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Информация о пациенте Информация о биологическом материале 

ФИО  Образец №  

Дата рождения  Вид биоматериала Каловые массы 

Пол    Дата поступления образца  

  Дата выдачи результата  

    

 

МЕТАГЕНОМНОЕ СЕКВЕНИРОВАНИЕ WGS 
МИКРОБИОМ КИШЕЧНИКА: ФУНКЦИОНАЛЬНЫЙ И ПАТОГЕННЫЙ ПОТЕНЦИАЛЫ 

  
Метагеном человека – это совокупность геномов микроорганизмов, населяющих конкретную 
среду обитания. Выделяют несколько основных локализаций в организме человека: ЖКТ, 
носоглотка, легкие; кожа, мочеполовая система, лимфатическая система. 
 

Микробиом кишечника играет ключевую роль в вашем здоровье и влияет на многие аспекты 
повседневной жизни: переваривание пищи, поддержание здорового метаболизма и оптимального веса 
тела, регуляция иммунной, эндокринной и нервной системы, защита от патогенных микроорганизмов. 
 

Около 70 % всех микроорганизмов, населяющих организм человека, обитают в толстой кишке. 
Микробиом кишечника — это самая крупная микробная экосистема в организме. Мы являемся 
носителями от 3 до 20 млн. генов бактерий, что в сотни раз больше набора генов человека. Поэтому 
микробиом сегодня называют «вторым геномом». 

 
ОБЩИЙ СОСТАВ: КОЛИЧЕСТВО ТАКСОНОМИЧЕСКИХ ЕДИНИЦ 

 Всего 
выявлено 
вариантов 

   Варианты 
после 

фильтрации1 

Варианты с 
клиническим 

значением2 
Бактерии 1979 1917 14 

Вирусы 2129 1630 12 

Грибы 517 514 2 

Простейшие 7 6 0 

Археи 5 3 0 

 
 

 
1 Пороговые значения для фильтрации: не менее 100 уникальных прочтений для простейших и паразитов; не менее 50 уникальных 

прочтений одного вида бактерий, вирусов или грибков. Не менее 0,001% для паразитов, бактерий, грибов, не менее 0,0001% для 

вирусов. 
2 Пороговые значения для идентификации возбудителя методом NGS:  

1) не менее 50 уникальных прочтений одного вида бактерий, вирусов или грибков; если количество уникальных прочтений 

патогена меньше 50, его всё равно можно диагностировать как инфекционный патоген при наличии соответствующей 

клинической картины;  

2) ДНК вируса не менее 3 уникальных прочтений; 

3) РНК-вирус не менее 1 уникального прочтения;  

4) Микобактерия туберкулёза считалась выявленной, если хотя бы одно прочтение совпадало с эталонным геномом на 

уровне вида или рода для; 

5) относительная численность бактерий или грибов на уровне рода составляет 30%;  

6) в литературе имелись свидетельства патогенности; 

7) Разработанный Z-показатель был как минимум в два раза выше, чем у любого другого микроорганизма того же типа 

(вируса, бактерии или грибка), выявленного у пациента.  

8) микроорганизмы считались новыми потенциальными патогенами, если только mNGS идентифицировал микроорганизм и 

были соблюдены описанные здесь критерии 6 и 7; 

9) все остальные микробы считались маловероятными или неопределенными патогенами. 

10) PMID: 31856779, PMID: 32497137, PMID: 35572406, PMID: 24896819, PMID: 33067271 , DOI: 10.1093/cid/ciy693 
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СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ РОДОВ

Faecalibacterium
Bacteroides
Roseburia
Ruminococcus
Paraprevotella
Alistipes

СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ ВИДОВ

Faecalibacterium prausnitzii
Gemmiger formicilis
Ruminococcus callidus
Paraprevotella clara
Phascolarctobacterium faecium
Bacteroides uniformis

Биоразнообразие. Многие заболевания человека возникают на фоне нарушений в составе 
индигенной микрофлоры. Поэтому исследования микробиома организма является актуальной и 
жизненно важной медикобиологической задачей.  
 
Биоразнообразие является ключевым признаком стабильности. Внешние факторы, такие как 
инфекции, плохое питание, антибиотики, длительный стресс могут привести к исчезновению 
одного или нескольких ключевых родов и видов. Если у вас высокое биоразнообразие, то 
включаются механизмы регуляции и компенсации, другие роды и виды возьмут на себя функции 
обедневших или исчезнувших бактерий. Ключевые функции микробиома не пострадают 
 
ИНДЕКС БИОРАЗНООБРАЗИЯ 

 Оптимальный (по возрасту) Ваш вариант 

0-1 г. 2-7 лет 8-17 лет 18-65+ лет 

По Шеннону 1.5-2 2-3,5 3.4-5,1 3,8 -5,1 5,85 

По Пиелу - - Более 0,4 0,59 

 

РЕЗУЛЬТАТЫ СЕКВЕНИРОВАНИЯ 
 

СООТНОШЕНИЕ БАКТЕРИАЛЬНЫХ ТАКСОНОВ 

 

 
 
 
 
 
 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ РОДОВ БАКТЕРИЙ ТОП-100 

Классификация Доля % 

Bacteroides 20,72 

Roseburia 10,63 

Ruminococcus 9,02 

Paraprevotella 6,83 

Alistipes 5,79 

Clostridium 4,03 

Gemmiger 3,09 

Parabacteroides 2,27 

Phocaeicola 1,89 

Phascolarctobacterium 1,45 

Collinsella 1,19 

Butyricicoccus 1,16 

Eubacterium 0,65 

Coprococcus 0,51 

Blautia 0,44 

Mediterraneibacter 0,40 

Butyricimonas 0,38 

Bilophila 0,38 

Odoribacter 0,27 

Dorea 0,24 

Streptococcus 0,23 

Oscillibacter 0,23 

Bifidobacterium 0,22 

Lachnospira 0,20 

Senegalimassilia 0,18 

Prevotella 0,18 

Subdoligranulum 0,16 

Clostridioides 0,16 

Holdemania 0,16 

Haemophilus 0,15 

Anaerostipes 0,14 

Flavonifractor 0,12 

Barnesiella 0,12 

Citrobacter 0,11 

Lachnoclostridium 0,11 

Enterocloster 0,11 

Pseudomonas 0,09 

Agathobaculum 0,09 

Pseudoflavonifractor 0,09 

Eggerthella 0,09 

Parasutterella 0,08 

Dakarella 0,08 

Veillonella 0,07 

Dysosmobacter 0,06 

Классификация Доля % 

Azospirillum 0,06 

Escherichia 0,06 

Anaerobutyricum 0,05 

Lacrimispora 0,05 

Fusicatenibacter 0,05 

Lactobacillus 0,05 

Hungatella 0,05 

Catenibacterium 0,05 

Vibrio 0,04 

Klebsiella 0,04 

Roseisolibacter 0,04 

Chlamydia 0,04 

Hydrogenoanaerobacte
rium 

0,03 

Anaerotruncus 0,03 

Paenibacillus 0,03 

Sutterella 0,03 

Coprobacter 0,03 

Butyrivibrio 0,03 

Intestinimonas 0,03 

Streptomyces 0,03 

Lawsonibacter 0,03 

Bacillus 0,03 

Rothia 0,02 

Anaeromassilibacillus 0,02 

Tepidibacter 0,02 

Enterococcus 0,02 

Intestinibacillus 0,02 

Yeguia 0,02 

Oribacterium 0,02 

Ruthenibacterium 0,02 

Staphylococcus 0,02 

Akkermansia 0,02 

Anaerotignum 0,02 

Actinomyces 0,02 

Acinetobacter 0,02 

Porphyromonas 0,02 

Salmonella 0,02 

Vescimonas 0,02 

Methylobacterium 0,02 

Pseudobutyrivibrio 0,02 

Brotolimicola 0,01 

Massilioclostridium 0,01 

Evtepia 0,01 



Классификация Доля % 

Coprobacillus 0,01 

Faecalicatena 0,01 

Thomasclavelia 0,01 

Pusillibacter 0,01 

Campylobacter 0,01 

Virgibacillus 0,01 

Tyzzerella 0,01 

Классификация Доля % 

Burkholderia 0,01 

Mesosutterella 0,01 

Ruminiclostridium 0,009 

Fusobacterium 0,009 

Tannerella 0,008 

Candidatus 
Amulumruptor 

0,008 

  

СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ ВИДОВ БАКТЕРИЙ ТОП-100 

Классификация Доля % 

Gemmiger formicilis 6,26 

Ruminococcus callidus 4,20 

Paraprevotella clara 3,87 

Phascolarctobacterium 
faecium 

3,25 

Bacteroides uniformis 2,75 

Roseburia faecis 2,24 

Clostridium sp. 
CAG:253 

2,23 

Alistipes sp. CAG:268 2,18 

Alistipes putredinis 1,96 

Phocaeicola dorei 1,95 

Clostridiales bacterium 1,76 

Oscillospiraceae 
bacterium 

1,42 

Roseburia hominis 1,41 

Bacteroides finegoldii 1,18 

Parabacteroides 
distasonis 

1,16 

Phocaeicola vulgatus 0,97 

Roseburia inulinivorans 0,92 

[Eubacterium] rectale 0,85 

Firmicutes bacterium 
CAG:103 

0,76 

Faecalibacterium 
duncaniae 

0,75 

uncultured Clostridium 
sp. 

0,67 

Bacteroides ovatus 0,63 

[Ruminococcus] lactaris 0,62 

Phocaeicola 
massiliensis 

0,60 

Ruminococcus 
bicirculans 

0,58 

Bacteroides clarus 0,52 

Gemmiger qucibialis 0,52 

Классификация Доля % 

Bacteroides 
thetaiotaomicron 

0,52 

Bacteroides fragilis 0,49 

Parabacteroides 
merdae 

0,42 

Bacteroides 
xylanisolvens 

0,41 

Senegalimassilia 
anaerobia 

0,40 

Paraprevotella 
xylaniphila 

0,39 

Lachnospira 
pectinoschiza 

0,38 

Clostridioides difficile 0,36 

Bilophila wadsworthia 0,35 

Clostridium sp. AT4 0,34 

Collinsella aerofaciens 0,31 

Anaerostipes hadrus 0,28 

uncultured 
Faecalibacterium sp. 

