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Abstract
The article provides a review of national and international literature devoted to the study of the microbiota 

of breast milk. The results of recent studies’ ecosystem of the mammary gland are presented. Current scientific 
theories of the origin of the microbiota of breast milk were analyzed. Modern data on the microbial composition 
of breast milk is presented.
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Резюме
В статье представлен обзор отечественной и зарубежной литературы, посвященной изучению микробиоты 

грудного молока. Приведены результаты последних исследований экосистемы молочной железы. Анализи-
руются актуальные научные теории происхождения микробиоты грудного молока, изложены современные 
данные о микробном составе грудного молока.
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Охрана и укрепление здоровья детского населения от-
носятся к приоритетным направлениям социальной по-
литики любого государства в области здравоохранения. 

Необходимо отметить, что здоровье представляет собой бес-
ценный ресурс, качественные характеристики которого за-
кладываются еще в утробе матери. Период жизни с момента 
рождения до завершения грудного возраста характеризуется 
не только колоссальными изменениями детского организма 
в виде значительного увеличения антропометрических пока-
зателей, дифференцировки органов и систем, но и «програм-
мированием здоровья» растущего организма [1]. Ценность 
материнского и детского здоровья для мирового сообщества 
в целом подтверждается разработанными в последние годы 
Всемирной организацией здравоохранения глобальными 
стратегиями по вскармливанию детей грудного и раннего 
возраста, а также по охране здоровья женщин, детей и под-
ростков [2, 3]. На уровне российского законодательства 
главным, отдельным от конституционального и федерально-
го законодательства документом в данной области является 
принятая в 2019 г. Национальная программа оптимизации 
вскармливания детей 1-го года жизни [4].

История изучения вопроса о наиболее оптимальном виде 
вскармливания новорожденных и детей грудного возраста 
началась в XIX в. В настоящее время не вызывает сомнений тот 
факт, что грудное молоко (ГМ) является «золотым стандартом» 
питания младенцев. Помимо идеального соотношения белков, 
жиров и углеводов, а также содержания широкого спектра 
витаминов, минералов и гормонов, большого количества им-
мунных клеток и иммуномодулирующих веществ (лейкоциты, 
цитокины, хемокины, иммуноглобулины), олигосахаридов, 
антимикробных пептидов (бактериоцин, лактоферрин, лизо-
цим), стволовых клеток, уникальность состава ГМ определяется 
содержанием большого количества микроорганизмов (бактерий, 
архей, вирусов, простейших, грибов) [5–9]. В отечественной 
и зарубежной литературе появляется все больше данных 
о влиянии микробного сообщества ГМ на колонизацию ки-
шечника и созревание иммунной системы младенцев [10–13]. 
Микробиом детей раннего возраста, находящихся на грудном 
вскармливании, рассматривается как главный фактор, опреде-
ляющий здоровье растущего организма как в краткосрочной, 
так и в долгосрочной перспективе [14–18].

В настоящем обзоре представлены современные данные 
о микробиоте ГМ – ​его происхождении и составе.

Экосистема молочной железы

Большинство исследований, посвященных изучению 
экосистемы молочной железы человека, касаются периода 
лактации. Однако до настоящего времени остается открытым 
вопрос о возможности колонизации молочной железы вне 
беременности.

По данным S. Meng и соавт., C. Urbaniak и соавт., бактери-
альная ДНК определялась у нелактирующих женщин в тканях 
молочных желез, полученных при оперативных вмешательствах 
на груди, а также в жидком аспирате сосков. Преобладали типы 
бактерий Proteobacteria и Firmicutes. Выделение из образцов 
ткани молочной железы методом культивирования 8 штаммов 
бактерий (Bacillus sp., Micrococcus luteus, Propionibacterium acnes, 

Propionibacterium granulosum, Staphylococcus sp., Staphylococcus 
saprophyticus, Streptococcus oralis, Streptococcus agalactiae) 
позволяет предположить наличие в данном биотопе жизне-
способного микробиома [19, 20]. При этом некоторые микробы, 
полученные из тканей молочной железы, были обнаружены 
и в других участках тела, например во влагалище, кишечнике, 
ротовой полости, дыхательных путях и на коже [20].

