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Аннотация. В статье анализируются понятие и свойства микробиома человека как потенциальной 

основы криминалистической идентификационной биометрической технологии, с учетом его микробиологиче-

ского происхождения и сложносоставной структуры. В подтверждение криминалистической идентификаци-

онной значимости микробиома человека, автором приводятся результаты профильных международных науч-

ных исследований (в сферах микробиологии, математических моделей и алгоритмов, анализа и обработки об-

ширных массивов микробиологических и филогенетических данных), связанных с биологическим обоснованием 

метода, указываются наиболее значимые научные центры и программы в профильной сфере.  

Цель: обосновать возможность и целесообразность адаптации научных достижений в сфере исследо-

вания микробиома человека для решения криминалистических задач по идентификации личности с целью повы-

шения эффективности и результативности уголовного судопроизводства. 

Методы: диалектический; деятельностный, системный и ситуационный подходы; методика научно-

тематического анализа Дж. Холтона. 

Результаты: обоснованы актуальность и своевременность темы исследования, сделаны выводы о необ-

ходимости методической и эмпирической разработки новой биометрической технологии криминалистической 

идентификации личности на основе научных знаний о микробиоме человека.  

Ключевые слова: биометрические технологии, криминалистическая идентификация, микробиом чело-

века, биологическая основа метода. 
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Введение. Динамичный процесс научно-

технического прогресса оказал положительное, 

конструктивное воздействие на все сферы науч-

ной деятельности, как в области методологии, так 
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и в эмпирической аппаратно-программной, тех-

нологической сфере, открывшей для исследова-

ния и анализа области ранее недоступные для ре-

ализации познавательных процессов, в т.ч. и в 

связи с отсутствием технических средств и дру-

гой высокоточной и иной аппаратуры, позволяю-

щей проводить исследования и обработку инфор-

мации в большинстве наукоемких научных проек-

тов. 

 Применительно к теме настоящего иссле-

дования, такой областью научных знаний явля-

ются генетика, микробиология и другие смежные 

профильные отрасли. 

Для решения криминалистических задач, 

исследования в названных сферах, преимуще-

ственно, представляют интерес в связи с методо-

логическим оформлением и прикладной реализа-

цией различного рода биометрических техноло-

гий в области идентификации (отождествления) 

человека.  

Результаты анализа профильных научных 

исследований и их достижений, показывают, что 

одним из наиболее значимых, как в теоретико-ме-

тодологическом, так и в эмпирическом плане, 

направлений в названной сфере, как на современ-

ном этапе, а на перспективу, является изучение 

свойств и возможностей микробиома человека, 

обладающего большим научно-познавательным 

потенциалом (в т.ч. и в сфере криминалистики). 

При этом под микробиомом человека ав-

тором предлагается понимать сообщество само-

стоятельных биологических объектов (форм 

жизни) - микробиоту: бактерий, археев, эукариот, 

нематод, вирусов, грибов, простейших микроор-

ганизмов и др., обобщенно называемых virome, 

населяющую организм (биологическое, генетиче-

ски обусловленное, тело) человека, находящуюся 

с ним в неразрывном симбиозе (но не являющу-

юся его генетической составляющей), имеющую 

ряд индивидуализирующих ее признаков и 

свойств, позволяющих использовать ее для реше-

ния криминалистических задач по идентифика-

ции (отождествлению) личности в процессе уго-

ловного судопроизводства и иной профильной де-

ятельности. 

Состав микробиома (микробиоты) инди-

видуален (уникален) у каждого человека и зави-

сит: 

- от генотипа хозяина, внешних и внутрен-

них факторов, а также от влияния окружающей 

среды (этнической принадлежности;  

- пола;  

- возраста;  

- региона, места и условий проживания 

(температурный режим, количество солнечной 

энергии, воздействующей на кожу и организм в 

целом, специфика микробиома окружающей 

среды конкретной местности – воды, воздуха, 

почвы и т.п.);  

- характера (структуры рациона, интен-

сивности и периодичности) питания;  

- уровня физической активности;  

- сферы и характера трудовой деятельно-

сти;  

- специфических привычек, увлечений;  

- наличия различного рода заболеваний 

(кожи, желудочно-кишечного тракта, крови и 

др.), принимаемых лекарственных препаратов 

(например, антибиотиков) и т.п.). 

