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Роль Lactobacillus crispatus 
в вагинальном микробном консорциуме 
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Преобладание бактерий семейства Lactobacillaceae, в т.ч. Lactobacillus crispatus, в структуре микробного вагинального 
сообщества считается одним из важных показателей здорового урогенитального тракта. Состояние микробиоты влагали-
ща играет ключевую роль в поддержании физиологического статуса репродуктивного тракта, создании условий для зача-
тия и течения беременности, формировании кишечной микробиоты новорожденного и дальнейшего развития ребенка. 
Цель исследования – оценить колонизационную резистентность бактерий L. crispatus на микробный консорциум 
отделяемого влагалища. 
Материалы и методы. Изучено 447 образцов влагалищного содержимого пациенток различных возрастных групп. 
Качественный и количественный состав консорциума бактерий влагалищного отделяемого на фоне доминирующих 
бактерий семейства Lactobacillaceae исследовали классическим бактериологическим методом. Идентификацию изо-
лятов проводили методом масс-спектрометрии MALDI-TOF MS. Статистический анализ данных, полученных при про-
ведении исследований, осуществляли в программном обеспечении SPSS Statistics v.22. 
Результаты. В структуре изолятов семейства Lactobacillaceae влагалищного отделяемого пациенток определено ста-
тистически значимое преобладание L. crispatus при сравнении с частотой обнаружения L. gasseri и L. jensenii. 
Установлено, что количество L. crispatus к 57 годам у женщин снижается почти в 3 раза, на этом фоне возрастает 
частота обнаружения L. gasseri. Сравнительный анализ количества изолятов микробного сообщества выявил, что при 
обнаружении в микробиоме лактобацилл в целом достоверно реже идентифицировались бактерии родов Streptococcus, 
Staphylococcus и семейства Enterobacteriaceae, чем при их отсутствии. Количество бактерий Bifidobacterium spp. и 
грибов рода Candida достоверно выше при наличии во влагалищном консорциуме лактобацилл. Установлено стати-
стически значимое влияние L. crispatus на подавление роста бактерий рода Streptococcus – 13,7% (χ2 = 4,18; p = 0,04) 
и семейства Enterobacteriaceae – 9,9% (χ2 = 5,8; p = 0,016). Статистически значимого снижения частоты выявления 
бактерий рода Enterococcus как на фоне присутствия лактобацилл в целом, так и L. crispatus не выявлено.
Ключевые слова: Lactobacillaceae, Lactobacillus crispatus, репродуктивный тракт, влагалищное отделяемое, CST 
(community state type) – тип состояния сообщества влагалища
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Role of Lactobacillus crispatus 
in the vaginal microbial consortium
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The predominance of bacteria of the Lactobacillaceae family, including Lactobacillus crispatus, in the structure of the vaginal 
microbial community is considered one of the important indicators of a healthy urogenital tract. The state of the vaginal 
microbiota plays a key role in maintaining the physiological status of the reproductive tract, creating conditions for conception 
and pregnancy, the formation of the intestinal microbiota of the newborn and the further development of the child. 
The purpose of the study was to evaluate the colonization resistance of L. crispatus bacteria to the microbial consortium of 
vaginal discharge. 
Materials and methods. 447 samples of vaginal contents from patients of various age groups were studied. The qualitative 
and quantitative composition of the consortium of vaginal discharge bacteria against the background of the dominant bacteria 
of the Lactobacillaceae family was studied using the classical bacteriological method. Isolates were identified by MALDI-TOF 
MS. Statistical analysis of the data obtained during the research was carried out in SPSS Statistics v.22 software. 
Results. In the structure of isolates of the Lactobacillaceae family from the vaginal discharge of patients, a statistically 
significant predominance of L. crispatus was determined when compared with the frequency of detection of L. gasseri and L. 
jensenii. It has been established that the amount of L. crispatus in women by the age of 57 decreases almost threefold, against 
this background the frequency of detection of L. gasseri increases. A comparative analysis of the number of isolates of the 
microbial community revealed that when lactobacilli were detected in the microbiome as a whole, bacteria of the genera 
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Н ормальная микробиота репродуктивной системы жен-
щин – одно из главных условий сохранения здоровья 

