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Введение. Антибиотикорезистентность рассматривается как одна из ключевых угроз глобальному здравоохранению. На-
ряду с нерациональным применением антимикробных препаратов, всё большее внимание уделяется пищевой цепи как воз-
можному фактору распространения антибиотикорезистентных микроорганизмов и генов устойчивости. В этой связи 
представляет интерес изучение связи между особенностями рациона и носительством генов антибиотикорезистентности 
у человека.
Цель - изучить взаимосвязь между употреблением различных пищевых продуктов и носительством генов антибиотикоре-
зистентности у взрослого населения.
Материал и методы.   Проведено одноцентровое поперечное исследование с участием 70 добровольцев в возрасте 18–44 
лет, проживающих в г. Архангельске. Участники прошли анкетирование с оценкой пищевых привычек. В качестве биологи-
ческого материала использовали фекалии. Выделение ДНК проводили с применением набора «Проба-НК-ПЛЮС», выявление 
генов антибиотикорезистентности – методом ПЦР в реальном времени с использованием набора «БакРезиста GLA». Ста-
тистическая обработка включала анализ таблиц сопряжённости 2×2, критерий χ² Пирсона, точный критерий Фишера и 
бинарную логистическую регрессию с расчётом отношения шансов и 95 % доверительного интервала.
Результаты. Наиболее часто в исследуемом биоматериале выявлялся ген tem (40,0 %), тогда как гены карбапенемаз реги-
стрировались значительно реже. Установлены статистически значимые ассоциации между носительством генов VanA/B 
(резистентность к гликопептидам – ванкомицину и тейкопланину), CTX-M и SHV (β-лактамазная резистентность, преиму-
щественно к цефалоспоринам расширенного спектра) и употреблением отдельных пищевых продуктов, включая говядину, 
ацидофилин, рыбу, зелёный и чёрный чай, а также морковь.
Заключение. Полученные данные указывают на потенциальную роль пищевых факторов в формировании и поддержании 
резистома кишечной микробиоты человека. Необходимы дальнейшие исследования для уточнения вклада пищевой цепи в 
распространение генов антибиотикорезистентности. 
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Background. Antibiotic resistance is considered one of the key threats to global public health. Alongside the irrational use of anti-
microbial drugs, increasing attention is being paid to the food chain as a possible factor in the spread of antibiotic‑resistant micro-
organisms and resistance genes. In this context, it is of interest to study the relationship between dietary patterns and the carriage of 
antibiotic resistance genes in humans.
Aim. To study the correlation between the consumption of various food products and the carriage of antibiotic resistance genes in the 
adult population.
Methods.  A cross sectional study was conducted involving 70 volunteers aged 18–44 years living in Arkhangelsk. Participants com-
pleted a questionnaire assessing dietary habits. Faecal samples were used as biological material. DNA extraction was performed using 
the «Proba NK PLUS» kit, and detection of antibiotic resistance genes was carried out by real time PCR using the «BakRezista GLA» 
kit. Statistical analysis included 2×2 contingency table analysis, Pearson’s χ² test, Fisher’s exact test, and binary logistic regression 
with calculation of odds ratios and 95 % confidence intervals.
Results.  The tem gene was most frequently detected in the studied biological material (40.0 %), whereas carbapenemase genes were 
registered significantly less often. Statistically significant associations were established between the carriage of VanA/B, CTX‑M and 
SHV genes and the consumption of certain food products, including beef, acidophilus milk, fish, green and black tea, and carrots.
Conclusion. The obtained data indicate the potential role of dietary factors in shaping and maintaining the resistome of the human 
gut microbiota. Further research is needed to clarify the contribution of the food chain to the spread of antibiotic resistance genes.
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ВВЕДЕНИЕ
Всемирная организация здравоохранения рассматри-

вает устойчивость к противомикробным препаратам, 
включая антибиотики, как одну из наиболее серьёзных 
угроз глобальному здравоохранению.  Антибиотикоре-
зистентность затрагивает все регионы мира, не ограни-
чивается отдельными возрастными или социальными 
группами и существенно осложняет профилактику и 
лечение инфекционных заболеваний [1].  Традиционно 
ключевыми факторами формирования резистентности 
считают нерациональное применение антибактериаль-
ных препаратов в клинической практике и ветеринарии. 
Вместе с тем в последние годы всё большее внимание 
уделяется пищевой цепи как потенциально значимому 
звену циркуляции антибиотикорезистентных микроор-
ганизмов и генов устойчивости [2].

