
65ЖУРНАЛ МИКРОБИОЛОГИИ, ЭПИДЕМИОЛОГИИ И ИММУНОБИОЛОГИИ. 2021; 98(1)
DOI: https://doi.org/10.36233/0372-9311-62

ОБЗОРЫ

© Коллектив авторов, 2021

ОБЗОРЫ

Научный обзор
https://doi.org/10.36233/0372-9311-62

Нарушения кишечной микробиоты при расстройствах 
аутистического спектра: новые горизонты в поиске 
патогенетических подходов к терапии.  
Часть 1. Особенности кишечной микробиоты  
при расстройствах аутистического спектра
Благонравова А.С., Жиляева Т.В., Квашнина Д.В.

Приволжский исследовательский медицинский университет, Нижний Новгород, Россия

Аннотация
Первая часть обзора литературы, посвященного роли нарушений кишечной микробиоты в патогенезе рас-
стройств аутистического спектра (РАС), включает последние опубликованные данные об особенностях ко-
личественного и качественного состава кишечной микробиоты у пациентов с аутизмом. Показано, что при 
РАС обнаружено избыточное присутствие Clostridium spp., представлены данные, свидетельствующие о 
возможном участии этих бактерий в развитии симптомов аутизма. Приведены противоречивые результаты 
исследований об увеличении численности ряда других патогенных бактерий и, наоборот, снижении коли-
чества бактерий, необходимых для поддержания нормального функционирования кишечника и организма 
хозяина в целом. Сообщается о возможной роли Candida albicans при РАС, требующей дальнейшего изу-
чения. Обсуждаются возможные причины противоречий в результатах исследований, посвященных дан-
ной теме. 
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Abstract
The first part of the literature review on the role of intestinal microbiota dysbiosis in the pathogenesis of autism 
spectrum disorders (ASD) includes recent data published in the literature on the features of the quantitative 
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and qualitative composition of the intestinal microbiota in patients with autism. It was shown that an excessive 
presence of Clostridium was detected in ASD, and evidence was presented showing the possible participation 
of these bacteria in the development of autism symptoms. Contradictory research results on an increase in a 
number of other pathogenic bacteria and, conversely, a decrease in the number of bacteria necessary to maintain 
the normal functioning of the intestine and the host organism as a whole are presented. The possible role of 
Candida albicans in ASD, requiring further study, is reported. Possible causes of contradictions in the results of 
studies on this topic are discussed.
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Введение
Несмотря на большую распространенность и 

увеличение заболеваемости расстройствами аути-
стического спектра (РАС), не существует официаль-
но одобренных методов лечения ключевых симпто-
мов аутизма, что, вероятно, связано с дефицитом 
сведений об этиологии и патогенезе этой весьма 
гетерогенной группы расстройств. При этом в по-
следние десятилетия в большом количестве иссле-
дований выявлена ассоциация между дисбиозом 
кишечника и поведенческими симптомами у па-
циентов с РАС и другими нейропсихическими рас-
стройствами. 

Значительная доля детей и взрослых с аутиз-
мом испытывают гастроинтестинальные (ГИ) про-
блемы (запор, диарея, хроническая абдоминальная 
боль и др.), сопутствующие психопатологическим 
симптомам [1] и коррелирующие с тяжестью РАС 
[2]. B.O. McElhanon и соавт. в результате проведен-
ного метаанализа сделали вывод о трехкратном ста-
тистически значимом увеличении риска ГИ-симп-
томов у детей с РАС по сравнению со здоровыми 
детьми [1]. Согласно другим исследованиям, около 
40% пациентов с РАС имеют ГИ-жалобы [3]. 

