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В обзоре представлены последние данные о микробиоме мочевыводящих путей (МВП). Наличие резидентного микробиома 

МВП стало неожиданным открытием последних лет. Было обнаружено, что среди постоянных обитателей МВП преобла-

дают медленно растущие трудно культивируемые виды, в том числе анаэробные бактерии. В связи с этим назрела насущ-

ная необходимость в пересмотре ряда аспектов общепринятых схем диагностики, картины патогенеза, терапевтических 

подходов в лечении инфекций мочевыводящих путей, ранее опиравшихся на представление о стерильности МВП. Разра-

батывается концепция «здорового микробиома» МВП. Получила очередное подтверждение необходимость сопоставле-

ния микробиологических находок с клинической картиной заболеваний. Показано, что изменения в микробном сообще-

стве кишечника напрямую влияют на микрофлору МВП. Поэтому одним из перспективных подходов терапии хронических 

инфекций мочевыводящих путей является создание сложных многокомпонентных синбиотиков, содержащих нормаль-

ных обитателей кишечного тракта и необходимые для их роста субстраты. Уже сейчас при комплексном лечении хрони-

ческих инфекций мочевыводящих путей используют пробиотики, фекальную трансплантацию и специальные диеты. Лави-

нообразный рост числа работ по изучению микробиомов человека позволяет ожидать значительный прогресс в области 

практического применения результатов этих исследований в ближайшее время.
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A modern view of the urinary tract microbiome

N.V. Sklifosovsky Research institute of Emergency Medicine of the Moscow Healthcare Department, 

3, bld. 1 Bolshaya Sukharevskaya, Moscow, 129090, Russian Federation 

This review presents current reports on the urinary tract microbiome (UTM). Finding of a resident UTM has become an unexpected 

discovery in recent years. It was found that slow-growing, fastidious or nutritionally demanding species, including anaerobic bac-

teria, predominated among the UTM inhabitants. Thus, a vital need emerged to revise some aspects of generally accepted diag-

nostic schemes, the pathogenesis and approaches to the treatment of urinary tract infections, which had previously based on 

the idea of urinary tract sterility. The concept of a «healthy UTM» is being developed. The need to compare microbiological find-

ings with clinical signs was confirmed again. Changes in the intestinal microbial community directly affect the urinary tract micro-

flora. Therefore, one of the promising approaches to the treatment of chronic urinary tract infections is the creation of complex 

multicomponent synbiotics, that include normal inhabitants of the intestinal tract, and the substrates necessary for their growth. 

Already now, probiotics, fecal transplantation, and special diets are used in the complex treatment of chronic urinary tract infec-

tions. The avalanche-like growth in the number of human microbiome studies allows us to expect a significant progress in their 

practical application in the near future.

Keywords: urinary tract microbiome; healthy microbiome; chronic urinary tract infections; microbiome correction; intestinal 
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Введение

Представление о стерильности мочевыводящих 
путей долгое время ни у кого не вызывало сомнений. 
В настоящее время благодаря достижениям в области 
высокопроизводительных технологий секвенирования 
и новых методов культивирования обнаружен широ-
кий спектр микробных обитателей мочевыводящих пу-
тей. Наблюдаемый стремительный прогресс в микро-
биомных исследованиях позволяет с высокой степе-
нью уверенности говорить о том, что результаты этих 
работ уже в ближайшем будущем будут использованы 
не только для диагностики, но и для разработки новых 
методов профилактики и лечения воспалительных па-
тологий органов мочевыводящей системы. Это прежде 
всего касается хронических форм инфекций мочевы-
водящих путей, трудно поддающихся лечению в рам-
ках старых классических подходов.

В данном обзоре мы попытались обобщить имею-
щиеся в свободном доступе (PubMed) сведения о ми-
кробиоме мочевыводящих путей (МВП), осветить не-
которые аспекты патогенеза урологических инфек-
ций, а также представить результаты применения этих 
данных для разработки методов профилактики и лече-
ния инфекций мочевыводящих путей в амбулаторной 
и клинической практике.

