот в  зависимости от  стадии лактации, диеты 
матери, проживания в  разных географических зонах, 
даже в  пределах одной страны  [8, 9] и  др. Знаковым 
событием в  эволюции наших знаний о  составе груд-
ного молока в начале XXI в. стало разрушение в 2003 г. 
мифов о его стерильности и присвоение материнскому 
молоку пробиотического статуса как источнику необ-
ходимых бактерий для становления кишечной микро-
биоты ребенка [10, 11]. 

За  20  лет плотного изучения этого вопроса можно 
проследить стремительную эволюцию методов иден-
тификации бактерий от  посева на  питательные среды 
до  полногеномного секвенирования. И  подобно тому 
как приняты некие усредненные значения концентраций 
основных нутриентов в  грудном молоке, сегодня пред-
ложена концепция коровьего бактериома, главные зве-
нья которого представлены стрептококками и  стафило-
кокками в  различных комбинациях с  другими родами 
бактерий  (Lactobacillus, Pseudomonas, Bifidobacterium, 
Corynebacterium, Enterococcus, Acinetobacter, Rothia, 
Gemella, Cutibacterium)  [12]. Относительная численность, 
разнообразие и  изменчивость бактериального пейзажа 
тестируются при разных вводных, включающих состо-
яние здоровья матери и  ребенка, прием антибиотиков 
и  (или) пробиотиков, способ родоразрешения, геогра-
фию проживания, диету матери, методы сбора/хране-
ния молока и др. [12, 13]. На сегодняшний день доступны 
сведения о составе микробиоты грудного молока и (или) 
тканей молочных желез женщин из более чем 50 стран 
мира [12, 14]. В статье представлены результаты первого 
проведенного в России исследования.

Цель исследования – изучение микробиоты грудного 
молока здоровых женщин, проживающих в  Российской 
Федерации, методом секвенирования бактериального 
фрагмента гена 16S рибосомальной РНК  (рРНК) и опре-
деление степени влияния некоторых нормальных фак-
торов, которые могли повлиять на качественный/количе-
ственный микробный потенциал грудного молока: нацио
нальность, возраст женщины, количество родов, пол 
ребенка, длительность госпитализации и стадию лактации. 

Aim. To study the composition of the breast milk microbiota of healthy women living in the Russian Federation and identify 
the impact of various factors on its diversity.
Materials and methods. A molecular genetic study on 56 colostrum samples and 12 mature breast milk samples from  
56 healthy donors using a method based on sequencing of bacterial 16S rRNA gene was conducted.
Results. In a batch of 56 colostrum samples, 22 species and 242 genera of bacteria were identified. Firmicutes, Proteobacteria, 
Actinobacteriota were the most predominant species of bacteria in healthy women with a normal body mass index, from a 
physiological pregnancy, who did not take antibiotics, after natural delivery at term; Streptococcus, Staphylococcus and 
Gemella were the most predominant at the level of delivery. Statistical analysis of the impact of nationality, age, number of 
children in the family and duration of hospitalization (PERMANOVA) showed no significant differences in the proportions of 
bacteria in the colostrum of women (p > 0.05). The gender of the child was the only factor that turned out to be significant. 
The biodiversity of colostrum of girl-delivered mothers were higher (Shannon index) than that of boy-delivered mothers. In 
addition, the mature breast milk microbiota (1 month after delivery) has lower alpha diversity as compared to colostrum.
Discussion. The analysis of our results and reports from foreign colleagues showed significant similarities and differences, 
which, certainly, were explained by a number of reasons related to methodological and geographical differences, the method, 
timing and even the time of day when breast milk samples were collected. 
Conclusion. In general, the colostrum of healthy women had a fairly stable bacterial composition, and its rich biodiversity fully 
demonstrated high quality of the first microbial inoculum for the newborn intestine. Our results provide valuable insights into 
the healthy breast milk microbiota in women living in the Russian Federation and can be used as reference ranges, as well as 
for comparison with similar indicators in women from other countries.

