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绝经前后女性细菌性阴道炎菌群和激素水平的比较研究
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（１．江南大学附属妇产医院，江苏无锡２１４００２；２．无锡怡和妇产医院妇产科）

【摘要】　目的　本研究旨在探讨绝经前后女性患者中细菌性阴道炎（ＢＶ）与阴道微生物群落及激素水平的相关性。分

析了育龄期健康女性、育龄期ＢＶ患者、绝经期健康女性和绝经期ＢＶ患者四组人群的阴道微生物群落结构及其与激素

水平的相互影响。　方法　纳入２０２２年１月到２０２４年１０月江南大学附属妇产医院妇科及无锡怡和妇产医院妇科对

四组人群的阴道拭子样本进行１６ＳｒＲＮＡ基因测序，分析了阴道微生物群落的组成和多样性。同时，通过血液样本测定

了雌激素、孕酮、促卵泡激素（ＦＳＨ）和黄体生成激素（ＬＨ）水平，并使用统计方法分析了微生物群落与激素水平之间的相

关性。　结果　育龄期健康女性组的雌激素水平显著高于育龄期ＢＶ组（犘＜０．００１），孕酮水平也显著较高（犘＝

０．０４６）。绝经期健康组的雌激素水平同样显著高于绝经期ＢＶ组（犘＝０．０４５），但孕酮水平在两组间无显著差异。阴道

微生物群落结构分析显示，乳酸菌属在健康女性中占主导地位，而ＢＶ患者中乳酸菌属的相对丰度降低，与ＢＶ相关的微

生物如犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊和犃狋狅狆狅犫犻狌犿狏犪犵犻狀犪犲的丰度增加。相关性分析表明，乳酸菌属与雌激素和孕酮水平呈正

相关（犘＜０．００１），而与促卵泡激素和黄体生成激素水平呈负相关（犘＜０．００１）。相反，犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊和

犃狋狅狆狅犫犻狌犿狏犪犵犻狀犪犲与雌激素和孕酮水平呈负相关（犘＜０．００１），而与促卵泡激素和黄体生成激素水平呈正相关（犘＜

０．００１）。　结论　阴道微生物群落的结构与激素水平的变化密切相关，这一发现为ＢＶ的预防和治疗提供了新的视角。

维护健康的阴道微生物群落和适宜的激素水平对于预防ＢＶ具有重要意义。未来的研究需要进一步探索激素水平、阴

道微生物群落和ＢＶ之间的因果关系，并评估潜在干预措施的效果。
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　　细菌性阴道炎（ＢＶ）是一种全球范围内普遍存在