0,28 

Ruminococcus sp. 
AF41-9 

0,28 

Alistipes shahii 0,28 

Butyricimonas 
faecihominis 

0,27 

Bacteroides sp. 
3_1_33FAA 

0,27 

Eubacterium sp. 
CAG:251 

0,26 

Lachnospiraceae 
bacterium 

0,25 

Holdemania filiformis 0,22 

Barnesiella 
intestinihominis 

0,22 

Eubacterium sp. CAG:38 0,20 

Bacteroides uniformis 
CAG:3 

0,20 



Классификация Доля % 

Subdoligranulum sp. 
APC924/74 

0,20 

Blautia obeum 0,20 

Ruminococcus sp. 
OM06-36AC 

0,20 

Eubacterium 
ventriosum 

0,19 

Faecalibacterium sp. 
Marseille-P9312 

0,19 

Flavonifractor plautii 0,18 

Bacteroides intestinalis 0,18 

Roseburia intestinalis 0,18 

Dorea longicatena 0,18 

uncultured bacterium 0,18 

Bifidobacterium 
adolescentis 

0,17 

Dakarella massiliensis 0,17 

Odoribacter 
splanchnicus 

0,16 

Streptococcus 
thermophilus 

0,16 

Eubacterium sp. 
CAG:248 

0,16 

Roseburia sp. TF10-5 0,15 

uncultured 
Ruminococcus sp. 

0,15 

Parasutterella 
excrementihominis 

0,15 

Faecalibacterium sp. I4-
1-79 

0,15 

Ruminococcaceae 
bacterium TF06-43 

0,15 

Pseudomonas 
aeruginosa 

0,15 

Paraprevotella clara 
CAG:116 

0,15 

Faecalibacterium sp. 
AF27-11BH 

0,14 

Oscillibacter 
valericigenes 

0,14 

Coprococcus comes 0,13 

Классификация Доля % 

Butyricicoccus sp. 
AM42-5AC 

0,13 

Bacteroides caccae 0,13 

Escherichia coli 0,12 

Eubacterium ramulus 0,12 

Anaerobutyricum hallii 0,11 

[Ruminococcus] 
torques 

0,11 

Butyricicoccus 
faecihominis 

0,11 

Roseburia sp. CAG:303 0,11 

Catenibacterium 
mitsuokai 

0,10 

Eubacterium sp. 
CAG:274 

0,10 

Bacteroides stercoris 0,10 

Butyricicoccus sp. 
OM04-18BH 

0,09 

Fusicatenibacter 
saccharivorans 

0,09 

Ruminococcus bromii 0,09 

Azospirillum sp. 51_20 0,09 

Klebsiella pneumoniae 0,09 

Faecalibacterium 
longum 

0,09 

Oscillibacter sp. ER4 0,09 

Burkholderiales 
bacterium 

0,09 

Bacteroides 
cellulosilyticus 

0,09 

Clostridiaceae 
bacterium OM08-6BH 

0,09 

Agathobaculum 
butyriciproducens 

0,08 

Vibrio 
parahaemolyticus 

0,08 

Roseisolibacter sp. 
H3M3-2 

0,08 

Subdoligranulum sp. 
60_17 

0,08 

 
 

СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ РОДОВ ГРИБОВ ТОП-50 

Классификация Доля % 

Aspergillus 0,66 

Polychytrium 0,23 

Colletotrichum 0,22 

Классификация Доля % 

Schizosaccharomyces 0,20 

Fusarium 0,20 

Brettanomyces 0,16 



Классификация Доля % 

Umbelopsis 0,15 

Malassezia 0,15 

Synchytrium 0,15 

Rhodotorula 0,15 

Fimicolochytrium 0,15 

Rhizophagus 0,14 

Talaromyces 0,13 

Exophiala 0,13 

Spizellomyces 0,12 

Candida 0,12 

Penicillium 0,11 

Linderina 0,11 

Kickxella 0,10 

Alternaria 0,10 

Mitosporidium 0,10 

Kwoniella 0,09 

Ogataea 0,09 

Halteromyces 0,09 

Wallemia 0,09 

Trichoderma 0,08 

Apiotrichum 0,08 

Batrachochytrium 0,08 

Классификация Доля % 

Gamsiella 0,08 

Zychaea 0,08 

Pneumocystis 0,08 

Puccinia 0,08 

Orbilia 0,08 

Protomyces 0,07 

Nematocida 0,07 

Phycomyces 0,07 

Suillus 0,07 

Cladophialophora 0,07 

Rhizoctonia 0,07 

Mixia 0,07 

Radiomyces 0,07 

Kazachstania 0,07 

Saitoella 0,07 

Lobosporangium 0,07 

Cantharellus 0,07 

Punctularia 0,07 

Dacryopinax 0,06 

Wickerhamomyces 0,06 

Cokeromyces 0,06 

Filobasidium 0,06 

СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ ВИДОВ ГРИБОВ ТОП-50 

Классификация Доля % 

Polychytrium 
aggregatum 

0,53 

Umbelopsis 
ramanniana 

0,35 

Synchytrium 
microbalum 

0,34 

Fimicolochytrium 
jonesii 

0,34 

Rhizophagus 
irregularis 

0,32 

Spizellomyces 
punctatus 

0,28 

Brettanomyces 
bruxellensis 

0,24 

Linderina pennispora 0,24 

Kickxella alabastrina 0,24 

Mitosporidium 
daphniae 

0,22 

Halteromyces 
radiatus 

0,20 

Apiotrichum porosum 0,19 

Классификация Доля % 

Batrachochytrium 
dendrobatidis 

0,19 

Gamsiella 
multidivaricata 

0,19 

Zychaea mexicana 0,19 

Orbilia oligospora 0,17 

Protomyces lactucae-
debilis 

0,17 

Phycomyces 
blakesleeanus 

0,17 

Rhodotorula graminis 0,16 

Rhizoctonia solani 0,16 

Mixia osmundae 0,16 

Radiomyces 
spectabilis 

0,16 

Saitoella complicata 0,15 

Lobosporangium 
transversale 

0,15 

Cantharellus anzutake 0,15 



Классификация Доля % 

Punctularia 
strigosozonata 

0,15 

Dacryopinax 
primogenitus 

0,15 

Cokeromyces 
recurvatus 

0,15 

Filobasidium 
floriforme 

0,14 

Rhodotorula 
toruloides 

0,14 

Diplodia corticola 0,14 

Wickerhamiella 
sorbophila 

0,14 

Stereum hirsutum 0,14 

Schizosaccharomyces 
japonicus 

0,14 

Bacidia gigantensis 0,13 

Rhizopus microsporus 0,13 

Mycotypha africana 0,13 

Классификация Доля % 

Kockovaella 
imperatae 

0,13 

Agaricus bisporus 0,13 

Brettanomyces 
bruxellensis 

0,12 

Schizophyllum 
commune 

0,12 

Ilyonectria robusta 0,12 

Cutaneotrichosporon 
oleaginosum 

0,12 

Alternaria 
triticimaculans 

0,12 

Meira miltonrushii 0,11 

Lipomyces 
tetrasporus 

0,11 

Phaeoacremonium 
minimum 

0,11 

Mycena indigotica 0,11 

Mucor mucedo 0,11 

Tricharina praecox 0,11 

СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ РОДОВ АРХЕЙ ТОП-20 

Классификация Доля % 

Methanobrevibacter 0,001 

Acidiplasma 0,0006 

Methanosarcina 0,0004 

Methanomassiliicocc
us 

0,0003 

Halorubrum 0,0003 

Methanocaldococcus 0,0002 

Candidatus 
Methanarcanum 

0,0002 

Halobaculum 0,0002 

Thermococcus 0,0002 

Methanoculleus 0,0001 

Methanothrix 0,0001 

Классификация Доля % 

Methanosphaera 0,0001 

Haloglomus 0,0001 

Archaeoglobus 0,0001 

Methanobacterium 0,0001 

Halocatena 0,00008 

Methanocorpusculu
m 

0,00008 

Halorussus 0,00007 

Methanogenium 0,00007 

Candidatus 
Methanomethylophi
lus 

0,00006 

 
 

СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ ВИДОВ АРХЕЙ ТОП-20 

Классификация Доля % 

Candidatus 
Bathyarchaeota 
archaeon 

0,002 

Acidiplasma 
cupricumulans 

0,001 

Классификация Доля % 

Methanobrevibacter 
smithii 

0,001 

Euryarchaeota archaeon 0,001 



Классификация Доля % 

uncultured marine 
group II/III 

0,001 

Классификация Доля % 

euryarchaeote 
KM3_87_G01 

 

