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Резюме
Статья посвящена современным представлениям о потенциальной роли микробиоты в развитии патологии щитовидной 
железы. Кишечная микробиота играет одну из главных ролей как в формировании и поддержании здоровья человека, так 
и в патогенезе широкого спектра заболеваний. Имеются данные о взаимосвязи кишечной микробиоты и иммунной систе-
мы, риска развития ряда злокачественных и аутоиммунных заболеваний. В статье рассмотрены функции кишечной микро-
биоты, факторы, определяющие ее состав. Исследования показали наличие связи между кишечной микробиотой и щито-
видной железой, что легло в основу формирования теории оси «кишечник – щитовидная железа». Показано, что кишечная 
микробиота принимает участие в метаболизме тиреоидных гормонов и обеспечивает их энтерогепатическую циркуляцию. 
Предполагается, что одним из связующих звеньев между щитовидной железой и микроорганизмами желудочно- кишечного 
тракта является иммунная система. Представлены результаты исследований, посвященных изучению таксономического 
состава кишечной микробиоты у пациентов с аутоиммунным тиреоидитом и болезнью Грейвса. Предполагается, что состав 
кишечной микробиоты может влиять на потребность в левотироксине натрия, особенно у пациентов с субклиническим 
гипотиреозом. При этом прием левотироксина при гипотиреозе и в меньшей степени непосредственно манифестный гипо-
тиреоз в исходе аутоиммунного тиреоидита ассоциированы с синдромом избыточного бактериального роста, несмотря на 
достижение эутиреоза, и могут оказывать влияние на состав микробиоты. Несмотря на то что аутоиммунные заболевания 
щитовидной железы довольно распространены в общей популяции, работ, посвященной данной проблематике, проведено 
немного. Необходимы более надежные фундаментальные и клинические исследования для выявления конкретных взаи-
мосвязей и механизмов развития патологии щитовидной железы в зависимости от изменения состава кишечной микро-
биоты, а также оценки потенциальной возможности ее использования с терапевтической целью. 
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Abstract
The article is devoted to modern researches about the potential role of gut microbiota in the development of thyroid pathology. 
Gut microbiota plays a major role both in the formation and maintenance of human health and in the pathogenesis of a wide 
range of diseases. There is evidence of the relationship between the gut microbiota and the immune system, the risk of devel-
oping several malignant and autoimmune diseases. The article discusses the functions of the gut microbiota and the factors 
that determine its composition. Studies have shown a connection between the gut microbiota and the thyroid gland, which 
formed the basis for the formation of the theory of the gut-thyroid axis. It has been shown that the gut microbiota takes part 
in the metabolism of thyroid hormones and ensures their enterohepatic circulation. It is assumed that one of the links between 
the thyroid gland and gastrointestinal microorganisms is the immune system. The results of studies examining the taxonomic 
composition of the gut microbiota in patients with autoimmune thyroiditis and Graves’ disease are presented. It is hypothe-
sized that the composition of the gut microbiota may influence the requirement for levothyroxine, especially in patients with 
subclinical hypothyroidism. On the other hand, levothyroxine, to a lesser extent, directly hypothyroidism as a result of autoim-
mune thyroiditis are associated with bacterial overgrowth syndrome despite the achievement of euthyroidism, and may affect 
the composition of the microbiota. Even though autoimmune thyroid diseases are quite common in the general population, 
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ВВЕДЕНИЕ

Кишечная микробиота играет одну из важных ролей 
как в формировании и поддержании здоровья челове-
ка, так и в патогенезе широкого спектра заболеваний. 
Имеются данные о  взаимосвязи кишечной микробио-
ты и онкологических заболеваний, в частности органов 
желудочно- кишечного тракта (ЖКТ), молочной железы, 
простаты, легкого, яичников, почек [1–8]. Кроме того, на-
капливается все больше информации о роли микробиоты 
в развитии, течении и лечении не только онкологических, 
сердечно- сосудистых и нейродегенеративных, но и ауто-
иммунных заболеваний, таких как рассеянный склероз, 
ревматоидный артрит, системная красная волчанка [9–16]. 
В частности, особый интерес для исследователей пред-
ставляет взаимосвязь кишечной микробиоты и аутоим-
мунных заболеваний щитовидной железы. Исследования 
в этой области необходимы для определения потенциаль-
ных мишеней терапевтического воздействия в рамках ле-
чения, первичной и вторичной профилактики.

