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Цель исследования. Провести всесторонний система-
тический анализ современных научных данных о влиянии 
уробиома и кишечной микробиоты на патогенез, профилак-
тику и персонализацию лечения мочекаменной болезни.

Материалы и методы. В ходе литературного обзора ос-
новное внимание уделялось исследованиям, применяющим 
современные молекулярно-генетические методы, такие как 
секвенирование гена 16S рРНК и метагеномный shotgun-а-
нализ, для изучения микробиоты мочевыводящих путей, 
кишечника и самих мочевых камней. Были проанализиро-
ваны данные о микробном составе при различных типах мо-
чекаменной болезни, включая кальций-оксалатные, стру-
витные и уратные камни. 

Результаты. Выявлено, что дисбиоз уробиома, проявляю-
щийся в снижении общего разнообразия микробиоты и на-
рушении баланса микробных сообществ, является важным 
патогенетическим фактором, способствующим развитию 
мочекаменной болезни. 

Заключение. Интеграция концепций уробиома и оси 
«кишечник–почки» в понимание патогенеза мочекаменной 
болезни открывает новые перспективы для диагностики, 
профилактики и лечения. Дисбиоз признан не следстви-
ем, а причинно-значимым звеном в процессе камнеобразо-
вания. Перспективным направлением является создание 
комплексных методов модуляции микробиоты, таких как 
пробиотики, пребиотики и трансплантация фекальной ми-
кробиоты. Эти подходы направлены на восстановление про-
тективных микробных сетей, а не на коррекцию отдельных 
видов. Для внедрения этих стратегий в клиническую прак-
тику необходимы масштабированные рандомизированные 
исследования, которые обеспечивают объективность и на-
дёжность результатов.
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Objective: To conduct a comprehensive, systematic analy-
sis of current scientific data on the influence of the urobiome 
and gut microbiota on the pathogenesis, prevention, and per-
sonalized treatment of urolithiasis.

Materials and Methods: The literature review focused 
on studies using modern molecular genetic methods, such as 
16S rRNA gene sequencing and metagenomic shotgun analy-
sis, to study the microbiota of the urinary tract, intestine, and 
urinary stones. Data on the microbial composition of various 
types of urolithiasis, including calcium oxalate, struvite, and 
urate stones, were analyzed.

Results: It was revealed that urobiome dysbiosis, mani-
fested by a decrease in overall microbiota diversity and an 
imbalance in microbial communities, is an important patho-
genetic factor contributing to the development of urolithia-
sis.

Conclusion: Integrating the concepts of the urobiome and 
the gut-kidney axis into our understanding of urolithiasis 
pathogenesis opens new perspectives for diagnosis, preven-
tion, and treatment. Dysbiosis is recognized as a causal factor 
in the stone formation process, rather than a consequence. 
A promising direction is the development of comprehensive 
microbiota modulation methods, such as probiotics, prebiot-
ics, and fecal microbiota transplantation. These approaches 
aim to restore protective microbial networks rather than tar-
geting individual microbiota. Large-scale randomized trials 
that ensure the objectivity and reliability of results are need-
ed to implement these strategies into clinical practice.
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Мочекаменная болезнь (МКБ) - одно 
из самых распространённых урологи-
ческих заболеваний, проявляющееся в 
образовании камней в мочевыводящих 
путях. За последние десятилетия наблю-
дается увеличение заболеваемости по 
всему миру, что связано с изменениями 
в образе жизни, рационе питания и гло-
бальными климатическими факторами. 
МКБ встречается у 5–20% населения, 
причём мужчины страдают от неё в 2–3 
раза чаще женщин. В развитых странах 
её распространённость превышает 10%, 
а в некоторых регионах за 20 лет отме-
чен рост более чем на 37% [1-4].  Чаще 
всего заболевание диагностируется у 
людей трудоспособного возраста (30–60 
лет) и характеризуется высокой часто-
той рецидивов, которая составляет 30–
80% в течение 5–10 лет [3-6]. 

Мочекаменная болезнь - это полиэ-
тиологическое заболевание, причины 
которого связаны с несколькими факто-
рами: 

1.	 Нарушения обмена кальция, окса-
латов и мочевой кислоты (гиперкаль-
циурия, гипероксалурия, гиперурикозу-
рия) [7-9].

