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细菌性阴道炎患者阴道菌群组成与其临床表征
相关性研究*

卢维**,刘莉,杨洪容,黄娟

(四川德阳市人民医院妇产科,四川德阳
 

618099)

【摘要】 目的 探究细菌性阴道炎患者阴道微生物群与临床症状的相关性。 方法 纳入2023年3-10月在本院妇产

科诊疗的80例细菌性阴道炎(bacterial
 

vaginosis,BV)患者作为本次研究BV组对象,另将同期来本院体检的80例适龄

妇检健康女性为对照组,2组受试者无菌棉拭子采集阴道后穹隆部位分泌物样本采集,比较2组研究对象阴道主要关键

菌群α(alpha)、beta多样性分析;阴道分泌物细胞、病原体形态学检验;白带量、异味程度等临床症状评分;阴道微生态

Nugent评分;并对阴道关键菌群与临床症状进行相关性分析。 结果 2组的chao
 

1指数和observed指数差异无统计

学意义(P>0.05),2组在菌群的多样性程度方面差异有统计学意义(Shannon指数:P=0.043;Simpson指数:P=
0.006),使用主坐标分析(PCoA)评估微生物结构,结果表明两组之间存在显著的微生物组成差异(P=0.001),且BV组

的微生物多样性相对降低。BV组中加德纳菌Gardnerella、普雷沃菌Prevotella 和阿托波菌Atopobium 的相对丰度显

著高于对照组(P<0.05),而乳酸杆菌Lactobacillus的相对丰度则显著低于对照组(P<0.05)。此外,BV组患者的阴

道pH值及线索细胞阳性率也显著高于对照组。在BV组中,乳酸杆菌的相对丰度与pH值、Nugent评分以及临床症状

评分均显示出显著的负相关性(r=-0.590、-0.411和-0.319,均P<0.05)。这表明乳酸杆菌的数量增加与较低的

pH值、更低的Nugent评分以及较轻的临床症状相关。加德纳菌、普雷沃菌和阿托波菌的相对丰度与pH值、Nugent评

分和临床症状评分均显示出显著的正相关性。具体相关系数:加德纳菌(r=0.667、0.405、0.236,均P<0.05),普雷沃

菌(r=0.306、0.272、0.634,均P<0.05),阿托波菌(r=0.597、0.352、0.359,均P<0.05)。 结论 细菌性阴道炎患

者阴道内主要微生物加德纳菌、普雷沃菌和阿托波菌丰度更高、分布数量较多,而乳酸杆菌的数量比例较少,阴道微生物

群与BV患者的临床症状具有相关性。
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【Abstract】 Objective To
 

explore
 

the
 

correlation
 

between
 

vaginal
 

microbiota
 

and
 

clinical
 

symptoms
 

in
 

patients
 

with
 

bacterial
 

vaginitis. Methods 80
 

cases
 

of
 

bacterial
 

vaginitis
 

(bacterial
 

vaginosis,BV)
 

patients
 

diagnosed
 

and
 

treated
 

in
 

the
 

Department
 

of
 

Obstetrics
 

and
 

Gynecology
 

of
 

Deyang
 

Peoples
 

Hospital
 

from
 

March
 

2023
 

to
 

October
 

2023
 

were
 

included
 

in
 

the
 

BV
 

group
 

of
 

the
 

study,and
 

80
 

cases
 

of
 

healthy
 

women
 

of
 

the
 

appropriate
 

age
 

for
 

gynecological
 

checkups
 

in
 

the
 

same
 

period
 

of
 

time
 

as
 

control
 

group
 

of
 

the
 

study
 

were
 

included
 

in
 

the
 

control
 

group
 

of
 

the
 

study,and
 

aseptic
 

cotton
 

swabs
 

of
 

the
 

subjects
 

in
 

both
 

groups
 

were
 

collected
 

from
 

the
 

area
 

of
 

the
 

posterior
 

vault
 

of
 

vagina.
 

