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АННОТАЦИЯ
Бактериальный вагиноз представляет собой одно из наиболее распространённых нарушений в микрофлоре влага-
лища у женщин репродуктивного возраста, которое связано с нарушением баланса между содержанием лактобак-
терий и условно-патогенными микроорганизмами. Традиционные методы диагностики, основанные на клинических 
проявлениях и лабораторных методах, преимущественно на микроскопических или культуральных, часто оказываются 
недостаточно чувствительными и специфичными для выявления данной патологии, что может приводить к ошибкам 
при постановке диагноза. В последние годы молекулярные методы, включая полимеразную цепную реакцию и мета-
геномные исследования, становятся важными инструментами для более точной диагностики бактериального вагиноза 
в практике акушера-гинеколога. Эти технологии позволяют не только идентифицировать патогенные микроорганиз-
мы, но и оценить их количественное соотношение, что значительно улучшает диагностику. В данной статье рассматри-
ваются современные молекулярные подходы к выявлению бактериального вагиноза, их преимущества и недостатки, 
а также применение в клинической практике. Проанализированы результаты недавних исследований, которые по-
казывают, как молекулярные методы могут способствовать более точной диагностике и индивидуальному подходу 
в лечении. Обсуждаются также перспективы внедрения этих технологий в рутинную клиническую практику, что может 
привести к улучшению состояния здоровья женщин и снижению эпизодов бактериального вагиноза. Таким образом, 
молекулярные методы представляют собой значительный прорыв в диагностике бактериального вагиноза, открывая 
новые возможности для эффективной терапии и профилактики.
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ABSTRACT
Bacterial vaginosis is one of the most common disturbances of the vaginal microbiota in women of reproductive age and 
is associated with an imbalance between lactobacilli and opportunistic microorganisms. Traditional diagnostic approaches 
based on clinical symptoms and laboratory methods—primarily microscopy or culture—are often insufficient in terms of 
sensitivity and specificity for detecting this condition, which may lead to diagnostic errors. In recent years, molecular methods, 
including polymerase chain reaction and metagenomic analysis, have become valuable tools for more accurate diagnosis of 
bacterial vaginosis in obstetric and gynecological practice. These technologies not only enable identification of pathogenic 
microorganisms but also allow for quantification of their relative abundance, thus significantly improving diagnostic accuracy. 
This article reviews current molecular approaches for the detection of bacterial vaginosis, their advantages and limitations, 
and their application in clinical settings. Recent studies are analyzed to illustrate how molecular diagnostics can contribute to 
more precise diagnosis and individualized treatment approach. The prospects for incorporating these technologies into routine 
clinical practice are also discussed, with the potential to improve women’s health and reduce the recurrences of bacterial 
vaginosis. Thus, molecular methods represent a significant breakthrough in the diagnosis of bacterial vaginosis, opening new 
opportunities for effective therapy and prevention.
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摘要摘要
细菌性阴道病是育龄期女性中最常见的阴道微生态失衡之一，其表现为乳酸杆菌与条件致病