Гипотетически нарушения микробиоценоза 
кишечника, ассоциированные с ГИ-проблемами, 
у детей с генетической предрасположенностью к 
РАС могут усиливать проявления аутистического 
фенотипа или тяжесть поведенческих симптомов 
[4]. Согласно ряду исследований, у детей с соче-
танием РАС и ГИ-расстройств отмечаются более 
тяжелые тревога, раздражительность и социальная 
изоляция по сравнению с детьми с РАС без ГИ-рас-
стройств [5]. В исследовании CHARGE (Childhood 
Autism Risks from Genetics and Environment) частота  
ГИ-нарушений была ассоциирована с более выра-
женным аутистическим поведением, измеренным 
с помощью Aberrant Behaviour Checklist. С другой 
стороны, тяжесть аутизма, измеренная с помощью 
Autism Treatment Evaluation Checklist (ATEC), кор-
релировала с индексом более тяжелых ГИ-нару-
шений [1]. Таким образом, тяжесть поведенческих 

симптомов ассоциирована с риском возникновения 
ГИ-проблем и наоборот [6], но причинно-след-
ственная связь в исследованиях такого типа остает-
ся не изученной. 

ГИ-симптомы могут быть частично связаны с 
дисбиозом микробиоты кишечника (МК) [7]. При 
этом нельзя исключить, что МК оказывает влияние 
как на функционирование желудочно-кишечного 
тракта (ЖКТ), так и на нейробиологическое состо-
яние (собственно симптомы аутизма) за счет не-
скольких механизмов, в частности продуцируемых 
микроорганизмами метаболитов, модулирующих 
работу центральной нервной системы [8]. Гипотеза 
о роли МК в патогенезе аутизма поддерживается ис-
следованиями, в которых показано, что манифеста-
ция аутизма часто сопровождается ГИ-жалобами 
и ей предшествует использование антибиотиков: 
многие дети с РАС часто проходят антибиотикоте-
рапию в течение первых 3 лет жизни, что, предпо-
ложительно, дестабилизирует их МК и открывает 
возможности для конкурентных потенциальных па-
тогенов вносить вклад в тяжесть РАС [9, 10]. Кроме 
того, показано, что пероральный прием ванкомици-
на приводит к улучшению симптомов [11]. 

Ряд исследователей сфокусировались на из-
менениях в МК как на факторе риска для индиви-
дуумов, генетически предрасположенных к РАС; 
считается, что эти изменения в МК повышают риск 
развития РАС, влияя на иммунную систему и обмен 
веществ [12]. 

Данный обзор литературы, включающий три 
сообщения, посвящен оценке современного состо-
яния исследований о роли МК в этиологии и пато-
генезе РАС, а первая его часть — анализу опубли-
кованных данных об особенностях состава МК у 
пациентов с РАС. Кишечный микробиом детей с 
аутизмом отличается от такового у нейротипичных 
сиблингов и здоровых детей. Кроме того, различия 
выявлены между собственно аутизмом и другими 
РАС, которые не соответствуют полным диагности-
ческим критериям аутизма (первазивное расстрой-
ство развития без дополнительных уточнений) [13]. 
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Согласно первым исследованиям, МК при РАС 
характеризуется увеличенным количеством микро-
флоры и сниженным микробным разнообразием; 
авторы предполагали, что комбинация этих факто-
ров может привести к чрезмерному росту патоген-
ных бактерий, способствуя выраженности симпто-
мов аутизма [14]. Однако в дальнейших исследова-
ниях получены не столь однозначные результаты. 

При сравнении микробного разнообразия МК 
детей с РАС и здорового контроля в ряде исследо-
ваний сообщают о его повышении при РАС [15, 16],  
в других — о снижении микробного разнообразия  
в кишечнике при аутизме [17, 18]. Наконец, соглас-
но другим исследованиям, значимых различий в 
разнообразии кишечной микрофлоры между паци-
ентами с РАС и здоровым контролем не отмечается 
[19, 20].

Обнаружено, что у детей с РАС и их сиблин-
гов по сравнению со здоровыми детьми более рас-
пространены микроорганизмы родов Lactobacillus, 
Clostridium, Desulfovibrio, Caloramator, Alistipes, 
Sar cina, Akkermansia, семейств Sutterellaceae и 
Entero bacteriaceae [12, 15, 21].

