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Аннотация
Микробиота влагалища здоровой женщины представляет собой уникальную микроэкосистему, включающую более 300 видов бактерий. Основными бактериями 
влагалища здоровой женщины являются представители рода Lactobacillus − лактобактерии (90–95%), наиболее распространенные из которых L. crispatus, L. iners, 
L. jensenii и L. gasseri. В зависимости от доминирующего вида Lactobacillus выделяют пять типов сообществ − CST I, II, III, IV и V. Лактобактерии обеспечивают 
нормальный уровень рH влагалища (3,8–4,4), подавляют рост других микроорганизмов, в частности Escherichia coli, Trichomonas vaginalis, Gardnerella vaginalis, 
Prevotella bivia и др. Различные виды лактобактерий продуцируют разные уровни активных форм кислорода. Результаты многочисленных научных работ пока-
зали тесную взаимосвязь между нарушением микробиоты влагалища и развитием онкологических заболеваний, в частности шейки матки, влагалища и вульвы. 
В представленном обзоре проведен анализ научных исследований, в которых показана положительная корреляционная связь между низким содержанием лак-
тобактерий, ростом представительства патогенных бактерий и раком аногенитальной области; демонстрируется взаимосвязь между некоторыми бактериями, 
персистенцией вируса папилломы человека и развитием диспластических процессов нижних отделов половой системы. Своевременная диагностика и лечение 
вульвовагинальных инфекций и дисбиоза влагалища позволят снизить риск персистенции вируса папилломы человека и, следовательно, развития диспластиче-
ских процессов, а также рака нижних отделов половых путей. 
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The role of microbiota in the etiology of dysplastic and oncological diseases  
of the cervix, vagina, and vulva: A review
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Abstract
The vaginal microbiota of a healthy woman is a unique microecosystem comprising more than 300 bacterial species. The main vaginal bacteria of a healthy woman 
are Lactobacillus spp. (90–95%), with the most common being L. crispatus, L. iners, L. jensenii, and L. gasseri. Based on the dominant Lactobacillus species, five types of 
communities are distinguished: CST I, II, III, IV, and V. Lactobacilli ensure a normal vaginal pH (3.8–4.4) and inhibit the growth of other microorganisms, particularly 
Escherichia coli, Trichomonas vaginalis, Gardnerella vaginalis, Prevotella bivia, etc. Different lactobacilli species produce different levels of reactive oxygen species. Many studies 
demonstrated a close relationship between vaginal microbiota disturbance and the development of malignancies, particularly cervical, vagina, and vulvar cancer. This review 
analyzes published studies, which showed a positive correlation between a low content of lactobacilli, an increase in the abundance of pathogenic bacteria, and cancer of the 
anogenital region; the association between some bacteria, the persistence of the human papillomavirus, and the development of dysplasia of the lower reproductive system was 
demonstrated. Timely diagnosis and treatment of vulvovaginal infections and vaginal dysbiosis would reduce the risk of human papillomavirus persistence and, consequently, 
the development of dysplasia and cancers of the lower genital tract. 
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Введение
Микробиом влагалища  – многогранная и постоянно 

трансформирующаяся микроэкосистема, которая меняется 
на протяжении всей жизни женщины: детства, препубер-
татного периода, полового созревания, взрослой жизни и 
менопаузы. Безусловно, на микробиоту влагалища оказы-
вают влияние различные факторы – менструальный цикл, 
бесконтрольное применение антибиотиков, колебания 
уровня гормонов и др. [1].

Микробиота влагалища впервые описана в 1892 г. Альбер-
том Додерляйном, немецким акушером-гинекологом, который 
обнаружил наличие удлиненных, подвижных, палочковидных 
бактерий в вагинальной жидкости. Эти бактерии охарактери-
зованы как грамположительные, не образующие спор [2] и об-
ладающие способностью вырабатывать молочную кислоту, в 
связи с чем названы Lactobacillus (лактобактерии). 

А. Додерляйн показал, что род Lactobacillus является пре-
обладающим видом бактерий в вагинальной микробиоте 
и играет решающую роль в поддержании здоровья жен-
щин [3]. Таким образом, стали считать, что Lactobacillus со-
ставляют основную часть микробиома влагалища. 