будущего поколения. Вагинальный микробиом с преоблада-
нием бактерий семейства Lactobacillaceae считается одним 
из важных показателей состояния урогенитального тракта 
женщин [1–3]. В структуре бактериального консорциума сли-
зистой влагалищного отделяемого здоровых женщин лакто-
бактерии занимают 80–98% от общего состава [1, 4–7]. 
Семейство Lactobacillaceae принадлежит к типу Bacillota, 
классу Bacilli, отряду Lactobacillales [8, 9]. В 2020 г. на осно-
вании филогенетического анализа проведена реклассифи-
кация рода Lactobacillus, который был разделен на 25 отдель-
ных родов, к ним же добавлены 23 новых [9, 10].

Среди разнообразия бактерий семейства Lactobacillaceae, 
встречающихся во влагалищной среде, доминирующими 
видами являются: L. crispatus, L. gasseri, L. jensenii, L. iners [2, 
6, 11], из нетипичных для этого локуса отмечены: L. equi, 
L. mucosae, L. murinis [12], L. coleohominis [13], L. kunkeei [14].

Благодаря возможности образовывать органические кис-
лоты (молочную, лимонную, уксусную, масляную и пропио-
новую), перекись водорода, производить белок лизоцим и 
бактериоцины биосурфактанты бактерии семейства 
Lactobacillaceae препятствуют росту патогенов, а также обе-
спечивают антибактериальную и противовирусную актив-
ность в занимаемой нише [1, 15, 16]. Уровень защиты от 
инфекций может варьировать в зависимости от конкретных 
видов и даже штаммов Lactobacillaceae. Вместе с тем име-
ются данные о том, что не все лактобактерии проявляют 
колонизационную активность в отношении патогенных ми-
кроорганизмов, населяющих влагалищный биотоп [17].

Впервые в 2011 г. J.Ravel предложил новую классифика-
цию для оценки состояния влагалищной микробиоты. Данная 
классификация включает 5 вагинотипов, или типов состоя-
ния сообщества влагалища (community state type/CST), бази-
рующихся на исследовании влагалищного микробиома ме-
тодом секвенирования 16S рРНК [18, 19]. В 2012 г. тип CST 
IV был расширен на два дополнительных подтипа микроб-
ных сообществ отделяемого влагалища – A и B [20]. 
Вагинотипы CST I, II, III, V характеризуются преобладанием 
L. crispatus, L. gasseri, L. iners и L. jensenii соответственно [17, 
18, 21–24].

По своей природе L. crispatus принадлежат к гомофер-
ментативным молочнокислым бактериям, способным кор-
ректировать микробный консорциум за счет сокращения 
численности патогенных бактерий, связанных с вагинальны-
ми инфекциями [21, 25]. Вагинальный штамм L. crispatus 
способен посредством гликолиза образовывать пировино-
градную кислоту и лактат (аэробный тип гликолиза) [14, 21] 

в изоформах D и L [26]. Результаты изучения функции 
L. crispatus в микробном сообществе указывают на их роль 
маркера здоровой влагалищной среды, являющегося пока-
зателем благоприятного прогноза риска развития вагиналь-
ных инфекций [27]. 

Физиологичный бактериальный консорциум влагалища 
здоровых женщин репродуктивного возраста (согласно 
Всемирной организации здравоохранения, репродуктивный 
возраст определен до 49 лет) состоит из грамположитель-
ных и грамотрицательных микроорганизмов [28], количество 
их при различных состояниях женского организма может 
варьировать, в т.ч. на фоне преобладания лактобактерий. 
Несомненно, между бактериями, колонизирующими влага-
лищную нишу, существует взаимосвязь, и микробиом каж-
дой женщины отличается своей уникальностью. Задачи из-
учения совместного взаимовлияния микробного сообщества 
влагалищной среды и бактерий семейства Lactobacillaceae, 
в частности L. crispatus, решены не окончательно.