Клостридии
Согласно данным F. Mangiola и соавт., каче-

ственный состав образцов фекалий у детей с ау-
тизмом характеризуется большим количеством 
Clostridium spp. (в 10 раз больше, чем у здоро-
вого контроля) [22]. В серии случаев, описанной 
S.M. Finegold и соавт., проведен сравнительный 
анализ МК у 13 детей с аутизмом и таковой у 9 де-
тей без заболевания: у детей с аутизмом выявлены 
большие численность и разнообразие видов кло-
стридий, чем в контроле [23]. Повышенный уровень 
клостридий был также обнаружен у пациентов с 
РАС в нескольких исследованиях с использованием 
методов 16S rRNA пиросеквенирования [3, 24–27] 
и ПЦР в режиме реального времени: уровень 3 кла-
стеров клостридий (I, XI и XIVab) и одного специ-
фического вида клостридий (Clostridium bolteae) 
был статистически значимо выше при РАС [28]. 

Дальнейшие исследования с использовани-
ем ПЦР в режиме реального времени также сооб-
щают о повышении уровня клостридий кластера I 
при РАС [29]. При использовании флюоресцентной 
in situ гибридизации обнаружено увеличение уров-
ня Clostridium histolyticum в фекалиях пациентов 
с РАС по сравнению со здоровым контролем, при 
этом здоровые сиблинги детей с РАС также имели 
более высокие уровни Clostridium histolyticum, чем 
здоровый контроль [30]. 

Обилие Clostridium perfringens в фекалиях 
у детей с аутизмом также было подтверждено не-
сколькими исследованиями [25, 28, 30]. В иссле-
довании F. Strati и соавт. показано, что ГИ-про-
блемы у детей с РАС ассоциированы с высоким 

содержанием клостридий [31]. B.L. Williams и 
соавт. обнаружили, что увеличение уровня бакте-
рий порядка Clostridiales в значительной степени 
объясняется увеличением количества микроор-
ганизмов из семейств, входящих в данный поря-
док: Lachnospiraceae и Ruminococcaceae [32]. Со-
гласно исследованию D.R. Rose и соавт., уровни 
Lachnospiraceae и Ruminococcaceae увеличены у 
детей с РАС с ГИ-симптомами по сравнению с деть-
ми контрольной группы с похожими симптомами 
[5]. J. Pulikkan и соавт. также в их работе отмеча-
ют повышение содержания бактерий семейства 
Ruminococcaceae [19], в то время как S. Liu и соавт. 
обнаружили, что уровень Ruminococcaceae при РАС 
значимо снижен [33].

Возможная роль Clostridium spp. в этиопато-
генезе аутизма была впервые предложена в 1998 г. 
Ellen Bolte, матерью ребенка с регрессивным аутиз-
мом, которая отметила начало поведенческих изме-
нений после повторных курсов антибиотиков и по-
следовавшей за этим хронической диареи [34, 35]. 
Наблюдая аналогичные случаи, она в общих чертах 
обрисовала возможность подострой хронической 
клостридиальной кишечной инфекции, которая мо-
жет лежать в основе патогенеза аутизма у отдель-
ных пациентов [34].

В пользу гипотезы о том, что изменение ки-
шечного микробиоценоза с превалированием ти-
тра клостридий является потенциальным фактором 
риска развития РАС, свидетельствуют результа-
ты исследования, в котором дети с регрессивным 
аутиз мом получали 6-недельный пероральный курс 
ванкомицина (к которому чувствительны клостри-
дии), что привело к значительному улучшению как 
нейроповеденческих, так и желудочно-кишечных 
симптомов [36]. Авторы предположили, что изме-
нение состава облигатной микрофлоры кишечника 
при РАС сопровождается колонизацией бактери-
ями, продуцирующими нейротоксины. И это мо-
жет отчасти способствовать развитию симптомов 
аутиз ма. Однако улучшение по окончании лечения, 
подтвержденное использованием многочисленных 
оценок до и после терапии, было кратковременным, 
что, вероятно, связано с устойчивостью к ванкоми-
цину спор клостридий, которые по окончании кур-
са лечения в условиях снижения колонизационной 
резистентности кишечника прорастали в вегетатив-
ную форму, продуцирующую токсины, с последую-
щим развитием симптоматики [35, 37]. 