В ряде исследований было отмечено, что рак молочной желе-
зы может быть связан с бактериальным дисбиозом как кишечника, 
так и самой железы. Развитию и прогрессированию заболевания 
могут способствовать изменения в составе и функции некоторых 
таксонов бактерий этих биотопов. Известно, что микробиота ки-
шечника активно участвует в регуляции метаболизма эстрогенов, 
играющих важную роль в качестве фактора риска развития рака 
молочной железы, особенно у женщин в постменопаузе. Кроме 
того, резидентная микробиота кишечника и молочной железы 
способна модулировать местные и системные иммунные реакции, 
выступая связующим звеном во взаимодействии окружающих 
тканей с пораженными клетками [21, 22].

В рамках исследований рака молочной железы было уста-
новлено, что бактериом ткани молочной железы, прилегающей 
к пораженным участкам, отличается от такового у здоровых 
женщин, перенесших косметическую операцию. По сравнению 
со здоровыми пациентками в образцах женщин с раком мо-
лочной железы выше содержание Bacillus, Enterobacteriaceae 
и Staphylococcus при низком содержании молочнокислых 
бактерий Lactococccus и Streptococcus [23]. Микробиота может 
участвовать в патогенезе рака молочной железы, оказывая 
влияние на иммунный ответ или действие ферментов бак-
териального происхождения (например, β-глюкуронидаза) 
и метаболитов [короткоцепочечные жирные кислоты (КЦЖК), 
липополисахариды (ЛПС), вторичные желчные кислоты, эстро-
гены или генотоксины]. Бактерии, присутствующие в молочной 
железе, способны модулировать эффективность химио- и лу-
чевой терапии [24].

Высказываются предположения, что микробиом молочной 
железы может играть важную роль в возникновении пост
операционных осложнений после пластики или косметической 
хирургии груди. У 56% пациенток с капсулярной контрактурой 
III–IV степени после аугментационной маммопластики в образ-
цах тканей капсул, а также из интраоперационных мазков 
с капсулы молочной железы и поверхностей имплантатов 
методом секвенирования было выделено 120 видов бактерий 
и 6 видов грибов. Во всех изолятах наиболее часто определя-
лись Escherichia coli (25%), Diaphorobacter nitroreducens (12%), 
Cutibacterium аcnes (12%), Staphylococcus epidermidis (11%), 
грибы (7%) и Staphylococcus aureus (6%) [25].

Открытым остается вопрос: наличие бактерий в молочной 
железе – ​это истинная микробная колонизация или времен-
ное явление? Предполагается, что в ткани молочной железы 
существует постоянный микробиом, который может быть ор-
ганизован аналогично таковому на поверхностях слизистых 
оболочек. ГМ характеризуется многими молекулярными свой-
ствами поверхности слизистой оболочки – ​содержит муцины, 
высокие концентрации антимикробных белков, иммуноглобу-
лины и иммунные клетки. Несмотря на то что эпителиальные 
клетки молочной железы не продуцируют слизь, она может 
функционировать как слизистоподобный иммунный интер-
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фейс [26]. Различия между микробиотой нелактирующей 
молочной железы и ГМ могут быть обусловлены транслокацией 
бактерий в процессе лактации [19]. Молочные железы на 
поздних сроках беременности и во время кормления грудью 
становятся идеальной средой для роста бактерий благодаря 
широкому спектру питательных веществ, иммунных факторов 
и оптимальной для многих микробов температуры [8]. Наличие 
постоянного микробиома молочной железы или экзогенного 
поступления бактерий предлагается рассматривать как «мо-
дель интерфейса слизистой оболочки» и «модель постоянного 
притока» соответственно [27].

В совокупности имеющиеся на сегодняшний день данные 
свидетельствуют о том, что молочные железы имеют автоном-
ный эндогенный микробиом [20]. Бактерии могут получать 
доступ к тканям молочной железы вне беременности и лакта-
ции, выступая в качестве первоисточника микробиоты для ГМ.