Таким образом, несмотря на значимость L. crispatus в под-
держании здоровой репродуктивной функции и влияние на 
сопутствующее микробное сообщество, данные об их роли в 
формировании колонизационной резистентности вагиналь-
ной микробиоты в отношении определенных бактериальных 
патогенов являются единичными и посвящены в основном 
оценке типа вагинального сообщества. В этой связи иссле-
дование функциональных способностей L. crispatus пред-
ставляет особый интерес в гинекологической практике.

Цель исследования: оценить влияние L. crispatus на ко-
лонизационную резистентность бактериального консорциу-
ма влагалища.

Материалы и методы

Проведено бактериологическое исследование влагалищ-
ного отделяемого 447 пациенток гинекологического кабине-
та поликлиники с жалобами на дискомфорт во влагалище 
(зуд, жжение), патологические выделения различного харак-
тера, проблемы с мочеиспусканием. Обратившиеся женщи-
ны в возрасте от 0 до 72 лет были разделены по возрастам: 
0–17 лет; 18–45 лет; 46–55 лет и 56–72 года. Мазок со сли-
зистой заднего свода влагалища отбирали одноразовым 
стерильным тампоном с транспортной средой, суспендиро-
вали и титровали в серийных разведениях стерильного фи-
зиологического раствора. Посев осуществляли классиче-
ским бактериологическим методом на питательные среды 
коммерческого производства (элективные, дифференциаль-
но-диагностические): лактобакагар (при инкубации посев 
биоматериала при 37°С в атмосфере 5% CO2 в течение 

Streptococcus, Staphylococcus and the Enterobacteriaceae family were identified significantly less often than in their absence. 
The number of Bifidobacterium spp. and Candida fungi is significantly higher in the presence of lactobacilli in the vaginal 
consortium. A statistically significant effect of L. crispatus on suppressing the growth of bacteria of the genus Streptococcus 
13.7% (χ2 = 4.18; p = 0.04) and the family Enterobacteriaceae 9.9% (χ2 = 5.8; p = 0.016) was established. There was no 
statistically significant decrease in the frequency of detection of bacteria of the genus Enterococcus, either against the 
background of the presence of lactobacilli in general or L. crispatus.
Key words: Lactobacillaceae, Lactobacillus crispatus, urogenital tract, reproductive tract, vaginal contents, CST (community 
state type) – type of state of the vaginal community

For citation: Tashlanova V.V., Kataeva L.V., Vakarina A.A., Okhotnikova E.V., Stepanova K.B., Stepanova T.F. Role of Lactobacillus crispatus in the 
vaginal microbial consortium. Bacteriology. 2024; 9(2): 14–20. DOI: 10.20953/2500-1027-2024-2-14-20
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24–48 ч), агар Эндо-ГРМ, желточно-солевой агар, среда тио-
гликолевая, среда Блаурокка, агар Сабуро в аэробных усло-
виях инкубирования при 37°С в течение 24–48 ч. 
Идентификация изолятов выполнялась методом масс-
спектрометрии MALDI-TOF MS (Bruker Daltonics). 
Достоверной считалась идентификация с показателем Score 
>2,000.

Статистический анализ данных, полученных при проведе-
нии исследований, осуществляли в программном обеспече-
нии SPSS Statistics v.22. При оценке непараметрических ве-
личин в зависимости от количества изолятов рассчитывали 
критерий χ2 Пирсона и Фишера (различия считались досто-
верно значимыми при p < 0,05). Номинальные данные опи-
сывались с указанием абсолютных значений и процентных 
долей с указанием 95%-х доверительных интервалов (ДИ) – 
метод Клоппера–Пирсона.