Лактобактерии вырабатывают молочную кислоту в ре-
зультате углеводного обмена, благодаря чему поддержи-
вается слабокислая среда влагалища (<4,5)  [4, 5] и обеспе-
чивается защита слизистой от патогенных бактерий. При 
нарушении состава микрофлоры влагалища лактобактерии 
могут быть заменены различными облигатными и факуль-
тативными анаэробами, такими как Gardnerella, Prevotella, 
Atopobium и др. Это приводит к нарушению исходной сла-
бокислой среды влагалища, снижению уровня его защиты и 
повышению риска инфицирования [6].

Немаловажную роль в поддержании нормального уров-
ня лактобактерий во влагалище играют женские половые 
гормоны. Эстрогены оказывают влияние на эпителиальные 
клетки влагалища, инициируют выработку гликогена. Этот 
процесс приводит к формированию доминирующей попу-
ляции лактобактерий в здоровом влагалище на протяже-
нии всего репродуктивного периода. В период менопаузы 
происходит снижение уровня эстрогенов, приводящее к 
последующему снижению синтеза гликогена и уменьше-
нию популяции лактобацилл и, соответственно, выработки 
молочной кислоты. Тем не менее даже во время менопаузы 
лактобациллы сохраняют заметное присутствие в составе 
микробиома влагалища, хотя в отличие от состава микро-
биома женщин репродуктивного возраста он характеризу-
ется бÓльшим бактериальным разнообразием [7, 8]. 

Снижение уровня молочной кислоты играет определенную 
роль в разрушении внеклеточного матрикса, что способству-
ет активной жизнедеятельности патогенных микробов [9]. 

Классификация вагинальных сообществ 
В 2011 г. учеными принята классификация «вагинального 

сообщества» и впервые выделено пять основных вариантов 
микробиоценоза влагалища (тип состояния сообщества/
community state type – CST) в зависимости от доминирую-
щего вида Lactobacillus в каждой из классифицированных 
групп, известных как CST I, II, III, IV и V.

Установлено, что при CST I преобладают L. crispatus, при 
CST II – L. gasseri, при CST III – L. iners, при CST IV – поли-
микробная флора, состоящая из Lactobacillus и бактерий, ас-
социированных с бактериальным вагинозом, и при CST V – 
L. jensenii [3, 10]. Наиболее часто имеют место CST I, III и IV, 
которые широко изучены в научных исследованиях, CST II 
и V наблюдаются реже [11]. 

CST I встречается у здоровых женщин, у которых 
L.   crispatus, вырабатывая достаточное количество молоч-
ной кислоты, перекись водорода и бактериоцины, создает 
неблагоприятную среду для определенных патогенных ми-
кроорганизмов [12–14].

L. gasseri при CST II, как и L. сrispatus при CST I, выра-
батывает молочную кислоту и играет роль в поддержании 
благоприятной среды влагалища, однако защитная функ-
ция в этом случае менее эффективна  [15]. В то же время 
R.  Brotman и соавт. в 2014 г. проведена работа, в рамках 
которой у 32 женщин репродуктивного возраста на протя-
жении 16 нед 2 раза в неделю проводили исследование на 
инфекцию вируса папилломы человека – ВПЧ (937 образ-
цов). Авторы пришли к выводу, что при CST II, в котором 
доминируют L. gasseri, со временем отмечается элиминация 
ВПЧ  [16]. Таким образом, можно предположить, что жен-
щины с CST II относятся к группе с низким риском перси-
стенции ВПЧ и, соответственно, развития дисплазии шейки 
матки (ШМ). 

L. iners (CST III) демонстрирует еще меньшую эффек-
тивность в качестве защиты влагалища от патогенной ми-
крофлоры по сравнению с другими видами лактобацилл в 
связи с небольшим уровнем выработки молочной кислоты. 
По мнению S. Witkin и соавт., данный факт связан со спо-
собностью L. iners вырабатывать особую изомерную форму 
молочной кислоты (L-молочную кислоту), которая не обла-
дает достаточной эффективностью, необходимой для под-
держания нормальной микробиоты влагалища  [17]. Более 
того, также выявлено, что L. iners вырабатывает инероли-
зин, порообразующий белок, часто встречающийся у болез-
нетворных бактерий, что может повышать их адгезивную 
способность  [18]. Способность L. iners вырабатывать ине-
ролизин является одним из наиболее значимых факторов, 
влияющих на способность получать питательные вещества 
из микробиоты влагалища  [19]. Кроме того, показано, что 
L. iners может усилить экспрессию инеролизина и муцина 
и стимулировать образование глицерина и экспрессию со-
ответствующих метаболических ферментов. Это позволя-
ет бактериям получать питательные вещества из внешних 
источников [20, 21]. Таким образом, женщины с CST III от-
носятся к группе риска по воспалительным заболеваниям 
органов малого таза и, возможно, – по персистенции ВПЧ и 
развитию диспластических изменений ШМ. 