«здоровый микробиом»

С точки зрения микробной экологии, МВП пред-
ставляют собой специфическую экологическую ни-
шу, населенную резидентной микрофлорой, то есть 
микрофлорой, постоянно присутствующей в МВП. 
Такое представление сформировалось недавно и по-
стоянно пополняется новыми доказательствами сво-
ей правомерности [1-5]. Имеющиеся данные о струк-

туре и строении микробиома МВП свидетельствуют 
о его чрезвычайной сложности и динамичности. Ми-
кробиом МВП непосредственно участвует в поддержа-
нии нормального функционирования мочевыводящей 
системы, защищая от проникновения чужеродной па-
тогенной микрофлоры. Это динамичное равновесие 
могут нарушить любые стрессовые факторы, как вну-
тренние, так и внешние. Стрессоустойчивость этой си-
стемы, в частности, определяется врожденными анато-
мическими особенностями, эффективностью работы 
иммунной системы, гормональным фоном, возрастны-
ми изменениями, образом жизни и т.д. У людей с лю-
быми дисфункциями органов мочевыводящей систе-
мы отмечают значительные сдвиги в структуре и со-
ставе микробиомов [1- 6]. 

В настоящее время продолжаются работы по вы-
работке критериев того, что считать нормальным ми-
кробиомом МВП. Как и в случае с кишечным микро-
биомом предполагается наличие «корового» микробио-
ма, под которым подразумевают постоянно обитающие 
виды микроорганизмов [1]. Однако выявляемая чрез-
вычайная вариабельность состава микробиомов зна-
чительно затрудняет выработку критериев нормы или 
отклонений от нее. Как полагает ряд исследователей, 
использование экологического подхода, который под-
разумевает единство среды обитания и населяющих 
ее организмов, может помочь в решении этой зада-
чи [5]. Представление об экологических нишах (эко-
нишах), каждая из которых имеет специфический на-
бор физико-химических факторов, обеспечивающих 
проживание в них конкретных сообществ микроор-
ганизмов, кажется вполне здравым. Мочевыводящие 
пути традиционно подразделяют на верхние (включа-
ют почки и мочеточники) и нижние (мочевой пузырь 
и уретра). И действительно, с некоторой долей обоб-
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щения, можно выявить свою специфику для каждого 
отдела МВП, обусловленную строением и свойства-
ми эпителия, наличием клеток иммунной системы т.д. 
[1, 5]. Способность микроорганизмов заселять (коло-
низировать) ту или иную эконишу определяется таки-
ми факторами среды, как кислотность (рН), парциаль-
ное давление кислорода, осмотическое давление, на-
личие питательных веществ, специфических мест для 
адгезии микробных клеток [6, 7]. Сложный состав мо-
чи (до 2600 органических и минеральных соединений, 
в том числе аминокислоты, углеводы разной степени 
сложности, а также фрагменты слущенного эпителия) 
может «перекрыть» пищевые потребности самых взы-
скательных микроорганизмов. Показано, что обнару-
живаемые в моче представители рода Lactobacillus, Bi­

fidobacterium и Streptococcus синтезируют широкий круг 
внеклеточных гидролитических ферментов, способных 
расщеплять муцин и другие сложные полимерные со-
единения, образующие внешний каркас клеток эпи-
телия МВП [7]. 

Важным фактором является и «география» экото-
пов или их взаимное расположение. Существенный 
вклад в микробное население МВП вносит кишечная 
и влагалищная микрофлора [1, 7, 8].

Что показывают культуральные методы. Резуль-
таты исследований, проведенных стандартным ме-
тодом посева мочи, свидетельствуют о том, что МВП 
здоровых людей в норме содержат небольшое количе-
ство микробных клеток – от 10 до 10³ кл/мл [1]. В связи 
с этим всегда сохраняется угроза искажения результа-
тов при несоблюдении жестких требований к процеду-
ре отбора. Наиболее распространенный способ – отбор 
средней порции свободно вытекающей мочи, который 
прост и удобен, но всегда несет риск контаминации. 
Трансуретральный катетер и надлобковая пункция по-
зволяют получить более аккуратные и сопоставимые 
результаты. Из этого следует более предпочтительный 
выбор катетера из-за большей, по сравнению с пункци-
ей, простотой и безопасностью процедуры [1, 9]. В лю-
бом случае, все методы имеют свои преимущества и не-
достатки, поэтому в каждом конкретном случае при-
ходится делать выбор. 