2.	 Генетическая предрасположен-
ность, обусловленная мутациями в та-
ких генах, как SLC3A1, SLC7A9, CLDN14 и 
NPT2 [2, 8, 10].

3.	 Внешние факторы, такие как жар-
кий и сухой климат, чрезмерное потре-
бление белка и соли, недостаток жидко-
сти и малоподвижный образ жизни [1, 3, 
4, 5].

4.	 Метаболические заболевания, 
включая ожирение, сахарный диабет и 
метаболический синдром [3, 6, 11].  

Формирование камней - результат 
сложного взаимодействия между про-
моторами и ингибиторами кристалли-
зации в моче. Этот процесс включает не-
сколько ключевых этапов: перенасыще-

ние мочи, нуклеация, рост и агрегация 
кристаллов, их фиксация в почечных ка-
нальцах [6, 8, 12]. 

Важную роль в этом механизме игра-
ют следующие факторы: 

1.	 Окислительный стресс и по-
вреждение клеток почечных канальцев 
[10-12].

2.	 Нарушения метаболизма макро-
молекул, таких как остеопонтин и белок 
Tamm–Horsfall [7, 12].

3.	 Генетические и эпигенетические 
предпосылки [2, 8, 10].

Долгое время считалось, что у здо-
ровых людей мочевыводящие пути сте-
рильны, а бактерии в моче - признак ин-
фекции. Но с развитием молекулярных 
методов, в частности, секвенирования 
нового поколения, эту догму опроверг-
ли. В мочевом тракте нашли устойчивые 
микробные сообщества, которые на-
звали «уробиом». Это открытие карди-
нально изменило методы диагностики, 
лечения и понимания патогенеза уроло-
гических заболеваний. Раньше, до 2010-
х годов, считалось, что моча здорового 
человека стерильна, а наличие бактерий 
- это всегда признак инфекции [13-16].  
Однако применение расширенных куль-
туральных методов и секвенирования 
16S рРНК показало, что даже у здоровых 
людей в моче присутствуют разнообраз-
ные микробные сообщества [13, 15-18]. 
Использование новых подходов дало 
возможность обнаружить бактерии, ко-
торые не выявлялись при применении 
стандартных культур, в том числе анаэ-
робные виды и представителей кишеч-
ной микробиоты [15, 18, 19].

Современные урологи пришли к вы-
воду, что уробиом – это уникальное со-
общество микроорганизмов, которое 
отличается по составу у мужчин и жен-
щин, а также от микробиоты кишеч-
ника и влагалища. В этом сообществе 
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преобладают Lactobacillus (особенно 
у женщин), Gardnerella, Streptococcus, 
Corynebacterium, Prevotella и другие бак-
терии [15, 18-21].  Исследователи уста-
новили, что дисбиоз уробиома связан 
с развитием инфекций, недержанием 
мочи, интерстициальным циститом, ра-
ком мочевого пузыря и другими болез-
нями [16, 17].

Догма о стерильности мочевыводя-
щих путей была опровергнута благодаря 
современным молекулярным и культур-
ным методам. Уробиом признан важным 
фактором поддержания урологического 
здоровья и патогенеза заболеваний, что 
открывает новые возможности для диа-
гностики и терапии. 

Уробиом - это совокупность микро-
организмов (бактерий, архей, вирусов, 
грибов), которые обитают в мочевом пу-
зыре и мочевыводящих путях здоровых 
людей. Его состав варьируется в зависи-
мости от пола, возраста и анатомических 
особенностей. У женщин доминируют 
различные виды Lactobacillus, которые 
могут препятствовать росту патоген-
ных бактерий, таких как Escherichia coli. 
У мужчин состав уробиома мало изучен, 
но включает разнообразные бактерии, 
такие как Corynebacterium, Streptococcus, 
Staphylococcus и Actinomyces и другие 
[20, 22-24]. 

У детей уробиом начинает формиро-
ваться с раннего возраста. Его состав за-
висит от пола и изменяется с возрастом. 
У девочек после полового созревания 
преобладают Lactobacillus. У мальчиков 
уробиом остаётся более стабильным 
[22-24]. 