У женщин с CST IV, микробиота влагалища которых ха-
рактеризуется смешанной микрофлорой, а именно высо-
ким содержанием анаэробных бактерий, включая Prevotella, 
Gardnerella, Megasphaera и Peptoniphilus, высока вероятность 
рецидивирующих инфекций, что, вероятно, связано и с 
формированием биопленок [22]. Также у женщин с CST IV 
показаны высокая частота встречаемости ВПЧ-инфекции 
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и развитие цервикальной интраэпителиальной неоплазии 
(CIN) [23]. 

Р. Gajer и соавт. в 2012 г предложили классифицировать 
CST IV на две подгруппы: CST IV-A и CST IV-B. Согласно 
выводам ученых CST IV-B характеризуется гораздо более 
высоким содержанием бактерий, ассоциированных с бак-
териальным вагинозом (G. vaginalis), низким содержанием 
Candidatus Lachnocurva и умеренным  – Atopobium vaginae. 
CST IV-A отличается низким содержанием L. iners и анаэ-
робных бактерий, таких как Corynebacterium, Finegoldia, 
Streptococcus или Anaerococcus  [3, 24], и преобладанием 
Ca.  Lachnocurva, умеренным количеством A. vaginae.

Цитотоксический белок вагинолизин, зависящий от 
уровня холестерина, секретируется в наибольших количе-
ствах при CST IV, особенно бактерией G. vaginalis [25]. Дру-
гая группа бактерий – Fusobacteria и G. vaginalis – секретиру-
ют фермент сиалидазу. Этот фермент вызывает разрушение 
слизи, тем самым делая эпителий ШМ более «восприимчи-
вым» к вирусным инфекциям [26, 27]. 

Анализируя данные литературы, можно предположить, 
что женщины с CST IV, так же как с CST III, относятся к 
группе высокого риска по инфекционным заболеваниям 
органов малого таза и персистенции ВПЧ-инфекции.

Что касается CST V, то этот тип рассматривается как со-
стояние вагинального сообщества, которое способствует 
благоприятной и стабильной вагинальной среде подобно 
CST I [28].

Установлено, что высокая доля содержания рода 
Atopobium (CST IV-B, CST V) связана с самым медленным 
клиренсом ВПЧ по сравнению с CST I, в которых домини-
руют L. crispatus [16].

Взаимосвязь между инфекциями, передаваемыми 
половым путем, ВПЧ-инфекцией и CIN

Существуют работы, указывающие на негативное вли-
яние инфекций, передаваемых половым путем, на течение 
ВПЧ-инфекции (персистенция вируса).

Ряд авторов показали, что ассоциация ВПЧ высокого он-
когенного риска (ВПЧ-ВР) с Neisseria gonorrhoeae, Chlamydia 
trachomatis и вирусом простого герпеса 2-го типа увеличи-
вает риск развития атипичных клеток неясного значения и 
плоскоклеточных интраэпителиальных поражений высо-
кой степени тяжести (HSIL) на шейке [29]. В исследовании 
R. Verteramo и соавт. показана положительная корреляци-
онная связь между ВПЧ-инфекцией и C. trachomatis, а так-
же Ureaplasma urealyticum [30]. Отмечено, что U. urealyticum 
может способствовать персистенции ВПЧ и прогрессиро-
ванию CIN [31].