Происхождение микробиоты  
грудного молока

Сложное микробное взаимодействие в триаде «мать – ​
грудное молоко – ​ребенок» объясняет различие во взглядах 
исследователей на вопрос о происхождении микробиоты 
ГМ. Современная научная литература отражает несколько 
гипотез происхождения микробов ГМ. Теория о бактериях-
контаминантах кожи и ареол молочной железы матери объ-
ясняет происхождение в ГМ лишь представителей семейства 
Сorynebacteriaceae и Staphylococcaceae. Задокументированное 
при ультразвуковой визуализации ретроградное поступле-
ние молока изо рта младенца в выводные протоки молочной 
железы с инокуляцией ее микробиотой полости рта ребенка 
предполагает значительное, но не исчерпывающее влияние 
данного пути миграции микроорганизмов [28–30]. Другая, 
более поздняя гипотеза происхождения микробиоты ГМ – ​
орально- и энтеромаммарный путь миграции комменсалов. 
Слизистые поверхности пищеварительного тракта матери 
(ротовая полость, кишечник) могут быть источником бак-
терий – ​участников экосистемы молочной железы с конца 
беременности до конца лактации [31, 32].

Изменения, происходящие в организме матери в период 
беременности и лактации, способствуют увеличению прони-
цаемости кишечного барьера, что облегчает транслокацию 
кишечных комменсалов в молочные железы. Транслокация из 
кишечника чаще всего происходит через лимфоидные ткани, 
связанные с кишечником, и включает перенос бактерий через 
дендритные клетки и макрофаги. Энтеромаммарный путь миг-
рации микробов, подробно описанный в работах J.M. Rodriguez, 
X. Zhou и соавт., осуществляется дендритными клетками – ​клет-
ками иммунной системы, самое большое содержание которых 
отмечается в эпителиальном слое кишечника. Дендритные 
клетки фагоцитируют кишечные комменсалы матери, мигрируют 
в регионарные лимфатические узлы, участвуют в стимуляции 
Т-клеточного иммунного ответа и переносе микробов на сли-
зистые покровы органов дыхательной, мочеполовой и других 
систем, а также в альвеолярный эпителий активно лактирующих 
молочных желез [33, 34].

Тесно связаны с бактериальной транслокацией, особенно 
в последнем триместре беременности, такие факторы, как 

снижение моторики и перистальтики кишечника, повышенное 
давление на кишечник со стороны матки, набухание и застой 
крови в мезентериальных сосудах, увеличение размеров 
кишечника матери [31]. Не менее важным для формирова-
ния специфической экологической ниши молочных желез 
является их анатомическая и физиологическая перестройка, 
заключающаяся в трансформации млечных протоков, ги-
пертрофии и гиперплазии альвеолярной ткани, увеличении 
соска и ареолы с повышением их температуры под влиянием 
окситоцина, усилении лимфо- и кровообращения [33, 35]. 
Возрастающий со сроком беременности уровень пролакти-
на стимулирует массивную иммунно-клеточную миграцию 
в молочные железы и усиление трансклеточного и парацел-
люлярного транспорта [36].

Доказательством существования энтеромаммарного пути 
переноса бактерий является исследование, указывающее 
на наличие сообществ микроорганизмов в образцах моло-
зива, полученных до начала первого кормления ребенка 
[37]. Штамм Bifidobacteria breve, выделенный из кишечника 
матери, ГМ и кишечника ребенка, родившегося путем ке-
сарева сечения, является еще одним аргументом в пользу 
микробной транслокации по энтеромаммарному пути [38]. 
Таким образом, вполне вероятно, что существуют множе-
ственные источники, определяющие характер и динамику 
процесса формирования микробного пейзажа ГМ на всех 
этапах лактопоэза.

Микробиота грудного молока

Неповторимой в искусственных условиях чертой ГМ, дли-
тельное время считавшегося стерильным, является содержание 
различных транскрипционно-активных бактерий и пробиоти-
ческих веществ, которые оказывают благотворное влияние на 
здоровье не только ребенка, но и матери [39].

ГМ содержит динамичный и сложный сайт-специфич-
ный микробиом, который не собирается случайным образом, 
а формируется организованными микробными консорциумами, 
моделируя своеобразную «нейронную сеть» [8, 40].