The
 

secretion
 

samples
 

were
 

collected
 

from
 

the
 

posterior
 

vaginal
 

vault
 

area
 

of
 

the
 

two
 

groups,and
 

the
 

diversity
 

analysis
 

of
 

the
 

vaginal
 

key
 

flora
 

alpha
 

and
 

beta
 

of
 

the
 

two
 

groups
 

was
 

compared;the
 

morphological
 

examination
 

of
 

the
 

vaginal
 

secretion
 

cells
 

and
 

pathogens;the
 

clinical
 

symptom
 

scores
 

of
 

leucorrhoea
 

volume
 

and
 

odor;the
 

Nugent
 

score
 

of
 

the
 

vaginal
 

micro-ecology;and
 

the
 

correlation
 

analysis
 

of
 

the
 

vaginal
 

key
 

flora
 

and
 

the
 

clinical
 

symptom
 

was
 

carried
 

out. Results The
 

differences
 

between
 

the
 

chao
 

1
 

index
 

and
 

observed
 

index
 

of
 

the
 

2
 

groups
 

were
 

not
 

statistically
 

significant
 

(P>0.05),and
 

the
 

differences
 

between
 

the
 

2
 

groups
 

were
 

statistically
 

significant
 

in
 

terms
 

of
 

the
 

degree
 

of
 

diversity
 

of
 

the
 

flora
 

(Shannon
 

index:P=0.043;Simpson
 

index:P=0.006),Microbial
 

structure
 

was
 

assessed
 

using
 

principal
 

coordinate
 

analysis
 

(PCoA),which
 

showed
 

significant
 

differences
 

in
 

microbial
 

composition
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

(P=0.001)
 

and
 

a
 

relative
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decrease
 

in
 

microbial
 

diversity
 

in
 

the
 

BV
 

group.
 

Specifically,the
 

relative
 

abundance
 

of
 

Gardnerella,Prevotella,and
 

Atopobium
 

was
 

significantly
 

higher
 

in
 

the
 

BV
 

group
 

than
 

in
 

the
 

control
 

group
 

(P<0.05),whereas
 

the
 

relative
 

abundance
 

of
 

Lactobacillus
 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

in
 

the
 

control
 

group
 

(P<0.05).
 

In
 

addition,the
 

vaginal
 

pH
 

and
 

clue
 

cell
 

positivity
 

of
 

patients
 

in
 

the
 

BV
 

group
 

were
 

also
 

significantly
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

the
 

control
 

group.
 

In
 

the
 

BV
 

group,the
 

relative
 

abundance
 

of
 

Lactobacillus
 

showed
 

a
 

significant
 

negative
 

correlation
 

with
 

pH,Nugent
 

score,and
 

clinical
 

symptom
 

score,with
 

specific
 

correlation
 

coefficients
 

of
 

r=-0.590,-0.411,and
 

-0.319,respectively
 

(all
 

P<0.05).
 

This
 

suggests
 

that
 

increased
 

numbers
 

of
 

Lactobacillus
 

were
 

associated
 

with
 

lower
 

pH,lower
 

Nugent
 

scores,and
 

milder
 

clinical
 

symptoms.
 

On
 

the
 

other
 

hand,the
 

relative
 

abundance
 

of
 

Gardnerella,Prevotella
 

and
 

Atopobium
 

showed
 

significant
 

positive
 

correlations
 

with
 

pH,Nugent
 

score
 

and
 

clinical
 

symptom
 

score.
 