Результаты исследования и их обсуждение

Структура выделенных изолятов (n = 1289) консорциума 
влагалищного содержимого всех обследованных пациенток 
представлена следующими микроорганизмами. На лакто-
бактерии пришлось 354 (27,5% [95% ДИ: 25,04–29,99]) изо-
лятов, на бактерии рода Bifidobacterium – 282 (21,9% [95% 
ДИ: 19,65–24,24]). Количество бактерий семейства 
Enterobacteriaceae составило 93 (7,2% [95% ДИ: 5,86–8,77]) 
изолята. Среди грамположительных кокков к роду 
Staphylococcus отнесено 177 (13,7% [95% ДИ: 11,9–15,73]) 
изолятов, к Streptococcus spp. – 116 (9,0% [95% ДИ: 7,49–
10,7]), Enterococcus spp. – 102 изолята (7,9% [95% ДИ: 6,5–
9,52]). Грибы рода Candida составили 107 (8,3% [95% ДИ: 
6,85–9,94]) изолятов. В группу прочих вошли 58 (4,5% [95% 
ДИ: 3,43–5,78]) изолятов, среди которых идентифицированы: 
Haemophilus spp., Corynebacterium spp., Saccharomyces spp., 
Actinomyces spp., Gardnerella vaginalis, Granulicatella ellegans, 
Bacillus cereus, Kluyveromyces marxianus, Acinetobacter lwoffii, 
Pediococcus acidilactia, Achromobacter spp. 

У пациенток активного репродуктивного возраста реги-
стрировался более разнообразный полимикробный ваги-
нальный микробиом (72,5% от общего количества изолятов, 
в т.ч. на лактобациллы пришлось 21,2%). Консорциум ми-
кробиоты пациенток в период постменопаузы отличался 
скудным видовым разнообразием, доля всех изолятов со-
ставила 19,63%, в т.ч. лактобацилл – 5,4%.

Бактерии семейства Lactobacillaceae были обнаружены и 
идентифицированы у 300 (67,1% [95% ДИ: 62,54–71,46]) па-
циенток в возрасте от 0 до 66 лет, средний возраст которых 
составил 35 лет (Q1-Q3: 28–44). В структуре бактерий се-
мейства Lactobacillaceae, выделенных из влагалищного от-
деляемого пациенток, превалируют L. crispatus, L. gasseri, 
L. jensenii (рис. 1). С учетом 95% ДИ L. crispatus и L. gasseri 
идентифицировались достоверно чаще. Вместе с тем опре-
делено статистически достоверно значимое превалирова-
ние L. crispatus по сравнению с частотой обнаружения 
L. gasseri и L. jensenii (L. crispatus и L. gasseri – χ2 = 27,742, 
p = 0,001; L. crispatus и L. jensenii – χ2 = 81,674, p = 0,001). 
Указанные различия регистрировались преимущественно за 
счет пациенток в возрасте 18–45 лет (L. crispatus и L. gasseri – 
χ2 = 29,740, p = 0,001; L. crispatus и L. jensenii – χ2 = 65,841, 

p = 0,001). Статистически значимое преобладание L. crispatus 
также отмечено в сравнении с L. jensenii у пациенток в воз-
растных группах 18–55 лет (χ2 = 12,974, p = 0,001).

Такие виды, как L. plantarum, L. delbrueckii, L. johnsonii и 
L. vaginalis, обнаруживались менее чем в 3,0% случаев. В 
группе прочих видов идентифицировались L. amylovorus, 
Latilactobacillus fuchuensis, L. jakei, Liquorilactobacillus nagelii, 
L. acidophilus, L. garviacea, Ligilactobacillus murinus, L. oris, 
L. agilis, L. saerimneri. 