С учетом изложенного, научно-практиче-

ским путем установлено, что микробиом человека 

обладает такими необходимыми для биологиче-

ской идентификации (отождествления) свой-

ствами, как всеобщность (имеется абсолютно у 

всех людей), индивидуальная уникальность 

(наряду с базовым составом, не менее его одной 

трети по видовому разнообразию, степени кон-

центрации и объему, индивидуальны для опреде-

ленного, конкретного человека) и, что очень 

важно, измеряемость (наличие этого свойства 

позволило определить границы нормальной мик-

робной вариации у людей; выделить отдельные 

геномы, генотипы и энтеротипы микробиома, 

классифицировать их, а в итоге создать их биоло-

гические архивы и оцифрованные базы данных 

для их эмпирического использования, в т.ч. и для 

производства сравнительного анализа образцов). 

При этом результаты проведенных исследований 

показывают, что имеется возможность кримина-

листической идентификации конкретных лично-

стей по их индивидуальному микробиомному 

следу, который имеет биологическое происхож-

дение, но является производным не непосред-

ственно от организма человека (его компонентов: 

жидкостей – крови, слюны, слез, потожирового 

вещества и др.; твердых – кости, зубы, обрезки 

ногтей, волосы, ресницы, частички эпидермиса и 

др. и т.п.), а от симбиотичного ему субстанта (со-

общества микроорганизмов, во всем их многооб-

разии) – микробиома (микробиоты) человека.  

Также, необходимо отметить, что про-

фильные исследования в области биологии чело-

века показывают, что основная популяция микро-

организмов, составляющих микробиом человека, 

находится в его желудочно-кишечном тракте и на 

коже (до 90% от их общих видового разнообразия 

и массы, составляющей от 1,3 до 3,5 кг) [2]. 
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Обсуждение. 

Наиболее масштабные научные изыска-

ния в области исследования микробиома человека 

проводятся в рамках:  

- созданных для этих целей профильных 

консорциумов (в Европе - Metagenome of Human 

Intestinal Tract (MetaHIT); в США - Human 

Microbiome Project (HMP));  

- деятельности Национального института 

здравоохранения США (начавшего финансирова-

ние проекта «Human Microbiome Project» (НМР 

http://hmpdacc.org/) -  «Микробиом человека»);  

- осуществления профильной программы 

исследований MetaHIT (http://www.metahit.eu/), 

совместно с учеными Beijing Genomics Institute 

(BGI, Китай); 

- реализации через Институт инфекцион-

ных заболеваний и иммунитета Канады (под эги-

дой Международного консорциума микробиомов 

человека) «Канадской инициативы по анализу и 

характеристикам микробов» и др. 

 В настоящее время создан и функциони-

рует Центр анализа данных и координации 

(DACC), который является центральным храни-

лищем для всей профильной информации [5].  

В России данные научные исследования 

на современном этапе также стали вызывать по-

вышенный интерес в связи с перспективностью 

внедрения их эмпирических результатов, однако, 

участие в них отечественных ученых носит, пре-

имущественно, характер взаимодействия с колле-

гами в рамках профильных международных науч-

ных проектов. При этом имеются все основания 

для активизации данной научной деятельности в 

рамках национальных проектов в области меди-

цины (с последующей адаптацией их результатов 

для нужд других сфер, в т.ч. и правоохранитель-

ной). 

Программные задачи названных проектов 

продолжают реализовываться и в настоящее 

время (для примера, сформирован каталог из 3,3 

млн. бактериальных генов, преобладающих в ме-

тагеноме кишечника человека; опубликован спи-

сок секвенированных геномов бактерий и архей, 

выявленных в микробиоте человека (что стало ос-

новой для исследований в области методов шот-

ган-секвенирования, позволяющих производить 

более качественное исследование характеристик 

метагенома человека); ведется работа по опреде-

лению 3000 геномов (как базовый результат) че-

ловека и созданию их упорядоченного каталога 

(как базы для проведения сравнительного анализа 

в ходе производства экспертных исследований) и 

др.) [8]. 

В данной сфере динамично разрабатыва-

ются и апробируются методики и инструменты 

исследования микробиомного профиля, микро-

биомной сигнатуры человека, с использованием 

инновационных достижений в области микробио-

логии, математических моделей и алгоритмов, 

анализа и обработки обширных массивов про-

фильных данных и информации.  

