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Метою нашого дослідження було проаналізувати стан мікрофлори піхви у жінок репродуктивного віку з 
метаболічним синдромом. Адже, за даними сучасних наукових джерел, метаболічний синдром (МС) також може 
бути додатковим чинником, який сприяє порушенням вагінального мікробіому. В експерименті брало участь 
58 жінок. Методом культуральної діагностики (використовували 5% кров'яний агар як найбільш універсальне 
живильне середовище) було визначено чисті культури мікроорганізмів, які знаходилися у вагінальних виділеннях. 
Пацієнтки були поділені на дві групи: перша – контрольна група, здорові особи без ознак метаболічного синдрому 
(29 жінок), друга – дослідна група з клінічними ознаками метаболічного синдрому (29 жінок). Проведені дослі-
дження виявили наявність порушеної мікрофлори у 89,4% жінок із МС, а у контрольній групі – у 9,2%. Найбільш 
часто в умовах культивування висівали лактобактерії, які у пацієнток із МС виявляли вдвічі рідше відносно 
жінок контрольної групи (р<0,05). Мікроорганізми роду Stаphylococcus у пацієнток із МС виявляли достовірно 
частіше, ніж у групі контролю: 48,3% (р<0,001) та 10,3% відповідно. У жінок із МС у шість разів частіше, ніж 
у групі контролю, виявляли уреаплазми (55,2% та 10,3%; р<0,001) та у п’ять разів – хламідії (17,2% та 3,4%; 
р<0,001). У пацієнток із МС достовірно частіше (41,4%; р<0,001), аніж у групі контролю (13,8%), виявляли 
Enterococcus facealis. Частота виявлення коринебактерій у хворих на МС була також достовірно вищою (24,1%; 
p<0,001), ніж у групі контролю (10,3%). У жінок із МС у три рази частіше, ніж у здорових жінок, висівали гриби 
роду Сandida. Нами доведено, що МС та його компоненти у жінок репродуктивного віку впливають на розвиток 
безпліддя, неонатальної патології, інфекцій сечостатевої системи.

Ключові слова: мікрофлора піхви, лактобактерії, жінки репродуктивного віку, бактеріологічне дослідження.

Oksana Mialiuk, Mariya Marushchak, Vasyl Palapa, Valeriy Oksyuta, Pavlina Nevgadovska. Vagina 
biocenosis in women of reproductive age with metabolic syndrome

Our study aimed to analyze the state of vaginal microflora in women of reproductive age with metabolic syndrome. 
After all, according to modern scientific sources, metabolic syndrome (MS) can also be an additional factor that contributes 
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to the violation of the vaginal microbiome. 58 women participated in the experiment. By the method of bacteriological 
diagnostics (5% blood agar was used as the most universal nutrient medium), pure cultures of microorganisms found in 
vaginal secretions were determined. The patients were divided into 2 groups: 1st – control group, healthy individuals without 
signs of metabolic syndrome (29 women), 2nd – experimental group with clinical signs of metabolic syndrome (29 women). 
The conducted studies revealed the presence of disturbed microflora in 89.4% of women with MS, and in the control group – 
in 9.2%. Most often, lactobacilli were sown under cultivation conditions, which were detected 2 times less often in women 
with MS compared to women in the control group (p<0.05). Microorganisms of the genus Staphylococcus were found 
significantly more often in MS patients than in the control group: 48.3% (p<0.001) and 10.3%, respectively. In women with 
MS, ureaplasma was detected 6 times more often than in the control group (55.2% and 10.3%; p<0.001) and chlamydia 
5 times more often (17.2% and 3.4%; p<0.001). Enterococcus facealis was found significantly more often in MS patients 
(41.4%; p<0.001) than in the control group (13.8%). The frequency of detection of corynebacteria in patients with MS was 
also significantly higher (24.1%; p<0.001) than in the control group (10.3%). In women with MS, fungi of the genus Candida 
were sown 3 times more often than in healthy women. We have proven that MS and its components in women of reproductive 
age affect the development of infertility, neonatal pathology, and infections of the genitourinary system.

Key words: microflora of the vagina, lactobacilli, women of reproductive age, bacteriological research.