В последнее десятилетие в исследовательских це-
лях стали использовать так называемый расширенный 
метод культивирования проб мочи (англ. «enhanced 
quantitative urine culture, EQUC»), который включает 
посевы разных количеств мочи (0,01, 0,1, 1 мл и т.д.) 
на ряд сред с последующим культивированием в аэ-
робных, микроаэрофильных и анаэробных услови-
ях в течение не менее 5 сут [11]. Разработаны вариан-
ты EQUC разной степени «расширенности». Дальней-

шая видовая идентификация проводится с помощью  
16S рРНК-секвенирования [10, 11]. Полученные ре-
зультаты подтвердили суммарно небольшое количе-
ство клеток микроорганизмов (не более 10³ кл/мл) 
в моче здоровых людей. Однако данные, полученные 
с помощью EQUC, показали, что при использовании 
классического культурального метода «недоучитыва-
ется» от 67 до 88 % видов [12]. Очевидно, что число вы-
деляемых видов при использовании расширенного ме-
тода культивирования значительно возрастает потому, 
что при классическом методе выделения (посев на од-
ну-две среды, аэробные условия, рост не более 24-48 
ч) «пропускаются» медленно растущие, с особыми по-
требностями виды, микроаэрофильные и анаэробные 
микроорганизмы.

Сопоставление результатов EQUC с данными ме-
тагеномного анализа показало, что EQUC охватыва-
ет более 70% родов, обнаруженных с помощью мето-
дов метагеномики. При этом «не учтенными» оказа-
лись анаэробные бактерии, принадлежащие к типам 
Actinobacteria (роды Propionimicrobium, Varibaculum, 
Atopobium), Firmicutes (роды Peptoniphilus, Megasphaera, 
Finegoldia) или Bacteroidetes (род Prevotella) [1, 13]. 
В связи с этим открылся интересный аспект присут-
ствия в МВП анаэробной микрофлоры, о которой ра-
нее не вставал даже вопрос. Стоит заметить, однако, 
что при всех своих достоинствах расширенный куль-
туральный метод (EQUC) является трудоемким, мате-
риалоемким и времязатратным, поэтому его исполь-
зование в рутинной практике пока представляется ма-
лодоступным. 

Метагеномные исследования. В настоящее время 
метагеномное секвенирование следующего поколе-
ния (англ. «new generation sequencing, NGS») является 
важным исследовательским инструментом в комплекс-
ном анализе ДНК и РНК бактерий, грибов и вирусов 
в клинических образцах. Разработан целый спектр 
методов прямого выделения и анализа генетическо-
го материала из различных биоматериалов. Это осо-
бая обширная область научных исследований со сво-
ей терминологией, методологией и даже философией. 
Для исследования клинических образцов материала 
из МВП (в основном, моча, реже пунктат) реализуют 
два основных подхода [14-16]. Первый состоит в вы-
явлении конкретных родов и видов микроорганизмов 
с помощью ПЦР-секвенирования определенных вари-
абельных участков 16S рРНК (поиск ампликонов, за-
данных праймерами). Для исследования берется ма-
териал из колоний с последующим проведением рас-
ширенного культурального метода EQUC. Задачей 
второго подхода является обнаружение всех генети-
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ческих микробных детерминант, выявление полного 
спектра микроорганизмов, даже тех, о существовании 
которых ранее было ничего не известно. Для этого ис-
пользуют полное секвенирование всего ДНК или РНК, 
выделенного из конкретного образца (анг. «whole-ge-
nome shotgun metagenomic sequencing, WGMS»). Зада-
вая определенную глубину считывания (уровень дета-
лизации – до семейства, рода, вида и т.д.), можно по-
лучить всю картину микробного мира, даже выявить 
его функциональные или метаболические особенно-
сти. Большой помехой при этом является низкая ми-
кробная биомасса и загрязненность проб мочи генети-
ческим материалом человека, поэтому возрастает роль 
технологий очистки от фонового загрязнения или обо-
гащения микробным компонентом [15, 17]. Этап ма-
тематической обработки полученных данных в рам-
ках принятых в настоящее время биоинформационных 
подходов также не лишен «подводных камней». Резуль-
таты расчетов целиком определяются тем, на основа-
нии каких баз данных производился анализ, при этом 
дело даже не в полноте той или иной базы, а в принци-
пах и методах формирования, глубине обработки дан-
ных и т. д. [16]. К тому же, несопоставимость резуль-
татов «отягощается» отсутствием свободного доступа 
ко всем базам. Указанные трудности, однако, никак 
нельзя считать непреодолимыми, и исследователь-
ский потенциал методов метагеномики, метаболоми-
ки, метатранскриптомики и т. д. был и остается поис-
тине неисчерпаем, о чем свидетельствует лавинообраз-
ный рост исследований и публикаций, наблюдаемый 
в последние годы.