的妇科感染性疾病［１］，其特点是阴道内正常微生物群

落的失衡，导致病原微生物的过度生长［２］。ＢＶ的诊

断标准通常基于临床症状和体征，如阴道分泌物的异

常、ｐＨ值的升高以及胺试验阳性
［３］，但这些方法可能

难以全面反映阴道微生物群落的复杂性，也无法准确

预测哪些女性更易发展为ＢＶ。健康女性的阴道微生

物群落通常由多种厌氧菌和需氧菌组成，其中乳酸菌

属（尤其是乳酸杆菌）是最为关键的成员之一。这些微

生物通过产生乳酸和其他抗菌物质，维持阴道的酸性

环境（ｐＨ≤４．５），从而抑制病原微生物的生长。这种

微生物间的相互作用和平衡对于防止感染至关重

要［４］。当这种平衡被打破时，如乳酸菌数量减少，其他

微生物（如加德纳菌、普雷沃菌属和动弯杆菌属）可能

过度增长，导致ＢＶ的发生
［５］。女性激素水平的变化，

尤其是雌激素和孕激素，对阴道微生物群落的组成和

功能有着显著的影响［６］，雌激素通过促进乳酸菌生长、

增强阴道屏障功能，帮助维持微生物的［７８］，女性进入

绝经期后雌激素水平下降，乳酸菌减少，阴道ｐＨ 升

高，增加了ＢＶ的风险。年龄也是影响女性生殖健康

的重要因素之一［１０］。育龄期女性由于激素水平相对

稳定，其阴道微生物群落也相对稳定。而随着年龄的

增长，尤其是在绝经后，激素水平变化导致阴道微生物

群落失衡［１１］，增加ＢＶ及其他阴道感染的风险。

为了深入理解绝经前后女性中ＢＶ与阴道微生物

群落的关系，以及激素水平如何影响这种关系，本研究

评估了激素水平与阴道微生物群落组成的相关性。这

些分析结果将有助于揭示ＢＶ的发病机制，也将为未

来的研究提供基础，以进一步探索微生物群落与女性

生殖健康之间的复杂关系。

材料与方法

１　临床资料

１．１　研究对象　本研究纳入２０２２年１月到２０２４年

１０月江南大学附属妇产医院妇科和无锡怡和妇产医

院就诊的ＢＶ患者７０名，其中年龄１８～４０岁之间育

龄期患者３５名，４５岁以上绝经后患者３５名。同时纳

入同年龄段对照组７０名。所有研究对象的临床特征

见表１，实验组和对照组在年龄、体重、既往史等一般

资料的比较无统计学差异，研究结果可比性。

１．２　纳排标准　ＢＶ组患者符合中华医学会《临床诊

疗指南：妇产科学分册》［１２］中有关ＢＶ的诊断标准，患

者出现外阴瘙痒、白带增多有异味，且阴道分泌物经实

验室检查确诊；健康对照组：经妇产检查确认无任何妇

科疾病的女性；所有受试者入组４８ｈ内无性生活，以

确保对研究结果造成干扰；所有研究对象各项检查记

录完整。

１．３　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　样本收集　阴道菌群样品收集：于阴道后穹隆部

位采集阴道分泌物，用生理盐水稀释后进行形态学检

验，观察细菌的形态特征以进行诊断。将剩余样本用

密封盒密封，保存于８０℃冰箱中，取样过程严格遵循

无菌取样原则。

血清样品收集：采集所有患者入院后２４ｈ内空腹

外周静脉血３ｍＬ，置入血清采血管，３０００ｒ／ｍｉｎ（离

心半径１２．８ｃｍ）离心１０ｍｉｎ，分离血清，进行检测。

２．２　阴道菌群特征分析　将阴道分泌物样本通过无

锡怡和妇产医院委托金域医学检验中心进行１６Ｓ

ｒＲＮＡ测序分析和菌群鉴定。使用１６ＳｒＲＮＡ 基因

Ｖ３ 区 引 物 进 行 ３５ 个 循 环 的 ＰＣＲ。产 物 经 过

ＮａｎｏＤｒｏｐ检测合格后，使用美国Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司的

ＨｉＳｅｑ第二代高通量测序平台进行双端测序。测序完

成后，采用Ｓｉｌｖａ数据库对样本进行物种对比和注释。

根据比对结果分析阴道微生物群结构及菌群多样性指

标（Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数）。

２．３　血清细胞因子水平检测　通过化学发光法检测

试剂盒检测血清中的雌激素、孕酮、ＦＳＨ和ＬＨ水平。

试剂盒由美国贝克曼库尔特股份有限公司提供。

３　统计方法

采用ＧｒａｐｈｐａｄＰｒｉｓｍ５．０软件。正态分布的连

续变量以均值±标准差（狓±狊）表示，两组之间比较采

用ｔ检验；非正态分布的连续变量以中位数（四分位

数）表示，两组之间比较采用非参数检验。计数资料以

百分率（％）表示，两组之间比较采用χ
２ 检验。检验水
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准α＝０．０５。采用Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析阴道菌群特征