菌之间的比例失调。传统的诊断方法主要依赖临床症状及显微镜检查或培养等实验室技术，

但在检测该病时往往缺乏足够的敏感性和特异性，从而可能导致诊断错误。近年来，分子诊

断方法，包括聚合酶链式反应和宏基因组研究，已逐渐成为妇产科实践中更为精准诊断细菌

性阴道病的重要工具。这些技术不仅能够识别致病微生物，还能评估其数量比例，从而显著

提升对细菌性阴道病的诊断水平。本文探讨了当前用于检测细菌性阴道病的分子方法、其优

缺点及在临床实践中的应用。文中还分析了近期研究结果，表明分子方法有助于提高诊断的

准确性并推动个体化治疗。此外，文章还探讨了将此类技术应用于常规临床实践的前景，其

潜力在于改善女性健康状况，并减少细菌性阴道病的复发。因此，分子方法在细菌性阴道病

的诊断中构成了重大突破，为有效治疗和预防开辟了新的可能性。 

关键词：关键词：细菌性阴道病；诊断；遗传多样性；生物膜。
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Организм человека представляет собой холобионт, 
состоящий из хозяина и различных микробов, взаимос-
вязь между которыми усилилась за полмиллиарда лет 
совместной эволюции [1]. Информация о микробиоте хо-
лобионтов известна благодаря исследованиям, в которых 
для культивирования применяли культуральные методы, 
однако с появлением новых технологий учёные выясни-
ли, что биоразнообразие организма далеко за рамками 
микробных клеток, культивируемых данным методом, 
а, например, метод секвенирования более детально рас-
крывает микробное сообщество. В последние годы всё 
больше внимания сфокусировано на женском здоровье, 
особенно в отношении микробиома влагалища, содержа-
щего миллиарды микробов, а изменения в котором про-
исходят в течение всей жизни женщины [2].

Основываясь на исследованиях высокопроизводи-
тельного секвенирования, в микробиоме описано пять 
типов состояний сообщества (вагинальных микроор-
ганизмов; CST — Community State Types). Исследование 
Ravel и соавт. [2] 396 женщин без симптомов бактериаль-
ного вагиноза (БВ) из четырёх этнических групп показа-
ло, что в большинстве микробиомов преобладают один 
или несколько видов Lactobacillus, классифицирующихся 
по пяти CST. В CST I, II, III и V преобладают L. crispatus, 
L. gasseri, L. iners и L. jensenii соответственно, тогда 
как к CST IV относятся облигатные анаэробные бактерии. 
CST I, II, III и V выявлено у 89,7% европейских и 80,2% 
азиатских женщин, а у женщин негроидного и латиноа-
мериканского происхождения эти процентные показатели 
составили 61,9 и 59,6% соответственно. Сдвиг в этниче-
ских группах очевиден, когда доминирует CST IV. Разли-
чия в микробиоме влагалища в зависимости от расы жен-
щин могут быть обусловлены генетическими факторами, 
такими как иммунная система, лиганды на поверхности 
клеток эпителия, а также характер выделений из влага-
лища. Анаэробная среда во влагалище способствует росту 
Lactobacillus, которые продуцируют различные противо-
микробные соединения, такие как молочная кислота, 
перекись водорода Н2О2 и бактериоцины, тем самым обе-
спечивая состояние здорового микробиома влагалища 
и его защиту. Виды Lactobacillus являются основным ис-
точником L- и D-молочных кислот, поддерживающих pH 
во влагалище ниже 4,5, тогда как клетки эпителия произ-
водят около 20% L-молочной кислоты [1, 3].

Примечательно, что доминирующие виды Lactobacillus 
определяют степень защиты микробиома. Например, 
при нарушениях баланса в микрофлоре влагалища обыч-
но преобладают L. iners. Напротив, L. crispatus, синте-
зирующие D- и L-молочные кислоты, обеспечивают со-
стояние здорового микробиома влагалища [4]. В отличие 
от других видов Lactobacillus, L. iners не могут образовы-
вать D-молочную кислоту, которая играет более важную 
роль, чем L-молочная кислота [1].

БВ — это состояние, характеризующееся увели-
чением в 100–1000 раз концентрации факультативно 

или облигатно-анаэробных микробов, таких как Gardnerella, 
Prevotella, Atopobium, Mobiluncus, Bifidobacterium, Sneathia, 
Leptotrichia и некоторые другие новые бактерии отряда 
Clostridiales, называемые БВ-ассоциированными бакте-
риями [1, 5, 6]. Показатели распространённости БВ значи-
тельно различаются между географическими регионами 
мира, внутри одной страны и даже среди одного и того 
же населения в зависимости от этнического происхожде-
ния и социально-экономического статуса. Хотя его точную 
распространённость по-прежнему трудно определить, БВ 
встречается у 4–75%, в зависимости от изучаемой попу-
ляции [7].

Этиология и патогенез БВ остаются предметом острых 
дискуссий, при этом всё большее подтверждение получа-
ет концептуальная модель патогенеза БВ, предложенная 
Muzn и соавт. [8], в основе которой лежит половой путь 
передачи БВ-ассоциированных микроорганизмов, прежде 
всего Gardnerella spp. Распространённость зависит от ко-
личества половых партнёров и, по оценкам, составляет 
18,8% у не живущих половой жизнью женщин, 22,4% — 
у женщин с одним половым партнёром на протяжении 
всей жизни, 43,4 и 58,0% — у женщин, имеющих 2–3 
половых партнёра, и тех, у которых 4 и более половых 
партнёров соответственно [7].