Изоляты L. crispatus обнаружены у 131 (43,7% [95% ДИ: 
37,97–49,48]) пациентки. В монокультуре L. crispatus, были 
идентифицированы у 107 обследованных, что составило 
81,7%, а в ассоциациях с другими представителями семей-

Рис. 1. Частота обнаружения идентифицированных видов семей-
ства Lactobacillaceae в отделяемом влагалища пациенток, %.
Fig. 1. Frequency of detection of identified species of the family 
Lactobacillaceae in the vaginal discharge of patients, %.

Рис. 2. Частота обнаружения L. crispatus, L. gasseri, L. jensenii в 
отделяемом влагалища пациенток различных возрастных 
групп, %.
Fig. 2. Frequency of detection of L. crispatus, L. gasseri, L. jensenii 
in the vaginal discharge of patients of different age groups, %.
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ства Lactobacillaceae, состоящих из двух и более изолятов, – 
у 24 (18,3%). Чаще всего регистрировались ассоциации 
L. crispatus с Limosilactobacillus fermentum (ранее Lactobacillus 
fermentum), которые обнаружены в 37,5% случаев (у 9 паци-
енток).

Частота обнаружения доминирующих видов лактобацилл 
в отделяемом влагалища женщин различных возрастов 
представлена на рис. 2. В возрастной группе пациенток от 
18 до 45 лет количество выделенных L. crispatus было мак-
симальным. Установлено, что с возрастом у пациенток сни-
жается количество L. crispatus (к 57 годам уменьшается 
почти в 3 раза). На фоне снижения L. crispatus с увеличени-
ем возраста женщин увеличивается частота обнаружения 
L. gasseri, что подтверждается линией тренда. Отмечены 
незначительные изменения количества L. jensenii у пациен-
ток в возрасте от 0 до 55 лет, в возрастной группе 57–66 лет 
лактобациллы этого вида не были обнаружены.

Анализ колонизационной резистентности бактерий се-
мейства Lactobacillaceae в отношении других идентифициро-
ванных микроорганизмов вагинального микробиома всех 
обследованных женщин представлен в табл. 1. 

Сравнительная характеристика количества изолятов бак-
териальных патогенов в вагинальном консорциуме при от-
сутствии и наличии лактобацилл выявила, что при обнару-
жении в микробиоме лактобацилл в целом достоверно реже 
идентифицировались бактерии родов Streptococcus – 21,0% 
(χ2 = 6,403; p = 0,011), Staphylococcus – 35,7% (χ2 = 5,893; 

p = 0,015) и семейства Enterobacteriaceae – 17,0% (χ2 = 8,017; 
p = 0,005). Вместе с тем количество бактерий рода 
Bifidobacterium – 70,3% (χ2 = 133,24; p = 0,001) и грибов рода 
Candida – 28,3% (χ2 = 9,682; p = 0,002) достоверно выше при 
обнаружении во влагалищном консорциуме лактобацилл. 
Статистически значимого снижения частоты обнаружения 
бактерий рода Enterococcus при обнаружении лактобацилл 
не выявлено.

Анализ частоты обнаружения выявленных патогенов на 
фоне присутствия в микробном консорциуме только 
L. crispatus или L. gasseri в сравнении с наличием всех видов 
лактобацилл представлен в табл. 2.

Исследование колонизационной резистентности 
L. crispatus выявило достоверно значимое влияние их на по-
давление роста бактерий рода Streptococcus – 13,7% 
(χ2 = 4,18; p = 0,04) и семейства Enterobacteriaceae – 9,9% 
(χ2 = 5,8; p = 0,016) при сравнении с наличием в консорциуме 
других видов лактобацилл. Вместе с тем установлена тен-
денция снижения частоты обнаружения бактерий родов 
Bifidobacterium, Enterococcus, Staphylococcus и грибов рода 
Candida, но различия статистически не достоверны.