Keywords: colostrum, mature breast milk, sequencing, bacterial composition, biodiversity
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МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 

Изучение микробиоты грудного молока было одо-
брено локальным этическим комитетом Россий-
ской медицинской академии непрерывного профес-
сионального образования и  проводилось в  период 
с 28.10.2018 по 14.09.2020 г. на базе акушерского отде-
ления Химкинской центральной клинической больницы. 

Здоровым женщинам после срочных самостоятель-
ных родов предлагалось участие в исследовании. Преж-
девременные роды, кесарево сечение, прием антибио-
тиков во время беременности, нахождение родильницы 
в обсервационной палате после родов, наличие тяжелой 
соматической патологии у  матери и  (или) новорожден-
ного, требующей интенсивной или длительной терапии, 
а  также матери детей с врожденными пороками разви-
тия составили критерии невключения. 

Все женщины получили полную информацию 
об исследовании и подписали информированное добро-
вольное согласие. Среди участниц были иностранные 
граждане. При наличии языкового барьера исследова-
тель прибегал к  помощи переводчика или родствен-
ника, владеющего родным и русским языками. С каждой 
женщиной, давшей согласие на  участие, исследователь 
беседовал лично, анализировал данные обменной карты 
беременной, карты стационарного больного родильного 
отделения и карты новорожденного, где неонатолог ука-
зывал информацию о семейном анамнезе, течение бере-
менности со слов матери. 

Сбор молока. Сбор образцов проводился исследо-
вателем в  стерильных перчатках в  первые дни после 
родов  (молозиво, n  = 56) и  через 1  мес.  (зрелое груд-
ное молоко, n  = 12). Молозиво было собрано из  одной 
молочной железы, противоположной той, из которой осу-
ществлялось последнее кормление, на 3-и сутки. Грудное 
молоко было собрано в стерильные одноразовые пласти-
ковые контейнеры с закручивающейся крышкой (Medela) 
путем ручного сцеживания. Перед сбором грудную железу 
обтирали  (обрабатывали) раствором хлоргексидина или 
фурацилина, осушали и удаляли первые несколько капель 
молока. Через 1  мес. после родов участницы, кормив-
шие ребенка исключительно грудью, были приглашены 
на  консультацию, в  ходе которой был осуществлен сбор 
зрелого грудного молока ручным способом. После сбора 
образцы грудного молока замораживали при –23  °C 
и  ниже и  хранили до  транспортировки в  лабораторию, 
где образцы хранились при –80 °C до последующего ана-
лиза – выделения ДНК и секвенирования. 

Пробоподготовка и  секвенирование. Выделение 
тотальной бактериальной ДНК проводилось набором 
Milk Bacterial DNA Isolation Kit  (Norgen) и  последую-
щим замером концентраций с  использованием набора 
Qubit dsDNA HS  (High Sensitivity) Assay Kit. Амплифика-
ция участков V3–V4 гена 16S рРНК производилась набо-
ром AmpliTaq Gold™ 360 DNA Polymerase  (Termo Fisher 
Scientific) с  использованием специфичных прайме-
ров  (прямой праймер 5’-TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATA
AGAGACAGCCTACGGGNGGCWG CAG-3’, обратный праймер 

5’-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTAC
HVGGGTAT CTAATCC-3’). Секвенирование проводилось 
на платформе Illumina.

Таксономический состав образцов. Анализ данных 
секвенирования был проведен с  помощью платформы 
Кномикс-Биота [15]. В анализе с помощью программного 
пакета QIIME2  [16] был применен алгоритм очищения 
от  шумоподобных последовательностей DADA  [17], так-
сономическая принадлежность оставшихся уникальных 
последовательностей (ASV – amplicon sequence variants) 
определена с  помощью сравнения с  базой SILVA. 
Таблицы представленности на уровнях вида, рода, семей-
ства и т. д. были получены путем суммирования ASV, при-
надлежащих соответствующей таксономической группе. 
На  рисунках использованы короткие названия микро-
бов без указания их полной таксономической принад-
лежности. В  основном использовалась таблица состава 
на  уровне рода, однако для некоторых иллюстраций  – 
на  уровне типа, в  таких случаях к  названию микроба 
приписано p_. У микробов, для которых не удалось опре-
делить таксономическую принадлежность к  роду, ука-
зана их классификация на максимально низком уровне, 
а  отсутствие классификации на  более низких уровнях 
обозначено как -u. Из  статистического анализа исклю-
чены образцы с  низким покрытием  (менее 2000  ридов 
на образец) и редкие и мало представленные микробы, 
т.  е. те, которые были представлены менее чем в  поло-
вине образцов и  ни  в  одном образце не  встречались 
в количестве более 10%.