Изменения в экосистеме микробиоты влагалища 
могут способствовать росту G. vaginalis, тем самым на-
рушая баланс между полезными и условно-патогенными 
микроорганизмами [9]. Факторами, способствующими БВ, 
считают состояние гипоэстрогении, применение ежеднев-
ных гигиенических средств, курение, ранее проведённую 
антибиотикотерапию, некоторые методы контрацепции 
(внутриматочные спирали, спринцевание), недостаточную 
активность лактобацилл, а причиной рецидивирующего 
БВ — набор определённых факторов вирулентности [10].

БВ во время беременности увеличивает риск само-
произвольного выкидыша, преждевременных родов, вну-
триутробной гибели плода, преждевременного разрыва 
плодных оболочек, хориоамнионита [7, 11].

Развитие БВ на ранних сроках беременности явля-
ется фактором риска преждевременных родов, которые 
регистрируются примерно у 15 млн пациенток каждый 
год и являются основным фактором риска неонатальной 
смерти или рождения ребёнка с низкой массой тела [12].

В гинекологической практике БВ влияет на развитие 
эндометрита, сальпингита и инфекций мочевыводящих 
путей [7]. После повреждения шейки матки бактерии 
могут мигрировать из нижних половых путей в верхние, 
достигая матки и фаллопиевых труб, вызывая воспали-
тельные заболевания органов малого таза, постгистерэк-
томические инфекции. БВ связан со значительным по-
вышением частоты заражения некоторыми инфекциями, 
передающимися половым путём, такими как вирус про-
стого герпеса типа 2, вирус папилломы человека, ВИЧ, 
а также хламидийной, гонококковой и трихомониазной 
инфекций [7].

НАУЧНЫЙ ОБЗОР
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Идентификация ассоциированных с БВ микробов 
при воспалительных заболеваниях органов малого таза 
указывает на их распространение от нижних к верхним 
половым путям, что может быть связано с ферментами, 
продуцируемыми микробами, ассоциированными с БВ. 
Эти ферменты (муциназа и сиалидаза) разрушают муци-
новый слой, выступающий защитным барьером, и способ-
ствуют восходящей инфекции, что приводит к воспали-
тельным заболеваниям органов малого таза [1, 7].

Вышеперечисленное подчёркивает важное значение 
точной и эффективной диагностики и лечения БВ, что мо-
жет быть ключом к предотвращению БВ-ассоциированных 
патологий.

БВ является наиболее частой причиной патологиче-
ских выделений с неприятным запахом из половых путей 
у женщин репродуктивного возраста, но может протекать 
и бессимптомно.

Разнообразие микрофлоры влагалища у пациенток 
с БВ впервые описано в 1921 г. Schröder, а наиболее рас-
пространённый микроорганизм, идентифицируемый в ва-
гинальных образцах женщин с БВ, впервые выделен Лео-
польдом из мазков шейки матки женщин и мочи мужчин 
в 1953 г., позже обнаружено, что он связан с БВ и назван 
Gardner и Dukes Haemophilus vaginalis в 1955 г. [1]. Впо-
следствии он отнесён к роду Corynebacterium, а по ре-
зультатам двух таксономических исследований — в но-
вый род Gardnerella и переименован в G. vaginalis [1].  
C помощью полногеномного секвенирования G. vaginalis 
разделён на клады, которые обозначались цифрами 1, 2, 
3 и 4, соответствующие подгруппам C, B, D и A, основан-
ным на последовательности генов CPN60 [13]. 

Тем не менее до 2019 г. G. vaginalis рассматривал-
ся единственным видом рода Gardnerella. Проведённый 
Vaneechoutte и соавт. [14] анализ последовательности 
полных геномов 81 штамма Gardnerella дал основание 
рассматривать вместо одного вида Gardnerella vaginalis 
существование 13 различных видов рода Gardnerella, че-
тырём наиболее распространённым из которых были при-
своены таксономические наименования G. vaginalis (sensu 
stricto), G. piotii, G. swidsinskiy и G. leopoldii,. Авторы по-
казали, что ранее описанная клада 1 включает два вида, 
из которых один описали как G. vaginalis (s.s.), а второй 
вид в дальнейшем не характеризовался [14].