ОПРЕДЕЛЕНИЕ МИКРОБИОТЫ 
И МИКРОБИОМА ЧЕЛОВЕКА

Микробиота  – совокупность микроорганизмов (не 
только бактерий, но и грибов, архей, простейших и др.), 
населяющих организм человека [17, 18]. В зависимости от 
занимаемой в человеческом организме ниши выделяют 
микробиоту ЖКТ, ротовой полости, мочевыводящих, поло-
вых и дыхательных путей, кожи, глаз, уха [19, 20].

Считается, что термины «микробиота» и «микробиом» 
являются взаимозаменяемыми. Однако микробиом явля-
ется более широким термином и включает генетическую 
информацию микробиоты определенной среды [17, 18].

СОСТАВ И ФУНКЦИИ КИШЕЧНОЙ МИКРОБИОТЫ

Состав микробиоты определяется в первую очередь 
занимаемой нишей, поскольку именно факторы окружаю-
щей среды формируют условия для жизнедеятельности тех 
или иных видов микроорганизмов. На протяжении ЖКТ 
формируются различные условия, причем не всегда бла-
гоприятные для колонизации и жизнедеятельности, в свя-
зи с чем отличается и состав микробиоты на его разных 
участках. Так, плотность заселения, относительное содер-
жание грамположительных, факультативно и облигатно 
анаэробных бактерий увеличивается по направлению от 
проксимальных отделов к дистальным. С одной стороны, 

внутренняя среда организма человека обеспечивает ста-
бильный температурный режим, постоянное наличие 
и поступление питательных веществ, субстратов для ро-
ста и размножения, минимизацию действия агрессивных 
факторов внешней среды, а также дает большую площадь 
для колонизации. C другой стороны, действие агрессивных 
факторов внутренней среды (например, желчь и пищева-
рительные ферменты), колебания pH, активная перисталь-
тика и некоторые другие факторы препятствуют активной 
колонизации проксимальных отделов ЖКТ [21–23].

Для кишечной микробиоты в целом характерна наибо-
лее высокая численность (свыше 100 трлн микроорганиз-
мов), а также высокая плотность заселения в дистальных 
отделах. Так, в толстой кишке содержание микроорганиз-
мов в 1 мл может достигать 1 трлн [23, 24]. Микробио-
та дистальных отделов ЖКТ разнообразна. Здесь в зна-
чительной степени (свыше 90%) преобладают бактерии 
типов Firmicutes и Bacteroidetes [25, 26]. К другим пред-
ставителям относятся бактерии типов Actinobacteria, 
Proteobacteria, Fusobacteria и  Verrucomicrobia, гри-
бы родов Saccharomyces, Malassezia и  Candida, археи 
Methanobrevibacter smithii [17, 27–29]. Микробиота тонко-
го кишечника, напротив, характеризуется большей вари-
абельностью и меньшим разнообразием. Наиболее часто 
обнаруживаются бактерии родов Lactobacillus, Clostridium, 
Staphylococcus, Streptococcus и Bacteroides [21].

Микробиота кишечника является крайне динамичной 
системой, способной к изменению под действием факторов 
внешней и внутренней среды. Наиболее значимым и изу-
ченным фактором является характер питания макроорга-
низма. Исследования показывают, что микробиота может 
довольно быстро реагировать на изменения в питании, что 
может стать одной из точек приложения в профилактике 
и лечении ряда заболеваний [30, 31]. Например, недоста-
точное употребление неперевариваемых пищевых волокон 
приводит к изменению pH толстой кишки, снижению числа 
бактерий Lactococcus, колонизации условно- патогенными 
и патогенными микроорганизмами и использованию ком-
понентов слизи, выделяемой толстой кишкой, в качестве 
источника питательных веществ. Подобные изменения дра-
матичны, они могут иметь последствия как локальные, на-
пример, развитие воспалительных заболеваний кишечника 
и колоректального рака, так и системные, в первую очередь 
выражаю щиеся в увеличении риска метаболических забо-
леваний, таких как ожирение и сахарный диабет [2, 32, 33]. 
И наоборот, дополнительное употребление пищевых во-
локон увеличивает число бактерий родов Bifidobacterium, 
Faecalibacterium, Lactobacillus, что может благоприятно 

little work has been done on this issue. More reliable basic and clinical researches are needed to identify specific relationships 
and mechanisms of development of thyroid pathology depending on changes in the composition of the gut microbiota, as well 
as to assess the potential for therapeutic use.
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сказываться на здоровье макроорганизма и препятствовать 
канцерогенезу, развитию воспаления и метаболических 
расстройств [34]. Кроме того, ряд исследований продемон-
стрировали возможность сезонных изменений кишечной 
микробиоты как у животных, так и у людей, что может быть 
обусловлено изменением не только характера питания, но 
и длины светового дня [35–39]. 