The
 

specific
 

correlation
 

coefficients
 

were
 

as
 

follows:Gardnerella:r=0.667,0.405,0.236
 

(all
 

P<0.05);Prevotella:r=0.306,0.272,0.634
 

(P<0.05);and
 

Atopobium:r=0.597,0.352,0.359
 

(P <0.05). Conclusion In
 

patients
 

with
 

bacterial
 

vaginitis,the
 

main
 

microorganisms
 

in
 

the
 

vagina,Gardnerella,Prevotella
 

and
 

Atopobium,were
 

more
 

abundant
 

and
 

distributed
 

in
 

higher
 

numbers,whereas
 

Lactobacillus
 

was
 

found
 

in
 

a
 

smaller
 

percentage
 

of
 

the
 

population.
 

The
 

vaginal
 

microbiota
 

is
 

correlated
 

with
 

the
 

clinical
 

symptoms
 

of
 

BV
 

patients.
【Keywords】 bacterial

 

vaginitis;microbial
 

community;clinical
 

symptoms;correlation;lactobacillus

  细菌性阴道炎[1](bacterial
 

vaginosis,BV)是育龄

期女性常见的下生殖道感染性疾病,其临床表现为阴

道瘙痒、刺激和分泌物排出并伴有异味,其主要原因是

维持正常阴道酸性环境的乳杆菌减少,而多种厌氧微

生物增多[2],可能与生活方式有关引起阴道微生态和

免疫功能的失衡有关,但其确切具体病因机制复杂且

尚不明确[3]。BV可增加女性患盆腔炎、早产、HPV
感染及多种性传播疾病的风险[4],女性阴道pH 值在

一生中不断变化,受雌激素、阴道上皮细胞内糖原和乳

杆菌的影响,这些变化反映了阴道微生物群的动态变

化。阴道微生物群在维持健康状态和预防阴道炎中起

重要作用,健康阴道环境是弱酸性的,主要由乳酸杆菌

维持,当pH 值变化导致生态失调时,病原体可能增

多[5-6]。相关发现表明,BV症状可能是由特定细菌的

存在或丰度驱动的,阴道微生物群组成和与临床结果

的关联可能因人群而异[7-8],为了预防细菌性阴道炎与

临床表征之间的关联,作者对BV患者和健康人群阴

道分泌物采集样本进行了菌群对比分析,以促进人群

之间结果的直接比较,旨在为相关临床研究提供依据。

对象与方法

1 研究对象

纳入2023年3月至2023年10月在德阳市人民

医院妇产科诊疗的80例BV患者为本研究的BV组,
另将同期来本院体检的80例适龄妇检健康女性为对

照组。

BV组的年龄、体质指数(Body
 

Mass
 

Index,BMI)
和病程分别为(42.07±3.33)岁、23.47±6.48)kg/