Вступ. Сучасність диктує зростаючий інтерес 
до з’ясування ролі мікробіома у здоров’ї людини. 
Усе більше доказів свідчать про те, що пору-
шення мікрофлори організму є чинником, що 
сприяє виникненню різних патологічних станів, 
які уражають як дорослих, так і дітей, у тому 
числі метаболічні розлади, такі як надмірна вага 
та ожиріння [1; 2]. Мікробіом людини не є одно-
рідним, оскільки людське тіло містить різні попу-
ляції мікробів у різних частинах тіла, включаючи 
мікрофлору шкіри, порожнини рота, піхви та 
кишечника [3]. Хоча зміни у вагінальному мікро-
біомі на здоров’я описуються рідше, ніж в інших 
частинах тіла, склад вагінальної мікрофлори має 
потенційно важливі наслідки для репродуктив-
ного здоров’я жінки. Материнський мікробіом 
також має значний вплив на здоров’я нащадків, 
що є наслідком не лише потенційного впливу 
мікробіому на здоров’я матері, але і його ролі 
у формуванні мікробіому дитини, що розвива-
ється. Наприклад, зміни мікрофлори кишечника 
матері під час вагітності спричинили передчасні 
пологи і розвиток алергії, астми та ожиріння 
у нащадків [4–6]. Як і мікрофлора кишечника 
матері, так і мікрофлора піхви має вплив на 
результати вагітності, включаючи передчасні 
пологи [7] і склад вагінальної мікрофлори, ймо-
вірно, впливає на подальший мікробіологічний 
розвиток дитини після народження [8–10]. Слід 
зазначити, що відмінності у складі мікрофлори 
піхви спостерігалися між жінками африканського 
та європейського походження з вищим альфа-різ-
номаніттям у жінок африканського походження 
та більшим домінуванням Lactobacillus у жінок 
європейського походження [11; 12]. Також були 
виявлені відмінності у гінекологічних результатах 
і наслідках вагітності між цими расами, де вдвічі 
частіше у жінок африканського походження спо-
стерігалися бактеріальний вагіноз (БВ) і перед-
часні пологи [13; 14]. Метаболічний синдром 

(МС) також може бути додатковим чинником, 
який сприяє порушенням вагінального мікробі-
ому. У жінок з ожирінням спостерігається вищий 
рівень БВ та несприятливих наслідків вагітності, 
включаючи передчасні пологи [15–17].

Мета дослідження. Проаналізувати стан 
мікрофлори піхви у жінок репродуктивного віку 
з метаболічним синдромом.

Матеріали та методи. В експерименті брало 
участь 58 жінок. Вік – 21–33 роки. Дослідження 
проводили у бактеріологічному відділенні клі-
ніко-діагностичної лабораторії КНП «Пологовий 
будинок» РМР. Методом культуральної діагнос-
тики (використовували 5% кров'яний агар як 
найбільш універсальне живильне середовище) 
було визначено чисті культури мікроорганізмів, 
які знаходилися у вагінальних виділеннях. Паці-
єнтки були поділені на дві групи: перша – контр-
ольна група, здорові особи без ознак метаболіч-
ного синдрому (29 жінок), друга – дослідна група 
з клінічними ознаками метаболічного синдрому 
(29 жінок). Усі учасники експерименту були про-
інформовані про участь у дослідженні і дали 
письмову згоду.

Достовірність різниці значень визначали за 
допомогою U-критерію Мана – Уітні. Якщо 
р-значення знаходилося у межах до 0,05, існував 
твердий доказ того, що альтернативна гіпотеза 
вірна, результат уважався статистично значущим.

Результати. Проведені дослідження виявили 
наявність порушеної мікрофлори у 89,4% жінок 
із МС, а у контрольній групі – у 9,2%. Найбільш 
часто в умовах культивування висівали лакто-
бактерії, які у пацієнток із МС виявляли в два 
рази рідше відносно жінок контрольної групи 
(р<0,05). Уважається, що прототип здоров’я 
мікробіому піхви складається з вагінального про-
філю, у якому переважають лактобактерії та низь-
кий рН – чинники, які пригнічують ріст інших 
бактерій, і коли виникає їх дисбаланс, можуть 
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розвиватися дисбіотичні стани, такі як БВ, най-
поширеніша патологія у жінок дітородного віку 
[18]. Лактобактерії – це естрогензалежні мікроор-
ганізми, що ще раз підтверджує зниження шансів 
завагітніти за наявності МС.