Пищевые продукты могут выступать не только в ка-
честве резервуара антибиотикорезистентных бактерий, 
но и как фактор, влияющий на состав и функциональное 
состояние кишечной микробиоты, которая рассматрива-
ется как один из основных экосистемных пулов генов ре-
зистентности.  Комменсальные микроорганизмы кишеч-
ника способны участвовать в горизонтальном переносе 
генетических детерминант устойчивости, в том числе 
посредством плазмид, транспозонов и других мобильных 
генетических элементов [3]. Вследствие этого пищевые 
продукты могут быть вовлечены в распространение генов 
антибиотикорезистентности как напрямую, через посту-
пление контаминированных продуктов, так и опосредо-
ванно – через модуляцию микробиоты хозяина. Особое 
значение в данном контексте имеют продукты животного 
происхождения – мясо, молоко, яйца, рыба и морепродук-
ты, которые могут содержать антибиотикорезистентные 
бактерии, попадающие в пищевое сырьё из кишечника 
животных или из окружающей среды на этапах произ-
водства и переработки. Использование антибактериаль-
ных препаратов в животноводстве создаёт селективное 
давление, способствующее отбору и персистенции рези-
стентных штаммов. Попадание таких микроорганизмов 
в организм человека с пищей создаёт предпосылки для 
транзиторной или устойчивой колонизации, а также для 
переноса генов резистентности в состав кишечного ми-
кробиома [4]. Показано, в частности, что в молоке коров, 
получавших антибактериальную терапию по поводу ма-
стита, могут выявляться штаммы Escherichia coli, устой-
чивые к ампициллину (92 %) и тетрациклину (50 %) [5].  

Не меньший интерес представляет и растительная 
продукция. Овощи и фрукты могут быть контаминиро-
ваны антибиотикорезистентными микроорганизмами, 
как на этапе выращивания, так и в процессе транспор-
тировки, хранения и реализации. Существенный вклад 
в этот процесс вносят загрязнение почвы и водных ис-
точников остаточными концентрациями антибактери-
альных препаратов, применение органических удобре-
ний животного происхождения, а также воздействие 
продуктов биотрансформации антибиотиков.  Кроме 
того, эндофитная микробиота растений также может 
содержать генетические детерминанты устойчивости 
и выступать дополнительным резервуаром генов анти-
биотикорезистентности [6].

Современные молекулярно-генетические методы, 
включая метагеномное секвенирование и высокопро-
изводительный ПЦР-анализ, существенно расширили 
возможности изучения генов устойчивости в пищевых 
продуктах. С использованием этих подходов в образцах 
мяса были выявлены гены резистентности к карбапене-
мам (blaNDM, blaOXA-48), макролидам (erm (B), erm 
(F)) и полимиксинам (mcr) [7]; в образцах коровьего 
молока – детерминанты устойчивости к рифампицину, 
аминогликозидам, тетрациклинам, сульфаниламидам, 
метициллину и β-лактамным антибиотикам [8]; в им-
портируемых морепродуктах, в частности креветках, – 
гены резистентности к колистину (mcr-3 и mcr-9) [9]. 
Эти данные подтверждают, что пищевые продукты мо-
гут рассматриваться как значимый компонент экологи-
ческого пула генов устойчивости.

Вместе с тем, большинство имеющихся исследова-
ний сосредоточено либо на микробиологическом ана-
лизе отдельных категорий пищевых продуктов, либо 
на клинических аспектах инфекций, вызванных рези-
стентными штаммами.  Влияние пищевых привычек 
населения как самостоятельного фактора, потенциаль-
но ассоциированного с носительством генов антибио-
тикорезистентности, изучено в значительно меньшей 
степени.  Между тем систематическая оценка связи 
между структурой рациона и вероятностью обнаруже-
ния генетических маркеров устойчивости представляет 
не только теоретический, но и существенный практи-
ческий интерес, поскольку может способствовать уточ-
нению путей распространения антибиотикорезистент-
ности на популяционном уровне.