m2、6.76±1.38)年,对照组分别为(42.12±2.84)岁、
(24.31±5.19)kg/m2、(6.71±1.66)年;两组研究对

象年龄、BMI和病程差异无统计学意义(t=0.102、

0.902、0.207,均P>0.05)。

1.1 纳入标准 BV组患者符合中华医学会《临床诊

疗指南:妇产科学分册》[9]中有关BV的诊断标准;外
阴瘙痒、白带增多有异味;阴道分泌物经实验室检查确

诊;经妇产科检查无无生殖道相关损伤患者;所有受试

者入组48
 

h内无性生活,以确保对研究结果造成干

扰;健康对照组经妇产确认无任何妇科疾病。两组研

究对象各项检查记录完善整,且均签署知情书。

1.2 排除标准 生理状态为经期、妊娠期或哺乳期的

女性不纳入本次研究;入组前2周内使用过抗菌药物

或微生物调节剂的个体;患有肝、肾功能障碍的受试

者;其他严重全身性疾病或免疫系统疾病。

2 方法

2.1 收集方法 两组受试者均进行以下样本和数据

收集:(1)阴道分泌物采集(阴道后穹隆部位);(2)将采

集的分泌物样本用生理盐水稀释后检测分析;(3)使用

稀释后的样本进行阴道细菌群的检测,分析阴道微生

物群的组成和分布;(4)对阴道分泌物样本进行形态学

检验,观察细菌的形态特征和变化;(5)根据受试者的

临床症状进行评分,评估BV的严重程度和影响;(6)
对阴道分泌物进行Nugent评分评估细菌性阴道炎的

诊断和严重程度;(7)对收集到的数据进行相关性分

析,探讨阴道细菌群、形态学特征、临床症状与Nugent
评分之间的关系。

2.2 alpha多样性分析 α(alpha)多样性分析是反映

某个生 态 系 统 内 微 生 物 物 种 多 样 性 的 分 析 方 法。

alpha多样性指数包括chao
 

1指数、observed指数、

shannon指数和simpson指数等。本研究通过violin
图展示不同分组的多样性指数。

2.3 beta多样性分析 beta多样性分析反映生境间

微生物多样性程度。beta多样性的分析方法包括
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PCA分析、PCoA 分析、NMDS分析等,本研究采用

PCoA分析展示beta多样性。

2.4 阴道关键菌群比较 所有受试者取膀胱截石位

使用无菌棉拭子采集阴道后穹隆部位分泌物样本,采
集的分泌物样本在15

 

min内被迅速储存于-80
 

℃的

冰箱中,随后从保存的样本中提取细菌基因组DNA
并存于-20

 

℃冰箱,等待进一步检测。采用 ABI
 

7900HT
 

PCR检测仪和SYBR
 

Green荧光染料法,检
测阴道内4种阴道关键菌群的相对丰度,包括乳酸杆

菌(上游:5'-ACGGGAGGCAGCAGTAGGGA-3'、下
游:5'-AGCCGTGACTTTCTGGTT

 

GATT-3')、加德

纳菌(上游:5'-CACGCTGGCACAACAATGATG-3'、
下 游:5'-TTGGAACTACGCTGATTCTACCG-3')、
普雷沃菌(上游:5'-CCCGTGTAGTAGGTGAGGTT

 

CTTG-3'、下 游:5'-TCCAGTCTTGGCCCATACG-
3')、阿托波菌(上游:5'-AGAGTTTGATCCTGGCT

 