与血清雌激素、孕酮、ＦＳＨ 和ＬＨ 的含量水平的相关

性。检验水准α＝０．０５。测序数据结果计算及绘图采

用犚Ｓｔｕｄｉｏ进行。

结　果

１　入组一般情况比较

各年龄患者及健康对照入组时一般情况见表１所

示，包括年龄、ＢＭＩ情况，两组患者治疗前的一般临床

资料差异无统计学意义（犘＞０．０５）。

２　各组患者激素水平情况比较

在本项研究中，对四组不同状况的女性患者进行

了激素水平的比较分析，结果见表２。育龄期健康组

与育龄期ＢＶ组的比较显示，育龄期健康组的雌激素

水平显著高于育龄期ＢＶ组（２００．０６±３０．０２ｖｓ１５０±

２４．８５）ｐｇ／ｍＬ，孕酮水平也显著较高（５．００±１．５ｖｓ

３．０９±０．９９）ｐｇ／ｍＬ。此外，促卵泡激素和黄体生成激

素在两组间也存在显著差异，其中促卵泡激素水平在

育龄期健康组中较低（５．０３±１．２ｖｓ５．９９±１．５１）ｐｇ／

ｍＬ，而黄体生成激素水平在育龄期健康组中也显著较

低（３．９６±０．７９ｖｓ５．０２±１．１９）ｐｇ／ｍＬ，差异均有统

计学意义（均犘＜０．０５）。绝经期健康组与绝经期ＢＶ

组的比较结果表明，绝经期健康组的雌激素水平同样

显著高于绝经期ＢＶ组（４９．８±９．７４ｖｓ３９．９７±７．９２）

ｐｇ／ｍＬ，而孕酮水平在两组间差异无统计学意义（１．００

±０．４９ｖｓ０．８０±０．３０）ｐｇ／ｍＬ。促卵泡激素和黄体

生成激素在绝经期ＢＶ组中显著高于绝经期健康组，

分别为（５０．１９±９．６２ｖｓ５５．３６±１１．５３）ｐｇ／ｍＬ和

（３０．００±６．１５ｖｓ３４．９４±６．８３）ｐｇ／ｍＬ（犘＜０．０４５和

犘＜０．００１）。进一步的统计分析表明，不同年龄段的

健康组和ＢＶ组在激素水平上均存在显著差异。雌激

素、孕酮、促卵泡激素和黄体生成激素在不同年龄段的

健康组间差异有统计学意义（犘＜０．００１），同样，在不

同年龄段的ＢＶ组间这些激素水平差异有统计学意义

（犘＜０．００１）。

３　各组阴道微生物群落结构

本研究通过分析育龄期健康女性、育龄期ＢＶ患

者、绝经期健康女性和绝经期ＢＶ患者四组人群的阴

道微生物群落结构，揭示了不同生理状态下阴道微生

物多样性和组成的变化。实验结果显示，各组人群的

阴道微生物群落在物种丰富度和相对丰度上存在显著

差异。见图１Ａ，各组阴道微生物群落中的主要菌属包

括 乳 酸 菌 属 （犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）、加 德 纳 菌 属

（犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪）、阿托波菌属（犃狋狅狆狅犫犻狌犿）、普雷沃菌

属（犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪）、巨球菌属（犕犲犵犪狊狆犺犪犲狉犪）、双歧杆菌

属（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿）、拟杆菌属（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊）、动弯

