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Актуальность.	В	настоящее	время	в	связи	с	активным	развитием	методов	молекулярно-генетической	диагности-
ки	большое	внимание	уделяется	исследованию	микрофлоры	кишечника.	Ряд	работ	продемонстрировал	важное	вли-
яние	кишечной	микробиоты	на	течение	беременности.	В	то	же	время	количество	публикаций,	посвященных	данной	
проблеме,	ограничено.	

Цель исследования —	оценка	качественного	и	количественного	состава	микрофлоры	кишечника	у	беременных.	
Материалы и методы.	 Для	 достижения	 поставленной	 цели	 было	 обследовано	 200	 беременных,	 находящихся	

в	возрастной	группе	от	18	до	43	лет	при	сроке	беременности	от	6	до	22	недель.	Выполнялся	количественный	и	каче-
ственный	анализ	микробиоценоза	влагалища	и	прямой	кишки	с	использованием	метода	полимеразной	цепной	реак-
ции	в	режиме	реального	времени.	

Результаты исследования	 продемонстрировали	 наличие	 дисбактериоза	 кишечника	 у	 100	%	 беременных.	
В	64,5	%	случаев	была	диагностирована	I	степень,	у	26,5	—	II	и	у	9	%	—	III	степень	дисбактериоза.	У	пациенток,	име-
ющих	дисбактериоз	умеренной	и	тяжелой	степени,	выявлены	условно-патогенные	микроорганизмы	Enterobacter spp.,	
Clostridium difficile,	Campylobacter spp.	 и	Streptococcus spp.	 в	 концентрациях,	превышающих	формально	допустимые	
значения.	 У	 обследованных	высокие	количественные	показатели	клинически	 значимых	 условно-патогенных	микро-
организмов	 в	 вагинальном	 биотопе	 определялись	 на	 фоне	 снижения	 нормофлоры	 и	 высокой	 концентрации	 услов-
но-патогенных	микроорганизмов	 в	 кишечном	 биоценозе.	 Дисбактериоз	 кишечника	 II	 и	 III	 степеней	 следует	 считать	
фактором	риска	формирования	осложненного	течения	гестационного	периода	на	ранних	сроках.	

Заключение. Таким	образом,	беременность	является	предрасполагающим	фактором	к	формированию	дисбиоти-
ческих	изменений	в	кишечнике.	В	свою	очередь,	рациональная	коррекция	дисбактериоза	кишечника	может	способ-
ствовать	правильному	течению	гестационного	периода	на	ранних	сроках.

Ключевые слова:	 беременность;	 дисбактериоз	 кишечника;	 дисбиоз	 влагалища;	 методы	 молекулярно-генетиче-
ской	 диагностики;	 микробиота	 кишечника;	 микробиоценоз	 влагалища;	 нарушение	 микрофлоры;	 невынашивание	
беременности.
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Influence of intestinal dysbacteriosis on the course 
of pregnancy
Aleksandr	A.	Bezmenko,	Andrey	A.	Schmidt,	Natal’ya	D.	Sadovaya,	Igor’	S.	Zakharov
Military	Medical	Academy,	Saint	Petersburg,	Russia

BACKGROUND: Due	to	the	active	development	of	molecular	genetic	diagnostic	techniques,	much	attention	is	now	being	paid	
to	the	study	of	intestinal	microflora.	A	number	of	studies	have	demonstrated	the	major	influence	of	the	intestinal	microbiota	on	
the	course	of	pregnancy.	However,	the	number	of	publications	devoted	to	this	problem	is	limited.	

AIM:	The	aim	of	the	investigation	is	to	assess	the	qualitative	and	quantitative	composition	of	the	intestinal	microflora	in	
pregnant	women.	

MAteRIAls AND MethODs: To	achieve	this	goal,	200	pregnant	women	in	the	age	group	18	to	43	years	and	with	a	ges-
tational	age	of	6	to	22	weeks	were	examined.	A	quantitative	and	qualitative	analysis	of	the	microbiocenosis	of	the	vagina	and	
rectum	was	performed	using	the	real-time	polymerase	chain	reaction	method.	