Альфа-разнообразие характеризует разнообразие 
микробного сообщества внутри конкретного образца. 
Оно было оценено с помощью индекса Шеннона после 
пятикратного прореживания полученных таблиц пред-
ставленности ASV  (до фильтрации от  редких и  мало 
представленных микробов) до  1900  ридов, вычисления 
результатов и  усреднения. Бета-разнообразие характе-
ризует различие между двумя образцами микробиоты. 
Оно было оценено с  помощью расстояния Эйтчисона 
по пропорциям превалирующих микробов (после исклю-
чения редких и мало представленных микробов).

Статистический анализ данных проводился в среде 
программирования R. Для всех сравнений был выбран 
порог значимости 0,05. Статистический анализ пропор-
ций микробов проводился на  уровне рода. Ассоциа-
ция пропорций с  различными факторами проверялась 
с помощью метода PERMANOVA  (функция adonis пакета 
vegan) по  расстоянию Эйтчисона. Этот метод позво-
ляет проверить, являются  ли образцы со  схожим значе-
нием фактора  (например, из одной группы либо со схо-
жим возрастом) более схожими по  пропорциям микро-
бов, чем образцы с  различающимися значениями фак-
тора  (из разных групп, с  различающимся возрастом). 
Поправка на множественное сравнение сделана с помо-
щью метода Бенджамини – Хохберга.

Анализ связи факторов с  наличием или отсутствием 
каждого микроба проводился с помощью точного крите-
рия Фишера для сравнения несвязанных групп и крите-
рия МакНемара для связанных групп (молоко – молозиво) 
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и  критерия Манна  – Уитни для непрерывных факто-
ров. Это сравнение проводилось с  учетом всех най-
денных в  образцах микробов вне зависимости от  их 
частоты в популяции. Для того чтобы учесть влияние глу-
бины секвенирования на  точность детекции микробов, 
все данные были прорежены до  1900  ридов на  обра-
зец. Анализ альфа-разнообразия был сделан с помощью 
непараметрических методов: сравнение групп проводи-
лось с помощью критерия Манна – Уитни для несвязан-
ных выборок, критерия Уилкоксона для связанных выбо-
рок  (молоко – молозиво) и оценки значимости корреля-
ции Спирмена для непрерывных факторов (возраст).

РЕЗУЛЬТАТЫ

Клинические характеристики участниц исследова-
ния приведены в  таблице. Средний возраст составил 
28,02  ±  5,86  года. Из  них 47% были первородящими, 
53% – повторнородящими. Все женщины родили в срок. 
46% были русскими, 54% – представительницами другой 
национальности  (киргизки, узбечки, таджички), приехав-
шими в  Россию ради родов или проживающие на  тер-
ритории нашей страны в  течение нескольких месяцев 
или лет и не имеющие гражданства. Все новорожденные 
имели нормальные массо-ростовые показатели и  хоро-
шую оценку по  шкале Апгар  (8–9  баллов), 48% из  них 
были мальчиками и 52% – девочками.

В выборке из 56 образцов молозива были идентифи-
цированы 22  типа и  242  рода бактерий. В  анализ про-
порций включены 40 видов микробов, которые встреча-
лись в половине образцов или хотя бы в одном образце 
и  составляли более 10%. В  среднем отобранные виды 
представляли до  96% прочтений, найденных в  образ-
цах (рис. 1). 

Состав микробиоты молозива здоровых женщин
У  здоровых женщин с  нормальным индексом массы 

тела, родоразрешенных в срок естественным путем, наи-
более многочисленными типами бактерий оказались 
Firmicutes, Proteobacteria, Actinobacteriota, на  уровне 
родов были наиболее распространены бактерии Strepto-
coccus, Staphylococcus и Gemella.