СООТНОШЕНИЕ ОСНОВНЫХ ВИДОВ ВИРУСОВ И БАКТЕРИОФАГОВ ТОП-100 

Классификация Доля % 

Faecalibacterium phage 
FP_Lugh 

0,40 

Caudoviricetes 0,32 

Bacillus phage G 0,30 

unclassified Caudoviricetes 0,29 

Faecalibacterium phage 
FP_Taranis 

0,24 

Planktothrix phage PaV-LD 0,14 

Mimiviridae 0,13 

Faecalibacterium phage 
FP_Brigit 

0,12 

Faecalibacterium phage 
FP_Toutatis 

0,12 

Peduoviridae 0,12 

Cafeteria roenbergensis virus 
BV-PW1 

0,11 

Agrobacterium phage 
Atu_ph07 

0,10 

Pseudomonas phage phi3 0,09 

Clostridium phage phiCD211 0,09 

Stenotrophomonas phage 
vB_SmaS_DLP_5 

0,09 

Escherichia phage D6 0,09 

Justusliebigvirus 0,08 

Only Syngen Nebraska virus 5 0,08 

Escherichia phage 500465-1 0,08 

Pseudomonas phage 
YMC12/01/R24 

0,08 

Acanthocystis turfacea 
chlorella virus 1 

0,08 

Acanthamoeba polyphaga 
mimivirus 

0,08 

Phaeocystis globosa virus 0,07 

Chrysochromulina ericina 
virus 

0,07 

Chlorovirus 0,07 

Bacillus phage phi4J1 0,07 

Geobacillus virus E3 0,06 

Streptococcus phage Dp-1 0,06 

Eurybiavirus 0,06 

Pandoravirus 0,06 

Классификация Доля % 

Pseudomonas phage 
vB_PaeM_PA5oct 

0,06 

Prasinovirus 0,06 

Faecalibacterium phage 
FP_Epona 

0,06 

Mycobacterium phage Kumao 0,05 

BeAn 58058 virus 0,05 

Faecalibacterium phage 
FP_oengus 

0,05 

Faecalibacterium phage 
FP_Mushu 

0,05 

Megavirus chiliensis 0,05 

Bathycoccus sp. RCC1105 
virus BpV1 

0,04 

Peeveelvirus 0,04 

Teubervirus 0,04 

Bacillus phage 
vB_BtS_BMBtp14 

0,04 

Bacillus phage 0305phi8-36 0,04 

Orpheovirus IHUMI-LCC2 0,04 

Acanthamoeba polyphaga 
moumouvirus 

0,04 

Lastavirus 0,04 

Bacillus phage SP-15 0,04 

Croceibacter phage P2559Y 0,04 

Synechococcus phage S-SKS1 0,04 

Phapecoctavirus 0,04 

Agrobacterium phage OLIVR5 0,04 

Ochrobactrum phage POI1126 0,04 

Flavobacterium phage 
vB_FspM_immuto_2-6A 

0,03 

unclassified Moineauvirus 0,03 

Aeromonas phage 44RR2.8t 0,03 

Emiliania huxleyi virus 86 0,03 

Bacillus phage SPBc2 0,03 

Clostridium phage c-st 0,03 

Diadromus pulchellus 
ascovirus 4a 

0,03 

Faecalibacterium phage 
FP_Lagaffe 

0,03 

Agrobacterium phage 
Atu_ph08 

0,03 



Классификация Доля % 

Synechococcus phage S-
SRM01 

0,03 

Biquartavirus 44RR2 0,03 

Asteriusvirus 0,03 

Paramecium bursaria 
Chlorella virus A1 

0,03 

Clostridium phage 
phiCT19406C 

0,03 

Mimivirus 0,03 

Streptomyces phage BRock 0,03 

Lessievirus 0,03 

Paramecium bursaria 
Chlorella virus FR483 

0,03 

Streptomyces phage Celia 0,03 

Sphingomonas phage PAU 0,03 

Prochlorococcus phage P-
SSM2 

0,03 

Micromonas pusilla virus 12T 0,02 

Omegavirus 0,02 

Bacillus phage vB_BmeM-Goe8 0,02 

Bacillus phage vB_BcoS-136 0,02 

Sinorhizobium phage phiM9 0,02 

Lactococcus phage Q54 0,02 

Clostridium phage phiSM101 0,02 

Классификация Доля % 

Brochothrix phage BL3 0,02 

Lactobacillus phage phiAQ113 0,02 

Okubovirus 0,02 

Synechococcus phage S-CAM7 0,02 

Kyanoviridae 0,02 

Staphylococcus phage EW 0,02 

Streptomyces phage 
Gilgamesh 

0,02 

Abidjanvirus 0,02 

Aggregatibacter phage S1249 0,02 

Clostridium phage phiCT453B 0,02 

uncultured phage cr271_1 0,02 

Pithovirus sibericum 0,02 

Fernvirus 0,02 

Likavirus 0,02 

Pandoravirus macleodensis 0,02 

Straboviridae 0,02 

Clostridium phage vB_CpeS-
CP51 

0,02 

Bacteroides phage B124-14 0,02 

unclassified Prasinovirus 0,02 

Sarumanvirus 0,02 

 

ФУНКЦИОНАЛЬНОСТЬ МИКРОБИОТЫ 

СООТНОШЕНИЕ ТИПОВ БАКТЕРИЙ 
 

Состав наших кишечных микробов прямо и косвенно влияет на наше состояние здоровья. Штаммы 
доминирующих бактерий кишечной флоры человека на уровне Bacillota и Bacteroides, на 
субдоминантных уровнях, Представители актинобактерий, фузобактерий и веррукомикробий. 
Высокий коэффициент обычно сочетается с более низким индексом массы тела, в то время как 
низкий показатель обычно является ожирением. Диета с высоким содержанием клетчатки 
увеличивается, в то время как диета с высоким содержанием белка и жира обычно снижает этот 
показатель. 

 

Соотношение Оптимум Ваш вариант 

Bacteroides fragilis/Faecalibacterium prausnitzii Не более 1,3 0,05 

 

ПРОТИВОСПАЛИТЕЛЬНЫЙ ПОТЕНЦИАЛ3  

Бактерия род/вид Ваш вариант 

Firmicutes 
Roseburia 10,63 60,79 

 Roseburia hominis 1,41 

 
3 Апатогенные, проявляющие защитные, регуляторные и пробиотические свойства 



Faecalibacterium 22,15  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Faecalibacterium prausnitzii 9,51 

Lactobacillus 0,05 

Lactococcus 0,008 

Leuconostoc 0,003 

Streptococcus thermophilus 0,16 

Pediococcus 0,001 

Ruminococcus 9,02 

Eubacterium 0,65 
Coprococcus 0,51 

Enterococcus durans 0 

Bacteroidetes 

Bacteroides xylanisolvens 0,41 

Bacteroides vulgatus 0 

Bacteroides uniformis 2,75 

Bacteroides dorei 0 

Bacteroides stercoris 0,10 

Bacteroides coprocola 0 

Bacteroides finegoldii 1,18 

Bacteroides intestinalis 0,18 

Bacteroides thetaiotaomicron 0,52 

Parabacteroides distasonis 1,16 

Candidatus arthromitus 0 

Proteobacteria 

Escherichia 0,06 

Escherichia coli 0,12 

Wolinella 0 

Actinobacteria Bifidobacterium 0,22 
 

ПРОВОСПАЛИТЕЛЬНЫЙ ПОТЕНЦИАЛ4  

Бактерия род/вид Ваш вариант 

Firmicutes 

Staphylococcus 0,02 11,78 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Listeria 0,004 

Streptococcus pyogenes 0,02 

Streptococcus pneumoniae 0,02 

Enterococcus faecalis 0,02 

Enterococcus faecium 0,01 

Blautia 0,44 

Parvimonas micra 0,004 

Veillonella 0,07 

Peptococcus 0,0002 

Lachnoclostridium 0,11 

Bacteroidetes 

Prevotella 0,18 

Alistipes 5,79 

Bacteroides fragilis 0,49 

 
4 Сапрофитные и условно-патогенные, проявляющие протеолитические, гемолитические свойства, способность к 
продукции токсических факторов 

 



2%

82%

16%

ПОТЕНЦИАЛ КИШЕЧНЫХ БАКТЕРИАЛЬНЫХ ТАКСОНОВ

Патогенный потенциал

Противоспалительный 
потенциал

Провоспалительный потенциал

Bacteroides helcogenes 0,009  

Bacteroides salanitronis 0 

Parabacteroides 2,27 

Barnesiella intestinihominis 0,22 

Proteobacteria 

Sutterella 0,03 

Edwardsiella 0,0007 

Enterobacter 0,007 

Bilophila 0,38 

Pseudomonas 0,09 

Klebsiella 0,04 

Citrobacter 0,11 

Serratia 0,001 

Cronobacter 0,002 

Escherichia 0,06 

Campylobacter 0,01 

Sulfurospirillum 0,0002 

Pasteurellaceae 0 

Burkholderia 0,01 

Haemophilus 0,15 

Actinobacteria 

Atopobium 0,001 

Atopobium species 0 

Propionibacterium 0,001 

Collinsella 1,19 

Collinsella intestinales 0 

Verrucomicrobia Akkermansia 0,02 

Euryarchaeota Methanobrevibacter 0,001 

Fusobacteria Fusobacterium 0,009 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  



ПОТЕНЦИАЛ МИКРОБИОТЫ К МЕТАБОЛИЗМУ 

БАКТЕРИИ-ПРОИЗВОДИТЕЛИ БУТИРАТА 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ5, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Roseburia 0,24-1,18 10,63  

Roseburia hominis 0,0001-0,01 1,41  

Roseburia intestinalis 0,0001-0,01 0,18  

Roseburia inulinivorans 0,0001-0,16 0,92  

Faecalibacterium 4,01-8,90 22,15  

Faecalibacterium_prausnitzii 1,60-5,77 9,51  

Eubacterium 0,0001-0,01 0,65  

Coprococcus 0,02-0,66 0,51  

Coprococcus_catus 0,0001-0,008 0,06  

Coprococcus_comes 0,0001-0,16 0,13  

Coprococcus_eutactus 0,0001-0,01 0,03  

Anaerostipes 0,02-0,12 0,14  

Anaerostipes hadrus 0,0001-0,08 0,28  

Subdoligranulum 0,73-2,42 0,16  

Butyricimonas 0,0001-0,46 0,38  

Butyricimonas_synergistica 0,0001-0,01 0,04  

Butyricimonas virosa 0,0001-0,01 0,04  

Butyrivibrio 0,0001-0,01 0,03  

Butyricicoccus 0,05-0,22 1,16  

Flavonifractor 0,004-0,09 0,12  

Flavonifractor plautii 0,0001-0,04 0,18  

Odoribacter 0,14-0,71 0,27  

Odoribacter splanchnicus 0,09-0,52 0,16  

Lachnospira 0,45-2,04 0,20  

Lachnospira_pectinoschiza 0,05-0,56 0,38  

Agathobacter 0,25-2,14 0,002  

Agathobacter faecis 0.21-3 0  

Agathobacter rectale 0.21-3 0  

 
  

 
5 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



БАКТЕРИИ ПРОИЗВОДИТЕЛИ АЦЕТАТА 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ6, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Alistipes 1,05-4,44 5,79  