К факторам, способным изменять таксономический со-
став и структуру кишечной микробиоты, также относят вид 
родоразрешения и вскармливания с момента рождения 
макроорганизма, его иммунологические и генетические 
особенности, регион проживания, курение, физическую 
активность, возраст, прием лекарственных препаратов, та-
ких как антибиотики, и пр. [32, 40–43].

Функции кишечной микробиоты разнообразны и игра-
ют значимую роль в макроорганизме, но в то же время 
сложны и не полностью изучены (рис. 1)  [40, 41]. Наи-
больший интерес в настоящее время вызывают сложные 
и многогранные взаимоотношения кишечной микробиоты 
и иммунной системы. Уже в процессе рождения при кон-
такте с родовыми путями матери происходит колонизация 
ЖКТ и других ниш новорожденного. Кроме того, важное 
значение в этом процессе имеют компоненты грудного 
молока матери, обеспечиваю щие не только пассивную 
иммунологическую защиту новорожденного, но и фор-
мирование здоровой микробиоты кишечника. Первые 
годы жизни считаются критическими в установлении свя-
зи между кишечной микробиотой и иммунной системой. 
Это необходимо для полноценного формирования им-
мунной системы и поддержания иммунного гомеостаза 
на последующих этапах жизни [44, 45]. Безусловно, влия-
ние микробиоты ЖКТ на функционирование врожденно-
го и приобретенного иммунитета находит свое отражение 
и в функционировании отдельных органов и их систем. 
Таким образом, иммунная система может являться свя-
зующим звеном между микробиотой и организмом в це-
лом, формируя так называемые оси «кишечник – орган». 
Наиболее изученной является ось «кишечник – головной 
мозг», однако в данный момент активно изучаются связи 
кишечной микробиоты с другими органами, в частности 
легкими и почками [46, 47]. 

ЩИТОВИДНАЯ ЖЕЛЕЗА  
И КИШЕЧНАЯ МИКРОБИОТА – ГДЕ СВЯЗЬ?

Исследования взаимосвязи кишечной микробиоты 
и щитовидной железы легли в основу формирования те-
ории оси «кишечник – щитовидная железа» (рис. 2). Не-
смотря на то что аутоиммунные заболевания щитовидной 
железы довольно распространены в общей популяции, 
работ, посвященной данной проблематике, проведено не 
так много. 

Кишечная микробиота принимает участие в метабо-
лизме тиреоидных гормонов и  обеспечивает их энте-
рогепатическую циркуляцию. Трийодтиронин (Т3) и  ти-
роксин (Т4) подвергаются не только дейодированию, но 
и конъюгации с сульфатом или глюкуроновой кислотой, 
что приводит к потере их биологической активности. Вы-
деление конъюгированных метаболитов тиреоидных гор-
монов происходит преимущественно с желчью через ЖКТ. 
Однако в просвете кишечника под действием бактериаль-
ных ферментов, сульфатазы и β-глюкуронидазы происхо-
дит освобождение молекул Т3 и Т4 от сульфатных и глюку-
роновых групп. Деконъюгированные тиреоидные гормоны 
и их дериваты могут всасываться из просвета кишечника 
и снова поступать в системный кровоток. Также было пока-
зано, что бактерии Escherichia coli способны синтезировать 
тироксин- связываю щий белок и, как следствие, формиро-
вать депо Т3 и Т4. Таким образом, микробиота кишечника 
может играть роль регулирующего и депонирующего фак-
тора, обеспечиваю щего постоянную концентрацию тирео-
идных гормонов в макроорганизме [48–50].