Революционное исследование R. Martin и соавт., разве-
явшее сомнения относительно теории стерильности ГМ, до-
казало присутствие в нем комменсальных и пробиотических 
бактерий. Так, используя культурально-зависимые методы, 
авторы доказали наличие в исследуемых образцах ГМ факуль-
тативных анаэробных молочнокислых бактерий – ​Lactobacillus 
gasseri, Lactobacillus fermentum и Enterococcus faecium [41]. 
Следующими этапами развития исследований бактериального 
разнообразия ГМ стали усовершенствование культурально-
зависимых методов и разработка культурально-независимых 
методов для обнаружения более требовательных к питательным 
средам для роста анаэробов, а именно методов на основе об-
наружения ДНК – ​полимеразной цепной реакции с детекцией 
результатов в реальном времени (q-PCR), денатурирующего 
градиентного гель-электрофореза (DGGE), температурного 
градиентного гель-электрофореза (TGGE), одноцепочечного 
конформационного полиморфизма (SSCP), полиморфизма 
длины рестрикционных фрагментов (RFLP), секвенирования 
следующего поколения (NGS), в том числе секвенирование 
ампликона 16S рРНК и полногеномное секвенирование (WGS). 
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Результаты исследований микробиоты грудного молока (ГМ), опубликованных в 2017–2023 гг.

Регион 
исследования

Контингент 
обследуемых

Сроки сбора 
образцов ГМ

Используемый метод 
анализа

Результат исследования

Ссылка на 
источник,  

год 
публикации

Бразилия

Здоровые 
женщины 
(n=24)

Молозиво 
(30 мин), 
переходное 
(5–9 дней), 
зрелое 
молоко  
(25–30 дней)

Матрично-
активированная 
лазерная 
десорбция/
ионизация 
с времяпролетным 
разделением 
(MALDI-ToF 
MS) и метод 
секвенирования 
ампликона 16S РНК

Staphylococcus epidermidis, 
Staphylococus aureus, 
Staphylococus hominis, 
Staphylococus lugdunensis, 
Staphylococus capitis, 
Streptococcus vestibularis, 
Leuconostoc mesenteroides, 
Lacticaseibaillus rhamnosus

[46], 2021

Здоровые 
женщины 
(n=47)

Молозиво 
(30 мин), 
переходное 
(5–9 дней), 
зрелое 
молоко  
(25–30 дней)

MALDI-ToF MS

Staphylocoсcus epidermidis.
Lactobacillus gasseri, 
(Bifidobacterium breve, 
Streptococcus salivarius – ​
потенциальные пробиотики)

[37], 2017

Аргентина
Здоровые 
женщины 
(n=24)

1-й день 
после родов, 
0–4-я неделя 
после родов

Cеквенирование 
ампликона 16S 
рРНК

На уровне типа:
Firmicutes, Proteobacteria, 
Actinobacteria, Bacteroidetes.
На уровне рода:
Staphylococcus,
Streptococcus,
Pseudomonas,
Acinetobacter,
Corynebacterium, Cutibacterium, 
Rothia, Lactobacillus, 
Bifidobacterium,
Enterobacter
Klebsiella и Gemella

[52], 2023

США

20 пар 
«мать–
ребенок»

В течение 
98 дней  
после родов

Секвенирование 
ампликона 16S 
рРНК и метод 
«дробовика» 
(Shotgun 
sequencing)

Staphylococcus,
Streptococcus,
Acinetobacter,
Enterobacter,
Corynebacterium,
Veillonella, Haemophilus

[38], 2020

189 пар 
«мать–
ребенок»

6 нед; 4, 6, 
9 и 12 мес 
после родов

Секвенирование 
ампликона V4-
V5 16S рРНК 
(гипервариабельных 
участков)

Streptococcus, Pseudomonas, 
Acinetobacter,
Staphylococcus, Rhizobium,
Enterobacter,
Veillonella

[53], 2023
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Регион 
исследования

Контингент 
обследуемых

Сроки сбора 
образцов ГМ

Используемый метод 
анализа

Результат исследования

Ссылка на 
источник,  

год 
публикации

Ирландия
10 пар 
«мать–
ребенок»

1, 3, 6, 12-я 
недели после 
родов

Полногеномное 
секвенирование 
(MiSeq)