К названным инструментам можно отне-

сти: 

- RAPSearch2 (оперативный и эффектив-

ный метод поиска сходства с белком для данных 

секвенирования следующего поколения);  

- Boulder Alignment Editor (ALE) (для вы-

равнивания РНК);  

- WebMGA (для быстрого анализа метаге-

номной последовательности);  

- DNACLUST (для точной кластеризации 

филогенетических маркерных генов);  

- модульные программы (AMOS) (для 

сборки следующего поколения) и др. [11]. 

Эффективными математическими моде-

лями при исследовании микробиома являются, 

например:  

- линейный дискриминантный анализ раз-

мера эффекта (LEfSe) (для выявления филогене-

тических предикторов);  

- время-зависимая регрессионная модель 

отношения рисков Кокса (для выявления рисков 

нарушений микробиома);  

- корректировка с помощью пенализиро-

ванной вероятности Firth (используется в регрес-

сионных моделях) [1]. 

Полученные в результате исследования 

массивы данных очень велики (big data), в связи с 

чем их обработка и анализ реализуются с исполь-

зованием программного кода на языках R или 

Python. При этом регулярно ведется работа по пе-

реводу теоретических результатов геномных про-

ектов в плоскость, решающую прикладные задачи 

[9]. 

Уже в настоящее время, для повышения 

оперативности и эффективности проводимых ис-

следований, а также для решения задач приклад-

ного характера, созданы микробиомные элек-

тронные базы данных и архивы биологических 

образцов, например:  

- Integrated Microbial Genomes (IMG) (ме-

тагеномные данные по микробным геномам); 

CharProtDB (аннотации белка);  

- Genomes OnLine (GOLD) (общие резуль-

таты геномных и метагеномных проектов) и др. 

[6]. 



ГУМАНИТАРНЫЕ, СОЦИАЛЬНО-ЭКОНОМИЧЕСКИЕ И ОБЩЕСТВЕННЫЕ НАУКИ 2025. №5 (май) 

/HUMANITIES, SOCIAL-ECONOMIC AND SOCIAL SCIENCES. 2025. №5 (may) 

юридические науки 

law sciences 

 

____________________________________ 
 
© Лозинский О.И., 2025 

С криминалистической точки зрения, вы-

шеизложенное обоснованно свидетельствует о 

том, что микробиом человека гарантированно об-

ладает необходимыми для биологической иденти-

фикации человека свойствами, что уже в ближай-

шей перспективе, позволит реализовать проекты 

по микробиомной регистрации лиц и о судебной 

микробиомной экспертизе (идентификационного 

характера). 

Результаты анализа биологической ос-

новы метода свидетельствуют о том, что исследо-

вания в области микробиома, преимущественно 

базируются на установлении последовательности 

вариабельных областей высококонсервативного 

гена, кодирующего 16s субъединицу рибосомаль-

ной РНК (16s рРНК) микроорганизмов (ген: есть 

в бактериях, но отсутствует у млекопитающих; 

имеет девять гипервариабельных областей от VI 

до V9, что позволяет идентифицировать исследу-

емые бактерии путем сравнительного анализа с 

эталонными геномами из международных баз 

данных. Результаты идентификации получаются 

путем реализации процесса метатаксономики, за-

ключающегося в установлении и описании таксо-

номического состава бактериального сообщества 

имеющегося в конкретном биологическом об-

разце. 

С учетом изложенного, результаты изуче-

ния биологической основы метода, позволяют 

конкретизировать понятие «микробиом чело-

века» с точки зрения его криминалистического 

идентификационного потенциала, до понятия 

микробиомного профиля человека (как источника 

отдельного вида следов человека, биологического 

происхождения, но не относящихся к биологиче-

ским следам, непосредственно производным от 

биологического, генетически предопределенного 

тела человека и его систем жизнедеятельности).  