Анализ колонизационной резистентности бактерий 
L. gasseri в отношении указанных ассоциантов влагалищно-
го консорциума не выявил статистически значимого сниже-
ния частоты их обнаружения. При этом статистически до-
стоверно чаще обнаруживались бактерии родов Strepto- 
coccus – 36,8% (χ2 = 13,172; p = 0,001), Staphylococcus – 
50,0% (χ2 = 7,873; p = 0,005) и грибы рода Candida – 39,7% 
(χ2 = 5,601; p = 0,018). Оценить влияние изолятов L. jensenii 
на частоту обнаружения микроорганизмов, входящих в со-
став вагинального сообщества, не представилось возмож-
ным вследствие их незначительного количества (n = 30).

Поддержание женского здоровья, в т.ч. микробиоты ваги-
нального содержимого, начиная с рождения девочки и на 
протяжении жизни имеет большое значение. Вклад лактоба-
цилл в поддержание колонизационной резистентности вла-
галища и репродуктивного здоровья в настоящее время 
признается всеми исследователями и практикующими вра-
чами. Вместе с тем результаты научных работ, оцениваю-
щие состав микробиоты влагалища в динамике, противоре-
чивы и не позволяют проводить оценку «здорового» бакте-
риального состава.

Грамположительные кокки родов Staphylococcus и 
Streptococcus составляют незначительную часть консорциу-

Таблица 1. Характеристика колонизационной резистентности 
бактерий семейства Lactobacillaceae (% / абс. число изолятов)
Table 1. Characteristics of colonization resistance of bacteria of 
the Lactobacillaceae family (% / absolute number of isolates)

Микробиота /
Microbiota

Lactobacillaceae 
не обнаружены /

not detected 
(n = 147)

Lactobacillaceae  
обнаружены / 

detected 
(n = 300)

Bifidobacterium spp. 12,2* / 18 70,3* / 211

Enterococcus spp. 23,1 / 34 22,7 / 68

Streptococcus spp. 32,0* / 47 21,0* /63

Staphylococcus spp. 47,0* / 70 35,7* / 107

Семейство Enterobacteriaceae 28,6* / 42 17,0* / 51

Candida spp. 15,0* / 22 28,3* / 85

* различия статистически значимы (p < 0,05); n – количество пациенток.
* differences are statistically significant (p < 0.05); n – number of patients.

Таблица 2. Характеристика колонизационной резистентности L. crispatus и L. gasseri (% / абс. число изолятов)
Table 2. Characteristics of colonization resistance of L. crispatus and L. gasseri (% / absolute number of isolates)

Микробиота / 
Microbiota

Все виды лактобацилл кроме /
All lactobacilli species except  

L. crispatus (n = 169)

L. crispatus
(n = 131)

Все виды лактобацилл кроме /
All lactobacilli species except

L. gasseri (n = 232)

L. gasseri
(n = 68)

Bifidobacterium spp. 74,0 / 125 64,9 / 85 67,7 / 157 79,4 / 54

Enterococcus spp. 25,4 / 43 16,8 / 22 21,1 / 49 27,9 / 19

Streptococcus spp. 23,1* / 39 13,7* / 18 16,4* / 38 36,8* / 25

Staphylococcus spp. 36,7 / 62 29,8 / 39 31,5* / 73 50,0* / 34

Семейство Enterobacteriaceae 20,1* / 34 9,9* / 13 15,5 / 36 22,1 / 15

Candida spp. 31,4 / 53 24,4 / 32 25,0* / 58 39,7* / 27

* различия статистически значимы (p < 0,05), n – количество пациенток.
* differences are statistically significant (p < 0.05), n – number of patients.
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ма вагинальной микробиоты и относятся к комменсалам, но 
при угасании защитных функций организма возможен пере-
ход их в статус патогена. Результаты данного исследования 
структуры изолятов рода Staphylococcus выявили, что во 
всех возрастных группах преобладали S. epidermidis (46,2–
55,9%) и S. aureus (7,7–15,4%). Анализ колонизационной 
резистентности лактобацилл в целом свидетельствует о по-
давлении роста бактерий Staphylococcus spp., частота их 
обнаружения снижается в 1,3 раза, в сообществе с 
L. crispatus – в 1,6 раз. Группа бактерий рода Streptococcus 
была представлена преимущественно S. agalactiae, являю-
щегося главным неонатальным патогеном, и «зеленящими» 
группы viridans. Полученные результаты также указывают на 
то, что на фоне лактобацилл частота обнаружения бактерий 
рода Streptococcus снижается в 1,5 раза, L. crispatus – в 
2,3 раза. 