ResUlts: The	results	of	the	study	demonstrated	the	presence	of	intestinal	dysbacteriosis	in	100%	of	pregnant	women.	
Grade	I	dysbacteriosis	was	diagnosed	in	64.5%	of	cases,	grade	II	in	26.5%	and	grade	III	in	9%.	In	patients	with	moderate	to	
severe	dysbacteriosis,	opportunistic	pathogens	Enterobacter spp.,	Clostridium difficile,	Campylobacter spp.	and	Streptococcus spp.	
in	 concentrations	 exceeding	 formally	 permissible	 values.	 High	 quantitative	 indicators	 of	 clinically	 significant	 opportunistic	
pathogens	in	the	vaginal	biotope	were	detected	amid	the	decrease	in	normal	flora	and	a	high	concentration	of	opportunistic	
pathogens	in	the	intestinal	biocenosis.	Grade	II	and	III	intestinal	dysbiosis	should	be	considered	as	a	risk	factor	for	the	formation	
of	a	complicated	course	of	the	gestational	period	in	the	early	stages.

CONClUsIONs: Thus,	pregnancy	is	a	predisposing	factor	to	the	formation	of	dysbiotic	changes	in	the	intestine.	In	turn,	ra-
tional	management	of	intestinal	dysbacteriosis	can	contribute	to	the	correct	course	of	the	gestational	period	in	the	early	stages.

Keywords:	 intestinal	 dysbacteriosis;	 intestinal	microbiota;	methods	of	molecular	 genetic	 diagnostics;	 vaginal	micro-
biocenosis;	pregnancy	failure;	pregnancy;	vaginal	dysbiosis;	microflora	disorder.
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АКТУАЛЬНОСТЬ
Активное	внедрение	в	медицинскую	практику	методов	

молекулярно-генетической	 диагностики	 (полимеразной	
цепной	 реакции,	 хроматографии,	 секвенирования,	мета-
геномики)	значительно	увеличило	интерес	к	изучению	ми-
крофлоры	кишечника	[1,	2].	В	системе	информационного	
научного	ресурса	«PubMed»	при	запросе	«gut	microbiota»	
(«кишечная	микробиота»)	в	2001	г.	насчитывалось	только	
13	опубликованных	работ,	в	то	время	как	в	2015	г.	коли-
чество	статей	возросло	до	253,	а	в	2020	г.	—	уже	до	9453.	
Ряд	 исследований	 продемонстрировали	 связь	 состава	
микрофлоры	 с	 патологией	 желудочно-кишечного	 трак-
та	 (ЖКТ),	 сердечно-сосудистой	 системы,	 эндокринными,	
аутоиммунными	и	аллергическими	заболеваниями	[3–7].

Работы	D.	Zhang	[8]	свидетельствуют	о	существенном	
изменении	 кишечной	микрофлоры	в	 течение	 гестацион-
ного	периода	—	значительно	увеличивается	общая	бак-
териальная	масса	биотопа	кишечника,	возникает	видовое	
преобразование	 микробного	 состава,	 метаболического	
потенциала	[9].	В	то	же	время	выделяют	экзогенные	и	эн-
догенные	факторы,	приводящие	к	дисбалансу	кишечной	
микробиоты,	что	способствует	дезадаптивным	изменени-
ям	в	женском	организме,	приводя	к	таким	гестационным	
осложнениям,	как	преэклампсия,	самопроизвольное	пре-
рывание	беременности,	преждевременные	роды,	задерж-
ка	внутриутробного	развития	плода	[10–22].

Учитывая	 вышесказанное,	 является	 перспективным	
и	актуальным	изучение	кишечной	микрофлоры	беремен-
ных	 с	 целью	 выявления	 изменений,	 укладывающихся	
в	 понятие	 «нормальной	 беременности»,	 и	 диагностика	
нарушений,	 которые	 ассоциируются	 с	 осложненным	 те-
чением	гестации.