Мікроорганізми роду Stаphylococcus у паці-
єнток із МС виявляли достовірно частіше, ніж 
у групі контролю: 48,3% (р<0,001) та 10,3% від-
повідно. Варто відзначити, що кількість лакто-
бактерій у 2-й групі була рівнозначна кількості 
стафілококів, що зумовлює розвиток гнійно-
запальних захворювань слизової оболонки піхви. 
Дослідна група відрізнялися достовірно більшою 
частотою виявлення ентеробактерій щодо групи 
контролю (р<0,001). Зазначимо, що є значна кіль-
кість досліджень, які обґрунтовують розвиток 
неонатального сепсису саме у жінок, які мали 
в мікрофлорі піхви підвищену кількість ентеро-
бактерій [15; 16]. У групі порівняння було зареє-
стровано лише мізерне зростання колоній бакте-
рій (<104 КУО/мл). У пацієнток із МС достовірно 
частіше (41,4%; р<0,001), аніж у групі контролю 

поділені на 2 групи: 1-ша – контрольна група, здорові особи без ознак 

метаболічного синдрому (29 жінок), 2-га – дослідна група з клінічними ознаками 

метаболічного синдрому (29 жінок). Всі учасники експерименту були 

проінформовані про участь у дослідженні і дали письмову згоду.

Достовірність різниці значень визначали за допомогою U-критерію Мана-

Уітні. Якщо р-значення знаходилося у межах до 0,05 існував твердий доказ того, 

що альтернативна гіпотеза вірна, результат вважався статистично значущим.

Результати. Проведені дослідження виявили наявність порушеної 

мікрофлори у 89,4 % жінок c МС, а у контрольній групі – у 9,2 %. Найбільш часто 

в умовах культивування висівали лактобактерії, які у пацієнток з МС виявляли в 

2 рази рідше відносно жінок контрольної групи (р<0,05). Вважається, що 

прототип здоров’я мікробіому піхви складається з вагінального профілю, в якому 

переважають лактобактерії та низький рН – фактори, які пригнічують ріст інших 

бактерій, і коли виникає їх дисбаланс, можуть розвиватися дисбіотичні стани, 

такі як БВ, найпоширеніша патологія у жінок дітородного віку [18].

Лактобактерії – це естрогензалежні мікроорганізми, що ще раз підтверджує 

зниження шансів завагітніти при наявності МС.

Рисунок 1. Кількісні показники вагінальної мікрофлори жінок 
контрольної і дослідної груп.
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Рис. 1. Кількісні показники вагінальної мікрофлори жінок контрольної та дослідної груп

(13,8%), виявляли Enterococcus facealis. Час-
тота виявлення коринебактерій у хворих на МС 
була також достовірно вищою (24,1%; p<0,001), 
аніж у групі контролю (10,3%). У жінок із МС 
у три рази частіше, ніж у здорових жінок, висі-
вали гриби роду Сandida. У групі з проявами 
МС відзначали масивне зростання колоній  
(>104 КУО/мл), тоді як у контрольній групі – незначне  
(<104 КУО/мл). У жінок із МС у шість разів час-
тіше, ніж у групі контролю, виявляли уреаплазми 
(55,2% та 10,3%; р<0,001) та у п’ять разів – хламі-
дії (17,2% та 3,4%; р <0,001). Загалом мікроценоз 
піхви у жінок із метаболічним синдромом харак-
теризувався ширшим спектром видового складу, 
високими показниками бактеріального обсіме-
ніння, а також збільшенням частоти зростання 
мікробних асоціацій.

Висновки. Дані, отримані у цій роботі, дають 
змогу стверджувати, що МС та його компоненти 
у жінок репродуктивного віку впливають на роз-
виток безпліддя, неонатальної патології, інфекцій 
сечостатевої системи.
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