Alistipes_finegoldii 0,0001-0,07 0,05  

Alistipes_ihumii 0,0001-0,01 0,001  

Alistipes_indistinctus 0,0001-0,008 0,05  

Alistipes_inops 0,0001-0,01 0  

Alistipes_massiliensis 0,0001-0,01 0  

Alistipes_obesi 0,0001-0,19 0  

Alistipes_putredinis 0,0001-1,36 1,96  

Alistipes_senegalensis 0,0001-0,01 0,03  

Alistipes_shahii 0,0001-0,14 0,28  

Alistipes_timonensis 0,0001-0,01 0,03  

Bacteroides 8,18-24,29 20,72  

Bacteroides_thetaiotaomicron 0,0001-0,14 0,52  

Bacteroides uniformis 0,29-2,35 2,75  

Bacteroides vulgatus 0,36-5,45 0  

Dorea 0,10-0,40 0,24  

Dorea formicigenerans 0,0001-0,06 0,06  

Dorea longicatena 0,04-0,26 0,18  

Blautia 0,25-1,06 0,44  

Blautia wexlerae 0.001-0.02 0,08  

Blautia massiliensis 0,0001-0,04 0,02  

Blautia obeum 0,0001-0,07 0,20  

Prevotella 0,0001-3,35 0,18  

Phascolarctobacterium 0,0001-2,47 1,45  

Anaerostipes 0,02-0,12 0,14  

Anaerostipes hadrus 0,0001-0,08 0,28  

Barnesiella 0,0001-1,40 0,12  

Barnesiella_intestinihominis 0,0001-0,01 0,22  

Bifidobacterium 0,12-2,58 0,22  

Bifidobacterium longum 0,0001-0,53 0,04  

Odoribacter 0,14-0,71 0,27  

Odoribacter_splanchnicus 0,09-0,52 0,16  

 
6 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Parabacteroides 0,58-2,46 2,27  

Parabacteroides_distasonis 0,0001-0,34 1,16  

Parabacteroides_merdae 0,0001-0,91 0,42  

Roseburia 0,24-1,18 10,63  

Roseburia hominis 0,0001-0,01 1,41  

Ruminococcus 0,17-1,64 9,02  

Ruminococcus_bicirculans 0,0001-0,01 0,58  

Ruminococcus bromii 0,0001-0,14 0,09  

 

БАКТЕРИИ-ПРОИЗВОДИТЕЛИ ПРОПИОНАТА 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ7, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Akkermansia 0,0001-3,00 0,02  

Akkermansia muciniphila 0,0001-0,59 0,008  

Bacteroides 8,18-24,29 20,72  

Bacteroides caccae 0,0001-0,62 0,13  

Bacteroides faecis 0,0001-0,01 0,03  

Bacteroides fragilis 0,0001-0,25 0,49  

Bacteroides ovatus 0,0001-0,06 0,63  

Bacteroides_thetaiotaomicron 0,0001-0,14 0,52  

Bacteroides_xylanisolvens 0.001-0.02 0,41  

Blautia 0,25-1,06 0,44  

Blautia obeum 0,0001-0,07 0,20  

Clostridium 0-0 4,03  

Clostridium symbiosum 0-0 0  

Coprococcus 0,02-0,66 0,51  

Coprococcus catus 0,0001-0,008 0,06  

Escherichia 0,02-0,47 0,06  

Flavonifractor 0,004-0,09 0,12  

Flavonifractor plautii 0,0001-0,04 0,18  

Klebsiella 0,0001-0,01 0,04  

Klebsiella pneumoniae 0,0001-0,01 0,09  

Megamonas 0,0001-0,01 0,002  

Megamonas funiformis 0,0001-0,01 0,001  

Parabacteroides 0,58-2,46 2,27  

 
7 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Parabacteroides_goldsteinii 0,0001-0,01 0,02  

Peptostreptococcus 0,0001-0,01 0,002  

Peptostreptococcus_anaerobius 0,0001-0,01 0,001  

Veillonella 0,0001-0,08 0,07  

Veillonella dispar 0,0001-0,01 0,008  

 

БАКТЕРИИ, ПРОДУЦЕНТЫ ЛАКТАТА 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ8, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Alistipes 1,05-4,44 5,79  

Alistipes_obesi 0,0001-0,19 0  

Alistipes onderdonkii 0,0001-0,1 0,03  

Alistipes_shahii 0,0001-0,14 0,28  

Alistipes_putredinis 0,0001-1,36 1,96  

Agathobacter 0,25-2,14 0,002  

Agathobacter rectale 0.21-3 0  

Bacteroides 8,18-24,29 20,72  

Bacteroides ovatus 0,0001-0,06 0,63  

Bacteroides_thetaiotaomicron 0,0001-0,14 0,52  

Bacteroides uniformis 0,29-2,35 2,75  

Bacteroides vulgatus 0,36-5,45 0  

Blautia 0,25-1,06 0,44  

Blautia obeum 0,0001-0,07 0,20  

Blautia wexlerae 0.001-0.02 0,08  

Blautia massiliensis 0,0001-0,04 0,02  

Bifidobacterium 0,12-2,58 0,22  

Coprococcus 0,02-0,66 0,51  

Coprococcus_comes 0,0001-0,16 0,13  

Dorea 0,10-0,40 0,24  

Dorea formicigenerans 0,0001-0,06 0,06  

Eubacterium halii 0,0001-0,01 0  

Enterococcus 0,0001-0,01 0,02  

Lactobacillus 0,0001-0,01 0,05  

Lactococcus 0,0001-0,003 0,008  

Leuconostoc 0,0001-0,01 0,003  

 
8 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Odoribacter 0,14-0,71 0,27  

Odoribacter_splanchnicus 0,09-0,52 0,16  

Parabacteroides 0,58-2,46 2,27  

Parabacteroides_distasonis 0,0001-0,34 1,16  

Streptococcus 0,08-0,55 0,23  

 

БАКТЕРИИ, ПРОДУЦЕНТЫ GABA 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ9, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Akkermansia 0,0001-3,00 0,02  

Akkermansia muciniphila 0,0001-0,59 0,008  

Alistipes 1,05-4,44 5,79  

Alistipes_finegoldii 0,0001-0,07 0,05  

Alistipes onderdonkii 0,0001-0,1 0,03  

Alistipes_obesi 0,0001-0,19 0  

Alistipes_shahii 0,0001-0,14 0,28  

Alistipes_putredinis 0,0001-1,36 1,96  

Alistipes_indistinctus 0,0001-0,008 0,05  

Barnesiella 0,0001-1,40 0,12  

Bacteroides caccae 0,0001-0,62 0,13  

Bacteroides_thetaiotaomicron 0,0001-0,14 0,52  

Bacteroides_xylanisolvens 0.001-0.02 0,41  

Bacteroides uniformis 0,29-2,35 2,75  

Eggerthella lenta 0,0001-0,02 0,02  

Escherichia coli 0.002-0.10 0,12  

Odoribacter_splanchnicus 0,09-0,52 0,16  

Parabacteroides 0,58-2,46 2,27  

Parabacteroides_distasonis 0,0001-0,34 1,16  

Parabacteroides_merdae 0,0001-0,91 0,42  

 

БАКТЕРИИ, УТИЛИЗИРУЮЩИЕ ОКСАЛАТЫ 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ10, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Oxalobacter 0,0001-0,01 0,0002  

Anaerostipes 0,02-0,12 0,14  

Cloacibacillus 0,0001-0,01 0,001  

 
9 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 
10 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



 

БАКТЕРИИ, ПРЕПЯТСТВУЮЩИЕ КОЛОНИЗАЦИИ ПАТОГЕННЫМИ ВНУТРЕБОЛЬНИЧНЫМИ 
ЭНТЕРОКОККАМИ 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Barnesiella 0,0001-1,40 0,12  

 

АРХЕИ, ПРОДУЦЕНТЫ МЕТАНА 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ11, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Methanobrevibacter 0,0001-0,005 0,001  

Methanosphaera 0,0001-0,01 0,0001  

Methanomassiliicoccus 0,0001-0,01 0,0003  

 

БАКТЕРИИ, ПРОДУЦЕНТЫ АММИАКА12 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Alistipes 1,05-4,44 5,79  

Alistipes finegoldii 0,0001-0,07 0,05  

Bilophila 0,05-0,36 0,38  

Bilophila wadsworthia 0,02-0,30 0,35  

Blautia 0,25-1,06 0,44  

Blautia producta 0,0001-0,01 0,006  

Blautia wexlerae 0.001-0.02 0,08  

Citrobacter 0,0001-0,01 0,11  

Citrobacter freundii 0,0001-0,01 0,07  

Clostridium 0-0 4,03  

Clostridium saudiense 0-0 0,004  

Comamonas 0,0001-0,01 0,0003  

Comamonas kerstersii 0-0 0  

Desulfovibrio 0,0001-0,02 0,003  

Desulfovibrio_desulfuricans 0,0001-0,01 0  

Enterobacter 0,0001-0,01 0,007  

Enterobacter_himalayensis 0-0 0  

Haemophilus 0,0001-0,07 0,15  

Haemophilus_parainfluenzae 0,0001-0,01 0,04  

Klebsiella 0,0001-0,01 0,04  

 
11 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 
12 Производство аммиака — это нормальный способ, которым бактерии перерабатывают белок в кишечнике. Однако 
избыточное производство аммиака может приводить к  нарушению барьерной функции кишечника и воспалительным 
процессам в кишечнике. 