Результаты изучения современных про-

фильных исследований показывают, что самым 

большим органом человека является его кожа, 

средняя площадь которой для взрослого человека 

составляет 1,8 м кв. Кожа колонизирована (насе-

лена) довольно большим количеством различного 

вида микроорганизмов, наиболее характерными 

из которых, являются вирусы, бактерии, грибы, 

клещи и др. На коже относительно здорового че-

ловека определяются 19 таксономических рангов 

(филов) микроорганизмов. Большинство бакте-

рий кожи относятся к четырем из них: 

Actinobacteria, Firmicutes, Bacteroidetes и 

Proteobacteria (при этом видовой состав бактерий 

очень разнообразен и зависит от физиологии 

участка кожи). Кожа реализует такие значимые 

для человеческого организма функции, как: непо-

средственного физического барьера; иммуноло-

гического барьера (ее клетки могут различать 

комменсалы и патогены и осуществлять адаптив-

ный иммунный ответ за счет и посредством реак-

ций на них населяющих ее микроорганизмов) [4]. 

В ходе исследования также установлено, 

что микробиота желудочно-кишечного тракта в 

организме человека является самой многочислен-

ной по видовому составу и разнообразию геном-

ных характеристик (при этом две трети ее субъек-

тивно индивидуальны, что позволяет решать кри-

миналистические идентификационные задачи).  

Количественные и качественные пара-

метры микробиоты зависят от конкретного отдела 

пищеварительного тракта: желудок населен пред-

ставителями родов Lactobacillus, Stomatococcus и 

Sarcina; двенадцатиперстная кишка и тонкий ки-

шечник колонизированы бактероидами, энтеро-

кокками, лактобактериями, бифидобактериями и 

дрожжеподобными грибами; микробиота тол-

стого кишечника представлена 17 семействами, 

45 родами и более чем 1000 видами бактерий 

(90% составляют анаэробные бактерии видов 

Lactobacillus plantarum, L. rhamnosus, L. 

fermentum, L. casei, L. brevis, Bifidobacterium 

longum, B. Adolescentis, которые обеспечивают 

колониальную резистентность и препятствуют 

колонизации его патогенной флорой).  

Составляющие компоненты микробиома 

желудочно-кишечного тракта: реализуют барьер-

ную функцию по защите пищеварительного 

тракта от заселения патогенными микроорганиз-

мами; регулируют моторику функционирования 

кишечника и способствуют нормализации обмена 

веществ; принимают участие в процессе синтеза 

витаминов; выполняют определенные функции 

при формировании иммунитета и иммунного от-

вета организма [7]. 

Результаты. 

В результате проведенного исследования 

установлено, что микробиом человека может 

оставлять и, в большинстве случаев, оставляет на 

предметах окружающей обстановки, с которыми 

взаимодействует человек (мебель, пол, стены, 

предметы личной гигиены, аксессуары, одежда, 

обувь, личные вещи, салон автотранспорта, обо-

рудование ванных комнат, душевых, дверные 

ручки, письменные принадлежности, орудия пре-

ступления, похищенные вещи и предметы и т.п.) 

вполне отчетливый, с точки зрения криминали-

стики, микробиомный след биологического про-

исхождения (имеются апробированные методики 
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по его обнаружению, фиксации, изъятию, хране-

нию и исследованию; первоначально профильные 

методики были заимствованы из сферы одороло-

гии и производства судебных ольфакторных экс-

пертиз по исследованию запаховых следов). 

 Применительно к теме настоящего иссле-

дования необходимо констатировать, что этот 

биологический след преимущественно оставля-

ется микробиомом кожи. Микробиом желудочно-

кишечного тракта также может «принимать уча-

стие» в следообразовании, так как он в определен-

ных пропорциях содержится в слюне, слизистых 

выделениях из носоглотки, в продуктах выделе-

ния жизнедеятельности человека и др. 

 С учетом изложенного, микробиом (мик-

робиомный след) имеет все свойства и характери-

стики, необходимые для того, чтобы он стал осно-

вой новой биометрической технологии идентифи-

кации (отождествления) человека. 

Заключение. 

Подводя итоги настоящего исследования, 

необходимо констатировать, что анализ результа-

тов научных изысканий и прикладной деятельно-

сти (в т.ч. по созданию аппаратно-программных 

систем и технических средств, повышающих до-

ступность и эффективность метода для решения 

потенциальных задач, способствующих сниже-

нию его себестоимости, существенному уменьше-

нию временных и трудозатрат на его реализацию 

и др.), проведенных в профильной сфере, обосно-

ванно свидетельствует о реальной эмпирической 

возможности адаптации достижений в области 

исследования микробиома человека (которые в 

настоящее время, преимущественно носят, обоб-

щенно, медицинский характер) для решения 

идентификационных задач отечественной крими-

налистики, расширения доказательственных воз-

можностей (в т.ч. и за счет заключений по судеб-

ным микробиомным экспертизам, после форми-

рования и апробирования соответствующей мето-

дической базы и нормативного оформления) и по-

вышения эффективности деятельности право-

охранительных органов по раскрытию и рассле-

дованию преступлений. 