Клостридии способны продуцировать неко-
торые метаболиты, такие как фенолы, дериваты 
p-крезола и индола, потенциально токсичные для 
человека [38]; эти метаболиты были обнаружены в 
образцах фекалий детей с первазивным расстрой-
ством развития без дополнительных уточнений (ва-
риант РАС) и в еще больших количествах в образ-
цах детей с аутизмом [25]. 
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Недавний обзор постулирует роль глифоса-
та — распространенного в окружающей среде пе-
стицида в патогенезе аутизма за счет его влияния 
на рост токсин-продуцирующих Clostridium spp. 
[39]. И действительно, известно, что Clostridium 
perfringens и Clostridium botulinum высокоустойчи-
вы к глифосату, в отличие от других представителей 
МК, таких как бифидобактерии и лактобактерии. 
Таким образом, уровень глифосата может оказы-
вать вредоносное влияние на ось кишечник–мозг 
и способствовать патогенезу аутизма через изме-
нение микробиома и продукцию клостридиальных 
токсинов [39]. 

Другие бактерии
В целом ряде исследований показано, что 

при РАС также более распространены виды Desul
fovibrio [16, 21, 29]. Более того, отмечена сильная 
корреляция Desulfovibrio spp. с тяжестью прояв-
лений  аутизма [29]. Микроорганизмы вида Desul
fovibrio —  анаэробные палочки, устойчивые  к 
распространенным антибиотикам, таким как цефа-
лоспорины. У детей с аутизмом чаще в анамнезе 
отмечаются инфекции среднего уха, в связи с кото-
рыми они получали большее количество антибио-
тиков, чем дети из групп контроля [40], что может 
приводить к чрезмерному росту Desulfovibrio spp., 
продуцирую щих пропионовую кислоту [21] и дру-
гие важные метаболиты (например, липополисаха-
риды), потенциально вовлеченные в патогенез РАС. 

Представители филов Firmicutes, Bacteroidetes 
и Proteobacteria были наиболее распространенны-
ми во всех исследованиях, хотя данные об их ка-
чественных и количественных соотношениях при 
РАС также значительно варьируют. Повышенное 
количество Bacteroidetes обнаружено у детей с РАС 
в 5 исследованиях [13, 16, 20, 25, 41]. По данным 
некоторых исследований, у детей с РАС отмече-
но значимое повышение соотношения Firmicutes/
Bacteroidetes в связи со снижением Bacteroidetes 
[19, 31, 32], в других же исследованиях показано 
отсутствие различий по уровням Bacteroidetes и 
Firmicutes между РАС и нормой [26, 42].

S.M. Finegold и соавт. [16] выявили сниженные 
уровни содержания представителей фила Firmicutes 
и относительно высокую распространенность Bac
te roidetes, продуцирующих короткоцепочечные 
жирные кислоты, в частности пропионовую кисло-
ту, и благодаря этому способных влиять на ЦНС и 
поведение при аутизме, т.к. пропионовая кислота 
проникает через гематоэнцефалический барьер и 
может оказывать влияние на нейрональную ткань 
[16]. М. De Angelis и соавт. продемонстрировали, 
что распространенность Firmicutes снижена в фе-
кальных образцах детей с аутизмом по сравнению 
со здоровыми детьми, но этих различий не было 
получено между образцами детей с другими типа-

ми РАС (первазивным расстройством развития без 
дополнительных уточнений) и здоровых детей [12].

У детей с РАС зарегистрирована также боль-
шая численность бактерий рода Sutterella [43, 44], 
в частности подтверждено наличие Sutterella spp. у 
более чем 50% детей с РАС и их полное отсутствие у 
контрольных детей. Микроорганизмы рода Sutterella 
были идентифицированы также при воспалитель-
ных заболеваниях кишечника, но в дальнейшем и 
у здоровых людей [45]. В настоящее время остается 
непонятным, являются ли они непатогенными пред-
ставителями МК или же могут проявлять патоген-
ность при определенных условиях. В двух других 
исследованиях обнаружено, что Sutterella spp. ме-
нее распространены при РАС [18, 46].