 



Klebsiella pneumoniae 0,0001-0,01 0,09  

Odoribacter 0,14-0,71 0,27  

Odoribacter laneus 0,0001-0,01 0,002  

Odoribacter_splanchnicus 0,09-0,52 0,16  

Roseburia 0,24-1,18 10,63  

Roseburia intestinalis 0,0001-0,01 0,18  

Ruminococcus 0,17-1,64 9,02  

Ruminococcus_bicirculans 0,0001-0,01 0,58  

Streptococcus 0,08-0,55 0,23  

Streptococcus salivarius 0,0001-0,01 0,02  

Streptococcus_thermophilus 0.001-0.50 0,16  

Streptococcus_vestibularis 0.001-0.50 0,001  

Victivallis 0,0001-0,05 0,0004  

Victivallis vadensis 0,0001-0,01 0  

 

БАКТЕРИИ, ПРОДУЦЕНТЫ ТМА13 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ14, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Bilophila 0,05-0,36 0,38  

Bilophila wadsworthia 0,02-0,30 0,35  

Blautia 0,25-1,06 0,44  

Blautia producta 0,0001-0,01 0,006  

Clostridium_asparagiforme 0-0 0  

Clostridium bolteae 0-0 0  

Clostridium citroniae 0-0 0  

Clostridium_clostridioforme 0-0 0  

Clostridium symbiosum 0-0 0  

Collinsella 0,03-1,33 1,19  

Collinsella_bouchesdurhonensis 0,0001-0,01 0,004  

Coprococcus 0,02-0,66 0,51  

Coprococcus comes 0,0001-0,16 0,13  

Desulfovibrio 0,0001-0,02 0,003  

Desulfovibrio_fairfieldensis 0,0001-0,01 0  

 
13 Триметиламин — это соединение, производимое некоторыми кишечными бактериями при переработке L–карнитина 
и холина, которое окисляется в печени до триметиламин-n-оксида (TMAO). Повышенный уровень ТМАО является 
фактором риска развития метаболических нарушений, сердечно-сосудистых заболеваний, атеросклеротических 
изменений, сахарного диабета 2 типа.  
14 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Dorea 0,10-0,40 0,24  

Dorea longicatena 0,04-0,26 0,18  

Escherichia 0,02-0,47 0,06  

Escherichia coli 0.002-0.10 0,12  

Escherichia flexneri 0.001-0.50 0  

Hungatella hathewayi 0,0001-0,01 0,06  

Klebsiella 0,0001-0,01 0,04  

Klebsiella pneumoniae 0,0001-0,01 0,09  

Lachnoclostridium 0,13-0,54 0,11  

Parasutterella 0,01-0,65 0,08  

Parasutterella excrementihomini 0.001-0.30 0  

Peptostreptococcus 0,0001-0,01 0,002  

Peptostreptococcus anaerobius 0,0001-0,01 0,001  

Phocea 0,0001-0,001 0  

Phocea massiliensis 0,0001-0,01 0  

 

БАКТЕРИИ, ПРОДУЦЕНТЫ ГИСТАМИНА15 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ16, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Bacteroides fragilis 0,0001-0,25 0,49  

Bacteroides nordii 0,0001-0,01 0,04  

Bacteroides oleiciplenus 0,0001-0,01 0,007  

Bacteroides salyersiae 0,0001-0,01 0,04  

Bacteroides_stercorirosoris 0,0001-0,01 0,004  

Clostridium 0,0001-0,01 4,03  

Clostridium perfringens 0,0001-0,01 0,01  

Citrobacter freundii 0,0001-0,01 0,07  

Eggerthella 0,0001-0,02 0,09  

Eggerthella lenta 0,0001-0,02 0,02  

Eggerthella timonensis 0,0001-0,01 0  

Enterobacter aerogenes 0,0001-0,01 0  

Eschericha coli 0,0001-0,01 0  

Fusobacterium ulcerans 0,0001-0,01 0  

 
15 Гистамин — биологически активное вещество, которое регулирует различные функции человеческого организма. Он 
передаёт импульсы в центральную нервную систему и принимает участие в регуляции кислотной секреции желудка, 
мышечных сокращений матки, тонуса кишечника и сосудов.  Бактерии способны продуцировать гистамин с помощью 
ферментов гистидин-декарбоксилазы. Например, K. aerogenes — основной продуцент гистамина у пациентов с синдромом 
раздражённого кишечника (СРК), особенно у пациентов с высокой концентрацией гистамина в моче.   
16 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Gordonibacter 0,0001-0,01 0,007  

Gordonibacter_massiliensis 0,0001-0,01 0,001  

Gordonibacter_pamelaeae 0,0001-0,01 0,006  

Gordonibacter_urolithinfaciens 0,0001-0,01 0,001  

Haemophilus pittmaniae 0,0001-0,01 0,004  

Hafnia alvei 0,0001-0,01 0  

Klebsiella 0,0001-0,01 0,04  

Klebsiella aerogenes 0.001-0.02 0,001  

Methanobrevibacter 0,0001-0,005 0,001  

Methanobrevibacter_smithii 0.001-0.02 0,001  

Methanosphaera 0,0001-0,01 0,0001  

Methanosphaera_cuniculi 0.001-0.02 0  

Methanosphaera_stadtmanae 0.021-50 0  

Morganella morganii 0,0001-0,01 0  

Proteus vulgaris 0,0001-0,01 0  

Proteus milabilis 0,0001-0,01 0  

Pseudomonas fluorescens 0,0001-0,01 0,001  

Photobacterium damselae 0,0001-0,01 0  

Raoultibacter 0,0001-0,01 0,003  

Raoultibacter massiliensis 0,0001-0,01 0,002  

Raoultella planticola 0,0001-0,01 0  

Raoultella ornithinolytica 0,0001-0,01 0  

 

БАКТЕРИИ ПРОДУЦЕНТЫ BCAA17 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ18, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Akkermansia 0,0001-3,00 0,02  

Akkermansia muciniphila 0,0001-0,59 0,008  

Alistipes 1,05-4,44 5,79  

Alistipes finegoldii 0,0001-0,07 0,05  

Alistipes onderdonkii 0.001-0.10 0,03  

 
17 Аминокислоты с разветвленной цепью (ВСАА) являются строительными блоками для мышц, участвуют в регуляции 
метаболизма глюкозы и жира, а также участвуют в регуляции обмена веществ. в регуляции работы иммунной системы. 
Они могут быть получены из вашего рациона питания, а также из микробиома вашего кишечника. Тем не менее, 
правильное количество ВСАА очень важно. Повышенная микробная продукция BCAA может быть связана с 
метаболическими нарушениями, риском развития резистентности к инсулину и диабета 2 типа. Исследования показали, 
что увеличение количества микробных генов для производства ВСАА коррелировало с повышением уровня аминокислот в 
крови. Сочетание некоторых видов бактерий с "западным типом" диеты и малоподвижным образом жизни связаны с 
повышенным уровнем BCAA в плазме и повышенным риском развития метаболических заболеваний. 
18 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Bacteroides 8,18-24,29 20,72  

Bacteroides ovatus 0,0001-0,06 0,63  

Bacteroides_thetaiotaomicron 0,0001-0,14 0,52  

Bacteroides_xylanisolvens 0.001-0.02 0,41  

Bacteroides vulgatus 0,36-5,45 0  

Barnesiella 0,0001-1,40 0,12  

Barnesiella_intestinihominis 0,0001-0,01 0,22  

Bilophila 0,05-0,36 0,38  

Bilophila wadsworthia 0,02-0,30 0,35  

Blautia 0,25-1,06 0,44  

Blautia massiliensis 0,0001-0,04 0,02  

Blautia obeum 0,0001-0,07 0,20  

Eggerthella 0,0001-0,02 0,09  

Eggerthella lenta 0,0001-0,02 0,02  

Escherichia 0,02-0,47 0,06  

Eubacterium 0,0001-0,01 0,65  

Lachnospira 0,45-2,04 0,20  

Lachnospira eligens 0,71-1,54 0,04  

Odoribacter 0,14-0,71 0,27  

Odoribacter_splanchnicus 0,09-0,52 0,16  

Parabacteroides 0,58-2,46 2,27  

Parabacteroides_distasonis 0,0001-0,34 1,16  

Parabacteroides_merdae 0,0001-0,91 0,42  

Prevotella 0,0001-3,35 0,18  

Prevotella copri 0,0001-0,02 0,07  

Roseburia 0,24-1,18 10,63  

Roseburia intestinalis 0,0001-0,01 0,18  

Ruminococcus 0,17-1,64 9,02  

Ruminococcus_bicirculans 0,0001-0,01 0,58  

 

БАКТЕРИИ, ПРОДУЦИРУЮЩИЕ СЕРОВОДОРОД  

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ19, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Bilophila 0,05-0,36 0,38  

Bilophila wadsworthia 0,02-0,30 0,35  

 
19 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Desulfovibrio 0,0001-0,02 0,003  

Desulfovibrio_desulfuricans 0,0001-0,01 0  

Desulfovibrio_fairfieldensis 0,0001-0,01 0  

Desulfovibrio piger 0,0001-0,01 0,001  

Blautia 0,25-1,06 0,44  

Blautia producta 0,0001-0,01 0,006  

Blautia_hydrogenotrophica 0,0001-0,01 0,004  

Citrobacter 0,0001-0,01 0,11  

Citrobacter freundii 0,0001-0,01 0,07  

Clostridium 0-0 4,03  

Clostridium_asparagiforme 0-0 0  

Clostridium citroniae 0-0 0  

Clostridium symbiosum 0-0 0  

Enterobacter 0,0001-0,01 0,007  

Enterococcus 0,0001-0,01 0,02  

Enterococcus faecalis 0,0001-0,01 0,02  

Enterococcus faecium 0,0001-0,01 0,01  

Erysipelatoclostridium 0,0001-0,13 0  

Escherichia 0,02-0,47 0,06  

Eubacterium 0,0001-0,01 0,65  

Klebsiella 0,0001-0,01 0,04  

Klebsiella pneumoniae 0,0001-0,01 0,09  

Phocea 0,0001-0,001 0  

Phocea massiliensis 0,0001-0,01 0  

 

БАКТЕРИИ, ФЕРМЕНТИРУЮЩИЕ ГЛЮТЕН  

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ20, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Bifidobacterium 0,12-2,58 0,22  

Bifidobacterium longum 0,0001-0,01 0,04  

Lactobacillus 0,0001-0,01 0,05  

Lactobacillus casei  0,0001-0,01 0  

Lactobacillus helveticus  0,0001-0,01 0  

Lactobacillus ruminis 0,0001-0,01 0  

Lactobacillus johnsoi 0,0001-0,01 0  

 
20 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 



Lactobacillus amylovorus 0,0001-0,01 0  

Lactobacillus salivarius 0,0001-0,01 0  

Lactobacillus lactis 0,0001-0,01 0  

 