Неоспоримым фактом является тесная взаимосвязь меж-
ду иммунной системой и микробиотой влагалища. Так, в 
результате активации микроорганизмами toll-подобных 
рецепторов, расположенных на клетках вагинального эпи-
телия, происходит синтез естественных клеток-киллеров, 
макрофагов и Т- и В-лимфоцитов. Многочисленные иссле-
дования показали, что женщины с CST IV имели значитель-
но более высокие уровни провоспалительных интерлей-
кинов (ИЛ)-1α, 1β и 8, чем пациентки с CST I. Хемокины, к 
которым относятся ИЛ-1β, 8 и 10, а также фактор некроза 
опухоли α могут проявлять вариабельность уровней у жен-
щин с разными типами состояния микробного сообщества 
(CST). Так, у женщин, переходящих из CST I в CST III и 
CST IV, со временем повышались уровни ИЛ-1α, 1β и факто-
ра некроза опухоли α [32, 33]. 

Таким образом, наличие высокого уровня провоспали-
тельных ИЛ, в том числе ИЛ-8, подтверждает вероятность 

бактериальной вариабельности, высокий риск развития вос-
палительных заболеваний и необходимость онкологической 
настороженности у женщин с CST IV. Кроме того, определе-
ние CST влагалища может позволить спрогнозировать веро-
ятность развития некоторых, в том числе онкологических, 
заболеваний нижних отделов половой системы у женщин. 

Рак шейки матки 
Рак шейки матки (РШМ) занимает четвертое место по ча-

стоте встречаемости среди онкологических заболеваний у 
женщин [34]. Согласно прогнозам Всемирной организации 
здравоохранения к 2030 г. распространенность РШМ во 
всем мире возрастет примерно до 700 тыс. случаев, что при-
ведет к предполагаемому числу смертей 400 тыс. человек. 
Эти результаты указывают на рост заболеваемости на 21% 
и увеличение смертности на 27% по сравнению с данными 
2018 г. [35]. 

Установлено, что местный иммунитет ШМ представляет 
собой результат тесной взаимосвязи между клетками им-
мунной системы и микробиотой [36]. Проведено огромное 
количество исследований, посвященных изучению слож-
ных связей между вагинальной микробиотой, ВПЧ-инфек-
цией, CIN и РШМ.

ВПЧ является основным фактором риска развития РШМ, 
поскольку более 90% случаев РШМ потенциально связано 
с инфекцией ВПЧ  [37, 38]. ВПЧ 16 и 18-го типа являются 
наиболее часто встречаемыми типами ВПЧ при РШМ. 
ВПЧ-ассоциированные онкопротеины Е6 и Е7 нарушают 
важнейшие клеточные функции, в том числе и функцию 
гена-супрессора опухоли p53. Онкопротеин E7 может инак-
тивировать ген-супрессор опухоли ретинобластомы, что 
приводит к сверхэкспрессии онкопротеинов p16ink4a и 
p14arf и гиперпролиферации инфицированных клеток. Та-
ким образом, нарушается естественный процесс апоптоза и 
повышается вероятность развития РШМ [39, 40]. 

Согласно данным литературы микробиом влагалища мо-
жет способствовать персистенции ВПЧ [41], а ВПЧ-инфек-
ция играет значительную роль в развитии РШМ, однако не 
является единственным фактором, ответственным за его 
возникновение  [42]. Снижение количества лактобацилл и 
дисбаланс бактериальной флоры могут привести к наруше-
нию локального иммунного ответа и защитных механиз-
мов, что способствует пролиферации опухолевых процес-
сов ШМ [43].

В перекрестном исследовании, куда включены 68 корей-
ских и 70 китайских женщин репродуктивного возраста 
(исключены пациентки в менопаузе), показано, что инфи-
цированные ВПЧ женщины имеют более разнообразный 
микробиом влагалища и значительно более высокое со-
держание L. gasseri, Gardnerella, Sneathia, Megasphaera или 
Dialister, чем женщины с отрицательным результатом теста 
на ВПЧ [44, 45].

Также проведены два небольших проспективных иссле-
дования  – секвенирования 16S рРНК (n=32 и 72), по ре-
зультатам которых авторы отметили высокую элиминацию 
ВПЧ у женщин с преобладанием в микробиоте влагалища 
L. gasseri и персистенцией ВПЧ на фоне присутствия в ми-
кробиоте представителей рода Atopobium [16, 46]. 