Цель исследования	—	оценка	качественного	и	количе-
ственного	состава	микрофлоры	кишечника	у	беременных.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Для	 достижения	 поставленной	 цели	 было	 обследо-

вано	 200	 беременных,	 находящихся	 в	 возрастной	 груп-
пе	от	18	до	43	лет	(средний	возраст	составил	29	±	5	лет)	
при	 сроке	 беременности	 от	 6	 до	 22	 нед.	 Исследование	
проводилось	в	клинике	акушерства	и	гинекологии	Воен-
но-медицинской	академии	имени	С.М.	Кирова.	Критерии	
исключения	 были	 следующими:	 индуцированная	 бере-
менность	 вследствие	 использования	 вспомогательных	
репродуктивных	технологий;	многоплодие;	беременность,	
развивающаяся	на	фоне	острых	воспалительных	заболе-
ваний,	экстрагенитальной	патологии,	диагностированных	
анатомических,	 генетических,	 иммунологических,	 эндо-
кринных	нарушений,	а	также	тромбофилических	и	инфек-
ционных	факторов	риска	невынашивания	беременности.	
Женщины	 в	 течение	 беременности	 были	 обследованы	
согласно	 требованиям	 Порядка	 оказания	 медицин-
ской	 помощи	по	 профилю	«Акушерство	 и	 гинекология».	

Дополнительно	 выполнялся	 количественный	 и	 каче-
ственный	 анализ	 микробиоценоза	 влагалища	 и	 прямой	
кишки	 с	 использованием	 метода	 полимеразной	 цепной	
реакции	 в	 режиме	 реального	 времени.	 С	 целью	 оценки	
влагалищной	 микрофлоры	 применялась	 тест-система	
«Фемофлор-16»	(«ДНК-технология»,	Москва).

Комплексная	диагностика,	направленная	на	изучение	
кишечного	 микробиоценоза,	 проводилась	 при	 помощи	
комплекта	 олигонуклеотидных	 зондов	 для	 определе-
ния	Parabacteroides spp.,	Bacteroides spp.,	Prevotella spp.	
(тип	Bacteroidetes),	Faecalibacterium prausnitzi,	Bifidobacte
rium spp.,	Blautia spp.,	Lactobacillus spp.,	Akker mansia spp.,	
Fusobacterium nucleatum,	 Clostridium difficile,	 Enterococ
cus spp.,	 бактерий	 семейства	 Campylobacteriacae,	 Strep
tococcus spp.,	 Enterobacter spp.,	 Staphylococcus spp.,	
Pseudomonas spp.	 При	 сравнении	 полученных	 результа-
тов	 с	 референсными	 значениями	 концентрации	 микро-
организмов	 в	 толстой	 кишке	 руководствовались	 данны-
ми	 рабочей	 инструкции	 к	 тест-системе	 «Колонофлор»	
(РФ,	 регистрационное	 удостоверение	№	РЗН	 2019/9479)	
(табл.	1).

Выраженность	 дисбаланса	 кишечной	 микрофлоры	
оценивалась	 на	 основании	 классификации,	 утверж-
денной	 приказом	 Минздрава	 России	 №	231	 от	 9	 июня	
2003	г.,	 с	 учетом	 данных	 рабочей	 инструкции	 по	 иссле-
дованию	 микробиоты	 толстой	 кишки	 методом	 полиме-
разной	 цепной	 реакции	 с	 флуоресцентной	 детекцией	

Таблица 1. Референсные	интервалы	для	исследования	микро-
биоценоза	толстой	кишки	методом	ПЦР	в	реальном	времени