CAG-3'、下游:5'-TTACCGCGGCTGCTGGCAC-3')。
以上操作均严格按照试剂盒说明书进行,引物由上海

生工生物工程有限公司设计合成。

2.5 形态学检验比较

2.5.1 pH值检测 将采集后的阴道分泌物样本用

生理盐水稀释并滴于pH试纸,读取样本pH值,正常

阴道pH值范围为3.8~4.5。

2.5.2 线索细胞检测 涂片制备:将稀释后的分泌物

均匀涂布于洁净玻片上,制成薄涂片,自然干燥后进行

染色处理。染色步骤:结晶紫染色:涂片上滴加结晶紫

染液,染色1
 

min,冲洗:用清水冲洗涂片;卢戈氏碘液

染色:滴加卢戈氏碘液,染色1
 

min;酒精脱色:用酒精

脱色,迅速冲洗干净;复红染色:滴加稀释石碳酸复红

液,染色1
 

min;最终冲洗和干燥:用清水冲洗涂片,晾
干。显微镜观察:在油镜(100×)下观察染色后的涂

片。线索细胞阳性判定标准:阴道鳞状上皮细胞边缘

不整齐,表面粗糙,有颗粒及斑点状结构。

2.6 临床症状评分和 Nugent评分比较 临床症状

评分:根据白带量的多少、异味程度、瘙痒程度、黏膜充

血程度进行评分,无症状:0分;轻度:1分;中度:2分;
重度:3分。统计并记录每位对象的症状评分,总分为

以上各项评分的累计值。
 

Nugent评分:根据乳酸杆菌

和其他细菌在显微镜下的染色特征及数量进行评分。
乳酸杆菌染色特征:在油镜下显示为两端深染。评分

标准及方法:乳杆菌数>30且无其他杂菌:0分;乳杆

菌数>30但伴有极少量杂菌:1分;乳杆菌数>30但

伴有少量杂菌:2分;乳杆菌数<30但伴有少量杂菌:3
分;以革兰阳性球菌为主:4分;少量乳杆菌及其他杂

菌:5分;少量乳酸杆菌和大多数革兰阴性杆菌:6分;
多数革兰阳性球菌、革兰阴性杆菌、白细胞及5~6个

乳酸杆菌:7分;无乳杆菌,大量革兰阴性杆菌:8分;数
据记录:根据显微镜观察结果记录每位患者的Nugent
评分。

3 统计学方法

本研究数据分析采用SPSS
 

25.0统计软件执行。
阴道pH值和症状评分等计量资料,以均数±标准差

(M±SD)进行描述,采用独立样本t检验;症状等计

数资料,使用χ2 检验;阴道关键菌群的相对丰度与患

者临床症状评分之间的相关性,采用Pearson 相关系

数分析[11]。所有统计检验水平设定为α=0.05,P<
0.05为差异有统计学意义。

结 果

1 alpha
 

多样性分析结果

本研究对2组alpha多样性指数进行了比较(图

1),结果表明,2组的chao
 

1指数和observed指数差

异无统计学意义(P>0.05);2组在菌群的多样性程

度方面的差异有统计学 意 义(Shannon指 数:P=
0.043;Simpson指数:P=0.006),BV组菌群多样性

较对照组降低。

group1 BV组 group2 对照组
图

 

1 alpha多样性分析

Fig.1 Alpha
 

diversity
 

analysis

2 beta多样性分析结果

PCoA分析显示,2组在菌群结构上差异有统计学

意义(P=0.001),见图2。

3 对照组和BV组阴道主要关键菌群对照比较

BV组加德纳菌、普雷沃菌、阿托波菌、乳酸杆菌

相对丰度分别为(0.07±0.02)%、(0.09±0.02)%、
(0.05±0.01)%、(0.09±0.05)%,对照组分别为

(0.05±0.01)%、(0.02±0.01)%、(0.02±0.01)%、
(0.67±0.25)%。BV组加德纳菌、普雷沃菌、阿托波
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菌相对丰度分类显著高于对照组(t=7.196、29.259、

21.519,P<0.05),乳酸杆菌显著低于对照组(t=
20.160,P<0.05)。

group1 BV组 group2 对照组
图

 

2 PCoA分析

Fig.2 PCoA
 

Analysis

4 2组形态学检验比较

BV组患者阴道pH 值为4.90±0.41,与对照组

阴道pH值4.61±0.49相比,差异有统计学意义(t=
4.053,P <0.05);BV 组 线 索 细 胞 阳 性 率 65 例

(81.25%)显著高于对照组42例(52.50%)(χ2=
14.925,P<0.05)。
5 2组患者临床症状评分、Nugent评分比较

BV组Nugent评分值7.73±0.89,与对照组分值

4.56±0.57相比,差异有统计学意义(t=26.730,P<
0.05);BV组临床症状评分4.28±0.79,高于对照组

1.96±0.78,差异有统计学意义(t=18.550,P<
0.05)。

6 阴道关键菌群与临床症状的相关性

在 BV 组 中,乳 酸 杆 菌 的 相 对 丰 度 与 pH 值、

Nugent评分以及临床症状评分均显示出显著的负相

关性(r=-0.590、-0.411和-0.319,均P<0.05)。
这表明乳酸杆菌的数量增加与较低的pH 值、更低的

Nugent评分以及较轻的临床症状相关。另一方面,加
德纳菌、普雷沃菌和阿托波菌的相对丰度与pH 值、

Nugent评分和临床症状评分均显示出显著的正相关

性,具体相关系数:加德纳菌(r=0.667、0.405、0.236,
均P<0.05)、普雷沃菌(r=0.306、0.272、0.634,P<
0.05)、阿托波菌(r=0.597、0.352、0.359,P<0.05)。
见表1、图3~5。