Предполагается, что одним из связующих зве-
ньев между щитовидной железой и микроорганизмами 
ЖКТ является иммунная система. Бутират, один из про-
дуктов жизнедеятельности кишечной микробиоты, мо-
жет оказывать противовоспалительные эффекты за счет 
снижения синтеза провоспалительных цитокинов (ин-
терлейкин (IL) 6, фактор некроза опухоли α (TNF-α)) и от-
носительного увеличения пула регуляторных Т-лимфоци-
тов (Treg) по сравнению с пулом Т-хелперов 17-го типа 
(Th17) [51–53]. При этом микробиота продуцирует и дру-
гие вещества, в частности липополисахариды, которые 

увеличивают образование провоспа-
лительных цитокинов, таких как IL-1, 
IL-6, TNF-α [54, 55]. Исследования по-
казывают, что при аутоиммунных за-
болеваниях щитовидной железы на-
блюдается преобладание эффектов 
Th17  над эффектами Treg, а  также 
повышение уровня ряда цитокинов, 
например, IL-1, IL-6, TNF-α. Это под-
черкивает потенциальную роль ми-
кробиоты как одного из факторов, 
оказываю щих влияние на развитие 
аутоиммунного процесса  [56– 61]. 
Кроме того, предполагается, что ли-
пополисахариды и  цитокины мо-
гут оказывать влияние как на цен-
тральные звенья регуляции функции 

 Рисунок 1. Функции кишечной микробиоты
 Figure 1. Functions of gut microbiota

Синтез витаминов В и К, 
биологически активных 
веществ

Метаболизм ксенобиотиков, 
лекарств, желчных кислот, 
тиреоидных гормонов

Регуляция чувствительности 
тканей к инсулину, 
пролиферации 
и дифференцировки клеток 
эпителия, функции нервной 
системы и β-клеток 
поджелудочной железы

Конкуренция с условно- 
патогенными и патогенными 
микроорганизмами, 
компонент кишечного 
барьера, модуляция 
локального и системного 
иммунного ответа
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щитовидной железы, так и на ткани- мишени тиреоидных 
гормонов за счет изменения активности дейодиназ. В ис-
следованиях было показано увеличение активности дей-
одиназы 2-го типа и снижение активности дейодиназы 
3-го типа в гипоталамусе, что приводит к увеличению кон-
центрации Т3 в центральной нервной системе и подавле-
нию гипоталамо- гипофизарно-тиреоидной оси. Снижение 
активности дейодиназы 1-го типа в печени может приве-
сти к снижению образования Т3 в печени [62–66]. Экспе-
риментальные исследования также показали, что клетки 
щитовидной железы способны изменять свою активность 
под действием липополисахаридов, в частности посред-
ством активации толл-подобного рецептора 4-го  типа 
(TLR4). Под действием липополисахаридов в тиреоцитах 
происходит усиление экспрессии генов тиреоглобулина 
и натрий- йодного симпортера [67–69]. 

Примечательно, что тиреоидные гормоны способ-
ны регулировать проницаемость кишечного барьера, 
в том числе для веществ бактериального происхождения. 
Т3 и Т4 не только обеспечивают нормальные процессы ре-
генерации и дифференциации кишечного эпителия, но 
и изменяют экспрессию генов защитных факторов, на-
пример щелочной фосфатазы, которая осуществляет де-
активацию липополисахаридов путем дефосфорилиро-
вания [48]. Показана также роль бутирата в возможности 
поддержания целостности и нормальной проницаемости 
кишечного барьера за счет как противовоспалительных 
эффектов, так и регуляции пролиферации эпителиоци-
тов ЖКТ и изменения в них экспрессии ряда белков, на-
пример клаудина и мунина 2. Снижение образования бу-
тирата вследствие недостаточного поступления пищевых 
волокон и (или) изменения состава микробиоты может 
привести к повышению проницаемости кишечного барье-
ра, в том числе для липополисахарида [70, 71]. Подобные 

изменения могут привести к развитию гастроинтестиналь-
ных расстройств и, как следствие, нарушению всасывания 
левотироксина натрия и других лекарств, применяемых 
при лечении аутоиммунных заболеваний щитовидной же-
лезы, и даже потенцировать развитие некоторых побоч-
ных эффектов [72, 73]. Также отмечается, что доза лево-
тироксина натрия, необходимая для достижений целевых 
показателей тиреотропного гормона при лечении субкли-
нического гипотиреоза, может варьировать в зависимости 
от состава кишечной микробиоты [74].