В связи с этим целью настоящего исследования 
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явилось изучение взаимосвязи между употреблением 
различных пищевых продуктов и носительством генов 
антибиотикорезистентности у взрослого населения.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДЫ
Проведено одноцентровое поперечное (кросс-

секционное) исследование, в которое были включены 70 
добровольцев молодого возраста, проживающих в г. Ар-
хангельске. Возраст участников составил от 18 до 44 лет, 
что соответствует классификации Всемирной организа-
ции здравоохранения для данной возрастной группы. 
Все участники исследования прошли анкетирование.

Анкета была разработана на кафедре клинической 
биохимии, микробиологии и лабораторной диагности-
ки ФГБОУ ВО «Северный государственный медицин-
ский университет» Минздрава России (г. Архангельск) 
с использованием данных отечественной и зарубежной 
литературы, посвящённой пищевым факторам, по-
тенциально ассоциированным с носительством генов 
устойчивости к антимикробным препаратам. Паспорт-
ный раздел анкеты включал сведения о поле, возрасте, 
массе тела и росте респондентов. Отдельный блок во-
просов был направлен на дополнительный отбор участ-
ников и позволял исключить лиц с хроническими за-
болеваниями, а также лиц, принимавших антибиотики, 
пробиотики или симбиотики в течение последних трёх 
месяцев.  Заключительная часть анкеты была посвя-
щена оценке пищевых привычек и включала вопросы 
о потреблении овощей, фруктов, мясных и молочных 
продуктов, рыбы, морепродуктов, чая и кофе.

Критериями включения в исследование являлись 
возраст от 18 до 44 лет включительно, нормальные 
значения индекса массы тела (18,5–24,9 кг/м²), а так-
же отсутствие острых и хронических воспалительных 
заболеваний, аутоиммунной, аллергической и эндо-
кринной патологии, а также злокачественных новооб-
разований.

Критериями невключения служили приём антибак-
териальных препаратов, пробиотиков или симбиоти-
ков в течение трёх месяцев, предшествовавших сбору 
биологического материала, отсутствие подписанного 
добровольного информированного согласия, а также 
неполное заполнение анкеты участника исследования.

После завершения анкетирования у участников бы-
ли собраны образцы биологического материала для 
лабораторного анализа.  В качестве исследуемого ма-
териала использовали фекалии, который собирали в 
стерильные контейнеры и доставляли в лабораторию 
в течение 2 часов после дефекации. Выделение ДНК 
из образцов фекалий проводили с использованием 
набора реагентов «Проба-НК-ПЛЮС» (ООО «ДНК-
Технология», Россия) в соответствии с инструкцией 
производителя.

Выявление генов антибиотикорезистентности осу-
ществляли методом полимеразной цепной реакции в 
реальном времени с использованием набора реагентов 
«БакРезиста GLA» (ООО «ДНК-Технология», Россия). 
Данный набор предназначен для выявления генов рези-
стентности к гликопептидным и β-лактамным антибио-
тикам, включая vanA/B (устойчивость к ванкомицину и 
тейкопланину), mecA (устойчивость к метициллину и 
оксациллину), tem, ctx-M-1, shv (устойчивость к пени-
циллинам и цефалоспоринам), а также oxa-40-like, oxa-

48-like, oxa-23-like, oxa-51-like, imp, kpc, ges, ndm, vim, 
ассоциированные с устойчивостью к карбапенемам. 
Амплификацию проводили на детектирующем ампли-
фикаторе ДТ-48 (ООО «ДНК-Технология», Россия) в 
соответствии с протоколом производителя.