Обычные обитатели мочевыводящих путей. Таксо-
номическое профилирование микробиома МВП (опре-
деление конкретных обитателей) проводят, главным 
образом, с помощью ПЦР-секвенирования колоний 
клеток микроорганизмов, полученных в ходе прове-
дения расширенного культурального метода EQUC, 
что позволяет выявлять реальные группы микроор-
ганизмов, многие из которых неплохо изучены с точ-
ки зрения метаболических характеристик и клиниче-
ской значимости. 

Большинство таксонов, выделенных у здоровых 
людей, включают медленнорастущие ауксотрофные 
(требующие добавление ростовых кофакторов) виды 
микроорганизмов, принадлежащие к пяти филам – 
Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria, Fusobacteria 
и Proteobacteria, в которые входят такие известные 
роды, как Lactobacillus, Corynebacterium, Prevotella, 
Staphylococcus и  Streptococcus [1, 10, 19]. При этом, как 
было сказано ранее, высокая индивидуальная (у каждо-
го отдельного человека) вариабельность данных не по-

зволила сформировать даже приблизительный макет 
«корового» микробиома. Делаются попытки исполь-
зовать кластерный анализ – выделить родственные 
в структурном отношении группы микробиомов на ос-
новании присутствия определенной группы микроор-
ганизмов (приближенный аналог «корового» микро-
биома) [15]. Как было сказано выше, остается также 
не решенной проблема контаминации кожной ми-
крофлорой при отборе материала без помощи катете-
ра или пункции. В связи с этим ставится под сомне-
ние надежность некоторых данных, например, высо-
кая частота обнаружения в моче мужчин и женщин 
видов бактерий, относящихся к роду Corynebacterium, 
которые по своим характеристикам относятся к ком-
менсалам кожи [1].

Исследование женского микробиома МВП, про-
веденного методом полного секвенирования (WGMS), 
показало несомненную связь микробиомов МВП 
и влагалища, а также преобладание у женщин дето-
родного возраста в микробиомах МВП и влагалища 
бактерий рода Lactobacillus (видов L. crispatus, L. iners, 
L. gasseri и L. jensenii) [13]. Протекторная роль лакто-
бацилл во влагалище общеизвестна, и наличие «зер-
кального» сообщества в МВП позволяет предполагать 
их сходную роль в ином экотопе. Интересно, что гене-
тические детерминанты лактобактерий нередко обна-
руживают и в моче мужчин [12, 15]. 

Большинство проведенных работ представляют со-
бой одномоментные исследования разных категорий 
людей («cross-sectional»), не дающие представления 
о динамической устойчивости микробиомов. Кроме 
того, репрезентативность данных представляется так-
же недостаточной. Попытки соотнести микробиомы 
с генотипом или фенотипом человека пока не увен-
чались успехом.

Возбудители инфекций МВП, знакомые и незнако-

мые. Инфекционные заболевания мочевыводящих пу-
тей были и остаются в числе ведущих патологий. В ам-
булаторной практике урологические инфекции чаще 
развиваются у детей и людей пожилого возраста. Осо-
бенно часто их диагностируют у женщин в период по-
стменопаузы, что во многом связано с изменением 
состояния слизистых оболочек МВП на фоне гормо-
нальных перестроек [19]. У женщин во всех возрастных 
группах преобладают неосложненные формы, которые 
характеризуются отсутствием обструктивных структур-
ных изменений в почках и мочевыводящих путях [20]. 
С помощью стандартных методов исследования (бак-
териологический посев) в качестве возбудителей, как 
правило, выявляют кишечную палочку, энтерокок-
ки, стафилококки и представителей семейства Entero-
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bacteriaceae [15]. Исследования микробиома показали 
не только присутствие спектра известных бактериаль-
ных возбудителей неосложненных форм инфекций мо-
чевыводящих путей, но и присутствие архей, вирусов, 
грибов и простейших (трихомонад) [1, 15].