Показатель Референсный	интервал,
копий	ДНК/мл

Bacteroides spp. 109–1012

Prevotella spp. до	1011

Akkermansia spp. до	1011

Faecalibacterium prausnitzi 108–1011

Соотношение	Bacteroides spp./ 
Faecalibacterium prausnitzi

0,01–100

Blautia spp. 108–1011

Bifidobacterium spp. 109–1010

Parabacteroides spp. 107–108

Lactobacillus spp. 107–108

Fusobacterium nucleatum не	обнаружено

Enterococcus spp. не	более	108

Clostridium difficile не	более	104

Enterobacter spp. не	более	104

Pseudomonas spp. не	более	104

Streptococcus spp. не	более	104

Staphylococcus spp. не	более	104

Campylobacter spp. не	более	104
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в	режиме	реального	времени:	1)	I	(легкая)	степень	—	со-
держание	условно-патогенных	микроорганизмов	в	коли-
честве	менее	104	копий	ДНК/мл	при	дефиците	количества	
представителей	нормобиоты	менее	чем	на	два	порядка;	
2)	 II	 (умеренная)	 степень	—	 наличие	 условно-патоген-
ных	микроорганизмов	 в	 количестве,	 превышающем	104,	
но	 менее	 106	 копий	 ДНК/мл	 при	 снижении	 нормобиоты	
более	чем	на	два	порядка.

При	 статистической	 обработке,	 учитывая	 отсутствие	
нормального	 распределения	 данных,	 количественные	
показатели	описывались	с	использованием	медианы	(Ме)	
и	 межквартильного	 интервала	 (25-й	 и	 75-й	 процентили,	
[Q1÷Q3]).	 Cравнение	 по	 количественному	 признаку	 осу-
ществлялось	 на	 основании	 U-критерия	 Манна–Уитни.	
При	 изучении	 связи	 между	 показателями	 выборки	 при-
менялся	 коэффициент	 ранговой	 корреляции	 Спирмена.	
Для	 исключения	 ошибки	 1-го	 рода	 при	 проверке	 стати-
стических	 гипотез	 уровень	 значимости	 принимался	 рав-
ным	0,05	(α	=	0,05).

РЕЗУЛЬТАТЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
При	 проведении	 исследования	 кишечной	 микрофло-

ры	методом	полимеразной	цепной	реакции	дисбактериоз	
кишечника	 был	 диагностирован	 у	 100	%	 обследованных	
беременных.	 I	степень	дисбактериоза	выявлена	в	64,5	%	
(n	=	129)	случаев,	II	—	в	26,5	(n	=	53)	и	III	степень	—	в	9	%	
(n	=	18).	Женщины	 с	 дисбактериозом	 кишечника	 вошли	
в	первую	сравнительную	группу,	беременные	с	умеренным	

и	тяжелым	дисбактериозом	кишечника	были	объединены	
во	вторую	группу	сравнения.	При	изучении	количествен-
ного	 и	 качественного	 состава	 кишечной	 микрофлоры	
(табл.	2)	было	выявлено	уменьшение	выраженности	коло-
низации	толстой	кишки	резидентной	микрофлорой	у	всех	
обследованных	относительно	референсных	значений.

Количественные	 значения	 таких	 микроорганизмов,	
как	Bifidobacterium spp.,	Bacteroides spp.,	Lactobacillus spp.	
у	 женщин	 второй	 группы	 были	 статистически	 значимо	
ниже	 по	 сравнению	 с	 первой	 группой.	 Кроме	 того,	 на-
рушения	 микрофлоры	 кишечника	 у	 пациенток	 второй	
группы	 отличались	 обнаружением	 условно-патогенных	
Enterobacter spp.,	Clostridium difficile,	Campylobacter spp.	
и	 Streptococcus spp.	 в	 количествах,	 превышаю-
щих	 формально	 допустимые	 значения.	 В	 отношении	
Staphylococcus spp.	и	Enterococcus spp.	и	указанных	выше	
микроорганизмов	 также	 были	 выявлены	 статистически	
значимые	межгрупповые	различия.