Факторы, влияющие на  состав молозива у  здоровых 
женщин 

Для того чтобы выяснить, какие факторы могли 
повлиять на  бактериальный состав молозива здоро-
вых матерей после естественных родов, мы проанали-
зировали у них состав микробиоты в зависимости от их 
этнической принадлежности, возраста, количества детей 
в  семье  (первородящие и  повторнородящие), пола 
ребенка, количества дней, проведенных в  стационаре 
на момент забора молозива.

На  рис. 2A, 2C, 2E, 2G видно, что точки одного цвета 
рассредоточены и не группируются на графике, что гово-
рит об  отсутствии влияния рассматриваемых факторов 
на бета-разнообразие микробиоты молозива. На рис. 2B, 
2D, 2F, 2H проиллюстрировано отсутствие статистической 
значимости альфа-разнообразия микробиоты молозива 
в зависимости от перечисленных факторов. 

Статистически значимая ассоциация найдена только 
для пола ребенка: у  матерей девочек биоразнообра-
зие  (индекс Шеннона) молозива оказалось выше, чем 
у  матерей мальчиков  (рис.  3В). При этом такое разли-
чие не  сказывалось на  пропорциях основных таксо-
нов. На  рис. 3А видно, что образцы  (точки) не  обра-
зуют четко выраженных групп по  цветам, маркирую-
щим пол ребенка. Статистический анализ  (PERMANOVA) 
также не  выявил зависимости. Среди всех обнаружен-
ных в  образцах микробов, включая мало представлен-
ные и  редкие, не  выявлено связи наличия этих бакте-
рий с полом ребенка. Возможно, это объясняется тем, что, 
хотя биологическое разнообразие молозива матерей 
девочек выше, в каждом случае отличие в составе моло-
зива от матерей мальчиков индивидуально. 

Таким образом, молозиво здоровых женщин после 
естественных родов обладает довольно однородным 
составом. Единственный фактор, который достоверно 
влияет на микробный пейзаж грудного молока в первые 
сутки после родов, – пол ребенка.

Изменение микробиоты молока в  зависимости от 
стадии лактации

Известно, что химический состав грудного молока 
меняется с  течением времени. В  первые 5  суток после 
родов выделяется молозиво, а  через 15  дней оно сме-
няется зрелым молоком, содержащим больше жира 
и лактозы [2]. Для выяснения различая в бактериальном 

 Таблица. Клинические характеристики участниц исследо-
вания и их детей 

 Table. Clinical characteristics of study female subjects and 
their children

Показатель Значение

Женщины (n = 56)

Русские, n (%) 26 (46%)

Другой национальности, n (%) 30 (54%)

Возраст матери, M ± SD (min – max), лет 28,02 ± 5,86 (17–42)

Индекс массы тела, M ± SD (min – max), кг/м2 21,4 ± 1,2
(18,13–24,99)

Первородящая, n (%) 25 (47%)

Повторнородящая, n (%) 31 (53%)

Койко-день стационара в день сбора молока, 
M ± SD (min – max), дни 4,1 ± 1,4 (3–8)

Молозиво 56 (100%)

Зрелое грудное молоко 12 (21%)

Дети (n = 56)

Мальчик, n (%) 27 (48%)

Девочка, n (%) 29 (52%)

Масса тела при рождении, M ± SD (min – max), кг 3,43 ± 0,39
(2,46–4,33)

Длина тела при рождении, M ± SD (min – max), см 51,95 ± 1,8 (48–56)
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составе мы сравнили образцы микробиоты зрелого 
молока и молозива у 12 женщин, от которых были полу-
чены оба образца (рис. 4). 

На  рис. 4А продемонстрированы значительные раз-
личия в  разнообразии микробиоты между молози-
вом и зрелым грудным молоком, оцененные по индексу 
Шеннона  (р  = 0,03). Зрелое молоко отличается более 
низким альфа-разнообразием по  сравнению с  моло-
зивом. Однако отличия по  бета-разнообразию не  зна-
чимые. Также мы проверили, есть  ли микробы, которые 
чаще встречаются  (в  любом количестве) в  молоке, чем 
в  молозиве, и  наоборот. Таких микробов не  было най-
дено (p.adj > 0,134 для всех микробов).