Физиологическая микробиота моче-
выводящих путей выполняет несколько 
ключевых функций: она поддерживает 
целостность уротелия и местный им-
мунитет, защищает от патогенных ми-
кроорганизмов благодаря конкуренции 

и выработке антимикробных веществ. 
Кроме того, микробиота регулирует вос-
палительные процессы и метаболизм 
мочевого пузыря, а также влияет на раз-
витие и течение заболеваний мочевы-
водящих путей. Среди них - инфекции, 
образование камней, нарушения моче-
испускания и онкологические заболева-
ния [20, 23-27].

Часть микробиоты уробиома являет-
ся аутохтонной, то есть специализиро-
ванной для мочевого тракта и отличаю-
щейся от микробиоты кишечника и вла-
галища. 

Некоторые виды, такие как 
Lactobacillus, Gardnerella и Prevotella, 
встречаются и в мочевом пузыре, и в со-
седних анатомических нишах, но есть 
и уникальные представители, которые 
характерны только для уробиома [19, 
20, 22]. Точные механизмы формирова-
ния аутохтонной микробиоты пока до 
конца не изучены, однако известно, что 
большинство микробов уробиома не по-
падают в мочевой тракт из кишечника, а 
образуют собственное устойчивое сооб-
щество [19, 22].

Уробиом у мужчин и женщин различа-
ется из-за анатомических особенностей 
мочеполовой системы. У женщин преоб-
ладают Lactobacillus, особенно после по-
лового созревания. Эти бактерии защи-
щают от патогенов. У мужчин уробиом 
стабильный и менее разнообразный [19, 
24, 26]. Длина уретры влияет на состав 
уробиома и риск инфекций [19, 26].

У детей уробиом начинает формиро-
ваться с самого раннего возраста и меня-
ется по мере взросления. У девочек этот 
процесс особенно заметен: с возрастом 
увеличивается разнообразие бактерий и 
меняются доминирующие виды. У маль-
чиков же уробиом остаётся более ста-
бильным на протяжении всего детства 
[23, 24, 26].
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Диета влияет на состав уробиома. 
Разнообразие рациона связано с изме-
нениями в бактериальном составе мочи. 
Приём антибиотиков может привести к 
дисбиозу - уменьшению разнообразия 
бактерий и росту патогенных микроор-
ганизмов. Это увеличивает риск инфек-
ций и других нарушений [19, 26]. 

Стабильность и состав уробиома 
определяются комплексным взаимодей-
ствием пола, возраста, анатомии, диеты 
и воздействия антибиотиков, и понима-
ние этих факторов важно для профилак-
тики и лечения урологических заболе-
ваний. Состав микробиоты мочи может 
значительно отличаться у пациентов с 
МКБ и здоровых лиц, что требует строго-
го соблюдения протоколов сбора и хра-
нения [28-30]. 

При исследовании микробиоты кам-
ней обнаруживаются специфические 
микробные сообщества, хотя существует 
риск контаминации во время извлече-
ния и последующей обработки материа-
ла [28, 30, 31]. 

Для изучения микробиоты при мо-
чекаменной болезни используют совре-
менные молекулярно-генетические ме-
тоды. 16S рРНК-секвенирование и мета-
геномный shotgun-анализ считаются зо-
лотым стандартом для анализа микроб-
ных сообществ. С помощью 16S рРНК 
можно определить состав микробиоты, 
выявить таксономическую структуру и 
понять, какие микроорганизмы обитают 
в моче и кишечнике пациентов с МКБ. 
Этот метод часто применяют для срав-
нения микробиоты больных и здоровых, 
поиска биомаркёров и оценки разноо-
бразия микробиоты [29, 32]. Метагеном-
ный shotgun-анализ позволяет не толь-
ко идентифицировать микроорганизмы 
до уровня видов, но и оценить их функ-
циональный потенциал, что важно для 
понимания патогенеза МКБ [28, 33]. 

 Микробиота мочевыводящих путей и 
кишечника оказывает влияние на фор-
мирование и профилактику мочевых 
камней, в частности оксалатно-кальцие-
вых. Oxalobacter formigenes и другие ок-
салат-деградирующие бактерии влияют 
на риск нефролитиаза, но их роль в этом 
процессе реализуется в рамках сложных 
микробных сообществ, а не в изоляции. 
При кальций-оксалатных камнях наблю-
дается значительный дисбиоз мочевой 
микробиоты по сравнению с состоянием 
здоровья, что сопровождается измене-
ниями в структуре и снижением разноо-
бразия бактерий [34-36]. 