С	целью	уточнения	клинических	проявлений	кишечно-
го	 дисбактериоза	 проводился	 анализ	 гастроэнтерологи-
ческих	жалоб.	У	обследованных	беременных	отмечались:	
метеоризм	—	 у	 40	%	 (n	=	80);	 запоры	—	 у	 80	 (n	=	160);	
диарея	—	у	20	(n	=	40);	тошнота	—	у	33	(n	=	66),	изжога	
у	—	 7	%	 (n	=	14).	 Необходимо	 указать,	 что	 все	 жалобы	
имели	неспецифический	характер	и	встречались	с	одина-
ковой	частотой	независимо	от	выраженности	нарушений	
микрофлоры	 кишечника.	 При	 изучении	 вероятных	 фак-
торов,	которые	приводят	к	нарушению	кишечной	микро-
флоры,	было	выявлено,	что	у	лиц,	имеющих	в	анамнезе	

Таблица 2. Количественный	и	качественный	состав	кишечной	микрофлоры	у	беременных	(Me	[Q1÷Q3])

Концентрация	микроорганизмов,	
log10	копий	ДНК/мл Первая	группа Вторая	группа p

Bacteroides spp. 6,6	[5,3–7,1] 5,5	[5,0–6,2] 0,03

Prevotella spp. 5,5	[2,0–6,4] 5,0	[4,3–6,1] 0,8

Akkermansia spp. 2,5	[2,0–3,6] 2,5	[2,1–4,1] 0,3

Faecalibacterium prausnitzi 5,8	[2,3–7,0] 6,0	[5,4–7,3] 0,4

Соотношение	Bacteroides spp./ 
Faecalibacterium prausnitzi

1,13	[0,9–1,6] 0,9	[0,3–2,1] 0,1

Blautia spp. 5,8	[3,3–7,1] 5,4	[4,3–6,6] 0,6

Bifidobacterium spp. 6,7	[5,9–7,2] 4,5	[3,8–5,1] 0,001

Parabacteroides spp. 4,5	[4,0–5,1] 4,7	[3,9–5,8] 0,3

Lactobacillus spp. 6,1	[5,4–6,9] 3,8	[3,0–5,5] 0,001

Fusobacterium nucleatum 1,1	[0,7–1,4] 2,2	[1,2–4,0] 0,6

Enterococcus spp. 1,8	[1,0–2,3] 4,0	[3,3–6,2] 0,001

Clostridium difficile 1,9	[1,6–2,4] 4,2	[3,7–5,5] 0,001

Enterobacter spp. 2,1	[1,4–2,6] 4,0	[3,0–4,9] 0,002

Pseudomonas spp. 0,6	[0,2–1,2] 1,2	[0,1–2,1] 0,2

Streptococcus spp. 2,0	[1,4–2,6] 4,9	[4,3–6,0] 0,001

Staphylococcus spp. 1,6	[0,6–1,3] 2,9	[1,2–4,1] 0,01

Campylobacter spp. 1,4	[0,9–1,9] 4,0	[3,3–5,6] 0,026
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хронические	заболевания	ЖКТ,	высока	вероятность	фор-
мирования	кишечного	дисбактериоза	умеренной	и	тяже-
лой	 степени	в	 течение	 гестационного	периода	 (ОШ	=	4,1	
[95	%	ДИ	1,5–11,9];	р	=	0,007).	Так,	патология	ЖКТ	была	
диагностирована	 у	 25,5	%	 (n	=	51)	 беременных.	 В	 струк-
туре	гастроэнтерологической	патологии	у	обследованных	
женщин	 преобладали:	 хронический	 гастрит	 (у	 30	 жен-
щин)	 и	 синдром	 раздраженного	 кишечника	 (n	=	18).	
Реже	 встречались	 язвенная	 болезнь	 двенадцатиперст-
ной	 кишки,	 гастроэзофагеальная	 рефлюксная	 болезнь,	
хронический	панкреатит	и	функциональное	расстройство	
билиарного	тракта.