ОБСУЖДЕНИЕ

Проводя параллели между полученными нами 
результатами и отчетами зарубежных коллег, мы выявили 
существенные сходства и  отличия, которые, безусловно, 
объясняются рядом причин, связанных с  методологиче-
скими и географическими различиями, способом, сроком 
и даже разницей во времени суток сбора образцов груд-
ного молока и др. [18, 19]. 

Относительно наиболее распространенного типа 
(Firmicutes) и  родов бактерий  (Streptococcus, Staphylo-
coccus) наши результаты согласуются с выводами круп-
ных обзоров, посвященных описанию микробиоты 

 Рисунок 1. Состав образцов молозива здоровых женщин 
 Figure 1. Composition of colostrum samples from healthy women

А – столбчатая диаграмма состава образцов: каждый столбец относится к одному из образцов, цветом обозначена доля в нем каждого из 10 наиболее представленных родов; 
В – график «ящик с усами» для доли различных микробов в составе образцов.

A

B
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 Рисунок 2. Сравнение альфа- и бета-разнообразия молозива участниц
 Figure 2. Comparison of alpha and beta diversity of colostrum in female subjects
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грудного молока  [12, 13, 20]. Вторым по  распростра-
ненности типом бактерий в  молоке обследованных 
нами женщин оказался Actinobacteria, за  которым сле-
дуют Proteobacteria и  Bacteroidetes, а  третье место 
среди самых представленных родов бактерий зани-
мает Gemella. Распределение относительной численно-
сти наиболее распространенных таксонов (для каждого 
таксономического ранга) в исследованиях других стран 
выглядит несколько иначе. Так, о  доминировании типа 
Proteobacteria сообщили E. Jiménez et al.  [21] и A. Boix-
Amorós et al. (Испания) [22], T.L. Ward et al. (Канада) [23], 
S.H. Patel et  al.  (Индия)  [24], тип Actinobacteria 

превалировал в  молоке финок (H.  Hermansson 
et al.  [25]), род Pseudomonas оказался на первом месте 
в молоке швейцарок [26], а Weissella – в молозиве испа-
нок (R. Cabrera-Rubio et al. [27]). 

Учитывая, что наше внимание было сосредото-
чено на  грудном молоке первых суток после родов 
и  лабораторный анализ был выполнен с  применением 
метода секвенирования участков V3–V4  гена 16S рРНК, 
Illumina  (MiSeq), мы сузили круг сравнения с  резуль-
татами зарубежных коллег, применив соответствую-
щие фильтры. Аналогично полученным нами резуль-
татам, распределение типов и  (или) родов бактерий 

 Рисунок 3. Сравнение молозива матерей мальчиков и девочек 
 Figure 3. Comparative analysis of colostrum from boy- and girl-delivered mothers

А – визуализация бета-разнообразия Эйтчисона между образцами с помощью метода главных координат: каждая точка относится к определенному образцу, цветом обозначен 
пол ребенка. Статистический анализ сделан с помощью PERMANOVA, p > 0,05 означает, что пропорции микробов не зависят от пола ребенка; B – иллюстрация альфа-разнообразия 
микробиоты в зависимости от пола ребенка и статистическая значимость этой зависимости; С – состав образцов на уровне рода, образцы разделены по полу ребенка. 
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выглядело в исследованиях J.E. Williams et al. (США) [28], 
M.R.  Simpson et  al.  (Норвегия)  [29], H. Tuominen et  al. 
(Финляндия)  [30]. Стоит, однако, отметить, что в норвеж-
ском исследовании женщины получали пробиотические 
добавки во время беременности (не оказавшие, по мне-
нию авторов, влияния на  общую картину микробиоты 
молока) [29], а молоко финок хоть и собирали в первый 
день после родов, но все они имели инфекционный ста-
тус вируса папилломы человека [30]. 