При этом прием лекарств, применяемых при лечении 
патологии щитовидной железы, может оказывать влия-
ние на состав микробиоты. Было продемонстрировано, 
что именно прием левотироксина натрия и в меньшей 
степени непосредственно манифестный гипотиреоз в ис-
ходе аутоиммунного тиреоидита (АИТ) ассоциированы 
с синдромом избыточного бактериального роста, несмо-
тря на достижение эутиреоза. Это может говорить в поль-
зу возможных лекарственно- индуцированных изменений 
кишечной микробиоты. При этом связь между синдро-
мом избыточного бактериального роста и  перенесен-
ным оперативным вмешательством на щитовидной желе-
зе не выявлена, что может быть объяснено проведением 
частичных резекций и, как следствие, снижением часто-
ты назначения левотироксина натрия [75, 76]. Кроме того, 
в одном из исследований у пациентов на фоне 6-месячно-
го приема 10–30 мг тиамазола в сутки состав микробио-
ты кишечника отличался по сравнению как с контрольной 
группой, так и с группой пациентов с впервые выявленной 
болезнью Грейвса (БГ) до инициации терапии [77]. 

Кишечная микробиота вырабатывает триметиламин 
(ТМА), который метаболизируется в печени под действи-
ем флавин- зависимой монооксигеназы 3-го типа (ФМО 3) 
с  образованием триметиламин- N-оксида (ТМАО)  –  

 Рисунок 2. Ось «кишечник – щитовидная железа»
 Figure 2. Thyroid-gut axis

Treg – регуляторные Т-лимфоциты; Th17 – Т-хелперы 17-го типа; Т3 – трийодтиронин; Т4 – тироксин; ЩФ – щелочная фосфотаза; НЙС – натрий- йодный симпортер; ТГ – тиреоглобулин; 
ЖКТ – желудочно- кишечный тракт.

Регуляция иммунитета
• Регуляция соотношения Treg/Th17
• Формирование цитокинового профиля
• Регуляция активности деодиназ 

и образования биологически активных 
форм тиреоидных гормонов

• Регуляция экспрессии генов НЙС, ТГ

Регуляция функции ЖКТ
• Регуляция аппетита
• Адекватная моторика пищевода, желудка, 

кишечника
• Поддержание нормальной функции 

печени, в том числе желчеобразования

Контроль уровня Т3 и Т4
• Реакции деконъюгации (освобождение 

производных Т3 и Т4 от сульфатных 
и глюкуроновых групп)

• Депонирование Т3 и Т4 с помощью 
тироксин- связываю щего белка

Поддержание целостности кишечного 
барьера

• Пролиферация и дифференцировка 
эпителиальных клеток

• Регуляция экспрессии генов, кодирующих 
защитные факторы (например, ЩФ)
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биологически активного вещества, повышенное содер-
жание которого ассоциировано с риском развития сахар-
ного диабета 2-го типа, неалкогольной жировой болезни 
печени, сердечно- сосудистых (в том числе инфаркта мио-
карда и инсульта) и почечных заболеваний, желудочковых 
аритмий. Тиамазол способен ингибировать ФМО 3, тем 
самым способствуя снижению образования ТМАО и, как 
следствие, накоплению ТМА. Таким образом, развивается 
триметиламинурия, клинически характеризующаяся по-
явлением рыбного запаха. С одной стороны, исследова-
ния показывают, что ингибирование ФМО 3 может бла-
гоприятно сказаться на липидном и углеводном обмене. 
С другой стороны, было экспериментально показано, что 
выключение гена ФМО 3 усугубляет стресс эндоплазма-
тического ретикулума в гепатоцитах и приводит к актива-
ции провоспалительных сигнальных путей. Таким образом, 
требуются дополнительные исследования по данному во-
просу [78–83]. Стоит также отметить, что другой антитире-
оидный препарат, пропилтиоурацил, является субстратом 
для ФМО 3 [84]. При этом кишечная микробиота способ-
на продуцировать бактериальную ТМА-монооксигеназу, 
отвечаю щую, также как и ФМО 3, за оксигенацию ТМА. 
В связи со схожей ферментативной активностью допусти-
мо предположить, что пропилтиоурацил может быть так-
же субстратом и для бактериальной ТМА-монооксигеназы. 
Таким образом, нельзя исключить влияние бактериальных 
ферментативных систем на метаболизм пропилтиоураци-
ла и ряда других лекарств [85].