Бактерии Sutterella spp. связаны с метаболиз-
мом слизистой оболочки, и данные об их ассоциа-
ции с РАС были подтверждены другими микробио-
логическими исследованиями кала у детей с РАС 
[44]. Однако в нескольких случаях различия не 
были статистически значимыми между пациента-
ми с аутизмом и их сиблингами. Поскольку имеет-
ся большое количество множественных семейных 
случаев РАС, была выдвинута гипотеза о том, что 
дети с аутизмом могут передавать свою фекальную 
микробиоту своим сиблингам и другим тесно кон-
тактирующим сверстникам, что приводит к разви-
тию аутизма у предрасположенных детей [16]. Об 
этом также могут свидетельствовать результаты 
S.V. Gondalia и соавт. [47], которые показали отсут-
ствие клинически значимых различий в характери-
стиках МК между детьми, страдающими аутизмом, 
и их нейротипическими сиблингами.

В трех исследованиях сообщалось, что уро-
вень лактобацилл был значительно выше при РАС 
[19, 29, 31]. Особенно примечательно 32-кратное 
превышение Lactobacillus spp. у детей с РАС по 
сравнению со здоровыми детьми, полученное в ис-
следовании J. Pulikkan и соавт. [19].

Имеются весьма многочисленные данные о 
снижении при аутизме уровней бактерий рода Bifi
do bacterium [16, 24, 25], которые могут оказывать за-
щитное действие благодаря своим противовоспали-
тельным свойствам. Но в двух работах сообщалось 
о значимом увеличении Bifidobacterium spp. [19, 27]. 
Лактобациллы и бифидобактерии обычно использу-
ются в пробиотических добавках. Поэтому примене-
ние пробиотиков может способствовать увеличению 
числа этих бактерий. Однако использовались ли 
пробиотики пациентами в начале исследования, в 
соответствующих публикациях не уточняется.

В нескольких исследованиях сообщалось о сни-
жении уровней Prevotella spp. при РАС, а также бак-
терий рода Coprococcus и семейства Veillonellaceae, 
ответственных за переваривание и ферментацию 
углеводов [17, 18, 31, 42]. Низкая распространен-
ность Prevotella spp. — комменсального микроор-
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ганизма, участвующего в метаболизме сахаридов и 
в биосинтезе витаминов, обнаружена также в слюн-
ных пробах людей с РАС [40]. Поскольку считает-
ся, что у пациентов с аутизмом нарушено усвоение 
углеводов, восстановление относительного дефи-
цита Prevotella spp. может иметь терапевтический 
потенциал для симптомов РАС [40]. При этом J. 
Plaza-Díaz и соавт. [27] выявили значительное по-
вышение уровня Prevotella spp. при РАС.

L. Wang и соавт. [48] обнаружили снижение рас-
пространенности Akkermansia muciniphila у паци-
ентов с РАС относительно контроля. A. muciniphila 
является муцин-деградирующей бактерией, обычно 
присутствующей в больших количествах в здоро-
вом кишечнике. Таким образом, ее отсутствие мо-
жет способствовать изменению барьерной функции 
слизи. И наоборот, сообщалось также о повышен-
ных уровнях бактерий рода Akkermansia при РАС 
[15]. J. Plaza-Díaz и соавт. [49] на основании ком-
плексного обследования 48 детей в возрасте 2–6 лет 
с РАС и их 57 здоровых сверстников с применением 
метагеномного подхода и использованием платфор-
мы секвенирования следующего поколения выяви-
ли, что Actinobacteria, Proteobacteria на уровне фи-
ла, а Bacilli, Erysipelotrichia и Gammaproteobacteria 
на классовом уровне были обнаружены в более вы-
соких концентрациях у детей с РАС.