Преобладание рода Streptococcus, высокое содержа-
ние Gemella в молозиве, по нашим данным, также согла-
суется с  рядом работ, в  которых продемонстрировано 
поразительное сходство микробиоты двух локусов род-
ственных организмов диады «мать – младенец» – груд-
ного молока и  ротовой полости ребенка  [30– 32]. Дей-
ствительно, оба этих рода составляют основу микро-
биоты слизистой ротовой полости как детей, так 
и  взрослых  [33– 35]. Таким образом, наши резуль-
таты в  очередной раз доказывают жизнеспособность 

теории ретроградного заноса бактерий изо рта ребенка 
в молочную железу при грудном вскармливании [36, 37]. 

Интересным также является наблюдение J.E. Williams 
et  al. о  корреляции между высокоэнергетической бел-
ковой диетой и  присутствием рода Gemella в  грудном 
молоке, заключивших, что диета матери может играть 
ключевую роль в  определении бактериального сообще-
ства в молоке  [28]. Здесь в качестве комментария доба-
вим, что грудное молоко было собрано в  холодный для 
нашего региона осенне-зимне-весенний период, когда 
доля более калорийных/питательных продуктов в раци-
оне людей, как правило, возрастает, по сравнению с жар-
ким летним сезоном. Несмотря на то что последний обзор 
литературы, посвященный влиянию фактора питания 
на состав микробиоты молока, не пришел к однозначным 
выводам, отрицать влияние диеты матери нельзя [38]. 

Мы не  сравнивали рационы питания женщин, уча-
ствующих в  исследовании целенаправленно. Однако, 
с  одной стороны, образцы грудного молока были 

 Рисунок 4. Сравнение микробиоты молока и молозива 
 Figure 4. Comparative analysis of microbiota of milk and colostrum  

A – визуализация бета-разнообразия Эйтчисона между образцами с помощью метода главных координат: каждая точка относится к определенному образцу, цветом обозначен тип 
образца (молоко или молозива), а расстояние между точками приближенно отображает бета-разнообразие (сходство пропорций по расстоянию Эйтчисона) между образцами. Стрелки 
соединяют образцы молока и молозива одних и тех же участниц. С помощью пермутационного многомерного анализа вариации (PERMANOVA) проверена гипотеза о том, что образцы 
молока и молозива отличаются друг от друга; B – альфа-разнообразие микробиоты молока и молозива; С – состав образцов молока и молозива: столбцы отображают один из образцов, 
цветом обозначена доля 10 самых представленных в нем микробов. 
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собраны на  3–5-е сутки на  госпитальном этапе, когда 
рацион женщин был одинаковым и состоял из больнич-
ного меню для пациентов послеродового отделения, 
что, скорее, следует отнести к  преимуществу, поскольку 
делает исследуемую группу более однородной. С  дру-
гой – 30 из 56 женщин данной группы были мусульман-
ками и  не  употребляли в  пищу свинину. Здесь уместно 
перейти к обсуждению влияния другого фактора – этни-
ческой принадлежности. Именно эти 30 женщин и соста-
вили группу сравнения.

Мы не  разделяли женщин по  географическому при-
знаку, учитывая, что включение в  исследование и  сбор 
грудного молока проводились на территории Российской 
Федерации, а  также не  имея достоверной информации 
о  давности прибытия женщины в  Россию. По  собствен-
ному опыту работы с  семьями мигрантов можем пред-
положить, что, приехав из  Киргизии, Узбекистана, Тад-
жикистана  (как правило, на  заработки), подавляющее 
большинство, независимо от  длительности проживания, 
сохраняет свои национальные традиции, культуру про-
живания, пищевые привычки. Часто на  одной жилпло-
щади скученно проживает сразу несколько многодетных 
семей. Дети дошкольного возраста не посещают детских 
садов и воспитываются матерями дома. Именно поэтому 
привычный географический фактор в нашем исследова-
нии имеет более собирательное значение – культурный, 
национальный, этнический. 