Считается, что Gardnerella spp. является клю-
чевым игроком в прогрессировании БВ, несмотря 
на то что может встречаться у определённой когорты 
женщин без симптомов БВ. Отмечено, что при рециди-
вирующем БВ G. vaginalis выявляется в 100% случаев, 
что вызывает интерес к вопросу о том, могут ли генети-
ческие различия между патогеном влиять на развитие 
и рецидивы БВ [15].

Выявление Gardnerella spp. отмечено у 40% клиниче-
ски здоровых женщин [16]. Таким образом, колонизация 
Gardnerella spp. не всегда способствует развитию БВ, поэ-
тому важно определить роль Gardnerella spp. в конкретном 

случае [7]. Вероятно, эта бактерия сама по себе необходи-
ма, но всегда недостаточна для развития БВ.

Swidsinski и соавт. [16], используя флуоресцентную ги-
бридизацию in situ (FISH), специфичную для Gardnerella, 
были первыми, кто показал, что эти виды способны об-
разовывать биоплёнки на эпителии влагалища у женщин 
с БВ, что объясняет причину наличия ключевых клеток, 
то есть клеток плоского эпителия влагалища, покрытых 
преимущественно видами Gardnerella, предоставляющих 
убедительные доказательства её этиологической роли 
в развитии БВ. В настоящее время остаётся открытым во-
прос: все ли виды Gardnerella spp. обладают способностью 
образовывать биоплёнку, так как при других заболеваниях, 
где фигурирует образование биоплёнки, уже установлено, 
что не все штаммы одного и того же вида их образуют [9].

Оценка биоплёнкообразующей способности двух 
штаммов Gardnerella spp., выделенных от женщин с кли-
ническими признаками БВ и без них, показала, что в пер-
вом случае способность к биоплёнкообразованию была 
значительно выше. Авторы исследования обнаружили, 
что последовательности предполагаемого гена семейства 
белков, ассоциированных с биоплёнками, весьма разли-
чаются у обоих изолятов, что потенциально может объ-
яснить различия в формировании биоплёнок [17].

Белки, ассоциированные с биоплёнками, представля-
ют собой крупные адгезины, закреплённые на клеточной 
стенке, которые могут обеспечивать как адгезию к клет-
кам-хозяевам, так и межклеточную адгезию, способствуя 
тем самым образованию биоплёнок [18].

В совокупности эти данные подтверждают теорию 
развития БВ, согласно которой наличие вирулентных ви-
дов Gardnerella spp. может лежать в основе развития БВ 
на различных стадиях формирования биоплёнки [8, 19].

В другой работе Swidsinski и соавт. [20] подчеркнули 
важность биоплёнки, образованной Gardnerella spp., ког-
да заметили, что у половых партнёров женщин с БВ при-
сутствовали только изоляты, образующие биоплёнки. Эти 
результаты приводят к предположению, что присутствие 
слабо прикрепившихся видов Gardnerella spp. к эпите-
лию влагалища имеет небольшое клиническое значение 
и что БВ передаётся половым путём только при наличии 
скоплений высокой плотности Gardnerella spp. в биоплён-
ках. Связь между генотипами Gardnerella spp. и БВ не-
однозначна [1]. В единственном исследовании экотипов 
G. vaginalis в 2017 г. были идентифицированы три экотипа 
в результате приобретения/утраты определённых функций 
генами на основе сочетания анализа филогенетической 
структуры [21]. В целом это способствовало выявлению 
связи между G. vaginalis и различными состояниями (здо-
ровый микробиом, бессимптомный и симптоматический 
БВ), тем самым улучшив подходы к точной диагностике БВ.