Staphylococcus,
Streptococcus, Bifidobacterium, 
Lactobacillus, Elizabethkingia, 
Pseudomonas, Variovorax, 
Flavobacterium, Stenotrophomonas, 
Brevundimonas, Chryseobacterium, 
Enterobacter

[44], 2017

Финляндия

16 пар «мать–
ребенок»

Молозиво (1-я 
неделя) и 1-й 
месяц после 
родов

Метагеномный анализ 
генов устойчивости 
к антибиотикам 
(ARGs) и мобильных 
генетических 
элементов
(MGEs)

Streptococcaceae,
Staphylococcaceae,
Oxalobacteraceae,
Moraxellaceae,
Rhizobiales, Gemellaceae,
Comamonadaceae,
Micrococcaceae,
Veillonellaceae,
Alphaproteobacteria,
Corynebacteriaceae,
Sphingomonadaceae

[45], 2018

31 пара 
«мать–
ребенок»

При рождении 
и через 2 мес 
после родов

Секвенирование 
ампликона 16S рРНК

Streptococcus,
Staphylococcus,
Gemellaceae,
Neisseriaceae,
Caulobacteraceae,
Micrococcaceae,
Pasteurellaceae,
Propionibacteriaceae,
Comamonadaceae,
Lactobacillaceae

[54], 2018

Испания
Здоровые 
женщины 
(n=99)

1,3; 2,5; 6,5; 
8,2; 12,5; 31,3 
нед и 41,6 мес 
после родов

Cеквенирование 
ампликона 16S рРНК 
и количественная ПЦР 
(q-PCR)

Streptococcaceae,
Staphylococcaceae,
Enterobacteriaceae,
Moraxellaceae,
Pseudomonadaceae,
Propionibacteriaceae,
Xanthomonadaceae,
Bradyrhizobiaceae,
Micrococcaceae,
Carnobacteriaceae

[51], 2021

Северная 
Индия

Здоровые 
женщины 
(n=22)

3,9 дня после 
родов

Секвенирование 
ампликона 16S рРНК

Proteobacteria,
Actinobacteria,
Firmicutes,
Bacteroidetes

[55], 2021

КНР (Синьцзян-
Уйгурский 
автономный 
район)

25 пар «мать–
ребенок»

7–720 дней 
после родов

Секвенирование 
ампликона 16S рРНК

Proteobacteria, Enterobacteriaceae, 
Streptococcaceae, 
Pseudomonadaceae

[48], 2021

Продолжение таблицы
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Окончание таблицы

Регион 
исследования

Контингент 
обследуемых

Сроки сбора 
образцов ГМ

Используемый метод 
анализа

Результат исследования

Ссылка на 
источник,  

год 
публикации

Канада
Женщины 
(n=117)

3 мес после 
родов

Секвенирование 
ампликона 
V4 16S рРНК 
(гипервариабельного 
участка)

На уровне типа:
Proteobacteria,
Firmicutes,
Actinobacteria,
Bacteroidetes,
Fusobacteria.
На уровне рода:
Pseudomonas,
Streptococcus,
Staphylococcus,
Acinetobacter,
Veillonella,
Gemella,
Corynebacterium,
Rothia, Aeromonas,
Brevundimonas

[56], 2020

Новая 
Зеландия

78 пар 
«мать–
ребенок»

6–8 нед после 
родов

Секвенирование 
ампликона  
V3–V4 16S рРНК 
(гипервариабельных 
участков)

Ruminococcacea,
Bifidobacterium, Lachnospiraceae

[57], 2020

Россия

57 образцов 
молозива,
12 образцов 
зрелого ГМ

Молозиво – ​3-и 
сутки, зрелое 
ГМ – ​1 мес

Секвенирование 
ампликона V3–
V4 16S рРНК 
(гипервариабельных 
участков)

На уровне вида:
Firmicutes, Proteobacteria, 
Actinobacteriota.
На уровне рода: Streptococcus, 
Staphylococcus и Gemella

[58], 2024

Важным преимуществом современных генетически-ориен-
тированных методов исследования микробиоты ГМ является 
возможность обнаружения не только комменсальных бактерий, 
но и грибов, археев и простейших, а также дальнейшая их 
таксономическая идентификация.