Влияние социальной среды, культуры, гигиениче-
ских привычек, плотности населения  (сельской мест-
ности или города) широко обсуждается. По  сообще-
нию M. Taghizadeh et  al. из  Ирана, проживание в  сель-
ской местности положительно отражается на содержании 
в  грудном молоке женщин Lactobacillus  [39]. В  грудном 
молоке сельских женщин из Индии оказались не харак-
терные для городских жительниц Alphaproteobacteria, 
Betaproteobacteria, Actinobacteria  [40]. В  исследова-
нии Н. Kumar et  al., в  котором географический фактор 
изучался целенаправленно, молоко женщин из  раз-
ных стран/континентов значимо отличалось: испанки 
имели самый высокий уровень Bacteroidetes, финки  – 
Firmicutes, молоко китаянок оказалось богато бактери-
ями Actinobacteria, а молоко женщин из Южной Африки – 
Proteobacteria [41]. 

Вопреки ожиданиям, наша альтернативная гипо-
теза, заключающаяся в  наличии существенной раз-
ницы в  составе бактериома двух сравниваемых групп, 
не  подтвердилась. Влияние этнической принадлежно-
сти женщин, проживающих на территории одной страны, 
также отвергли S. Moossavi et al.  (Канада) и P.S. Pannaraj 
et  al.  (США) по  результатам исследования микробиоты 
343 и 107 диад «мать – ребенок» соответственно [42, 43]. 
Авторы канадского исследования также оказались 
солидарны с  нами по  поводу более высокого альфа-
разнообразия микробиоты в  грудном молоке для дево-
чек, объяснив это отражением половых отличий кишеч-
ной микробиоты под влиянием половых гормонов  [42], 
тем самым подчеркнув в очередной раз состоятельность 
ретроградного варианта колонизации грудного молока 

бактериями из начального отдела желудочно-кишечного 
тракта  (ротовой полости) ребенка. И  мы в  свою оче-
редь поддерживаем такую интерпретацию этой находки. 
На  сегодняшний день достаточно аргументов, чтобы 
признать различия в  составе и  разнообразии кишеч-
ной микробиоты между мужчинами и  женщинами под 
влиянием половых гормонов, в  том числе тех, которые 
обусловливают особенности развития метаболических 
расстройств  [44–47]. Есть также данные количествен-
ных измерений. У  иранских женщин молоко для маль-
чиков оказалось богато Lactobacillus  [39], а  J.E. Williams 
et  al. подсчитали, что уровень Streptococcus в  молоке 
матерей мальчиков выше, а  Staphylococcus  – ниже, чем 
в  молоке матерей девочек  (51,7  ±  4,2% по  сравнению 
с  36,0  ±  5,6%, 19,2  ±  3,7% по  сравнению с  34,7  ±  6,1% 
соответственно; р < 0,05) [28]. 

Возраст женщины и количество детей в семье по дан-
ным J.E. Williams et al. не были связаны с относительной 
численностью наиболее распространенных таксонов, как 
и по результатам нашего анализа. Однако мнения в отно-
шении этих факторов также расходятся. Молоко иран-
ских женщин после 3  мес. лактации содержало значи-
тельно меньше лактобактерий  [39]. A. Ojo-Okunola et  al. 
сообщили, что у матерей старшего возраста индекс раз-
нообразия выше, чем у молодых [48], что кажется вполне 
логичным. Профессор J.M. Rodríguez из Испании, на счету 
которого не  менее десятка работ, посвященных изуче-
нию микробиоты грудного молока, не  без оснований 
утверждает, что молочная железа хранит память о преды-
дущих детях: молоко многодетных более разнообразно, 
содержит больше Lactobacillus и Neisseria из слюны мла-
денцев  [49], видимо, по  принципу явления микрохи-
меризма. В  подтверждение S. Moossavi et  al. сообщили 
о  более низком бактериальном разнообразии микро-
биоты молока первородящих женщин  [50]. На  примере 
кишечной микробиоты показано, что старшие братья 
и  сестры положительно влияют на  становление микро-
биоты кишечника: чем выше у  ребенка очередность 
рождения, тем больше среди представителей его кишеч-
ной микробиоты Lactobacilli  (p  <  0,001) и  Bacteroides 
(p  = 0,02) и  меньше Clostridia  (p  <  0,001), что клиниче-
ски выражается в  снижении риска аллергических забо-
леваний, как показали результаты масштабного исследо-
вания микробиоты J. Penders et al. более 500 детей [51]. 
Мы не задавались вопросом, кормила ли женщина пре-
дыдущего ребенка грудью, и не можем судить о памяти 
молочной железы, но  рекомендуем учесть это условие 
для будущих исследований. 