КИШЕЧНАЯ МИКРОБИОТА И ГИПОТИРЕОЗ

На сегодняшний день опубликовано несколько ис-
следований, посвященных изучению состава микробио-
ты ЖКТ при первичном гипотиреозе. Стоит обратить вни-
мание на то, что не опубликованы работы, посвященные 
изменению кишечной микробиоты у пациентов с гипоти-
реозом неиммунной природы. Таким образом, наиболее 
изученной является взаимосвязь кишечной микробиоты 
и гипотиреоза в исходе АИТ. 

Показатель α-разнообразия отражает видовое бо-
гатство в заданном месте обитания и является одним из 
основных в оценке состава кишечной микробиоты [86]. 
В ряде исследований достоверной разницы по α-разно-
образию между пациентами с АИТ и здоровыми добро-
вольцами не было выявлено [87–89]. Тем не менее этот 
показатель может быть понижен или повышен по сравне-
нию с контрольными группами [90–93]. При этом увеличе-
ние α-разнообразия может свидетельствовать о синдроме 
избыточного бактериального роста [93].

Показатель β-разнообразия, по сути, характеризует 
различие в составе микробиоты образцов [86]. На осно-
ве этого показателя было продемонстрировано, что состав 
микробиоты у пациентов с АИТ по сравнению с контроль-
ной группой может отличаться [92]. Кроме того, некоторые 
работы показали отсутствие статистически значимой раз-
ницы между пациентами с АИТ и БГ, что может свидетель-
ствовать в пользу единства патогенеза аутоиммунных за-
болеваний щитовидной железы [88, 89].

Особое внимание уделяется композиционному со-
ставу кишечной микробиоты. При АИТ может наблюдать-
ся относительное повышение содержания бактерий типа 
Bacteroidetes, Fusobacteria, Tenericutes, Proteobacteria, 
Actinomycetes, Cyanobacteria и  снижение содержания 
бактерий типа Firmicutes, хотя имеются противополож-
ные данные о снижении числа Bacteroidetes и увеличении 
числа Firmicutes [87–89, 94]. На уровне семейств может 
быть увеличено содержание Victivallaceae и уменьше-
но содержание Verrucomicrobiaceae, Bacillaceae [88, 92]. 
У пациентов с АИТ может отмечаться увеличение числа 
бактерий класса Erysipelotrichia [88]. На родовом уровне 
изменяется содержание Bacteroides (как в большую, так 
и в меньшую сторону), увеличивается доля Fusobacterium, 
Sutterella, Veillonella, Escherichia – Shigella, Parasutterella, 
Ruminococcus_2, уменьшается доля Bifidobacterium, Lacto-
bacillus, Megamonas, Blautia, Lachnoclostridum, Roseburia, 
Faecalibacterium, Prevotella_9, Dialister, Alloprevotella, Lach-
noclostridium, Phascolarctobacterium, Parabacteroides и Para-
prevotella [87, 88, 92–94].

Особый интерес представляет работа J. Liu et al., в ко-
торой сравнивался состав кишечной микробиоты у паци-
ентов с впервые выявленным АИТ с нарушением функ-
ции щитовидной железы и  без него. В  исследовании 
было показано, что у здоровых добровольцев и у паци-
ентов с АИТ без нарушения функции щитовидной железы 
в образцах имеется довольно большое количество бак-
терий рода Lachnoclostridium и Holdemaniawere. У паци-
ентов с АИТ вне зависимости от нарушения функции щи-
товидной железы увеличено число бактерий Akkermansia. 
Бактериями рода Ralstonia, Fournierella и  Megamonas 
были обогащены образцы пациентов с АИТ в эутиреозе, 
тогда как бактериями Acetitomaculum, Shuttleworthia, Fla-
vobacteriaceae, unclassified_c__Clostridia, Lachnospiraceae_
NC2004_group и unclassified_o__Oscillospirales – с АИТ 
и гипотиреозом [91].

Не меньший интерес вызывает исследование M. Wu 
et al. на популяции беременных женщин. Было показа-
но, что состав и метаболическая активность кишечной 
микробиоты отличаются у беременных женщин с  суб-
клиническим гипотиреозом в зависимости от носитель-
ства антител к тиреоидной пероксидазе (анти- ТПО) и вы-
бранной тактики лечения. Так, у анти- ТПО (+) женщин, не 
получаю щих левотироксин натрия, в составе микробио-
ты отмечается увеличение числа представителей рода 
Subdoligranulum, в то время как у получаю щих левоти-
роксин натрия наблюдается снижение числа представите-
лей Ruminococcus sp. при приеме низких доз и Bacteroides 
massiliensis – при приеме высоких [95].