Перспективным методом комплексного изуче-
ния пациентов с РАС является анализ метагенома, 
основанный на построении метагеномных сигна-
тур, который позволяет оценить функциональные 
изменения в МК и нейромодулирующий потенци-
ал МК человека [50]. Одним из передовых иссле-
дований с применением данного метода является 
работа группы российских ученых. По результатам 
метагеномного анализа с применением разработан-
ного ими биоинформатического алгоритма были 
выявлены статистически значимые различия в так-
сономическом и генном составе МК детей с РАС 
относительно группы нейротипичных детей. По-
казано пониженное содержание родов Barnesiella 
и Parabacteroides, видов Alistipes putredinis, Bacte
roides intestinihominis, Eubacterium rectale, Para bac
teroides distasonis и Ru mi nococcus lactaris, а также 
увеличение представленности бактерий вида Bacte
roides stercoris [50]. 

Другие микроорганизмы 
Дисбиоз кишечника при РАС характеризуется 

количественными и качественными изменениями не 
только бактериальной, но и грибковой составляю-
щей [15, 31, 51]. Candida albicans в ЖКТ в 2 раза 
чаще встречаются у детей с РАС (они высеваются 
у 57,5% пациентов с аутизмом), чем у здоровых 
детей, причем обнаруживаются агрессивные фор-
мы с псевдогифами, что говорит о возможности их 
облегченной адгезии к слизистой кишечника [51]. 

Грибы рода Candida могут выделять аммиак, d-ара-
бинитол и другие токсины, вызывая аутистическое 
поведение [51]. Роль грибов в патогенезе РАС не бы-
ла четко выяснена, и необходимы дополнительные 
исследования с большими выборками, т.к. исследо-
вания, проведенные в последние годы, свидетель-
ствуют о вероятном значимом влиянии этого типа 
микрофлоры. Большее количество грибковой фло-
ры у пациентов с РАС может быть лишь следствием 
изменений в балансе бактериальной микробиоты и 
не иметь отношения к нейропсихологическим сим-
птомам, но, с другой стороны, наличие синтезируе-
мых C. albicans токсинов, способных проникать че-
рез кишечную стенку, требует пристального даль-
нейшего изучения этой темы. Кроме того, согласно 
отдельным гипотезам, избыточная колонизация ки-
шечника новорожденного C. albicans, полученными 
от матери при родах, может нарушать формирова-
ние нормальной бактериальной микрофлоры.

Обсуждение
Как можно видеть из приведенных выше ре-

зультатов многочисленных исследований, несмотря 
на большое количество публикаций по дисбиозу 
МК при РАС, до сих пор нет единого мнения отно-
сительно точного состава микробиома кишечника, 
специфичного для людей с РАС, не говоря уже о 
том, что некоторые исследования описывают прямо 
противоположные результаты [15]. 

Причиной противоречий может быть отсут-
ствие однородности с точки зрения демографиче-
ских характеристик, диеты, фармакологического 
лечения участников, географической области ис-
следований, сопутствующих заболеваний, тяжести 
поведенческих и ГИ-симптомов среди включенных 
пациентов, а также методологии исследований. 
Например, микробиота фекалий молодых людей 
содержит пропорционально меньше бактерий, при-
надлежащих филу Bacteroidetes, по сравнению с 
пожилыми людьми [52], и профиль микробиома мо-
жет варьировать в зависимости от участка ЖКТ, из 
которого была взята проба [28]. Следовательно, для 
правильного сравнения и оценки результатов необ-
ходимы исследования с однородными группами па-
циентов. По той же причине — большой разнород-
ности в подходах к исследованию данной темы — в 
настоящее время практически нет метаанализов, ко-
торые бы позволили обобщить имеющиеся данные. 

Наличие ГИ-симптомов является важным вме-
шивающимся фактором при изучении МК и РАС, 
т.к. желудочно-кишечные нарушения сами по себе, 
независимо от биологических механизмов, из-за 
кишечного дискомфорта могут влиять на поведение 
детей с РАС [53].

Очевидна необходимость исследований кау-
зальности взаимоотношений МК и поведенческих 
нарушений, т.к. на настоящий момент существуют 
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преимущественно гипотезы. Для этого, вероятно, 
необходимы не кросс-секционные исследования, а 
исследования с проспективным дизайном, оценкой 
МК с момента новорожденности до возникновения 
симптомов РАС, а также исследования с интервен-
цией с длительным динамическим наблюдением 
состава МК и оценкой в динамике психопатологи-
ческого состояния пациента. 