 
Конфликт интересов 

Не указан. 

Рецензия 

Все статьи проходят рецензирование в формате double-

blind peer review (рецензенту неизвестны имя и должность автора, 
автору неизвестны имя и должность рецензента). Рецензия может 

быть предоставлена заинтересованным лицам по запросу. 

Conflict of Interest 

None declared. 

Review 

All articles are reviewed in the double-blind peer review format (the re-

viewer does not know the name and position of the author, the author does 
not know the name and position of the reviewer). The review can be pro-

vided to interested persons upon request. 

 
Список источников: 
1. Biesbroek, G. et al. The impact of breastfeeding on nasopharyngeal microbial communities in infants / G. Biesbroek et al. 

// American Journal of Respiratory and Critical Care Medicine. - 2016. - Vol. 190, № 3. - P. 298-308. 

2. Blanton, L.V. et al. Gut bacteria that rescue growth impairments transmitted by immature microbiota from undernourished 

children / L.V. Blanton et al. // Science (New York, N.Y.). - 2016. - Vol. 351, № 6275. 

3. Sanchez-Ramirez, C. et al. Long-term use of selective digestive decontamination in an ICU highly endemic for bacterial 

resistance / C. Sanchez-Ramirez et al. // Critical Care (London, England). - 2018.-Vol. 22, № 1, - P. 141. 

4. Schroeder, B.O. et al. Bifidobacteria or Fiber Protects against Diet-Induced Microbiota-Mediated Colonic Mucus Dete-

rioration I B.O. Schroeder et al. // Cell Host & Microbe. - 2018. - Vol. 23, № 1. - P. 27-40.e7. 

5. Koenig, J.E. et al. Succession of microbial consortia in the developing infant gut microbiome / J.E. Koeniget al. // Pro-

ceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America. - 2016. - Vol. 108 Suppl 1, - P. 4578-4585. 

6. Rea M.C. et al. Effect ofbroad- and narrow-spectrum antimicrobials on Clostridium difficile and microbial diversity in a 

model of the distal colon / M.C. Rea et al. // Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America. - 2019, 

- Vol. lOSSuppl 1, - P. 4639-4644. 

7. Olszak, T. et al. Microbial exposure during early life has persistent effects on natural killer T cell function / T. Olszak et 

al. // Science (New York, N.Y.). - 2017. - Vol. 336, № 6080. - P. 489-493. 

8. Goldenberg, R.L. Hauth, J.C. 8c Andrews, W.W. Intrauterine infection and preterm delivery / R.L. Goldenberg, J.C. Hauth, 

W.W. Andrews // The New England Journal of Medicine. - 2020. - Vol. 542, № 20. - P. 1500-1507. 

9. Xiao, L. et al. High-fat feeding rather than obesity drives taxonomical and functional changes in the gut microbiota in 

mice / L. Xiao et al. // Microbiome. - 2017. - Vol. 5. 

10. Wylie, K.M. Weinstock, G.M. 8c Storch, G.A. Emerging view of the human virome / K.M. Wylie, G.M. Weinstock, G. A. 

Storch // Translational Research: The Journal of Laboratory and Clinical Medicine. - 2012. - Vol. 160, № 4. - P. 283-290. 

11. Wang, H. et al. Mycoplasma pneumoniae and Streptococcus pneumoniae caused different microbial structure and cor-

relation network in lung microbiota / H. Wang et al. // Journal of Thoracic Disease. - 2016. - Vol. 8, № 6. - P. 1316-1322. 

12. Куцева А.А. О возможности идентификации личности путем анализа микробиома кожи человека // Вопросы 

экспертизы и качества медицинской помощи. 2023. № 8. С. 21-25. 

13. Хайтович А.Б. Микробиом и его влияние на здоровье человека // Крымский журнал экспериментальной и клини-

ческой медицины. 2019. Т. 9. № 1. С. 61-66. 