Что касается клинической практики, то особо акту-
альной была и остается проблема развития осложнен-
ных форм урологических инфекций, приводящих даже 
к септическим состояниям. Так, по данным американ-
ских исследователей, в США число ежегодных обра-
щений по поводу инфекционных заболеваний МВП 
в отделения неотложной помощи превышает 1 млн, 
при это более 100 тыс. человек госпитализируют [21]. 
Доля осложненных форм урологических инфекций до-
стигает 45%, при этом преобладают женщины (40%), 
из них 62% – старше 65 лет. Изменения в микробио-
ме МВП связаны не только с особенностями возбу-
дителей инфекции, но и с инвазивными лечебно-ди-
агностические мероприятия (введение катетера, ан-
тибиотикотерапия) [15]. С помощью расширенного 
метода культивирования (EQUC) было показано, что 
у пациентов с уроинфекцией значительно чаще, чем 
у здоровых людей, выделяли Escherichia coli, Klebsiella 

pneumoniae, Streptococcus agalactiae, Aerococcus urinae, 
Enterococcus faecalis, Staphylococcus aureus и Streptococcus 

anginosus [12]. Также обнаруживали дрожжеподобные 
грибы рода Candida (C. albicans, C. glabrata, C. orthopsilos

is, C. tropicalis), а также Clavispora lusitaniae, Lodderomyces 

elongisporus, Meyerozyma guilliermondii и Malassezia 
globosa [1, 15]. В целом, микробиом МВП пациентов 
с признаками инфекционных воспалительных патоло-
гий отличался меньшим видовым разнообразием и до-
минированием представителей семейства Enterobacte­

riaceae [15]. Стоит заметить, что снижение видового 
разнообразия наблюдали в диапазоне от 30 до 50 ро-
дов микроорганизмов на 1 пробу мочи, что на порядок 
превышает значения, получаемые методом стандарт-
ного посева (не более 3-5 видов).

И еще о хронических инфекциях мочевыводящих пу-

тей. Лечение хронических урологических инфекций 
было и остается трудно решаемой задачей (главным 
образом амбулаторной практики). Относительно при-
чин их возникновения, а также патогенеза до сих оста-
ется много вопросов и неясностей [22]. Источники по-
стоянной инфекции могут находится как вовне, так 
и внутри МВП. Безусловно существует наследствен-
ная и приобретенная «склонность» к урологическим 
инфекциям (например, анатомические особенности, 
иммунологическая недостаточность и т.д.). Ряд иссле-
дователей получили прямые доказательства наличия 
постоянно персистирующих популяций микроорганиз-

мов в стенках мочевого пузыря [23, 24]. Среди внешних 
источников наиболее вероятным резервуаром являет-
ся кишечная микрофлора, и это предположение пред-
ставляется небезосновательным [25]. Об этом, в част-
ности, свидетельствуют успехи в лечение хронических 
инфекций мочевыводящих путей с помощью фекаль-
ной трансплантации [1]. Интересным кажется и под-
ход, основанный на разработке лечебных диет на ос-
нове растительных волокон и богатых полиненасы-
щенными жирными кислотами продуктов, с помощью 
которых нормализуется состав кишечной микробиоты, 
а это приводит к накоплению метаболитов с противо-
воспалительным действием [26]. И хотя работы по ис-
следованию метаболома (профиля микробных метабо-
литов) человека находятся еще на начальных стадиях, 
но уже имеющиеся данные говорят о возможности кор-
рекции, например, ингибирование синтеза провоспа-
лительных и активирование синтеза противовоспали-
тельных метаболитов [27]. Показано, что применение 
пробиотиков и синбиотиков приводит к нормализации 
кишечной микробиоты, перестройке метаболическо-
го профиля и снижению частоты возникновения по-
стоперационных осложнений [28].

Насколько значимо выявление генетических де-
терминант архебактерий в поддержании хронических 
урологических инфекций, пока остается неясным, хотя 
число таких находок растет с каждым годом [29, 1]. Об-
наружение представителей филы Methanobacteriota сви-
детельствует о несомненной связи с кишечным микро-
биомом. Археи, относящиеся к филам Thermoproteota 

и Halobacteriota, являются типичными обитателями 
морей и засоленных лагун. Их присутствие вполне за-
кономерно (моча содержит высокие концентрации  
NaCl), но каков их вклад в патогенез хронических уро-
инфекций, пока не изучено.