В ряде перекрестных исследований изучалась взаимо
связь между дисплазией и РШМ с особенностями микро-
биоты влагалища. A. Mitra и соавт. в своем исследовании 
показали, что в микробиоме влагалища пациенток (n=169) с 
тяжелой дисплазией ШМ доминируют Sneathia anguinegens 
(p<0,01), Anaerococcus tetradius (p<0,05) и PeptoStreptococcus 
anaerobius (p<0,05) по сравнению с пациентками с дисплази-
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ей легкой степени [47]. В работе А. Audirac-Chalifour и соавт. 
(n=32) также показано, что представители родов Sneathia и 
Fusobacterium присутствовали только у женщин с дисплази-
ей ШМ или раком по сравнению со здоровыми женщинами 
(без дисплазии) [45]. В другом исследовании (n=100), прове-
денном P. Łaniewski и соавт., показано снижение содержания 
Lactobacillus spp. и увеличение бактериального разнообра-
зия в микробиоте влагалища у пациенток с предраковыми 
поражениями и РШМ (p<0,05). Примечательно, что так-
же наблюдалось значительное увеличение pH влагалища 
(p=0,01), что ассоциировано с тяжестью неоплазии ШМ и со 
снижением количества Lactobacillus spp. [48].

В ряде работ авторы указывают, что преобладание 
A.  vaginae, G. vaginalis и L. iners является фактором риска 
развития CIN [49, 50].

В своей работе P. Łaniewski и соавт. показали, что присут-
ствие Sneathia в микробиоме влагалища может быть метаге-
номным маркером персистенции ВПЧ и прогрессирования 
цервикальной неоплазии [48].

Систематический обзор и метаанализ проспективных ис-
следований 2018 г. подтвердили причинно-следственную 
связь между дисбиозом влагалища, низким содержанием 
Lactobacillus, канцерогенезом ШМ и влиянием микробиома 
влагалища на ВПЧ-инфицирование (общий относительный 
риск – ОР 1,33; ОР среди молодых женщин – 1,4; 95% довери-
тельный интервал – ДИ; статистическая гетерогенность – I2 
0%) и персистенцию (ОР 1,14; I2 44,2%), а также на развитие 
дисплазии ШМ (ОР 2,01; I2 0%)  [51]. Авторы публикаций 
демонстрируют, что основным механизмом персистенции 
ВПЧ-инфекции с последующим развитием дисплазии и 
РШМ является повреждение слизистой оболочки ШМ в ре-
зультате дисбиоза влагалища и хронических воспалительных 
заболеваний нижних отделов половых путей [52, 53].

Другой метаанализ, включающий в себя перекрестные 
и проспективные исследования, показал, что у женщин с 
низким содержанием Lactobacillus или преобладанием в ми-
кробиоте L. iners в 2–3 раза выше вероятность персистен-
ции ВПЧ-ВР и развития в последующем CIN ШМ. Также в 
этих группах в 3–5 раз выше вероятность инфицирования 
ВПЧ (95% ДИ), чем у женщин с вагинальным микробио-
мом, в котором преобладает L. crispatus. Примечательно, что 
женщины с вагинальным микробиомом с преобладанием 
L.  gasseri имеют более высокую вероятность инфицирова-
ния ВПЧ-ВР (коэффициент вероятности – отношение шан-
сов – ОШ – 3,3; 95% ДИ) по сравнению с женщинами с пре-
обладанием L. сrispatus [54].

Независимый метаанализ подтвердил эти результаты, по-
казав, что именно L. crispatus, а не L. iners, связаны с низким 
уровнем выявляемости ВПЧ-ВР (ОШ 0,49; 95% ДИ; I2 10%) 
и дисплазией ШМ (ОШ 0,50; 95% ДИ; I2 0%) [55].

Y. Сhen и соавт. в своем исследовании также показали 
взаимосвязь между вагинальным микробиомом, ВПЧ-ин-
фекцией, CIN и РШМ у когорты китайских женщин. Ав-
торы пришли к выводу, что у женщин с ВПЧ-инфекцией 
отмечается снижение содержания Lactobacillus, Gardnerella 
и Atopobium и увеличение Prevotella, Bacillus, Anaerococcus, 
Sneathia, Megasphaera, Streptococcus и Anaerococcus. Анализ 
бактериального состава вагинальной микрофлоры показал, 
что Prevotella amnii является наиболее распространенным 
видом у женщин с плоскоклеточными интраэпителиальны-
ми поражениями легкой степени (LSIL). В группе женщин 
с HSIL доминировали Prevotella timonensis, Shuttleworthia и 
представители семейства Streptococcaceae. По мнению иссле-
дователей, на тяжесть интраэпителиальных поражений ока-
зывало влияние именно уменьшение количества G. vaginalis 

и увеличение Bacillus и Anaerococcus. Что касается РШМ, то 
авторы показали, что микробиота женщин с РШМ характе-
ризуется бактериальным разнообразием [56].