表
 

1 BV组阴道关键菌群与临床症状的相关性
Table

 

1 Correlation
 

of
 

key
 

vaginal
 

flora
 

with
 

clinical
 

symptoms

细菌
pH

r P
阴道Nugent评分

r P
临床症状评分

r P
乳酸杆菌 -0.590 0.000 -0.411 0.000 -0.319 0.003
加德纳菌 0.667 0.000 0.405 0.000 0.236 0.032
普雷沃菌 0.306 0.006 0.272 0.014 0.634 0.000
阿托波菌 0.597 0.000 0.352 0.001 0.359 0.001

图
 

3 阴道pH值相关性分析

Fig.3 Correlation
 

analysis
 

of
 

vaginal
 

Ph

图
 

4 阴道Nugent评分相关性分析

Fig.4 Vaginal
 

Nugent
 

score
 

correlation
 

analysis

图
 

5 临床症状评分相关性分析

Fig.5 Correlation
 

analysis
 

of
 

clinical
 

symptom
 

scores
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讨 论

阴道微生态平衡对于维持女性生理健康至关重

要。在健康状态下,乳酸杆菌等有益微生物群占据阴

道内环境的主导地位,负责维持阴道的酸性环境并通

过多种机制抑制病原菌的生长[12-13]。乳酸杆菌在健康

女性阴道内的比例可达95%以上,其通过分泌过氧化

氢、促进阴道上皮糖原的分解,以及竞争性黏附,有效

抑制其他有害微生物的繁殖[12-13]。但在细菌性阴道炎

(BV)患者中,这种平衡被扰乱。相关研究表明[15],

BV患者的阴道内乳酸杆菌显著减少,而加德纳菌、普
雷沃菌、阿托波菌等厌氧菌过度增殖,这种微生物组成

的改变导致阴道pH值升高,进而破坏阴道的自然防

御机制,使得阴道更易受到感染。加德纳菌等致病菌

的过度增长还会导致大量胺类物质的产生,进一步加

剧pH值的变化[16]。此外,线索细胞的出现在BV的

诊断中具有重要意义。线索细胞是阴道脱落的鳞状上

皮细胞[17],其表面附着大量厌氧菌,其检测阳性率高,
已成为评估阴道感染的有效生物标志。本研究通过对

BV患者和健康受试者的阴道分泌物进行采样,并对

关键菌群分布、阴道pH值以及线索细胞的存在进行

了详细比较,分析阴道关键菌群的分布以及其与BV
临床症状的相关性的研究对于理解BV的病理机制和

改进其治疗方法具有重要意义。进一步的流行病学研

究调查和对症治疗策略的开发将有助于优化BV的管

理,减少由此引起的并发症。
本 次 研 究 结 果 显 示,2 组 的 chao

 

1 指 数 和

observed指数差异无统计学意义,表明2组的菌群丰

富度差异不明显;2组在菌群的多样性程度方面的差

异有统计学意义,BV 组菌群多样性较对照组降低;