При	оценке	показателей	микрофлоры	влагалища	ме-
тодом	полимеразной	цепной	реакции	в	режиме	реального	
времени	нормоценоз	был	выявлен	в	73	%	(n	=	146)	случа-
ев,	в	то	время	как	дисбиотические	изменения	—	у	27	%	
(n	=	54)	 обследованных.	 Дисбиоз	I	 степени	 определял-
ся	 у	 17,5	%	 (n	=	35)	 беременных;	 II	 степени	—	 у	 9,5	%	
(n	=	19).	 У	 пациенток	 с	 дисбиозом	 влагалища	 в	 60	%	
случаев	 преобладали	 облигатные	 анаэробные	 микроор-
ганизмы,	 такие	 как	Atopobium vaginae,	Gardnerella vagi
nalis,	Eubacterium spp.,	Prevotella bivia,	Megasphaera spp.	
У	 30	%	 диагностировались	 факультативные	 анаэробные	
бактерии	 (сем.	 Streptococcus spp.,	 Enterobacteriaceae,	
Staphylococcus spp.),	 и	 у	 остальных	 10	%	 выявлена	 сме-
шанная	 микрофлора.	 Сравнительный	 анализ	 кишечного	
и	вагинального	биотопов	определил	ассоциацию	дисбак-
териоза	кишечника	с	дисбиозом	влагалища	(коэффициент	
корреляции	Спирмена	(r)	составил	0,4;	р =	0,04).

Высокие	 количественные	 показатели	 клинически	
значимых	условно-патогенных	микроорганизмов	в	ваги-
нальном	 биотопе	 определялись	 на	 фоне	 снижения	 нор-
мофлоры	 и	 высокой	 концентрации	 условно-патогенных	
микроорганизмов	в	кишечном	биоценозе	(табл.	3).

Статистически	 значимые	 отрицательные	 корреляции	
были	 выявлены	 между	 кишечными	 Lactobacillus spp.	
и	 влагалищными	 Streptococcus spp.	 (r	=	–0,5;	 р	 =	 0,04);	
Akkermansia spp.	в	кишечнике	и	Streptococcus spp.	во	вла-
галище	(r	=	–0,6;	р	=	0,02);	Akkermansia spp.	в	кишечнике	

и	 Sneathia spp./Leptotrichia spp./Fusobacterium spp.	
во	 влагалище	 (r	=	–1,0;	 р	<	0,001).	 Определена	 пря-
мая	 связь	 умеренной	 силы	 между	 условно-патогенны-
ми	 микроорганизми:	 Pseudomonas spp.	 в	 кишечнике	
и	Peptostreptococcus spp.	во	влагалище	(r	=	0,5;	р	<	0,05);	
Streptococcus spp.	 (r	=	0,6;	р	=	0,004),	Staphylococcus spp.	
в	кишечнике	и	микроорганизмами	сем.	Enterobacteriaceae	
(r	=	0,42;	 р	=	0,02),	 Gardnerella vaginalis/Prevotella bivia/	
Porphyromonas spp.	 (r	=	0,5;	 р	=	0,003),	 Atopobium 
vaginae	 (r	=	0,46;	 р	=	0,04),	 Peptostreptococcus spp.	
(r	=	0,4;	 р	=	0,01),	 Eubacterium spp.	 (r	=	0,45;	 р	=	0,01),	
Sneathia spp./Leptotrichia spp./Fusobacterium spp.	 (r	=	0,5;	
р	=	0,02)	 во	 влагалище;	 Clostridium difficile	 в	 кишеч-
нике	 и	 Streptococcus spp.	 (r	=	0,6;	 р	=	0,001),	 Atopobium 
vaginae	 (r	=	0,4;	 р	=	0,049)	 во	 влагалище.	 Обнаружена	
также	 положительная	 корреляция	 между	 кишечными	
Campylobacter spp.	 и	 влагалищной	 Atopobium vaginae	
(r	=	0,77;	р	=	0,046).	Полученные	данные	еще	раз	демон-
стрируют	наличие	связи	между	качественным	и	количе-
ственным	 составом	 кишечного	 и	 вагинального	 биотопов	
у	женщин.	Изучение	течения	гестационного	периода	про-
демонстрировало,	что	у	74	обследованных	(37	%)	произо-
шел	самопроизвольный	выкидыш:	у	52	(70,2	%)	из	второй	
и	22	(29,8	%)	из	первой	группы	(p	=	0,001).	Таким	образом,	
дисбактериоз	кишечника	умеренной	или	тяжелой	степе-
ни	на	ранних	сроках	беременности	осложняет	ее	течение	
(ОШ	=	0,2	 [95	%	ДИ	0,08–0,5],	р	=	0,001),	 что	доказывает	
роль	нарушений	микробиоценоза	кишечника	в	патогенезе	
невынашивания	беременности.