Накопленные в наблюдательных исследованиях дан-
ные о связи между АИТ и кишечной микробиотой по-
служили фундаментом для дальнейшего, более глубо-
кого и практико- ориентированного изучения проблемы. 
В декабре 2024 г. ожидается окончание двой ного слепого 
плацебо- контролируемого исследования, посвященного 
принципиально новому подходу в лечении манифестно-
го гипотиреоза в исходе АИТ – трансплантации кишеч-
ной микробиоты. Проведение такого исследования уже 
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говорит о значимости и все возрастаю щем интересе к из-
учению микробиоты человека, в том числе в контексте ти-
реоидологии [96].

КИШЕЧНАЯ МИКРОБИОТА И ТИРЕОТОКСИКОЗ

Анализ литературы не выявил также исследований по 
изменению состава кишечной микробиоты у пациентов 
с тиреотоксикозом неиммунной этиологии. В данном раз-
деле будут рассмотрены изменения в составе кишечной 
микробиоты у пациентов с БГ.

I. Cornejo- Pareja et  al. в  своей работе продемон-
стрировали изменение состава кишечной микробиоты 
за счет значимого увеличения числа Fusobacteriaceae, 
Fusobacterium и Sutterella по сравнению с контрольной 
группой, при этом представители семейства Prevotellaceae 
и рода Prevotella были преобладаю щими [92]. При срав-
нении с  группой с  АИТ, в  отличие от исследования 
H.T. El-  Zawawy et al., были обнаружены статистически зна-
чимые различия: в группе с АИТ было увеличено содер-
жание бактерий семейств Victivallaceae, Streptococcaceae 
и Rikenellaceae, а преобладаю щими были представители 
Streptococcus, Alistipes, Anaerostipes, Dorea и Haemophilus. 
Общим изменением для пациентов как с АИТ, так и с БГ 
является снижение Faecalibacterium  [89, 92]. F. Zhao 
et al. также выявили схожие изменения кишечной ми-
кробиоты у  пациентов с АИТ и  БГ, а  именно увеличе-
ние содержания бактерий Erysipelotrichia, Cyanobacteria, 
Ruminococcus_2  и  уменьшение содержания Bacillaceae 
и Megamonas [88].

В исследовании S.C. Chang et al. бактериальное богат-
ство и биоразнообразие у пациентов с БГ не отличались 
от здоровых добровольцев, однако состав кишечной ми-
кробиоты был изменен за счет снижения числа предста-
вителей типа Firmicutes и увеличения числа представи-
телей типа Bacteroidetes; с наличием БГ ассоциируются 
семейства Prevotellaceae и Veillonellaceae, а также род 
Prevotella_9 [97]. В то же время в ряде исследований пока-
затель α-разнообразия был снижен [63, 77, 98–102].

В египетской популяции также было выявлено умень-
шение отношения Firmictus/Bacteroidetes, а также сниже-
ние числа Bifidobacterium, Lactobacillus, но не только при 
БГ, но и при АИТ [89]. J. Chen et al. продемонстрировали 
увеличение числа бактерий родов Lactobacillus, Veillonella 
и Streptococcus у пациентов с БГ. Примечательно, что по-
сле нормализации функции щитовидной железы наблю-
далось значимое снижение числа представителей родов 
Blautia, Corynebacter, Ruminococcus и Streptococcus и увели-
чение числа представителей рода Phascolarctobacterium. 
W. Jiang et al. выявили уменьшение доли Firmicutes и уве-
личение  – Bacteroidetes по сравнению с  контролем. 
На родовом уровне в большей степени увеличивалось 
число Bacteroides и Lactobacillus и в меньшей – Blautia, 
Anaerostipes, Collinsella, Dorea и некоторых других [101]. 
В работе M. Yan et al. у пациентов с БГ по сравнению со 
здоровыми добровольцами было увеличено число Bacilli, 
Lactobacillales, Prevotella, Megamonas, Veillonella и сни-
жено число Ruminococcus, Rikenellaceae и Alistipes  [99]. 

В исследовании H.M. Ishaq et al. на уровне семейств было 
увеличено содержание Prevotellaceae, Pasteurellaceae 
и  уменьшено Enterobacteriaceae, Veillonellaceae, 
Rikenellaceae. На родовом уровне наблюдалось сниже-
ние численности Alistipes и Faecalibacterium при увели-
чении численности Prevotella_9 и Haemophilus. На видо-
вом уровне отмечалось повышение числа Haemophilus 
parainfluenza [100]. 