PCoA分析显示,2组在菌群结构上差异有统计学意

义。在本研究中,细菌性阴道炎(BV)组患者的阴道内

加德纳菌、普雷沃菌、和阿托波菌的相对丰度显著高于

对照组,而乳酸杆菌的相对丰度则显著低于对照组。
此外,BV组患者的阴道pH值及线索细胞阳性率亦显

著高于对照组。这些发现指出,在BV患者中,阴道环

境已由健康状态向由加德纳菌、普雷沃菌和阿托波菌

主导的菌群失衡状态转变。此类微生物群失衡与阴道

环境的健康密切相关。如Saraf等[18]报道,阴道微生

物群的平衡对女性生殖健康至关重要,乳酸杆菌数量

的减少或厌氧菌数量的增加均可能引发BV。此外,

Chen等[19]的研究亦表明加德纳菌、普雷沃菌和阿托

波菌是BV患者阴道中的常见微生物,进一步支持了

本研究的发现。Numanovic等[20]的实时定量PCR分

析 结 果 显 示,健 康 阴 道 中 乳 酸 杆 菌 的 占 比 高 达

99.3%,而在BV患者中,乳酸杆菌占比仅为21.6%,

而加德纳菌和阿托波菌占比则显著增加至34.4%。
这些结果与本研究的结果具有高度一致性,均表明

BV患者阴道内的微生物群平衡被显著打破,乳酸杆

菌的显著减少与厌氧菌的增加共同作用,导致了阴道

环境的显著变化。
在本研究观察到细菌性阴道炎(BV)患者的阴道

内厌氧菌数量显著增多,这些菌种包括加德纳菌、普雷

沃菌和阿托波菌。这种菌群[16,21]的增多导致阴道内

蛋白质被降解,进而产生胺类物质,造成阴道异味的产

生。此外,这些致病菌能在阴道内形成细菌生物膜,不
仅有助于其在宿主内的定植,还能有效逃避宿主的免

疫系统反应,从而引发阴道炎症[22]。Nugent评分作

为世界卫生组织推荐的诊断BV的金标准,依靠细胞

涂片染色和显微镜下的观察,对阴道菌群的分布和比

例进行细致评估。这一评分系统具有较高的诊断准确

性,有效降低BV的漏诊率[13,23]。在本研究中,BV组

的Nugent评分值及临床症状评分均显著高于对照

组,显示了阴道微生物失衡与BV临床表现之间的直

接关联。加德纳菌在阴道内的症状特别值得关注,该
菌种能通过分子间力和疏水性作用粘附于阴道壁,并
形成胞外聚合物(EPS),这不仅促进了普雷沃菌和阿

托波菌的紧密排列,还助力于微生物膜的形成,使得这

些微生物能长期依附于阴道壁。这种微生物膜的形成

可能导致大量唾液酸酶和丁二酸的产生,这些酶类破

坏阴道黏膜,引发炎症反应,同时增强加德纳菌等细菌

的粘附力,加剧对阴道壁的损伤[24]。相对于这些致病

菌[25],乳酸杆菌则展示出了其保护性作用,能通过产

生有机酸抑制致病菌的生长和繁殖。然而,当乳酸杆

菌的数量减少,其对阴道的保护作用随之下降,导致

BV患者的临床症状加重[26]。本研究的相关性分析结

果进一步显示,乳酸杆菌的相对丰度与阴道pH 值、

Nugent评分、临床症状评分呈负相关,而加德纳菌、普
雷沃菌、阿托波菌则呈正相关。这些发现提示,对BV
患者进行乳酸杆菌的补充可能有助于调节阴道微生物

平衡,改善临床症状。
本研究发现BV患者的阴道微生物群主要由加德

纳菌、普雷沃菌、和阿托波菌组成,而乳酸杆菌的丰度

相对较低。这种微生物群的构成与患者的临床症状密

切相关:加德纳菌、普雷沃菌、和阿托波菌的增加与

BV的临床症状呈正相关,而乳酸杆菌的丰度则呈现

负相关性。这些发现支持了一个重要的治疗假设:通
过增加乳酸杆菌并减少加德纳菌、普雷沃菌和阿托波

菌的数量,可能有助于减轻BV患者的临床症状。这

种策略基于乳酸杆菌在维持阴道健康环境中的关键角

色,特别是其在调节阴道pH值和抑制致病菌过度增

长方面的作用。尽管本研究的初步结果具有前瞻性意
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义,但由于研究期间较短,尚未能完全验证补充乳酸杆

菌对改善BV患者临床症状的长期疗效。因此,未来

的研究将继续探讨乳酸杆菌补充治疗的有效性,并深

入研究其对阴道微生物平衡的具体影响。
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