Статистическую обработку данных выполняли с 
использованием пакета программ Stata, версия 14.0 
(StataCorp, США).  Категориальные переменные пред-
ставлены в виде абсолютных частот и долей (в %). Для 
оценки взаимосвязи между употреблением пищевых про-
дуктов и наличием генов антибиотикорезистентности 
использовали таблицы сопряжённости 2 × 2 с расчётом 
критерия χ² Пирсона. При ожидаемых частотах менее 5 
применяли точный критерий Фишера. Для количествен-
ной оценки ассоциации между пищевыми факторами и 
носительством генов антибиотикорезистентности строи-
ли модели бинарной логистической регрессии с расчётом 
отношения шансов (ОШ) и 95 % доверительного интерва-
ла (95% ДИ). Различия считали статистически значимы-
ми при уровне значимости p < 0,05.

Исследование было одобрено локальным этическим 
комитетом ФГБОУ ВО «Северный государственный 
медицинский университет» Минздрава России (про-
токол № 07/09-22 от 28.09.2022). Все участники под-
писали добровольное информированное согласие на 
участие в исследовании и обработку персональных 
данных.

РЕЗУЛЬТАТЫ 
В окончательный анализ были включены 70 участ-

ников с полным объёмом данных анкетирования и ре-
зультатами молекулярно-генетического исследования. 
В структуре выборки преобладали женщины: 51 (72,9 
%) против 19 (27,1 %) мужчин. Средний возраст об-
следованных составил 24,1 ± 6,1 года. 

Структура потребления пищевых продуктов по основ-
ным категориям представлена в табл. 1. Анализ пище-
вых предпочтений показал, что среди мясных продук-
тов наиболее часто в рацион включалась курица (85,8 
%), тогда как другие виды мяса, включая крольчатину, 
оленину и баранину, употреблялись значительно реже .
(11,4 %). Среди овощей наиболее распространённым 
было употребление огурцов (82,9 %) и помидоров 
(80,0 %), в то время как картофель и морковь отмеча-
лись в рационе существенно реже. В группе фруктов 
наибольшая частота потребления зарегистрирована 
для яблок (82,9 %), тогда как бананы и цитрусовые 
употреблялись примерно с сопоставимой частотой – 
55,7 % и 52,9 % соответственно. Среди специализи-
рованных молочных продуктов наиболее часто участ-
ники употребляли биойогурт (40,0 %), однако в целом 
доля лиц, регулярно включавших продукты данной 
категории в рацион, оставалась относительно невысо-
кой. В категории рыба и морепродукты наиболее часто 
отмечалось употребление рыбы (81,4 %), тогда как сре-
ди морепродуктов наиболее предпочтительными были 
креветки (41,4 %).  В структуре напитков преобладал 
чёрный чай, который употребляли 75,7 % респонден-
тов, тогда как зелёный чай присутствовал в рационе 
реже (48,6 %).  

По результатам ПЦР в реальном времени установ-
лена неоднородная распространённость генов анти-
биотикорезистентности в исследуемом биоматериале. 
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Наиболее часто выявлялся ген  tem, обнаруженный у 
40,0 % обследованных. Наименьшая частота регистра-
ции отмечена для генов карбапенемаз: oxa-51-like – 2,9 
% и oxa-48-like – 1,4 %. Полученные данные свидетель-
ствуют о неравномерной представленности различных 
генетических детерминант устойчивости в кишечном 
микробиоме обследованной популяции (см. рисунок).

Анализ ассоциаций между пищевыми привычками 
и носительством генов антибиотикорезистентности 
выявил статистически значимые связи для ряда пище-
вых факторов. Для гена VanA/B  значимые ассоциации 
были установлены с употреблением говядины (χ² = 
5,26; p = 0,022), ацидофилина (χ² = 3,77; p = 0,031) и 
чёрного чая (χ² = 4,18; p = 0,041). При этом по результа-
там логистической регрессии употребление говядины 
ассоциировалось со снижением вероятности выявле-
ния гена VanA/B: отношение шансов составило 0,17 (95 
% ДИ 0,03–0,79; p = 0,025) (табл. 2). Для ацидофилина 
аналогичная направленность связи в регрессионной 
модели статистической значимости не достигла: ОШ 
3,46 (95 % ДИ 0,75–15,87; p = 0,109).