БАКТЕРИИ, ФЕРМЕНТИРУЮЩИЕ ЛАКТОЗУ (МОЛОЧНЫЙ САХАР)  

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ21, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Faecalibacterium 4,01-8,90 22,15  

Roseburia 0,24-1,18 10,63  

Bifidobacterium 0,12-2,58 0,22  

Lactobacillus 0,0001-0,01 0,05  

Lactobacillus delbrueckii  0,0001-0,01 0  

Lactobacillus acidophilus 0,0001-0,01 0  

Lactobacillus helveticus 0,0001-0,01 0,004  

Lactobacillus casei 0,0001-0,01 0  

Lactobacillus plantarum  0,0001-0,01 0  

Leuconostoc 0,0001-0,01 0,003  

Lactococcus 0,0001-0,01 0,008  

Lactococcus lactis 0,0001-0,01 0,007  

Collinsella 0,03-1,33 1,19  

Carnobacterium 0,0001-0,01 0,002  

Slackia 0,0001-0,02 0,003  

Enterococcus 0,0001-0,01 0,02  

Pediococcus 0,0001-0,01 0,001  

Streptococcus 0,0001-0,01 0,23  

Streptococcus thermophilus 0,0001-0,01 0,16  

Tetragenococcus 0,0001-0,01 0,0001  

Vagococcus 0,0001-0,01 0,001  

 

ПОТЕНЦИАЛ НАРУШЕНИЯ ОРАЛЬНО-КИШЕЧНОГО БАРЬЕРА22 

БАКТЕРИЯ СРЕДНЕЕ ЗНАЧЕНИЕ23, % ВАШ ВАРИАНТ, % 

Cutibacterium 0,0001-0,01 0,001  

Cutibacterium_acnes 0,0001-0,01 0,002  

 
21 Среднее значение по базе данных лаборатории Сербалаб 
22 Данные бактерии обитают в ротовой полости, но могут колонизировать кишечник, что может быть связано с факторами 
окружающей среды, бактерии присутствующие в желудочно-кишечном тракте, такие как желчь и pH (нарушенная кислотность 
желудка, прием ИПП, воспаление, заболевания, диета). Повышенные значения также могут быть у новорожденных и пожилых людей 
по причине незрелых или менее функциональных барьеров в организме.  
23 Среднее значение по базе да данных лаборатории Сербалаб 



Dialister 0,0001-2,01 0,003  

Dialister_invisus 0,0001-0,006 0,001  

Haemophilus 0,0001-0,07 0,15  

Haemophilus_parainfluenzae 0,0001-0,01 0,04  

Haemophilus_pittmaniae 0,0001-0,01 0,004  

Peptoniphilus 0,0001-0,01 0,005  

Peptoniphilus_lacrimalis 0,0001-0,01 0  

Peptostreptococcus 0,0001-0,01 0,002  

Peptostreptococcus_anaerobius 0,0001-0,01 0,001  

Porphyromonas 0,0001-0,01 0,02  

Porphyromonas_gingivalis 0,0001-0,01 0,003  

Porphyromonas_somerae 0,0001-0,01 0  

Prevotella_bivia 0,0001-0,01 0,03  

Prevotella_buccalis 0,0001-0,01 0  

Prevotella_corporis 0,0001-0,01 0  

Solobacterium 0,0001-0,01 0,001  

Solobacterium_moorei 0,0001-0,01 0,003  

Streptococcus 0,08-0,55 0,23  

Streptococcus_anginosus 0,0001-0,01 0,002  

Streptococcus_mutans 0,0001-0,01 0  

Streptococcus_oralis 0,0001-0,01 0,004  

Streptococcus_parasanguinis 0,0001-0,01 0,01  

Streptococcus_salivarius 0,0001-0,01 0,02  

Streptococcus_vestibularis 0-0 0,001  

Veillonella 0,0001-0,08 0,07  

Veillonella_atypica 0,0001-0,01 0,006  

Veillonella_dispar 0,0001-0,01 0,008  

Veillonella_parvula 0,0001-0,01 0,006  

 

  



ПАТОГЕННАЯ НАГРУЗКА 

БАКТЕРИИ 
Частью обычной микрофлоры человека, кроме полезных микроорганизмов, являются и условно-
патогенные бактерии. Их отличительная черта — потенциальная, а не однозначная, опасность для 
здоровья. Патогенные качества они проявляют только при определенных обстоятельствах, при 
которых их количество существенно увеличивается. При этом у большинства людей, особенно 
городских жителей, эти микроорганизмы часто проявляются при обследованиях. Если на фоне 
положительных результатов анализов у человека нет симптомов болезни, лечение не 
прописывается, поскольку антибиотикотерапия может лишь ухудшить состояние. В этом случае 
человеку рекомендуется укреплять иммунитет и стараться избегать самолечения 
антибактериальными средствами. Патогенные бактерии принципиально отличаются от  условно-
патогенных. Их наличие в организме всегда приводит к развитию заболевания, поэтому даже при 
обнаруженных в анализе незначительных количествах этих микроорганизмов, назначается 
лечение.  
 