杆菌属（犕狅犫犻犾狌狀犮狌狊）和斯尼瑟菌属（犛狀犲犪狋犺犻犪），以及

其他未明确分类的微生物（ｏｔｈｅｒ）。对于育龄期健康

组而言，乳酸菌属（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）占主导地位，相对丰

度超过６０％，显示出健康的阴道微生物群落特征。其

他菌属的相对丰度较低。而育龄期ＢＶ组患者乳酸菌

属（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）的相对丰度显著降低至３４％，而加

德纳菌属（犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪）和阿托波菌属（犃狋狅狆狅犫犻狌犿）

的相对丰度升高至２０％和１５％，表明ＢＶ状态下阴道

微生物群落的失衡。绝经期健康组可见乳酸菌属

（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）的相对丰度略有下降至５０％，而巨球

菌 属 （犕犲犵犪狊狆犺犪犲狉犪 ） 和 双 歧 杆 菌 属

（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿）的相对丰度有所增加。而绝经期

ＢＶ组乳酸菌属（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）的相对丰度进一步降

低至２０％，普雷沃菌属（犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪）和动弯杆菌属

（犕狅犫犻犾狌狀犮狌狊）的相对丰度显著升高，反映出绝经后

ＢＶ状态下阴道微生物群落的进一步失衡。图１Ｂ及

图１Ｃ为各组的香农指数（犛犺犪狀狀狅狀犻狀犱犲狓）及辛普森

指数（犛犻犿狆狊狅狀犐狀犱犲狓），分别反映了阴道微生物群落

的多样性和阴道微生物群落的均匀度。育龄期健康组

乳酸菌属占绝对优势，其阴道微生物群落多样性及均

匀度均最低。随着到达绝经期，健康组的香农指数

（犛犺犪狀狀狅狀犻狀犱犲狓）无明显差异，而辛普森指数有明显降

低（犘＜０．００１）。而在育龄期ＢＶ状态下，阴道微生物

群落的多样性及均匀度均明显升高（犘＜０．００１），到了

绝经期后出现ＢＶ时，微生物群落多样性及均匀度也

较同年龄健康组上升，但是低于育龄期ＢＶ组（犘＜

０．００１）。

　　Ａ　各组患者阴道菌群丰度分布　Ｂ　各组阴道菌群的Ｓｈａｎｎｏｎ

指数　Ｃ　各组阴道菌群的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数，
两组之间相比犘＜０．０５

图１　患者阴道菌群情况

犉犻犵．１　犞犪犵犻狀犪犾犿犻犮狉狅犫犻狅狋犪狅犳狆犪狋犻犲狀狋狊

４　各组患者阴道微生物优势种丰度变化情况

由于对于阴道微环境来说，乳酸菌属是最为重要

的菌属，而在ＢＶ感染中又以加德纳菌、普雷沃菌、阿

托波菌为重要的有害菌种，所以接下来针对上述属的
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菌种进行了进一步精确到种的鉴定，结果见图２。乳

酸菌属（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）在育龄期健康组中占据主导地

位，其中犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮狉犻狊狆犪狋狌狊的相对丰度最高，达

到 ３５％，而 犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犵犪狊狊犲狉犻 和 犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊

犼犲狀狊犲狀犻犻 的 相 对 丰 度 分 别 为 １５％ 和 １０％。

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犻狀犲狉狊 的 相 对 丰 度 较 低，为 ５％。

犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊和犃狋狅狆狅犫犻狌犿狏犪犵犻狀犪犲的相对

丰度分别为５％和２％，而犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犫犻狏犻犪的相对丰

度最低，仅为１％。育龄期ＢＶ组与育龄期健康组相

比，ＢＶ 患 者 的 乳 酸 菌 属 相 对 丰 度 普 遍 下 降，

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮狉犻狊狆犪狋狌狊 降 至 １０％，犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊

犻狀犲狉狊显著增加至３０％。同时，犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊

的相对丰度显著上升至２０％，犃狋狅狆狅犫犻狌犿狏犪犵犻狀犪犲也

增加至１５％。犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犫犻狏犻犪 的相对丰度增加至

５％。上述变化与育龄期健康组相比均差异有统计学

意义 （犘 ＜０．００１）。在 绝 经 期 健 康 女 性 中，

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮狉犻狊狆犪狋狌狊的相对丰度略有下降至２５％，

而 犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犻狀犲狉狊 的 相 对 丰 度 增 加 至 １０％。

犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊和犃狋狅狆狅犫犻狌犿狏犪犵犻狀犪犲的相对

丰度分别为８％和３％，犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犫犻狏犻犪的相对丰度

为２％。除犃狋狅狆狅犫犻狌犿狏犪犵犻狀犪犲与犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犫犻狏犻犪之