Для гена CTX-M  статистически значимые ассоци-
ации выявлены с употреблением ацидофилина (χ² = 
4,87; p = 0,027), рыбы (χ² = 7,62; p = 0,015) и зелёно-
го чая (χ² = 5,99; p = 0,014). По данным логистической 
регрессии употребление ацидофилина сопровождалось 
увеличением шансов выявления гена CTX-M в 4,54 раза 
(95 % ДИ 1,1–18,1; p = 0,037). Напротив, употребление 
рыбы было связано со снижением вероятности носи-
тельства данного гена: ОШ 0,15 (95% ДИ 0,03–0,65; p = 
0,011). Употребление зелёного чая также демонстриро-
вало обратную направленность ассоциации (ОШ 0,37; 
95 % ДИ 0,07–1,87; p = 0,037).

Для гена  SHV  статистически значимая ассоциа-
ция была установлена с употреблением моркови (χ² = 
4,31;  p = 0,038).  В логистической регрессионной мо-
дели употребление моркови ассоциировалось с увели-
чением вероятности носительства данного гена в 3,85 
раза (95 % ДИ 1,02–14,58; p = 0,047).  

ОБСУЖДЕНИЕ
Полученные результаты подтверждают, что в ис-

следуемой популяции кишечный микробиом харак-
теризуется неоднородной представленностью генов 
антибиотикорезистентности. Наиболее часто выявлял-
ся ген tem, тогда как гены карбапенемаз, в частности 
oxa-51-like и oxa-48-like, обнаруживались существенно 
реже. Такая структура в целом согласуется с данными 
литературы, согласно которым гены семейства tem от-
носятся к числу наиболее широко распространённых 
детерминант β- лактамной резистентности у энтеро-
бактерий, хотя в ряде регионов в последние годы отме-
чается тенденция к возрастанию доли генов семейства 
CTX-M [10]. В то же время выявление в исследуемом 
материале генов Van A/B, SHV, CTX-M и mecA указывает 
на циркуляцию в популяции различных молекулярных 
механизмов устойчивости, имеющих как клиническое, 
так и эпидемиологическое значение.

Особый интерес представляют выявленные ассо-
циации между отдельными компонентами рациона и 
носительством генов антибиотикорезистентности. Не-
смотря на то, что подобные связи не позволяют делать 
вывод о причинно-следственном характере выявлен-

Т а б л и ц а  1 
       Частота потребления продуктов питания, %

Категория Вид продукта Употребляют Не употребляют
Мясные 
продукты Курица 85,8 14,2

Свинина 70,0 30,0
Говядина 58,6 41,4
Индейка 54,3 45,7

Другие виды 
мяса 11,4 88,6

Овощи Огурцы 82,9 17,1
Помидоры 80,0 20,0
Картофель 30,0 70,0
Морковь 28,6 71,4

Фрукты Яблоки 82,9 17,1
Бананы 55,7 44,3

Цитрусовые 52,9 47,1
Молочные про-
дукты (специ-
ализированные)

Биойогурт 40,0 60,0

Ацидофилин 22,9 77,1
Биокефир 20,0 80,0

Рыба и 
морепродукты Рыба 81,4 18,6

Креветки 41,4 58,6
Кальмары 32,9 67,1
Мидии 18,6 81,4

Напитки Чёрный чай 75,7 24,3
Зелёный чай 48,6 51,4

Частота выявления генов антибиотикорезистентности в фекалиях 
обследованных: vanA/B – гены резистентности к гликопептидам; mecA 
– к метициллину; tem, CTX-M, SHV – β-лактамазные гены резистент-
ности к пенициллинам и цефалоспоринам; oxa-like, imp, kpc, ges, 
ndm, vim – гены карбапенемаз

Т а б л и ц а  2 
Результаты оценки ассоциации пищевых продуктов с генами 

антибиотикорезистентности методом логистической регрессии

Ген Продукты ОШ, [95% ДИ] p

Van A/B
Говядина 0,17 [0,03 – 0,79] 0,025

Ацидофилин 3,46 [0,75 – 15,87] 0,109
Черный чай - -

CTX-M
Ацидофилин 4,54 [1,1 – 18,1] 0,037

Рыба    0,15 [0,03 – 0,65] 0,011
Зелёный чай 0,37 [0.07 – 1.87] 0,037

SHV Морковь 3,85 [1,02–14,58] 0,047
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ных эффектов, они указывают на потенциальную роль 
пищевых факторов в формировании и поддержании 
пула генов устойчивости в кишечном микробиоме че-
ловека. С эпидемиологической точки зрения это согла-
суется с современными представлениями о пищевой 
цепи как об одном из возможных путей распростране-
ния антибиотикорезистентных микроорганизмов и мо-
бильных генетических элементов.