Классификация 
бактерий/род/вид 

Класс патогенности 
Ваш вариант, % 

ВОЗ РФ 
Патогенные и условно-патогенные бактерии 

Aeromonas caviae   0  

Aeromonas hydrophila   0  

Aeromonas veronii   0  

Aeromonas caviae   0  

Aeromonas hydrophila   0  

Aeromonas sobria   0  

Aerobacter butzleri   0  

Aerobacter cryaerophilus   0  

Bacillus cereus 2 4 0  

Bacteroides fragilis   0,49 Повышено 

Bifidobacterium dentium   0  

Campylobacter rectus 2  0  

Campylobacter upsaliensis 2  0  

Campylobacter fetus 2 3 0  

Campylobacter jejuni 2 3 0  

Campylobacter coli   0  

Campylobacter concisus   0  

Campylobacter lari   0  

Campylobacter sputorum   0  

Campylobacter curvus   0  

Campylobacter gracilis   0  

Campylobacter hyointestinalis   0  

Citrobacter amalonaticus - 4 0  

Citrobacter freundii   0,07 Повышено 

Citrobacter koseri   0  

Citrobacter braakii   0  

Citrobacter farmeri   0  

Citrobacter rodentium   0  

Citrobacter sedlakii   0  

Citrobacter werkmanii   0  

Citrobacter youngae   0  

Closytidium baratii -  0  

Clostridium botulinum 2 3 0,03 Повышено 



Clostridium butyricum   0  

Clostridium bifermentans 2 4 0  

Clostridium chauvoei 2  0  

Clostridium combesii   0  

Clostridioides difficile 2  0,36 Повышено 

Clostridium fallax 2  0  

Clostridium haemolyticum 2 4 0  

Clostridium novyi 2 4 0  

Clostridium perfringens 2 4 0,01 Повышено 

Clostridium sordellii 2  0  

Clostridium septicum 2 4 0  

Clostridium tertium 2  0  

Clostridium tetani 2 3 0  

Clostridium ramosum   0  

Clostridium sporogenes   0  

Corynebacterium diphtheriae 2 3 0  

Cronobacter sakazakii 2  0  

Enterobacter 2  0  

Enterobacter aerogenes 2  0  

Enterobacter amnigenus 2  0  

Enterobacter asburiae 2  0  

Enterobacter cancerogenus 2  0  

Enterobacter taylorae 2  0  

Enterobacter cloacae 2  0  

Enterobacter cowanii 2  0  

Enterobacter hormaechei 2  0  

Enterobacter kobei 2  0  

Enterobacter ludwigii 2  0  

Enterococcus avium -  0  

Enterococcus hirae 2  0  

Enterococcus faecalis 2 4 0,02 Повышено 

Enterococcus faecium 2 4 0,01 Повышено 

Enterococcus casseliflavus   0  

Enterococcus durans   0  

Enterococcus flavescens   0  

Enterococcus gallinarum   0  

Enterococcus mundtii   0  

Enterococcus raffinosus   0  

Enterococcus rhusiopathiae   0  

Escherichia coli 2 4 0,12 Повышено 

Escherichia albertii 2  0  

Escherichia fergusonii 2  0  

Eggerthella lenta 2  0,02 Повышено 

Fusobacterium nucleatum 2  0  

Fusobacterium naviforme 2  0  

Fusobacterium necrophorum 2  0  

Fusobacterium varium 2  0  

Fusobacterium mortiferum   0  

Fusobacterium periodonticum   0  



Fusobacterium ulcerans   0  

Hafnia alvei 2 4 0  

Hathewaya histolytica    0  

Helicobacter fennelliae -  0  

Helicobacter bizzozeronii 2  0  

Helicobacter canadensis 2  0  

Helicobacter canis 2  0  

Helicobacter cinaedi  2  0  

Helicobacter felis 2  0  

Helicobacter pullorum 2  0  

Helicobacter pylori 2 3 0  

Klebsiella granulomatis -  0  

Klebsiella ozaenae 2 4 0  

Klebsiella pneumoniae 2 4 0,09 Повышено 

Klebsiella mobilis 2  0  

Klebsiella oxytoca 2  0  

Klebsiella variicola 2  0  

Klebsiella rhinoscleromatis 2 4 0  

Klebsiella ornithinolytica   0  

Klebsiella aerogenes   0  

Morganella morganii 2  0  

Mycobacterium avium 3 3 0  

Neisseria meningitidis   0  

Proteus mirabilis 2  0  

Proteus vulgaris   0  

Proteus penneri    0  

Proteus hauseri    0  

Proteus cibarius   0  

Proteus terrae   0  

Providencia alcalifaciens 2  0  

Providencia rettgeri   0  

Providencia stuartii -  0  

Pseudomonas aeruginosa   0,15 Повышено 

Pseudomonas alcaligenes -  0  

Pseudomonas fluorescens 2  0  

Pseudomonas pseudoalcaligenes   0  

Pseudomonas putida   0  

Pseudomonas stutzeri   0  

Parvimonas micra 2  0  

Porphyromonas -  0,02 Повышено 

Porphyromonas canoris 2  0  

Porphyromonas gingivalis 2  0  

Porphyromonas levii 2  0  

Salmonella bongori 2 4 0  

Salmonella enterica   0,04 Повышено 

Salmonella typhimurium 2  0  

Salmonella typhi 3  0  

Salmonella paratyphi 2 3 0  

Salmonella choleraesuis   0  



Salmonella enteritidis   0  

Serratia ficaria   0  

Serratia marcescens   0  

Serratia odorifera   0  

Serratia plymuthica   0  

Serratia proteamaculans   0  

Serratia rubidaea   0  

Shigella dysenteriae 3  0  

Shigella flexneri   0  

Shigella boydii   0  

Shigella sonnei   0  

Staphylococcus hominis 2  0  

Staphylococcus caprae 2  0  

Staphylococcus aureus 2  0,02 Повышено 

Staphylococcus epidermidis 2  0  

Staphylococcus haemolyticus 2  0  

Staphylococcus schleiferi 2  0  

Staphylococcus pseudintermedius 2  0  

Streptococcus acidominimus 2  0  

Streptococcus agalactiae 2  0  

Streptococcus mutans 2  0  

Streptococcus dysgalactiae 2  0  

Streptococcus equi 2  0  

Streptococcus gallolyticus 2  0  

Streptococcus intermedius 2  0  

Streptococcus pneumoniae 2  0,02 Повышено 

Sphingomonas -  0  

Vibrio alginolyticus - 4 0  

Vibrio cholerae 2 2 0  

Vibrio cincinnatiensis 2  0  

Vibrio fluvialis 2 4 0  

Vibrio furnissii 2  0  

Vibrio metschnikovii 2  0  

Vibrio mimicus 2 4 0  

Vibrio parahaemolyticus  2 4 0  

Vibrio vulnificus 2 4 0  

Yersinia bercovieri -  0  

Yersinia aldovae 1  0  

Yersinia aleksiciae 2  0  

Yersinia intermedia   0  

Yersinia kristensenii   0  

Yersinia mollaretii   0  

Yersinia rohdei   0  

Yersinia enterocolitica 2 4 0  

Yersinia ruckeri   0  

Yersinia frederiksenii 2  0  

Yersinia pseudotuberculosis 2 3 0  

 



ГРИБЫ 
Значение грибковой инфекции в гастроэнтерологии или переоценивается, или наоборот, не 
находит должной оценки. Часто имеет место явная гипердиагностика. Например, на основании 
наличия грибов Candida в посеве мазка со слизистой ротовой полости у человека без признаков 
стоматита, или в анализе кала “на дисбактериоз” больного с синдромом раздраженной кишки 
устанавливается диагноз кандидоза или даже “системного микоза”. При этом совершенно не 
учитывается, что грибок является комменсалом человека и широко распространен в окружающей 
среде (как например, Candida, Aspergillus). Всегда нужно учитывать, что многие грибы не 
проявляют патогенные свойства, если организм хозяина не ослаблен. Нарушения 
анатомических, физиологических и иммунологических механизмов защиты организма создают 
условия для развития инфекционного процесса, вызванного его собственной в обычных условиях 
непатогенной микрофлорой или сапрофитными микроорганизмами из окружающей среды. 
К условиям развития оппортунистической инфекции относятся: лечение кортикостероидами, 
иммунодепрессантами, антиметаболитами, антибиотиками; СПИД и другие иммунодефицитные 
состояния; серьезные метаболические расстройства (например, при сахарном диабете, почечной 
недостаточности); новообразования и противоопухолевая терапия. 
Грибковое поражение, в том числе и желудочно-кишечного тракта, развивающееся на фоне 
тяжелого заболевания, должно быть вовремя распознано и адекватно пролечено, так как эта 
инфекция может оказать отрицательное влияние на прогноз основного заболевания 
 

Классификация грибов/род/вид 
Класс патогенности 

РФ 
Ваш вариант, % 

Кандидоз 
Candida 4 0,12 Повышено 

Candida albicans 3 0,03 Повышено 

Candida_athensensis 4 0  

Candida auris 3 0  

Candida crusei 3 0  

Candida_ethanolica 4 0  

Candida glabrata 3 0  

Candida pseudotropicalis 4 0  

Candida parapsilosis  4 0  

Candida tropicalis 3 0  

Candida_maltosa - 0  

Candida dubliniensis 4 0  

Candida lisitaniae 4 0  

Другие дрожжевые грибы (бывшие Candida) 
Meyerozyna guilliermondii  0  

Pichia kudriavzevii  0  

Debaryomyces hansenii  0  

Kluyveromyces marxianus  0  

Бластомикоз 
Blastomyces dermatitidis               2 0  

Аспергиллез 
Aspergillus 4 0  

Aspergillus flavus                     3 0  

Aspergillus fumigatus 3 0  

Aspergillus terreus 3 0  

Aspergillus niger  0  

Aspergillus nidulans  0  

Aspergillus clavatus  0  

Aspergillus_wentii 4 0  

Aspergillus_flavipes 4 0  



Криптококкоз 
Cryptococcus 4 0,06 Повышено 

Cryptococcus neoformans 3 0,04 Повышено 

Cryptococcus_vishniacii - 0  

ПРОСТЕЙШИЕ И ПАРАЗИТЫ 

Таксономическая классификация  
Класс 

патогенн
ости РФ 

Ваш вариант, % 

Амебиаз 
Acanthamoeba 4 0  

Acanthamoeba castellani Амеба   0  

Acanthamoeba astronyxis Амеба   0  

Acanthamoeba palestinensis Амеба   0  

Acanthamoeba hatchetti Амеба   0  

Acanthamoeba polyphaga Амеба   0  

Acanthamoeba castellanii Амеба   0  

Acanthamoeba culbertsoni Амеба   0  

Naegleria  0  

Naegleria fowleri Амеба жгутиконосная   0  

Balamuthia  0  

Balamuthia mandrillaris Амеба  0  

Sappinia   0  

Sappinia diploidea Голая лобозная амеба  0  

Dientamoeba  0  

Dientamoeba fragilis Амеба фрагилис   0  

Entamoeba   0  

Entamoeba coli Кишечная амеба  0  

Entamoeba gingivalis Амеба оральная  0  

Entamoeba histolytica Дизентерийная амеба 4 0  

Entamoeba hartmanni Амеба Гартманна  0  

Entamoeba polecki Амеба Полески  0  

Endolimax nana Карликовая амеба  0  

Iodamoeba buetschlii Йодамеба Бючли  0  

Аскаридоз24 
Ascaridida  0  

Ascaris lumbricoides Аскарида человека 4 0  

Ascaris suum Аскарида свиней 4 0  

Бластоцитоз 
Blastocystis 4 0  

Blastocystis hominis Бластоцисты 4 0  

Blastocystis ratti  Бластоцисты 4 0  

Балантидиаз 
Balantidium  0  

Balantidium coli Кишечная балантидия   0  

Балезиоз (пироплазмоз) 
Babesia  0  

Babesia caucasica  3 0  

 
24 Многоклеточные (круглые, ленточные и др.) паразиты могут быть не идентифицированы по причине малого количества 

биоматериала для данного исследования.  



Изоспора 
Isospora  0  

Isospora belli  4 0  

Криптоспородиоз 
Cryptosporidium  0  

Cryptosporidium parvum  4 0  

Лямблиоз 
Giardia  0  

Giardia lamblia Лямблии 4 0  

Giardia intestinalis Лямблии  0  

Giardia duodenalis Лямблии  0  

Описторхоз25 
Opisthorchis   0  

Opisthorchis felineus Описторхии  0  

Opisthorchis viverrini Описторхии  0  

Саркоцистоза 
Sarcocystis   0  

Sarcocystis suihominis  4 0  

Sarcocystis hominis  4 0  

Трихомонады 
Trichomonas   0  

Trichomonas hominis Трихомонада кишечная   0  

Pentatrichomonas hominis Трихомонада кишечная 3 0  

Trichomonas tenax Трихомонада оральная  0  

Trichomonas vaginalis Трихомонада влагалищная 3 0  

Циклоспороза 
Cyclospora   0  

Cyclospora cayetanensis Циклоспора   0  

Энтеробиоз 
Enterobius   0  

Enterobius vermicularis Острицы   0  

.  
ДНК-ВИРУСЫ 

Таксономическая классификация  
Класс 

патогенн
ости РФ 

Ваш вариант, % 

Гепатит 
Hepatitis В virus вирус гепатита B 2 0  

Герпес 
Human alphaherpesvirus 1 вирус простого герпеса I 3 + Выявлен 

Human alphaherpesvirus 2 вирус простого герпеса II 3 + Выявлен 

Human alphaherpesvirus 3 
герпесвирус зостор-
ветрянки 

3 + Выявлен 

Human betaherpesvirus 6A вирус герпеса 6A типа 3 0  

Human betaherpesvirus 6B вирус герпеса 6B типа 3 0  

Human betaherpesvirus 4 вирус Эпштейн-Барра  0  

Human betaherpesvirus 5 вирус цитомегалии 3 + Выявлен 

Human gammaherpesvirus 7 вирус герпеса7 типа  0  

 
25 Многоклеточные (круглые, ленточные и др.) паразиты могут быть не идентифицированы по причине малого количества 

биоматериала для данного исследования. 