У  пациентов с  БГ и  дефицитом витамина  D так-
же наблюдается снижение числа Firmicutes и  увели-
чение числа Actinobacteria. На родовом уровне у  па-
циентов было повышено содержание Bifidobacterium, 
Collinsella и Pediococcus, но снижено содержание Roseburia 
и Dialister [103].

В одном из наиболее крупных исследований на ев-
ропейской популяции подчеркиваются отличия от ре-
зультатов других исследований, выполненных преимуще-
ственно на китайской популяции. Так, в группе пациентов 
с  БГ и  эндокринной офтальмопатией (ЭОП) отноше-
ние Firmicutes к Bacteroidetes было значимо выше по 
сравнению с контрольной группой. Однако необходи-
мо отметить, что примерно 24% пациентов с ЭОП на-
ходились в эутиреозе, что могло повлиять на получен-
ные результаты. Также была выявлена разница между 
пациентами, получаю щими и  не получаю щими лече-
ние: на фоне лечения число Bilophila, Ruminococcaceae 
UCG- 245010 и Actinomyces spp. было снижено, в то время 
как число Roseburia spp. увеличено [104]. 

Изменения кишечной микробиоты на фоне лечения 
также изучались в другом исследовании. Было продемон-
стрировано, что в  группе без лечения представителей 
Bifidobacterium и Collinsella было больше. В группе пациен-
тов, получаю щих лечение, бактерий Bacteroides было боль-
ше, тогда как бактерий Prevotella и Dialister – меньше по 
сравнению с контролем. В группе пациентов, не получаю-
щих лечение, доля Prevotella и Collinsella была выше по 
сравнению с группой пациентов, получаю щих лечение. 
После лечения тиамазолом отмечается снижение числа 
бактерий рода Bifidobacterium и увеличение числа бакте-
рий рода Roseburia. Рост числа Roseburia может благопри-
ятно сказаться на течении БГ ввиду иммуномодулирующих 
свой ств этого рода бактерий [77].

Ряд исследований также были выполнены на попу-
ляции пациентов с ЭОП [104–107]. Так, в одном из ис-
следований выявлено снижение биоразнообразия в ис-
следуемой группе, в которую были включены пациенты 
преимущественно с ЭОП в сочетании с  тиреотоксико-
зом. Также в исследуемой группе доля Bacteroidetes зна-
чимо увеличена, а  Firmicutes  – уменьшена. Доля се-
мейства Prevotellaceae увеличена, а доли родов Blautia, 
Fusicatenibacter, Butyricicoccus, Anaerostipes и Collinsella 
значительно уменьшены у пациентов с ЭОП в гиперти-
реозе [107]. В другом исследовании выявлены различия 
в составе микробиоты ЖКТ между эутиреоидными паци-
ентами с БГ без ЭОП и эутиреоидными пациентами с ЭОП. 
Однако при оценке результатов необходимо учитывать 
и возможные изменения микробиотного состава в связи 
с приемом тиреостатиков [106].
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ЗАКЛЮЧЕНИЕ

На сегодняшний день опубликовано относительно 
небольшое количество исследований, посвященных из-
учению оси «кишечная микробиота – щитовидная же-
леза», и в первую очередь это связано с ограниченной 
доступностью методов изучения состава кишечной ми-
кробиоты. Кроме того, результаты исследований неод-
нозначны, значительно различаются в популяциях, что 
определяет необходимость дальнейшего изучения во-
проса. Тем не менее имеющиеся на сегодняшний день 
данные позволяют сделать вывод о том, что микробио-
та ЖКТ является потенциальной точкой приложения 
для лечения и профилактики аутоиммунных заболева-
ний щитовидной железы. Поскольку состав микробиоты 

может зависеть от множества факторов, в  том числе 
ряда социоэкономических и географических, требует-
ся более детальное изучение особенностей состава ки-
шечной микробиоты на популяционном уровне с вне-
дрением единого протокола сбора и анализа образцов 
кала для исследования. Необходимо проведение более 
надежных фундаментальных и клинических исследова-
ний для выявления конкретных взаимосвязей и меха-
низмов развития патологии щитовидной железы в зави-
симости от изменения состава кишечной микробиоты, 
а также оценки потенциальной возможности ее исполь-
зования с терапевтической целью.  
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