Огромным препятствием на пути к понима-
нию проблемы служит также то, что РАС не являет-
ся заболеванием с единым механизмом патогенеза, 
это спектр, целая группа психических расстройств, 
имеющих разные молекулярные механизмы патоге-
неза. Поэтому гипотетически в разных случаях РАС 
роль МК в формировании психопатологических 
расстройств может быть принципиально различной: 
от минимальной и клинически незначимой (как ре-
зультат особых пищевых предпочтений пациента) 
до максимальной патогенетически значимой (когда 
манифестация симптомов является преимуществен-
ным результатом тяжелого кишечного дисбиоза при 
наличии определенной генетической предрасполо-
женности к психическому расстройству). 

Вероятно, до тех пор, пока не будут преодо-
лены современные трудности в классификации 
психических расстройств (пока не произойдет пе-
рехода от описательного подхода с опорой на внеш-
ние фенотипические признаки к подходу на основе 
патогенеза и с опорой на молекулярные механизмы 
развития заболевания), вопрос, каким образом гомо-
генизировать выборки в исследованиях РАС, оста-
нется актуальным. Но в то же время перехода к па-
тогенетической классификации не произойдет, пока 
не будет получено достаточное количество данных 
о различных факторах этиологии и патогенеза. 

Этот замкнутый круг в настоящее время может 
быть преодолен благодаря использованию иссле-
довательского подхода с описанием максимально-
го количества данных о пациентах, включенных в 
исследование, в том числе с применением новых 
технологий: методов секвенирования нового поко-
ления, метаболомики с интегрированием данных 
транскриптомики и протеомики, а также тщатель-
ным психопатологическим описанием участников 
исследования стандартизированными валидизиро-
ванными методами. Кроме того, учитывая большую 
роль в развитии РАС нарушений индивидуального 
развития организма на каком-либо этапе онтогене-
за, очевидной становится необходимость обследо-
вания пар мать пациента–пациент для оценки воз-
можного вклада факторов, влияющих на внутриу-
тробное развитие плода. Причем оптимальным при 
этом был бы проспективный динамический дизайн 
исследований, в котором наблюдения проводятся с 
самых ранних этапов онтогенеза. Это могут быть 
либо исследования больших выборок из общей по-
пуляции, либо прицельные исследования семей, в 

которых уже есть пациенты с РАС. Подобный под-
ход поможет более детально изучить некоторые до-
полнительные механизмы развития аутизма. Так, 
согласно одной из теорий, трансплацентарное по-
ступление избытка некоторых аутоантител матери 
класса IgG к плоду ведет к патологической «пере-
настройке» его иммунной системы (по механизмам 
материнского иммунного импринтинга) [54, 55]. 
Иммунные сдвиги у беременной женщины, прояв-
ляющиеся изменениями продукции аутоантител и 
цитокинов, могут быть вызваны разными фактора-
ми среды, в том числе микроэкологическими нару-
шениями пищеварительного и вагинального тракта, 
инфекциями и др. [54, 55]. Трудности, связанные с 
большими объемами данных в таких исследовани-
ях, трудозатратностью и высокой стоимостью мето-
дов исследования, могут быть преодолены в меж-
дисциплинарном подходе с привлечением исследо-
вателей из разных научных сфер и географических 
регионов.

Заключение
Таким образом, представляется актуальным 

дальнейшее изучение особенностей МК при РАС, 
поскольку имеющиеся к настоящему времени дан-
ные говорят о возможной этиопатогенетической 
роли кишечного дисбиоза в развитии симптомов 
аутизма. При этом большое количество противоре-
чий в имеющихся к настоящему времени данных, 
гетерогенность состояний, включенных в понятие 
РАС, многофакторность этиологии этих состояний 
требуют обширных исследований со сложным ди-
зайном и максимальной стандартизацией оценок 
как биологических показателей, так и психопатоло-
гических симптомов. 
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