Gardnerella spp. содержит множество факторов ви-
рулентности, связанных с её патогенным потенциалом, 
из которых сиалидаза и вагинолизин наиболее широко 
изучаемы [1].
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Сиалидаза осуществляет гидролиз остатков сиаловой 
кислоты из сиалогликанов слизи во влагалище, а затем 
катаболизирует свободные углеводы, тем самым спо-
собствуя разрушению слизистых барьеров влагалища [1]. 
Примечательно, что некоторые виды Gardnerella, в том 
числе G. swidsinskiy, G. leopoldii и определённая подгруп-
па G. vaginalis, обладают отрицательной сиалидазной 
активностью [14]. Также ген сиалидазы А ассоциирован 
с БВ и формированием биоплёнки [14]. Что касается ва-
гинолизина, то он способствует лизису клеток-мишеней, 
таких как эпителий влагалища [1]. Другие факторы виру-
лентности, такие как пролидаза и гликосульфатаза, также 
связаны с БВ [1].

В целом все эти исследования подтверждают гипоте-
зу о том, что некоторые представители рода Gardnerella 
с меньшей вероятностью вызывают БВ, тогда как другие 
более вирулентны и более склонны к развитию БВ [9].

Существуют две основные категории диагностических 
стратегий для БВ: «прикроватный» метод, введённый 
в 1983 г., основанный на клинических критериях в режиме 
амбулаторного приёма — «критериях Амселя», и лабо-
раторное исследование, разработанное в 1991 г., которое 
опирается на оценку морфотипов по микроскопической 
картине препарата, окрашенного  по Граму — «шкала 
Ньюджента» [1].

Шкала Ньюджента основана на количественном ана-
лизе морфотипов различных микроорганизмов, где ис-
пользуется система баллов, в которой баллы 0–3, 4–6 
и 7–10 считаются нормоценозом, промежуточным типом 
мазка и БВ соответственно [1]. Критерии Амселя и шкала 
Ньюджента являются наиболее распространёнными мето-
дами диагностики БВ, а Всемирная организация здраво-
охранения считает шкалу Ньюджента золотым стандар-
том исследований, хотя последняя имеет свои подводные 
камни [1].

Фактически промежуточная флора пока является 
не охарактеризованной категорией и проблемой в диагно-
стике БВ. Кроме того, идентификация морфотипов субъек-
тивна и зависит от индивидуальных навыков и опыта [1].

Этиология БВ остаётся постоянной загадкой, следо-
вательно, необходимо разработать и применить более 
комплексные, точные и передовые подходы к его диаг-
ностике. Использование новых подходов, таких как сек-
венирование гена 16S рРНК, липидомика, гликомика, 
метаболомика и протеомика, обеспечивает дальнейшее 
понимание особенностей БВ [1, 22, 23].

Blankenstein и соавт. [24] описали новый портативный 
настольный спектрометр (VGTest), который использовался 
для обнаружения биогенных аминов, указывающих на БВ, 
и показали, что данный метод может быть эффективен 
и точен в амбулаторной практике врача гинеколога.

Тест амплификации нуклеиновых кислот NuSwab 
выявляет присутствие трёх показателей БВ, а имен-
но Megasphaera тип 1, БВ-ассоциированные бактерии 
и A. vaginae, а также L. crispatus [25]. ПЦР в реальном 

времени SureSwab БВ используется для обнаружения трёх 
видов Lactobacillus, продуцирующих H2O2 (Lactobacillus 
acidophilus, L. jensenii и L. crispatus), и трёх микробов, 
ассоциированных с БВ (Megasphaera spp, A. vaginae и  
G. vaginalis) [26]. Данные тесты могут служить отличным 
инструментом при выборе тактики лечения у пациентов 
с первым и рецидивирующим эпизодом БВ.

Так как присутствие сиалидазы в настоящее время 
считается ключевым показателем БВ, разработан фер-
ментативный подход: тест OSOM BVBlue, который основан 
на качественном обнаружении высокого уровня сиалида-
зы, продуцируемой анаэробными патогенами, в образцах 
выделений влагалища. Доказана его надёжность по срав-
нению с традиционными методами, такими как критерии 
Амселя и шкала Ньюджента [1].

Кроме того, исследование, проведённое Liu и соавт. 
[27] в 2018 г., показало преимущество метода флуорес-
ценции в качестве инструмента для диаг ностики БВ, ос-
нованного на изменении интенсивности светового сигнала 
с относительной концентрацией сиалидазы в образце вы-
делений. Тест обладает чувствительностью и специфично-
стью 95,40 и 94,94% соответственно по сравнению с мето-
дом Амселя и 92,5% и 91,8% по сравнению с результатами 
диагностики BVBlue. Кроме того, этот метод более точно 
классифицирует БВ и оценивает тяжесть заболевания 
на основе относительной интенсивности флуоресцен-
ции (I/I0), он может быть потенциальным инструментом 
для диагностики БВ на основе уровней активности сиа-
лидазы.