Выявленная обратная ассоциация между употребле-
нием говядины и обнаружением гена VanA/B требует 
осторожной интерпретации. С одной стороны, её мож-
но объяснить тем, что применение гликопептидов в 
животноводстве в настоящее время существенно огра-
ничено1, что снижает вероятность широкого распро-
странения ванкомицин- ассоциированных детерминант 
устойчивости в мясной продукции. С другой стороны, 
дополнительное значение может иметь термическая 
обработка мяса, способная уменьшать бактериальную 
контаминацию пищевого продукта и, соответственно, 
снижать вероятность поступления резистентных ми-
кроорганизмов в желудочно-кишечный тракт человека 
[11]. Вместе с тем нельзя исключить, что обнаруженная 
связь частично обусловлена особенностями структуры 
рациона, условиями приготовления пищи или иными 
неучтёнными факторами.

Ассоциация генов Van A/B и CTX-M с употреблени-
ем ацидофилина представляется особенно значимой, 
поскольку данный продукт традиционно воспринима-
ется как компонент рациона с потенциально благопри-
ятным влиянием на микробиоту.  Теоретически такая 
связь может быть обусловлена тем, что отдельные бак-
териальные штаммы, входящие в состав ферментиро-
ванных продуктов, при определённых условиях спо-
собны выступать резервуаром генов устойчивости или 
участвовать в горизонтальном переносе генетических 
детерминант между микроорганизмами [12].  Однако 
данное предположение требует крайне взвешенной 
интерпретации. Само по себе наличие статистической 
ассоциации не свидетельствует о том, что ацидофилин 
является непосредственным источником колонизации 
резистентными штаммами. Более вероятно, что выяв-
ленная связь отражает сложное взаимодействие между 
составом продукта, индивидуальными особенностями 
кишечной микробиоты, частотой потребления и дру-
гими диетическими привычками участников.  Кроме 
того, используемые в пищевой промышленности про-
биотические культуры, как правило, проходят оценку 
безопасности, включая анализ наличия потенциально 
значимых генов устойчивости [13].

Менее очевидной с биологической точки зрения 
является связь гена VanA/B с употреблением чёрного 
чая.  Возможным объяснением может быть опосредо-
ванное влияние биологически активных компонентов 
чая на состав и метаболическую активность кишечной 
микробиоты.  Известно, что полифенольные соедине-
ния способны оказывать антимикробное и селектив-
ное действие в отношении различных бактериальных 
1 Приказ Министерства сельского хозяйства Российской Федерации 
от18.11.2021 № 771 «Об утверждении Перечня лекарственных препа-
ратов, предназначенных для лечения инфекционных и паразитарных 
болезней животных, вызываемых патогенными микроорганизмами 
и условно патогенными микроорганизмами, в отношении которых 
вводится ограничение на применение в лечебных целях, в том числе 
для лечения сельскохозяйственных животных». https://www.garant.ru/
products/ipo/prime/doc/403031213/.

таксонов, тем самым потенциально изменяя структуру 
микробного сообщества [14].  Теоретически такие из-
менения могут создавать условия, благоприятствую-
щие сохранению или детекции отдельных генов устой-
чивости. Вместе с тем не исключены и альтернативные 
объяснения, включая особенности сопутствующего 
пищевого поведения, различия в образе жизни респон-
дентов и случайный характер обнаруженной ассоциа-
ции на фоне ограниченного объёма выборки.