В другом исследовании, проведенном M. Wu и соавт., из-
учалась ассоциация между составом вагинальной микро-
биоты и наличием цервикальной плоскоклеточной интра
эпителиальной неоплазии (n=69). Все пациентки разделены 
на 3 группы: без интраэпителиальных поражений или рака, 
с LSIL и HSIL. Целью исследования стало определить со-
став вагинальных бактерий в каждой группе. Результаты 
показали, что Lactobacillus сохраняли свое доминирование 
во всех группах. В то же время у женщин без интраэпите-
лиальных поражений или рака выявлены более высокие 
концентрации бактерий отряда Pseudomonadales, семейства 
Peptostreptococcaceae, чем у женщин с плоскоклеточной нео
плазией. В вагинальном микробиоме пациенток с LSIL и 
HSIL по сравнению со здоровыми женщинами выявлено по-
вышенное содержание бактерий рода Delftia. Кроме того, у 
пациенток с HSIL отмечалось увеличение количества бакте-
рий, принадлежащих к стрептококкам и роду Prevotella [57].

В 2021 г. проведено исследование, целью которого явля-
лось оценить связь между составом микробиоты и забо-
леваемостью РШМ у женщин репродуктивного возраста. 
В  исследование включены 94 женщины, у которых изуча-
лась микробиота ШМ с использованием секвенирования 
16S рДНК. α-Разнообразие оказалось выше при тяжелой 
патологии ШМ, с меньшим количеством Lactobacillus и 
большим количеством анаэробов. β-Разнообразие силь-
но варьировалось. Авторы исследования установили, что 
Sneathia может служить маркером HSIL, а Porphyromonas, 
Prevotella и Campylobacter ассоциированы с РШМ [58].

М. Nieves-Ramírez и соавт. изучена микробиота у мекси-
канских женщин с тяжелой дисплазией ШМ и ВПЧ-инфек-
цией. Результаты показали, что у ВПЧ-положительных жен-
щин снижено содержание L. iners и повышено содержание 
Brachybacterium conglomeratum и Brevibacterium aureum [59]. 

B. Wei и соавт. провели исследование с участием 59 жен-
щин, разделенных на пять групп: здоровые, с ВПЧ-ВР, LSIL, 
HSIL и РШМ. У женщин с ВПЧ-инфекцией и дисплази-
ей ШМ наблюдалось снижение количества Lactobacillus и 
увеличение Actynobacterium по сравнению с контрольной 
группой. Авторы также предположили, что L. iners может 
играть роль в развитии РШМ. Кроме того, показано, что 
G. vaginalis, Atopobium и Dialister могут способствовать пер-
систенции ВПЧ и развитию РШМ [60].

В исследовании X. Li и соавт. (2023 г.) изучалась микро-
биота влагалища у женщин с ВПЧ-инфекцией, диспла-
зией ШМ и РШМ. Показано доминирование Gardnerella, 
Prevotella и Lactobacillus во влагалищной флоре. Prevotella, 
Ralstonia, Gardnerella и Sneathia значительно чаще встреча-
лись в группе больных РШМ, чем в группе с отрицательным 
результатом на ВПЧ. У женщин с CIN и положительным 
тестом на ВПЧ наблюдались более высокие концентрации 
Gardnerella, Prevotella и Sneathia по сравнению с женщинами 
без CIN. Группа с отрицательным тестом на ВПЧ характери-
зовалась преобладанием Atopobium и Lactobacillus [61]. 