Другой новый подход, основанный на иммунодетек-
ции, также нацеленный на сиалидазу, был разработан 
для диагностики БВ. Нанофотонный принцип работы этого 
метода биодетекции позволяет проводить более дешё-
вый, быстрый и простой анализ, чем непрямой твердофаз-
ный иммуноферментный анализ. Данная нанотехнология 
обладает высокой чувствительностью и специфичностью 
(96,29%). Этот метод предлагает оригинальный подход 
к очень быстрой диагностике БВ [7].

С учётом ограничений вышеупомянутых методов 
диагностики БВ внимание в последние годы сосредо-
точено на методах молекулярной диагностики, кото-
рые позволяют обнаруживать и количественно опре-
делять ДНК Lactobacillus spp. и микроорганизмов, 
ассоциированных с БВ, в первую очередь таких бактерий, 
как Gardnerella spp., A. vaginae, BVAB, Leptotrichia/Sneathia 
spp.,Megasphaera spp. и Mobiluncus spp. и др. Lamont  
и соавт. [28] показали, что молекулярно-генетические 
методы диагностики демонстрируют более высокую чув-
ствительность в сравнении с диагностическими методами, 
являющимися золотым стандартом.

Однако в тестировании необходимо отражать как мар-
керы нормоценоза, такие как L. Crispatus, так и БВ, такие 
как Gardnerella spp., A. vaginae, а также разработать и ко-
личественный, и качественный анализ. Кроме того, важно 
не забывать о редко встречающихся микроорганизмах, 
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роль которых в развитии БВ остаётся неизвестной, и про-
должить их изучение [28].

В Российской Федерации проведён целый ряд ис-
следований, направленных на изучение возможности 
применения метода ПЦР для диагностики БВ. В работе 
К.В. Шалепо и соавт. [29] обследованы 222 женщины 
и показано, что качественное определение G. vaginalis 
с помощью ПЦР имеет низкое прогностическое значение 
положительного результата для диагностики БВ, в дан-
ном случае гораздо важнее определять её концентрацию.

В, разработанной и запатентованной методике [30] 
определены молекулярно-биологические критерии (соот-
ношение концентраций ДНК G. vaginalis (s.l.), A. vagineae 
и Lactobacillus spp. и ДНК общего количества бактерий), 
позволяющие идентифицировать состояние, соответству-
ющее БВ. Высокие диагностические характеристики раз-
работанной методики для выявления БВ подтверждены 
в зарубежных исследованиях относительно как клас-
сических (критериев Амселя и микроскопии с баллами 
по Ньюдженту), так и других молекулярно-биологических 
методов [31].

На основе указанной методики разработаны наборы ре-
агентов для диагностики БВ методом ПЦР, благодаря ко-
торым возможно оценить соотношение общего количества 
бактерий, лактобактерий и условно-патогенных микроорга-
низмов, ассоциированных с БВ (ФБУН ЦНИИ эпидемиоло-
гии Роспотребнадзора, Москва; ООО «НекстБио»).

Полученные к настоящему времени данные по генети-
ческой гетерогенности гарднерелл, новая таксономия, под-
тверждающая существование значительного числе видов, 
и разная представленность факторов вирулентности среди 
описанных видов Gardnerella определили значительный 
интерес к возможности гено- и видотипирования в рамках 
клинико-лабораторного определения гарднерелл.

Bostwick и соавт. [32] показали, что секвенирова-
ние нового поколения обеспечивает подробное описа-
ние сложного полимикробного микробиома влагалища 
и связанных с ним генов, определяющих устойчивость 
к противомикробным препаратам, что облегчает персо-
нализированную диагностику и терапию для пациентов 
с осложнённым БВ, и, вероятно, в ближайшем будущем 
оно заменит метод культивирования.