Human gammaherpesvirus 8 вирус герпеса 8 типа  + Выявлен 

Другие 
Adenovirus аденовирус 4 0  

Cowpox virus вирус оспы коров 4 0  

Paravaccinia virus вирус узелков доильщиц 4 0  

Ectromelia virus вирус эктромелии 4 0  

Parapoxvirus. орфвирус 4 0  

Molluscum contagiosum virus 
вирус контагиозного 
моллюска 

4 0  

 

РНК-ВИРУСЫ26 

Таксономическая классификация  
Класс 

патогенно
сти РФ 

Ваш вариант, % 

Грипп 
Influenzavirus А вирус гриппа А  0  

Influenzavirus B вирус гриппа B  0  

Influenzavirus C вирус гриппа C  0  

Парагрипп 
Human parainfluenza virus 
type 1 

вирус парагриппа 
человека 1 

4 0  

Human parainfluenza virus 
type 2 

вирус парагриппа 
человека 2 

4 0  

Human parainfluenza virus 
type 3 

вирус парагриппа 
человека 3 

4 0  

Human parainfluenza virus 
type 4 

вирус парагриппа 
человека 4 

4 0  

Гепатит 
Hepatitis A virus вирус гепатита А 3 0  

Hepatitis B virus вирус гепатита B 3 0  

Hepatitis С virus вирус гепатита C 2 0  

Hepatitis D virus вирус гепатита D  2 0  

Hepatitis Е virus вирус гепатита E 2 0  

Полиомиелит 
Enterovirus C Вирус полиомиелита 3 0  

Паротит 

Mumps virus 
вирус эпидемического 
паротита 

4 0  

Корь 
Morbillivirus вирус кори 4 0  

Аденовирусы 
Adenovirus аденовирус  0  

Human mastadenovirus A Аденовирус A  0  

Human mastadenovirus B Аденовирус B  + Выявлен 

Human mastadenovirus C Аденовирус C  0  

Human mastadenovirus D Аденовирус D  + Выявлен 

 
26 Метагеномное секвенирование позволяет увидеть РНК-вирусы, когда при анализе образца обнаруживают совпадение в 
двух или более результатах, сопоставленных с вирусной эталонной последовательностью в двух или более 
непересекающихся геномных областях.  Тест на основе метагеномного секвенирования нового поколения (mNGS) может 
выявлять вирусы с пандемическим потенциалом, такие как SARS-CoV-2, грипп A и B или РСВ, даже при очень низкой 
вирусной нагрузке. 

 



Human mastadenovirus E Аденовирус E  + Выявлен 

Human mastadenovirus F Аденовирус F  0  

Human mastadenovirus G Аденовирус G  0  

Другие  
respiratory enteric orphan 
viruses 

реовирус человека 4 0  

Rotavirus A ротавирус человека 4 0  

Rotavirus B ротавирус человека 4 0  

Rotavirus C ротавирус человека 4 0  

Rotavirus D ротавирус человека 4 0  

Rotavirus F ротавирус человека 4 0  

Rotavirus G ротавирус человека 4 0  

Rotavirus H ротавирус человека 4 0  

Rotavirus I ротавирус человека 4 0  

Bovine viral diarrhea  
вирус диареи телят 
Небраски 

4 0  

Norwalk virus вирус Норфолк 4 0  

Rinovirus Риновирус  4 0  

Cardiovirus A 
вирус 
энцефаломиокардита 

4 0  

Mengovirus вирус Менго 4 0  

Respiratory syncytial virus 
респираторно-
синцитиальный вирус 

4 0  

Human metapneumovirus метапневмовирус  4 0  

Human rhinovirus риновирус 4 0  

Human bocavirus бокавирус 4 0  

Короновирус 
Middle East respiratory 
syndrome coronavirus 

MERS 2 0  

Severe acute respiratory 
syndrome 

SARS-CoV 2 0  

Severe acute respiratory 
syndrome-related coronavirus 
2 

SARS-CoV-2 2 0  

Human coronavirus 229E HCoV-229E    0  

Human coronavirus NL63 HCoV-NL63  0  

Human coronavirus OC43 HCoV-OC43  0  

Human coronavirus HKU1 HCoV-HKU1  0  

 

ВЫВОДЫ 

ПОТЕНЦИАЛ ПАТОГЕННОЙ НАГРУЗКИ МИКРОБИОТЫ КИШЕЧНИКА 

 
высокая повышен

ная 
умеренная пониже

нная 
низкая крайне 

низкая 

Бактериальная нагрузка  V      

Микотическая нагрузка   V    

Паразитическая нагрузка     V   

Вирусная нагрузка V       

 

ПОТЕНЦИАЛЫ МИКРОБИОТЫ КИШЕЧНИКА 
 высокий повыше

нный 
умеренный пониже

нный 
низкий крайне 

низкий 



Синтез бутирата  V      

Синтез ацетата  V      

Синтез пропионата  V      

Синтез лактата   V    

Синтез GABA   V    

Синтез ТМА   V    

Синтез ВСАА  V      

Синтез гистамина   V    

Синтез сероводорода   V    

Синтез метана  V      

Ферментация глютена    V   

Ферментация лактозы   V    

 

ПОТЕНЦИАЛЫ МИКРОБИОТЫ КИШЕЧНИКА 
 высокий повыше

нный 
умеренный пониже

нный 
низкий крайне 

низкий 

Кишечная инфекция   V    

Воспалительные процессы   V    

Нарушение орально-
кишечного барьера 

    V   

Синдром повышенной 
эпителиальной 
проницаемости (СПЭП) 

    V   

 

 

 

Анализ проводили: 

Главный биолог: Эйсмонт Ю. 

Биоинформатик: Данилов Л. 

Зав. Лаб. Службы: Обухова О.Ю. 

Анализ интерпретировали: 

Врач: Полякова В. 

 

  



МЕТОД ИССЛЕДОВАНИЯ

Клиническое метагеномное секвенирование (WGS) — это комплексный анализ микробного и 
генетического материала хозяина (ДНК или РНК) в образцах. 
Методы метагеномики используют для идентификации и геномной характеристики бактерий, грибов, 
паразитов и вирусов без необходимости предварительного знания конкретного патогена 
непосредственно из клинических образцов. Способность обнаруживать все потенциальные патогены в 
образце делает метагеномное секвенирование следующего поколения мощным инструментом в 
диагностике инфекционных заболеваний.  

WGS является полуколичественным методом исследования. 

Так как количество копий гена может отличаться в различных клетках, то в ходе анализа, может быть, 
не совсем корректно определено точное количество бактерий (в штуках). Для этого используется 
пересчет в относительную частоту встречаемости бактериальных таксонов 
 

Преимущества метода: 
Прямая идентификация микроорганизмов 

Данный метод позволяет идентифицировать бактерии, археи, грибки, вирусы (ДНК-содержащие, РНК-
содержащие, только в процессе репликации), простейшие (одноклеточные паразиты). 

Высокое таксономическое разрешение 

Данная методика позволяет идентифицировать микроорганизмы до вида и штамма.  

Прогнозирование устойчивости к противомикробным препаратам27 

• Антибактериальные препараты 

• Антимикотичекие препараты 

• Противовирусные препараты 

Обнаружение специфических генов28 

Обнаружение детерминант вирулентности на уровне вида или штамма, таких как секреция 
специфических эндотоксинов или экзотоксинов  

Диагностика в онкологии29 

Секвенирование вирусных опухолей или анализ жидкой биопсии в онкологии могут использоваться 
для одновременного выявления патогена и характеристики генетических мутаций хозяина. 
 

Ограничения метода: 
Не определяет жизнеспособность микроорганизмов.  

Данный метод не позволяет оценить жизнеспособность выявленных микроорганизмов, т.к. 
исследуется ДНК.  

 
Пояснение 
Мы ограничиваем эту интерпретацию поиском и количественной оценкой родов и видов, для которых 
существует научно доказанная связь30 с определенными патологиями и для которых, как было 
показано, изменения в питании и/или микроэлементах могут изменить их значимость.  
Выявленное в ходе исследования ДНК патогенных микроорганизмов, следует рассматривать в 
контексте анамнеза и клинической картины. Микроорганизмы с высоким патогенным потенциалом 
нуждаются в верификации другими методами. Информация может быть передана лечащему врачу.  
Варианты, классифицированные по различным критериям как нейтральные, в заключение не 
включены. 
ИНФОРМАЦИЯ, СОДЕРЖАЩАЯСЯ В ЭТОМ ДОКУМЕНТЕ, ДОЛЖНА ИНТЕРПРЕТИРОВАТЬСЯ В СВЕТЕ 
ЖАЛОБ И КЛИНИЧЕСКИХ ДАННЫХ ПАЦИЕНТА. 
Результат исследования или любая значимая информация, полученная из заключения по данному 
исследованию, не является медицинским диагнозом. Рекомендации, выданные по результатам 
анализа, не заменяют медицинского лечения. Данное исследование не является медицинской услугой. 

 
27 Уточняйте покрытие и выход данных секвенирования для получения данной информации. Есть ограничения. 
28 Уточняйте покрытие и выход данных секвенирования для получения данной информации. Есть ограничения. 
29 Уточняйте покрытие и выход данных секвенирования для получения данной информации. Есть ограничения. 
30 Имеются научные публикации.  



Таблица «Классификация патогенности» 
Группа риска Название группы 

риска 
Оценка риска 

ВОЗ РФ 

Группа риска 1 Группа риска 4 

Отсутствие или низкая 
индивидуальная и 
общественная 
опасность 

Микроорганизм, потенциально не 
являющийся возбудителем 
заболеваний человека или животных 

Группа риска 2 Группа риска 3 

Умеренная 
индивидуальная 
опасность, низкая 
общественная 
опасность 

Патогенный микроорганизм, который 
может вызвать заболевание, но не 
представляет серьёзного риска для 
персонала, населения, домашнего скота 
или окружающей среды. 
Неосторожность в лаборатории может 
вызвать инфекцию, однако существуют 
доступные лечебные и 
профилактические меры. Риск 
распространения ограничен. 

Группа риска 3 Группа риска 2 

Высокий 
индивидуальный и 
низкий общественный 
риск 

Патогенный агент, который обычно 
вызывает серьёзное заболевание 
человека или животных, но, как 
правило, не распространяется от 
больного к здоровому. Существуют 
эффективные лечебно-
профилактические процедуры. 

Группа риска 4 Группа риска 1 
Высокий 
индивидуальный и 
общественный риск 

Патогенный агент вызывает обычно 
серьёзное заболевание у человека или 
животных и легко распространяется от 
больного к здоровому или 
опосредованно. Эффективных мер в 
большинстве случаев не существует. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 