Следуя вышеизложенной логике, увеличение частоты 
прямого контакта с  ребенком при грудном вскармли-
вании с  течением времени должно положительно кор-
релировать с  альфа-разнообразием молочной микро-
биоты. Однако мы получили обратный результат, под-
твердив выводы более ранних работ команд R. Cabrera-
Rubio et  al. и  G. Solís et  al.  [27, 52]. С  другой стороны, 
высокое разнообразие микробиоты молозива кажется 
еще более логичным и  в  полной мере демонстрирует 
значение первого микробного инокулята для кишечника 
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новорожденного, для которого степень разнообразия 
является одним из показателей здоровья [53].

Наконец, мы рассмотрели еще один фактор  – дли-
тельность пребывания ребенка в  стационаре. Опира-
ясь на  исследования, свидетельствующие об  искаже-
нии кишечной микробиоты ребенка, рожденного путем 
кесарева сечения, условно-патогенной флорой, харак-
терной для больничной среды  (Enterococcus, Enterobacter 
и Klebsiella) [54], мы предположили, что микробиота груд-
ного молока вносит свой вклад. Здоровые женщины, при-
бывшие в больницу за несколько дней до родов  (напри-
мер, по причине тренировочных схваток, как в нашем слу-
чае), могут быть контаминированы условно-патогенными 
больничными высокорезистентными штаммами бакте-
рий в большей степени, чем те, которые поступили сразу 
в родильный блок [55, 56]. Однако ни альфа-разнообразие, 
ни  пропорции сходства бактерий значимо не  отлича-
лись у женщин, которые провели на  госпитальном этапе 
разное количество койко-дней. Таким образом, грудное 
молоко как  бы нейтрализует негативное воздействие 
микроэкологии окружающей среды, что особенно важно 
для новорожденных, в случае, когда выписка задержива-
ется по разным причинам. Насколько нам известно, никто 
ранее не  выделял этот фактор. Для будущих исследова-
ний с большой выборкой рекомендуем обратить внима-
ние на это обстоятельство, что позволит разработать чет-
кие показания к необходимости досрочной госпитализа-
ции женщины в родильный дом для ожидания родов. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ 

Мы продемонстрировали данные о  бактериаль-
ном составе грудного молока здоровых женщин, кото-
рые в  полной мере могут представлять здоровую 

микробиоту грудного молока женщин Российской Феде-
рации на мировой арене. Обсудили, как некоторые объ-
ективные условия  (этническая принадлежность матери, 
ее возраст, количество родов, пол ребенка и стадия лак-
тации) влияют на  биоразнообразие микробиоты жен-
ского молока. Интересная находка о  различиях молока 
для мальчиков и девочек требует дальнейшего изучения, 
их более тщательный анализ может пролить свет на осо-
бенности полового дисморфизма при развитии кардио-
метаболических расстройств и преждевременного поло-
вого созревания, а  также профилактику этих состояний 
через микробиоту кишечника [57, 58]. 

Также хочется отметить, что несмотря на  отсут-
ствие значимых отличий молока по  этническому при-
знаку, этот фактор требует внимания. Так, показано, что 
люди разной этнической принадлежности, проживаю
щие на  одной территории, имеют схожие характери-
стики кишечной микробиоты  [59]. Наши выводы опи-
рались на  качественное и  количественное сравне-
ние наиболее распространенных таксонов в  груд-
ном молоке женщин. Возможно, имеет смысл, напро-
тив, сосредоточиться на более редких последовательно-
стях. Такой подход позволит определить географически/
этнически наиболее «выгодную» микробиоту грудного 
молока и изучить ее состав более детально. Наглядный 
тому пример – знаменитая Lactobacillus reuteri, которую 
в 1990 г. Иван Касас выделил из грудного молока жен-
щины, проживающей в Андах, и которая теперь активно 
используется педиатрами для лечения и профилактики 
функциональных нарушений желудочно-кишечного 
тракта у младенцев [60].�
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