ОБСУЖДЕНИЕ РЕЗУЛЬТАТОВ 
ИССЛЕДОВАНИЯ

Полученные	результаты	согласуются	с	данными	ряда	
авторов.	Так,	М.Н.	Гапон	и	соавт.	(2016)	отметили,	что	дис-
бактериоз	 кишечника	 выявлялся	 у	 всех	 обследованных	
беременных	[23].	По	данным	И.С.	Полищук	и	соавт.	(2016),	
микрофлора	кишечника	у	женщин	во	время	беременности	
характеризовалась	низким	количеством	бифидобактерий	

Таблица 3. Статистически	значимые	корреляции	между	кишечной	и	вагинальной	микрофлорой

Кишечная	
микрофлора,	r

Влагалищная	микрофлора,	r

Gardne rella 
vaginalis,	

Prevotella bivia,	
Porphyromonas 

spp.

Atopobium 
vaginae

Sneathia spp.,	
Leptotrichia spp.,	

Fusobacterium spp.

сем.	Entero
bacte riaceae

Eubacterium 
spp.

Streptococcus 
spp.

Peptostrepto
coccus spp.

Lactobacillus spp. – – – – – –0,5 –

Akkermansia spp. – – –1,0 – – –0,6 –

Pseudomonas spp. – – – – – – 0,5

Staphylococcus spp. 0,5 0,46 0,5 0,42 0,45 0,6 0,4

Clostridium difficile – 0,4 – – – 0,6 –

Campylobacter spp. – 0,77 – – – – –
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и	 высоким	 уровнем	 условно-патогенных	 микроорганиз-
мов,	 среди	 которых	 чаще	 всего	 встречались	 бактерии	
рода	 Pseudomonas, Clostridium, Klebsiella, Enterobacter, 
Proteus,	энтерококки,	атипичные	эшерихии	[24].

Б.Т.	 Сейтханова	 (2014)	 продемонстрировала,	
что	 у	 48,6	%	 беременных	 отмечались	 изменения	 ки-
шечной	 микрофлоры,	 проявляющиеся	 снижением	 кон-
центрации	 лакто-	 и	 бифидобактерий	 с	 более	 высоким	
количественным	 уровнем	 условно-патогенных	 микро-
организмов.	 У	 23,5	%	 пациенток	 выявлена	 I	 степень,	
у	 60,8	%	—	 II	 и	 у	 15,7	%	—	 III	 степень	 дисбактериоза	
кишечника.	 При	 умеренной	 и	 тяжелой	 степенях	 кишеч-
ного	 дисбактериоза	 у	 женщин	 в	 течение	 беременности	
был	выявлен	бактериальный	вагиноз	[25],	что	соотносит-
ся	 с	 результатами	 нашей	 работы.	 Аналогичные	 данные	
о	взаимосвязи	кишечного	и	вагинального	микробиоцено-
зов	были	получены	и	в	ряде	других	исследований	[26–29].	
С.А.	Карпеев	 [30]	выявил,	что	заболевания	органов	ЖКТ	
(гастроэзофагеальная	рефлюксная	болезнь,	хронический	
гастрит,	 синдром	 раздраженного	 кишечника	 с	 преобла-
данием	 запоров	 или	 диареи)	 способствуют	 нарушению	
кишечной	микрофлоры,	ассоциируясь	с	высоким	риском	
привычного	невынашивания	беременности.