References: 



ГУМАНИТАРНЫЕ, СОЦИАЛЬНО-ЭКОНОМИЧЕСКИЕ И ОБЩЕСТВЕННЫЕ НАУКИ 2025. №5 (май) 

/HUMANITIES, SOCIAL-ECONOMIC AND SOCIAL SCIENCES. 2025. №5 (may) 

юридические науки 

law sciences 

 

____________________________________ 
 
© Лозинский О.И., 2025 

1. Biesbroek, G. et al. The impact of breastfeeding on nasopharyngeal microbial communities in infants / G. Biesbroek et al. 

// American Journal of Respiratory and Critical Care Medicine. - 2016. - Vol. 190, № 3. - P. 298-308. 

2. Blanton, L.V. et al. Gut bacteria that rescue growth impairments transmitted by immature microbiota from undernourished 

children / L.V. Blanton et al. // Science (New York, N.Y.). - 2016. - Vol. 351, № 6275. 

3. Sanchez-Ramirez, C. et al. Long-term use of selective digestive decontamination in an ICU highly endemic for bacterial 

resistance / C. Sanchez-Ramirez et al. // Critical Care (London, England). - 2018.-Vol. 22, № 1, - P. 141. 

4. Schroeder, B.O. et al. Bifidobacteria or Fiber Protects against Diet-Induced Microbiota-Mediated Colonic Mucus Dete-

rioration I B.O. Schroeder et al. // Cell Host & Microbe. - 2018. - Vol. 23, № 1. - P. 27-40.e7. 

5. Koenig, J.E. et al. Succession of microbial consortia in the developing infant gut microbiome / J.E. Koeniget al. // Pro-

ceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America. - 2016. - Vol. 108 Suppl 1, - P. 4578-4585. 

6. Rea M.C. et al. Effect ofbroad- and narrow-spectrum antimicrobials on Clostridium difficile and microbial diversity in a 

model of the distal colon / M.C. Rea et al. // Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America. - 2019, 

- Vol. lOSSuppl 1, - P. 4639-4644. 

7. Olszak, T. et al. Microbial exposure during early life has persistent effects on natural killer T cell function / T. Olszak et 

al. // Science (New York, N.Y.). - 2017. - Vol. 336, № 6080. - P. 489-493. 

8. Goldenberg, R.L. Hauth, J.C. 8c Andrews, W.W. Intrauterine infection and preterm delivery / R.L. Goldenberg, J.C. Hauth, 

W.W. Andrews // The New England Journal of Medicine. - 2020. - Vol. 542, № 20. - P. 1500-1507. 

9. Xiao, L. et al. High-fat feeding rather than obesity drives taxonomical and functional changes in the gut microbiota in 

mice / L. Xiao et al. // Microbiome. - 2017. - Vol. 5. 

10. Wylie, K.M. Weinstock, G.M. 8c Storch, G.A. Emerging view of the human virome / K.M. Wylie, G.M. Weinstock, G. A. 

Storch // Translational Research: The Journal of Laboratory and Clinical Medicine. - 2012. - Vol. 160, № 4. - P. 283-290. 

11. Wang, H. et al. Mycoplasma pneumoniae and Streptococcus pneumoniae caused different microbial structure and cor-

relation network in lung microbiota / H. Wang et al. // Journal of Thoracic Disease. - 2016. - Vol. 8, № 6. - P. 1316-1322. 

12. Kutseva A.A. The possibility of identifying a person by analyzing the microbiome of human skin // Issues of expertise and 

quality of medical care. 2023. No. 8. pp. 21-25. 

13. Khaytovich A.B. Microbiome and its impact on human health // Crimean Journal of Experimental and Clinical Medicine. 

2019. Vol. 9. No. 1. pp. 61-66. 

 
Информация об авторе: 

Лозинский Олег Иванович, кандидат юридических наук, доцент кафедры процессуального права, Южно-Российский ин-

ститут управления – филиал Российской академии народного хозяйства и государственной службы при Президенте РФ, e-

mail: oleg.lozz@yandex.ru 

Oleg I. Lozinsky, Candidate of Legal Sciences, docent of the Department of Procedural Law of The South Russian Institute of Man-

agement is a branch of the Russian Presidential Academy of National Economy and Public Administration. 

 
Статья поступила в редакцию / The article was submitted 13.05.2025;  

Одобрена после рецензирования / Approved after reviewing 19.05.2025;  

Принята к публикации / Accepted for publication 20.05.2025.  
Автором окончательный вариант рукописи одобрен. 

 