В группе бактерий семейства Enterobacteriaceae, входя-
щих в вагинальное сообщество, в 65,6% случаев идентифи-
цировались Escherichia coli и Klebsiella spp. – 22,6%. Частота 
обнаружения этих бактерий в когортах, где обнаружены 
Lactobacillaceae и L. crispatus, снижена соответственно в 
1,7 и 2,9 раза.

Бактерии рода Enterococcus являются комменсалами же-
лудочно-кишечного тракта, но могут колонизировать слизи-
стую влагалища, конкурируя с другими представителями 
микробиоты, тем самым становясь патогеном. Во всей по-
пуляции обследованных женщин чаще всего идентифициро-
вались E. faecalis, что составило >90% относительно 
Enterococcus spp. Несмотря на то, что статистически значи-
мого влияния лактобацилл на подавление роста Enterococcus 
spp. не выявлено, частота обнаружения этих бактерий при 
наличии в консорциуме L. crispatus также снижается в 
1,4 раза.

Частота обнаружения Bifidobacterium spp. в вагинальном 
микробном консорциуме при наличии Lactobacillaceae в 
5,8 раза выше, чем при их отсутствии. Вероятнее всего, это 
можно объяснить биоценотическим взаимодействием этих 
бактерий.

Грибы рода Candida относятся к комменсалам микробио-
ты человека, в частности колонизирующими слизистую вла-
галища женщин, но при ослаблении иммунитета и при на-
личии благоприятных условий для размножения представля-
ют собой угрозу. Имеются данные о том, что продукция 
биосурфоктантов вагинальными штаммами L. crispatus при-
водит к уменьшению адгезивных свойств Candida spp. [19] и 
ингибирует рост и образование гиф C. albicans [2]. Результаты 
представленного исследования свидетельствуют о том, что 
из всех выделенных изолятов дрожжевых грибов C. albicans 
идентифицировались в 87,5% случаев, единичными были: 
C. tropicalis, C. inconspicua, C. glabrata и C. lusitaniae. 
Показано, что частота обнаружения грибов рода Candida 
при наличии лактобацилл в микробном консорциуме влага-
лища возрастает в 1,9 раза по сравнению с когортой «лакто-
бациллы не обнаружены».

Таким образом, результаты исследования вагинального 
сообщества обследованных пациенток свидетельствуют о 
том, что в структуре семейства Lactobacillaceae превалиру-
ют L. crispatus, L. gasseri и L. jensenii. Статистически досто-
верные данные получены только о влиянии семейства 

Lactobacillaceae на подавление роста бактерий родов 
Staphylococcus, Streptococcus и семейства Enterobacteriaceae; 
при доминировании L. crispatus – бактерий родов Strepto- 
coccus и семейства Enterobacteriaceae. В то же время гово-
рить о колонизационной резистентности L. crispatus в отно-
шении других представителей микробного вагинального со-
общества не представляется возможным. Полученные дан-
ные, указывающие на благоприятное влияние L. gasseri на 
персистенцию грибов рода Candida, должны обратить вни-
мание акушеров-гинекологов на рациональность назначе-
ния препаратов, содержащих лактобактерии в комплексном 
лечении кандидозной инфекции. В этой связи считаем акту-
альным продолжение исследований, направленных на изу-
чение антагонистической активности с учетом видовой ха-
рактеристики изолятов семейства Lactobacillaceae в отноше-
нии различных групп бактерий вагинального сообщества.
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