Таким образом, в настоящее время существует значитель-
ное количество исследований, посвященных роли микробио-
ты влагалища в развитии РШМ. ВПЧ-инфекция, дисплазия 
ШМ, а также РШМ ассоциированы с низким содержанием 
Lactobacillus spp. и высоким бактериальным разнообразием 
по сравнению со здоровыми женщинами. Большинство работ 
показало, что у женщин с ВПЧ-инфекцией, дисплазией ШМ/
РШМ превалируют микроорганизмы, ассоциированные с 
бактериальным вагинозом (G. vaginalis, Atopobium, Prevotella, 
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Megasphaera, Parvimonas, PeptoStreptococcus, Anaerococcus, 
Sneathia, Shuttleworthia и Gemella), а также Streptococcus 
agalactiae и Clostridium. Во многих исследованиях Prevotella, 
G. vaginalis, Sneathia, Actynobacterium приводятся как маркеры 
развития дисплазии и РШМ. Женщины с CST IV с большим 
микробным разнообразием, преобладанием L. iners имеют 
больший риск воспалительных заболеваний, персистенции 
ВПЧ и относятся к группе риска по РШМ. 

Рак влагалища
Рак влагалища относится к редко встречающимся ново

образованиям среди злокачественных заболеваний, на долю 
которого приходится около 1–2% всех случаев гинекологи-
ческого рака [62]. Около 90% всех случаев первичного рака 
влагалища приходится на плоскоклеточный рак. Другие 
гистологические типы, такие как аденокарцинома, светло-
клеточная аденокарцинома, меланома, саркома и лимфома, 
встречаются значительно реже [63]. 

Рак влагалища связан с несколькими факторами риска, 
такими как ВПЧ-инфекция, инфекция вируса простого гер-
песа, воздействие диэтилстильбэстрола, хроническое раз-
дражение или травма, предшествующая лучевая терапия, 
дисбаланс гомеостатического равновесия вагинальной ми-
кробиоты [64, 65].

Выявлена положительная корреляционная связь между 
микробиотой влагалища и интраэпителиальной неоплази-
ей влагалища (VAIN). Также установлено, что VAIN и после-
дующее развитие рака влагалища связаны с изменениями в 
составе вагинальной микробиоты, а именно с высоким со-
держанием Atopobium, Gardnerella, Enterococcus, Clostridium и 
Allobaculum. Кроме того, установлено, что повышенная ви-
русная нагрузка ВПЧ 16, 52 и 58-го типа является основным 
фактором риска развития рака влагалища [66].

В исследовании, проведенном Е. Gillet и соавт., показано, 
что снижение уровня Lactobacillus в период менопаузы мо-
жет способствовать персистенции ВПЧ [67] и таким обра-
зом повышать риск развития VAIN у этой когорты женщин.

F. Zhou и соавт. в своей работе продемонстрировали, что 
в группе женщин с VAIN чаще определялся CST IV [68], при 
этом не выявлялось четкой характеристики бактериального 
разнообразия при VAIN 1 и при VAIN 2/3. В данном исследо-
вании у женщин с VAIN наиболее многочисленными микро-
организмами оказались Atopobium, Gardnerella, Allobaculum 
и Clostridium, а Finegoldia, Actinobaculum и Blautia встреча-
лись реже. Авторы выделяют Clostridium celatum и A. vaginae 
как доминирующие в микробиоте при VAIN. В то же время 
установлено отсутствие существенного снижения уровня 
Lactobacillus у женщин c VAIN по сравнению со здоровыми 
женщинами. Доминирующим видом лактобактерий у жен-
щин с VAIN явились L. iners. Авторы также показали, что у 
женщин с VAIN отмечалась высокая вирусная нагрузка ВПЧ 
16, 52 и 58-го типа. Кроме того, более высокий уровень эн-
терококков и некоторых специфических видов Clostridium 
также может быть связан с повышенным риском VAIN2/3. 

A. vaginae может препятствовать экспрессии Т-клеток и ак-
тивации сигнального пути транскрипционного фактора, что 
способствует воспалению в эпителиальных клетках влагали-
ща, может привести к повреждению слизистой оболочки и 
эпителиального барьера влагалища, персистенции ВПЧ-ин-
фекции  [69]. C. celatum  – потенциально патогенная бакте-
рия, которая может способствовать развитию воспаления, 
хотя о ней редко сообщают при вагинальных заболеваниях. 
C.  symbiosum может способствовать развитию онкологиче-
ских заболеваний и определен как потенциальный микроб-
ный маркер раннего выявления колоректального рака [70].