Balashov и соавт. [33], используя новый молекулярный 
подход, провели сравнительный анализ, способный иденти-
фицировать и количественно оценить подтипы G. vaginalis, 
изучив образцы отделяемого влагалища 60 женщин. Вы-
явлено, что высокая распространённость патогенов в 100% 
случаев наблюдалась у пациенток с БВ, в 97% — у здоро-
вых женщин. Наличие клады 1 отмечено у 53% пациенток, 
клады 2 — у 25%, клады 3 и 4 — у 32 и 83% соответ-
ственно. Несколько клад обнаружены в 70% образцов. 
Отмечено, что клады 1 и 3 положительно коррелируют 
с развитием БВ. Кроме того, авторы показали, что изо-
ляты, проявляющие недостаточную сиалидазную актив-
ность, более распространены среди здоровых женщин.

Е. Шипицына и соавт. [34] охарактеризовали микро-
биоту 299 женщин и показали, что количественная оцен-
ка всех четырёх клад G. vaginalis различает микробиоту 
при БВ и нормальную микробиоту более точно, чем из-
мерение гена G. vaginalis sialidase A, а клада 4 тесно свя-
зана с микробиотой БВ, несмотря на то что большинство 
штаммов этой клады не имеют гена сиалидазы А. При вы-
явлении нескольких генотипов гарднерелл одновремен-
но у здоровых женщин концентрация ДНК не превы-
шала 104 ГЭ/мл. Иная картина наблюдалась у пациенток 
с БВ. При первом эпизоде БВ превалировал 4-й генотип 
G. vaginalis в качестве как единственного генотипа, так 
и в сочетании с 1-м, 2-м или 3-м. При рецидивирующем 
течении БВ выявлялись исключительно сразу 3–4 гено-
типа G. vaginalis, причём в 78% случаев наблюдалось со-
четание 1-го, 2-го и 4-го генотипов, а концентрация ДНК 
составляла 107–108 ГЭ/мл.

Таким образом, таксономический и бактериальный 
составы микробиоты влагалища находятся под влияни-
ем внутренних и внешних факторов на протяжении всей 
жизни женщины. В последние десятилетия понятие бак-
териального разнообразия этой экосистемы расширилось 
с помощью молекулярных методов. Микрофлора влага-
лища здоровых женщин, в которой преобладают лакто-
бациллы, защищающие от инфекции, менее сложна, чем 
при БВ, представляющая собой разнообразную микробио-
ту, содержащую многочисленные облигатные анаэробные 
и некультивируемые виды. Это полимикробное состояние 
связано с относительно несложными клиническими симп  -
томами, которые встречаются не у всех предъявляющих 
жалобы женщин, что затрудняет определение его этио-
логии. Лечение обычно безуспешно, с высокой частотой 
рецидивов. Необходимы будущие исследования, которые 
тщательно изучат вагинальное бактериальное сообще-
ство, чтобы культивировать бактерии, связанные с БВ 
и неэффективностью его лечения, чтобы изучить устой-
чивость к антибиотикам и установить более эффектив-
ные альтернативные терапевтические стратегии, которые 
уменьшают симптомы БВ, а также связанные с ним ос-
ложнения.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Генотипирование представляет собой мощный инстру-

мент в диагностике БВ, обеспечивая точные и быстрые 
результаты. Оно способствует не только улучшению диаг-
ностики, но и углублённому пониманию патогенеза на-
рушения в микробиоме, что, в свою очередь, позволяет 
разработать более эффективные стратегии его лечения. 
Дальнейшие исследования в этой области необходимы 
для оптимизации применения генотипирования в клини-
ческой практике.

Понимание роли генотипов G. vaginalis в микробио-
те влагалища имеет важное значение для диагностики 
и лечения различных гинекологических заболеваний. 
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Дальнейшие исследования необходимы для разработки 
эффективных методов поддержания микробной экосисте-
мы и профилактики дисбиоза во влагалище.

Знание генотипа микроорганизмов у конкретной па-
циентки даст возможность врачам адаптировать терапию 
с учётом индивидуальных особенностей её микробиоты.

Сегодня важно использовать метод ПЦР для диагно-
стики ДНК бактерий и классифицировать их по биоло-
гическим свойствам. Это позволит дифференцированно 
и бережно подходить к восстановлению биоценоза вла-
галища и проводить лечение БВ в тех наблюдениях, где 
это действительно необходимо.
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