Ряд	 публикаций	 подтверждает	 патологическое	 воз-
действие	 дисбиоза	 микрофлоры	 кишечника	 на	 течение	
гестационного	 периода.	 Т.Н.	 Савченко	 и	 соавт.	 (2013)	
исследовали	микробиоценоз	ЖКТ	у	беременных	с	невы-
нашиванием.	В	результате	дисбактериоз	был	диагности-
рован	 у	 84	%	 пациенток	 с	 клиническими	 проявлениями	
начавшегося	 выкидыша	 (первая	 подгруппа),	 у	 95,7	%	
обследованных	 с	 прервавшейся	 беременностью	 (вторая	
подгруппа)	и	у	55	%	здоровых	беременных	(группа	срав-
нения).	 Дисбактериоз	 кишечника	 III	 степени	 в	 первой	
и	 второй	 подгруппах	 выявлялся	 статистически	 значимо	
чаще	(р	>	0,05),	чем	в	группе	сравнения	[31].

T.K.	 Soderborg	 и	 соавт.	 (2018)	 выявили,	 что	 форми-
рование	 или	 обострение	 акушерских	 и/или	 системных	
патологий	 у	 беременных	 связано	 с	 малым	 микроорга-
низменным	разнообразием,	увеличением	количества	па-
тогенных	микробов	 типа	Firmicutes	 и	Proteobacteriaphyla	
и	 снижением	 эубиотической	 бактериальной	 флоры,	 та-
кой	 как	 Faecalibacterium,	 Bifidobacterium,	 Akkermansia	
в	 кишечнике	 [18].	 Работа	 M.E.	 Baldassarre	 и	 соавт.	
(2019)	 показывает,	 что	 дисбактериоз	 кишечника	 имеет	
связь	 с	 повышенным	 риском	 невынашивания	 беремен-
ности	 и	 преждевременных	 родов,	 а	 у	 недоношенных	
новорожденных	 возникают	 некротический	 энтероколит	
и	поздний	сепсис	[21].	Н.Н.	Рухляда	и	соавт.	(2020)	также	

продемонстрировали,	 что	 дисбиоз	 кишечника	 связан	
с	различными	осложнениями	гестационного	периода	[22].

В	 связи	 с	 вышеприведенными	 данными	 следует	 от-
метить,	что	беременным	на	ранних	сроках	или	женщинам,	
которые	планируют	беременность,	при	наличии	патологи-
ческих	изменений	ЖКТ	в	анамнезе	или	при	диагностиро-
ванных	дисбиотических	 изменениях	микрофлоры	 влага-
лища	целесообразно	рекомендовать	проведение	оценки	
кишечного	микробиоценоза.	В	 свою	очередь,	 коррекция	
кишечной	 микрофлоры	 может	 способствовать	 нормаль-
ному	течению	беременности	на	ранних	сроках.

ВЫВОДЫ
1.	Беременность	является	фактором,	способствующим	

формированию	изменений	кишечной	микрофлоры,	о	чем	
свидетельствует	 выявление	 дисбактериоза	 кишечника	
у	100	%	женщин	в	течение	гестационного	периода.	В	свя-
зи	 с	 тем	 что	 у	 большинства	 женщин	 с	 нормальным	 те-
чением	беременности	выявлена	I	степень	дисбактериоза	
кишечника,	можно	сделать	вывод,	что	данное	состояние	
микробиоценоза	является	условной	нормой	для	беремен-
ности.	Дисбактериоз	кишечника	умеренной	или	тяжелой	
степени	 связан	 с	 осложнениями	 гестационного	 периода	
на	ранних	сроках	(ОШ	=	0,2;	р	=	0,001).

2.	 Выраженность	 дисбиотических	 изменений	 влага-
лищной	 микрофлоры	 имеет	 прямую	 связь	 со	 степенью	
дисбактериоза	кишечника	(r	=	0,4;	р	=	0,04).

3.	 Дисбактериоз	 кишечника	 во	 время	 беременности	
отличается	бессимптомным	течением.	Гастроэнтерологи-
ческие	жалобы	имеют	неспецифический	характер,	встре-
чаясь	с	одинаковой	частотой	у	женщин	как	с	дисбиозом	
I	степени,	так	и	в	случае	умеренного	и	тяжелого	дисбиоза	
кишечника.

4.	Хронические	заболевания	ЖКТ	в	анамнезе	влияют	
на	состояние	кишечной	микрофлоры	во	время	беремен-
ности	(ОШ	=	4,1;	р	=	0,007).
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