Enterococcus и Prevotella copri также выявлены у женщин с 
VAIN2/3. Еще в 1994 г. показано, что энтерококки, обычные 
комменсальные бактерии, обитающие во влагалище жен-
щин, могут выступать в качестве патогенов, выделяющих 
потенциально токсичные продукты [71]. Повышенный уро-
вень P. copri может также способствовать возникновению 
хронического воспаления у лиц, инфицированных ВПЧ.

Таким образом, анализ литературы указывает на то, что 
пациентки с CST IV, как и в случае CIN, подвержены по-
вышенному риску развития VAIN. Atopobium, G. vaginalis, 
Allobaculum vaginae, Enterococcus, P. copri и некоторые виды 
Clostridium рассматриваются в различных исследованиях 
как потенциальные маркеры VAIN и рака влагалища.

Рак вульвы
Рак вульвы (РВ) считается относительно редким злокаче-

ственным новообразованием в области гинекологии. На его 
долю приходится около 4% всех злокачественных ново
образований, поражающих женскую половую систему [72]. 

По данным Международного агентства по изучению рака, 
ежегодная заболеваемость РВ превышает 45 тыс. случаев, 
причем около 50,1% из них приходится на страны с высо-
ким уровнем дохода [73]. РВ является причиной ежегодной 
смерти 17 тыс. человек, в основном в странах с высоким 
уровнем дохода (40,8% случаев) [74]. Плоскоклеточный рак 
составляет около 90% всех злокачественных новообразо-
ваний вульвы. Менее распространенные гистологические 
подтипы включают базалиому, веррукозную карциному, 
аденокарциному бартолиновой железы, экстрамаммарную 
болезнь Педжета и меланому вульвы. Основными факто-
рами риска развития РВ являются постменопауза, ВПЧ-ин-
фекция, курение, воспалительные заболевания вульвы, 
облучение области органов малого таза и иммуносупрес-
сия [75]. 

Чаще всего у женщин с РВ выявляется ВПЧ 16-го типа – 
в 80–90% случаев. У остальных пациентов выявляется ВПЧ  
18 или 33-го типа [76]. 

Существуют исследования, показывающие, что при 
вульварной интраэпителиальной неоплазии в микробиоте 
вульвы в большом количестве определяются Fusobacteria 
и Alphapapillomavirus, в то время как класс Actinobacteria 
значительно снижен по сравнению со здоровыми женщи-
нами (контрольная группа). Авторы пришли к выводу, что 
Alphapapillomavirus можно отнести к возможному этиоло-
гическому фактору развития HSIL вульвы (ассоциирован-
ная с ВПЧ-инфекцией), однако однозначного мнения на се-
годняшний день нет [45, 47].

Интерес представляет исследование N. Rustetska и соавт., 
целью которого явилась характеристика внутриопухолевых 
бактерий в плоскоклеточной карциноме вульвы и опреде-
ление причинно-следственной связи между составом ми-
кробиоты и прогрессированием рака. Для выявления видов 
бактерий использовались методы секвенирования. Авто-
ры пришли к заключению, что Fusobacterium nucleatum и 
Pseudomonas aeruginosa могут способствовать прогрессиро-
ванию карциномы вульвы. Тем не менее для подтверждения 
данного предположения необходимы дальнейшие исследо-
вания с более крупными независимыми выборками [77].

Существует ограниченное количество исследований, 
посвященных влиянию микробиоты вульвы на развитие 
вульварной интраэпителиальной неоплазии и РВ. Авторы 
данных исследований придерживаются мнения, что бак-
териальное разнообразие, низкий уровень лактобактерий 
способствуют персистенции ВПЧ не только в ШМ и влага-
лище, но и в слизистой вульвы. 
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Заключение
Микробиота является важным фактором, тесно связан-

ным с риском развития онкологических заболеваний ниж-
них отделов половых путей у женщин, что подтверждается 
многочисленными исследованиями. 

Своевременная диагностика и патогенетическое лечение 
вульвовагинальных инфекций и дисбиоза влагалища по-
зволят снизить риск персистенции ВПЧ, могут рассматри-
ваться как важные профилактические меры, направленные 
на снижение риска развития диспластических процессов, 
рака вульвы, влагалища и ШМ.
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