Нам кажется преждевременным говорить о роли 
и других редких видов микроорганизмов, например, 
Acidovorax, Rhodanobacter, Actinotignum и Oligella, на-
звания которых мало что говорят большинству кли-
нических микробиологов [1-5]. Конечно, любое рас-
ширение горизонтов познания только способствует 
формированию профессионального подхода, но си-
стематика и классификация микроорганизмов посто-
янно развивается и пересматривается, поэтому эта ин-
формация зачастую носит временный характер. Ска-
занное особенно актуально для обширной группы 
анаэробов. Нам представляется более важным фор-
мирование целостной картины, выявление механиз-
мов саморегулирования функций микробиомов, ко-
торые можно было бы соотнести с клинической кар-
тиной заболеваний.
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Об антибиотиках. Положение о том, что антибио-
тикотерапия радикально меняет состав и структуру ми-
кробиомов, давно стало аксиомой. Изучение влияния 
антибиотиков на микробиом МВП показало, что их 
применение приводит к значительному сокращению 
видового разнообразия и росту числа полирезистент-
ных госпитальных штаммов энтеробактерий [30]. Бо-
лее того, после курса антибиотикотерапии никакие ми-
кробиомы (кишечника, влагалища, ротоглотки, кожи) 
не возвращаются к исходному состоянию [1-5]. Поэ-
тому антибиотикотерапия должна применяться только 
при лечении осложненных форм инфекций мочевыво-
дящих путей на основе проведения мониторинга воз-
будителей и их антибиотикограмм. В иных ситуациях, 
предпочтительнее применять уросептики, резистент-
ность к которым пока развивается не столь быстро.

заключение 

Исследование микробиома МВП являет собой при-
мер синтеза метагеномных и культуральных подходов, 
взаимодополняющих и, в определенной степени, кор-
ректирующих друг друга. В результате проведенных 
исследований была обнаружена резидентная микро-
флора мочевыводящих путей, о существовании кото-
рой ранее было не известно. Оказалось, что среди по-
стоянных обитателей МВП преобладают медленно ра-
стущие трудно культивируемые виды, среди которых 
обнаружены и анаэробные бактерии. Из этого следует, 
прежде всего, необходимость разработки новых схем 
противомикробной терапии. Результаты изучения ми-
кробиома МВП заставляют по-новому взглянуть и на 
подходы микробиологической диагностики инфек-
ций МВП (критерии этиологической значимости и т. 
д.). В свете новых данных о микробиоме МВП выде-
ление нескольких видов микроорганизмов уже нельзя 
рассматривать как однозначное свидетельство загряз-
нения при нарушении технологии отбора. Результаты 
изучения микробиома МВП еще раз подтвердили со-
мнительную обоснованность антибактериальной про-
филактики «бессимптомного» носительства (необходи-
мость строгого соотнесения микробиологических на-
ходок с клинической картиной). Об этом многие годы 
говорили в рамках борьбы с распространением поли-
резистентных штаммов.

Знание того, как функционируют «здоровые ми-
кробиомы» МВП, должно являться основой того, 
что принято называть персонифицированным под-
ходом в медицине. Восстановление «нормальной» 
структуры микробиома МВП, характерной именно 
для данного пациента, позволило бы скоординиро-
вать работу мочевыводящей системы, снять излиш-

нюю медикаментозную нагрузку. Для профилактики 
воспалительных заболеваний МВП или после завер-
шения курса антибиотикотерапии уже сейчас при-
меняются новые лечебные подходы на основе введе-
ния синбиотиков (пробиотики+ростовые субстраты) 
в желудочно-кишечный тракт, влагалище и непо-
средственно в МВП. Обнадеживающими являются 
положительные результаты коррекции микробио-
мов и лечения хронических уроинфекций с помо-
щью фекальной трансплантации. Кроме того, ведут-
ся исследования по созданию сложных многоком-
понентных синбиотиков на основе представителей 
нормальной кишечной микрофлоры. Лечебные ди-
еты также представляются весьма перспективными 
для проведения комплексной профилактики и тера-
пии воспалительных заболеваний МВП. Интенсив-
ность, с которой проводятся исследования микро-
биомов, и микробиома МВП в их числе, позволя-
ет не только надеяться, но и утверждать, что то, что 
еще вчера казалось далеким будущим, на наших гла-
зах становится явью.
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