K.M. Hunt и соавт., первыми применившие NGS-cеквениро-
вание гена 16S рРНК для изучения микробиома ГМ, обнаружили 
преобладание в исследуемых образцах 9 таксономических 
единиц бактерий и предложили концепцию «ядра микробио
ма женского молока». Преобладающими родами в ГМ были 
Streptococcus, Staphylococcus, Serratia и Corynebacterium [42]. 
Более позднее исследование, базировавшееся на применении 
NGS, подтвердило присутствие в ГМ облигатных анаэробов, 
в том числе и бутират-продуцирующих представителей класса 
Clostridia [43].

По данным обзора, опубликованного в 2020 г. и включив-
шего исследования, проведенные в 20 странах мира, микроб-
ный пейзаж ГМ представлен 58 типами, 133 классами, 263 
порядками, 596 семействами, 590 родами, 1300 видами и 3563 
операционными таксономическими единицами. Наиболее 
часто бактериальное сообщество ГМ было представлено ро-
дами Staphylococcus, Streptococcus, Lactobacillus, Pseudomonas, 

Bifidobacterium, Corynebacterium, Enterococcus, Acinetobacter, 
Rothia, Cutibacterium, Veillonella и Bacteroides. Кроме того, 
в ГМ была обнаружена грибковая, архейная, эукариотическая 
и вирусная ДНК [6]. Средняя бактериальная нагрузка ГМ, по 
данным культуральных методов исследования, составила от 
101,5 до 106  колониеобразующих единиц (КОЕ)/мл, по данным 
ПЦР – ​от 104 до 108 КОЕ/мл. При употреблении 800 мл ГМ в день 
ребенок получает примерно от 8×107 до 1010 бактерий [5, 44].

Исследования, в которых изучалась хронобиология ГМ, 
показали, что его количественный и качественный составы 
меняются в зависимости от стадии лактации. По данным ряда 
авторов, по мере прогрессирования лактации бактериальное 
разнообразие ГМ уменьшается, что может быть связано с из-
менением пищевого состава и биологически активных веществ 
в ГМ на разных стадиях лактации. Причиной микробного раз-
нообразия молозива может быть более высокая доступность 
белков, иммуноглобулинов, цитокинов и олигосахаридов [37, 
44–49]. K.E. Lyons и соавт. отметили значительное снижение 
микробного разнообразия ГМ в течение первых 6 мес лактации, 
особенно между 8 и 24-й неделями [50]. В то же время, по 
данным L. Sanjulian и соавт., изучавших бактериальный состав 
ГМ испанских женщин с 2 нед до 59 мес лактации, наибольшее 
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альфа-разнообразие наблюдалось в образцах молока длительно 
лактирующих женщин. Продолжительность лактации поло-
жительно коррелировала с содержанием в ГМ Actinobacteria 
и Bacteroidetes и не влияла на содержание Firmicutes [51].

Q.S. Damaceno и соавт. обнаружили, что в молозиве 
(0–5 дней) содержание микробов выше, чем в переходном 
(6–14 дней) и зрелом молоке (15–90 дней). Общая концентрация 
бактерий в молозиве (медиана: 3,44 log

10
 КОЕ/мл) была выше, 

чем в переходном (2,2 log
10

 КОЕ/мл) и зрелом молоке (2,68 log
10 

КОЕ/мл) (р<0,00001), однако в переходном и зрелом молоке 
было выявлено больше родов бактерий, чем в молозиве [46].

В таблице представлены обобщенные результаты иссле-
дований микробиоты ГМ.

Заключение
Уникальный состав биологической жидкости, называемой 

молоком, является результатом длительного эволюционного 
процесса. Современные технологические достижения привели 
к развитию науки о биологии человеческого молока. Усовер-
шенствование культурально-зависимых методов и разработка 
культурально-независимых методов исследований позволили 
приблизиться к пониманию микробного состава ГМ. Дальней-
шее изучение и всесторонний анализ микробного разнообразия 
ГМ, а также функциональной значимости отдельных микробов 
открывает новое окно возможностей для таргетной модуляции 
микробиоты матери и ребенка, позволяя разработать эффек-
тивные профилактические и лечебные стратегии.
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