Выявленная положительная ассоциация между упо-
треблением моркови и носительством гена SHV также 
заслуживает внимания. Овощная продукция может кон-
таминироваться антибиотикорезистентными микроор-
ганизмами на различных этапах — от выращивания до 
хранения и реализации. Для корнеплодов это особенно 
актуально в силу их непосредственного контакта с по-
чвой, которая может содержать резистентные бактерии 
и гены устойчивости вследствие внесения органиче-
ских удобрений, использования загрязнённой воды или 
других агротехнических факторов [4].  Дополнитель-
ную роль могут играть условия хранения, способству-
ющие выживанию и накоплению микроорганизмов, 
а также перекрёстная контаминация при совместном 
хранении с другими пищевыми продуктами [15].

Отдельного обсуждения заслуживает расхождение 
между результатами анализа таблиц сопряжённости и 
логистической регрессии по ряду показателей. Подоб-
ная ситуация может быть обусловлена несколькими 
причинами. Во-первых, критерий χ² отражает наличие 
общей статистической связи между переменными, но 
не позволяет оценить направление и величину эффекта. 
Во-вторых, логистическая регрессия даёт более инфор-
мативную количественную характеристику ассоциации, 
однако её устойчивость существенно зависит от объёма 
выборки, распределения наблюдений по группам и чис-
ла событий. В условиях относительно небольшого числа 
участников отдельные модели могли обладать ограни-
ченной статистической мощностью, что требует осто-
рожности при интерпретации результатов, особенно в 
случае широких доверительных интервалов.

Следует также учитывать ряд ограничений настоя-
щего исследования. Во-первых, поперечный дизайн не 
позволяет установить временную последовательность 
между особенностями питания и носительством генов 
антибиотикорезистентности. Во-вторых, исследование 
выполнено в одном центре и на сравнительно неболь-
шой выборке, что ограничивает возможность экстра-
поляции результатов на более широкую популяцию. В- 
третьих, пищевые привычки оценивались с помощью 
анкетирования, что потенциально сопряжено с риском 
информационной ошибки и субъективности ответов. 
Наконец, выявленные ассоциации могут частично от-
ражать влияние неучтённых смешивающих факторов, 
включая особенности образа жизни, условий хранения 
и приготовления пищи, а также индивидуальный со-
став кишечной микробиоты.

Тем не менее, полученные данные представляют 
интерес как с научной, так и с практической точки зре-
ния. Результаты исследования указывают на то, что пи-
щевые продукты могут рассматриваться не только как 
источник нутриентов, но и как потенциальный фактор, 
связанный с циркуляцией генов антибиотикорезистент-
ности в человеческой популяции. Это подчёркивает не-
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обходимость дальнейших исследований, направленных 
на уточнение механизмов передачи генов устойчивости 
по пищевой цепи, а также на оценку вклада отдельных 
компонентов рациона в формирование резистома ки-
шечной микробиоты. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Проведённое исследование показало, что у моло-

дых взрослых, проживающих в г. Архангельске, в ки-
шечном микробиоме выявляется широкий спектр генов 
антибиотикорезистентности, при этом наиболее часто 
определялся ген tem, тогда как гены карбапенемаз реги-
стрировались существенно реже. Полученные данные 
свидетельствуют о неоднородной структуре генети-
ческих детерминант устойчивости к антимикробным 
препаратам в обследованной популяции.

Установлены статистически значимые ассоциации 
между отдельными компонентами рациона и носитель-
ством генов антибиотикорезистентности.  Наиболее 
значимые связи выявлены для генов VanA/B, CTX-M 
и SHV, ассоциированных с употреблением говядины, 
ацидофилина, рыбы, зелёного и чёрного чая, а также 
моркови. Эти результаты указывают на потенциальную 
роль пищевых факторов в формировании и поддержа-
нии резистома кишечной микробиоты человека.

Вместе с тем, выявленные ассоциации следует ин-
терпретировать с осторожностью, поскольку попереч-
ный дизайн исследования не позволяет установить 
причинно-следственные связи, а ограниченный объём 
выборки и одноцентровый характер работы снижают 
возможности экстраполяции полученных данных на 
более широкую популяцию. Тем не менее, результаты 
исследования подчёркивают значимость пищевой цепи 
как возможного пути циркуляции генов антибиотико-
резистентности и обосновывают необходимость даль-
нейших исследований в данном направлении с расши-
рением выборки, более детальной оценкой структуры 
питания и применением углублённых молекулярно-ге-
нетических методов анализа.
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