В случае инфекционных (струвит-
ных) камней преобладают уреазо-
продуцирующие бактерии, такие как 
Proteus, Klebsiella и Pseudomonas, тог-
да как при кальций-оксалатных кам-
нях чаще встречаются представите-
ли Enterobacteriaceae, Acinetobacter, 
Staphylococcus и Escherichia coli [30, 37]. 
В микробиоте мочи и камней присут-
ствуют как патогенные, так и коммен-
сальные бактерии, которые могут вли-
ять на кристаллизацию и образование 
биопленок [30, 34, 37]. 

O. formigenes — важный микроорга-
низм, который разлагает оксалаты. Его 
отсутствие может привести к гиперок-
салурии и повышенному риску образо-
вания камней в почках из-за накопле-
ния оксалатов кальция. Однако даже 
наличие O. formigenes не гарантирует 
защиты от камнеобразования. Важную 
роль в этом процессе играет взаимо-
действие с другими бактериями, та-
кими как Lactobacillus, Bifidobacterium, 
Enterococcus, Eubacterium lentum и 
Eggerthella lenta. Эти микроорганизмы 
формируют сложные метаболические 
сети, которые помогают контролиро-
вать уровень оксалатов в организме [39, 
40]. 
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У пациентов с камнями отмечается 
снижение разнообразия и функциональ-
ной активности оксалат-деградирующих 
бактерий, а также уменьшение коли-
чества генов, связанных с деградацией 
оксалата [39]. Вмешательства с исполь-
зованием пробиотиков, включающих O. 
formigenes и другие бактерии, часто при-
водят к неоднозначным результатам. 
Это объясняется нестабильной колони-
зацией и необходимостью комплексного 
подхода [40, 41]. 

Струвитные камни образуются при 
участии бактерий, таких как Proteus 
mirabilis, Klebsiella pneumoniae и 
Staphylococcus aureus. Эти микроорга-
низмы расщепляют мочевину, что повы-
шает pH мочи и способствует формиро-
ванию фосфатных солей [30, 42]. 

В образовании кальциевых камней, 
таких как оксалаты и фосфаты, участву-
ют как уропатогенные бактерии (напри-
мер, E. coli, K. pneumoniae), так и неуро-
патогенные микроорганизмы, такие как 
Streptococcus pneumoniae. Эти бактерии 
способны вызывать агрегацию кристал-
лов и формировать биоплёнки [34, 43]. 

Уратные камни часто связаны с низ-
ким pH мочи, ожирением, метаболиче-
скими нарушениями и особенностями 
микробиоты. Это включает снижение 
разнообразия и изменение состава ки-
шечной и мочевой микробиоты [44, 45]. 
Некоторые микроорганизмы могут сни-
жать уровень мочевой кислоты, но их 
роль в мочевых путях пока мало изучена. 
Большинство исследований сосредото-
чены на кишечной микробиоте [44]. 

Исследователи пришли к заключе-
нию, что избыточное количество бакте-
рий Bacteroides и Fusobacterium в кишеч-
нике коррелирует с гиперурикемией и 
уратным нефролитиазом [44].

Можно сделать вывод, что дисбиоз 
микробиоты мочевой и кишечной си-

стем, особенно снижение разнообразия 
и активности оксалат-деградирующих 
бактерий и их сетей, ассоциирован с 
кальций-оксалатным нефролитиазом. 
Микробиота мочевыводящих путей и 
кишечника тесно связана с типом моче-
вых камней. Для профилактики и лече-
ния перспективен комплексный подход, 
направленный на восстановление ми-
кробных сетей, а не только на отдельные 
виды бактерий. 

Важно рассмотреть микробиоту ки-
шечника и мочевыводящих путей. Ки-
шечная микробиота является источни-
ком уропатогенов, поскольку многие 
бактерии, вызывающие инфекции моче-
выводящих путей (ИМП), происходят из 
кишечника. 

Нарушение баланса кишечной ми-
кробиоты увеличивает вероятность ко-
лонизации уропатогенами, например, 
Escherichia coli и Enterococcus, что спо-
собствует возникновению ИМП и моче-
каменной болезни [46, 47].  Нарушения 
в составе кишечной микробиоты влия-
ют на метаболизм, в частности на обмен 
оксалатов, усиливают иммунный ответ, 
повышая уровень IL-17A, и увеличивают 
проницаемость кишечника, что приво-
дит к гипероксалурии, воспалительным 
процессам и образованию камней [45]. 
Исследования показали, что дисбиоз ки-
шечника способен изменять состав уро-
биома, снижая его защитные свойства и 
способствуя колонизации патогенных 
микроорганизмов [32, 33]. 

В настоящее время модуляция ми-
кробиоты, включая пробиотики, диету 
и FMT, рассматривается как перспек-
тивный метод для профилактики и ле-
чения мочекаменной болезни и инфек-
ций мочевыводящих путей. Однако для 
подтверждения эффективности необ-
ходимы дополнительные клинические 
исследования [46]. Изменения в составе 
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кишечной и мочевой микробиоты мо-
гут стать биомаркёрами риска развития 
МКБ и ИМП [32, 33]. 

ОБСУЖДЕНИЕ
В результате проведённого анализа 

можно сделать заключительный вывод 
о том, что микробиота мочевыводящих 
путей и кишечника играет роль интегри-
рующего звена, связывающего традици-
онные факторы риска МКБ с молекуляр-
ными механизмами камнеобразования. 

Интеграция концепции уробиома и 
оси «кишечник-почки» в клиническую 
практику является фундаментальным 
условием для перехода к персонализи-
рованным и патогенетически обосно-
ванным подходам в профилактике и те-
рапии мочекаменной болезни. 

На данный момент не установлены 
причинно-следственные связи между 
выявленными микробными изменения-
ми и процессом формирования конкре-
ментов. Вопрос о том, являются ли эти 
изменения первичными или вторичны-
ми по отношению к уже сформирован-
ным конкрементам, остаётся открытым. 
Для его решения необходимо проведе-
ние проспективных долгосрочных ис-
следований.

Кроме того, перспективные иссле-
дования должны сосредоточиться на 
функциональной метагеномике и мета-
боломном анализе. Это позволит глубже 
понять, как микробиота влияет на про-
цессы кристаллизации. 

Выявление специфических микроб-
ных сигнатур, связанных с различными 
типами камней, служит прямым доказа-
тельством вовлечённости конкретных 
таксонов в патогенез, что позволяет 
уточнить этиологию заболевания и раз-
работать эффективные методы лечения. 
Например, преобладание уреазопроду-
цирующих бактерий при  струвитных 

камнях - это классический пример их 
прямого участия в патологическом про-
цессе [30]. В то же время при кальций-ок-
салатном литиазе мы имеем дело с более 
сложной картиной: важно не только от-
сутствие O. formigenes, но и нарушение 
целых функциональных консорциумов, 
ответственных за деградацию оксала-
тов [39, 40]. Этот факт объясняет, почему 
применение пробиотиков, содержащих 
только один штамм, часто оказывается 
малоэффективным. Это также подчёрки-
вает важность подхода, направленного 
на восстановление всей микробной сети. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Мочекаменная болезнь является на-

глядным примером заболевания, пато-
генез которого невозможно полностью 
понять без учета роли человеческой ми-
кробиоты. Интеграция концепции уро-
биома и оси «кишечник–почки» в кли-
ническую парадигму открывает путь к 
разработке принципиально новых, пер-
сонализированных и высокоэффектив-
ных стратегий борьбы с этим широко 
распространенным и социально значи-
мым недугом. Для внедрения этих стра-
тегий в рутинную практику необходимы 
масштабные рандомизированные кли-
нические исследования.  Они помогут 
стандартизировать методы анализа и 
оценить эффективность микробной мо-
дуляции.  

Установлена прямая связь между со-
стоянием микробиома и образованием 
камней в почках. Нарушения микробио-
ма, проявляющиеся снижением обще-
го разнообразия и дисбалансом между 
протективными и патогенными видами, 
играют важную роль в развитии болез-
ни, а не только являются её следствием. 
Обнаружены специфические микробные 
сигнатуры, связанные с различными ти-
пами конкрементов.
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