外，其余菌种相对丰度较育龄期健康组相比差异有统

计学意义（犘＜０．０５）。而在绝经期 ＢＶ 患者中，

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮狉犻狊狆犪狋狌狊 的相对丰度进一步下降至

５％，犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊 犻狀犲狉狊 显 著 增 加 至 ４０％。

犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊的相对丰度最高，达到２５％，

而 犃狋狅狆狅犫犻狌犿 狏犪犵犻狀犪犲 也 显 著 增 加 至 １５％。

犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犫犻狏犻犪的相对丰度进一步增加至８％。与绝

经期健康组患者对比差异有统计学意义（犘＜０．００１），

与育龄期健康组差异有统计学意义（犘＜０．００１）。

５　各组阴道微生物与激素水平的相关性分析研究

育龄期健康女性、育龄期ＢＶ患者、绝经期健康女

性和绝经期ＢＶ患者四组人群中阴道微生物群与激素

水平（雌激素、孕酮、促卵泡激素、黄体生成激素）之间

的相关性分析结果见图３。犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮狉犻狊狆犪狋狌狊与

雌激素的相关性系数为０．７７９，与孕酮的相关性系数

为０．５５６，表明犔．犮狉犻狊狆犪狋狌狊的丰度与这两种激素水

平呈正相关。与促卵泡激素（ＦＳＨ）和黄体生成激素

（ＬＨ）的相关性系数分别为－０．４４６和－０．４５４，表明

犔．犮狉犻狊狆犪狋狌狊的丰度与这两种激素水平呈负相关。

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犵犪狊狊犲狉犻 与 雌 激 素 的 相 关 性 系 数 为

０．６７２，与孕酮的相关性系数为０．７５４，显示出与犔．

犮狉犻狊狆犪狋狌狊相似的正相关趋势。与促卵泡激素和黄体

生成激素的相关性系数分别为－０．３４９和－０．４１３，同

样显示出负相关性。犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犼犲狀狊犲狀犻犻与雌激素

和孕酮的相关性系数分别为０．６４０和０．７１３，维持了

乳酸菌与这两种激素的正相关性。与促卵泡激素和黄

体生成激素的相关性系数分别为－０．２８９和－０．２４４，

负相关性较犔．犮狉犻狊狆犪狋狌狊和犌．狏犪犵犻狀犪犾犻狊更强。与

促卵泡激素和黄体生成激素的相关性系数分别为

０．２７４和０．４９６，正相关性较犌．狏犪犵犻狀犪犾犻狊更显著。

犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犫犻狏犻犪与雌激素、孕酮、促卵泡激素和黄体

生成激素的相关性系数分别为－０．３５７、－０．２５６、

０．３９９和０．４５６，显示出与其他菌种不同的相关性模

式，特别是与黄体生成激素的正相关性最强。

图２　患者阴道菌种相对丰度情况

犉犻犵．２　犚犲犾犪狋犻狏犲犪犫狌狀犱犪狀犮犲狅犳狏犪犵犻狀犪犾犫犪犮狋犲狉犻犪犾狊狆犲犮犻犲狊犻狀狆犪狋犻犲狀狋狊

　　　与育龄期健康组之间相比犘＜０．０５，　＃　与绝经期健康组

之间相比犘＜０．０５。

图３　阴道微生物与激素水平的相关性分析

犉犻犵．３　犆狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀狏犪犵犻狀犪犾犿犻犮狉狅犫犻狅狋犪

犪狀犱犺狅狉犿狅狀犲犾犲狏犲犾狊

讨　论

本研究通过综合分析绝经前后不同年龄层女性患

者的阴道微生物群落结构及其与激素水平的相关性，

提供了对细菌性阴道炎（ＢＶ）影响因素的深入理解。

研究结果表明，阴道微生物群落的组成和激素水平在

不同生理阶段和ＢＶ状态下存在显著差异，这些发现

对于指导ＢＶ的预防和治疗具有重要意义。

研究结果表明，育龄期健康女性的雌激素和孕酮

水平显著高于育龄期ＢＶ患者，这与之前的研究结果

一致［１３１４］，说明激素水平的变化可能影响阴道微生物

·６０７·
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群落的稳定性。雌激素和孕酮的降低可能导致乳酸菌

属的减少，从而影响阴道的酸性环境和抗菌防御机制，

增加ＢＶ的风险。另外，绝经后女性雌激素水平的显

著下降也与阴道微生物群落的失衡有关，这可能解释

了为什么绝经后女性更容易发生ＢＶ。进一步通过检

测阴道微生物群落结构的变化发现，育龄期健康女性

的阴道微生物群落以乳酸菌属为主导，特别是

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮狉犻狊狆犪狋狌狊，这与目前研究发现健康的阴

道微生物群落特征相符［１３］。然而，在ＢＶ患者中，乳

酸菌属的相对丰度降低，而与ＢＶ 相关的微生物如

犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊和犃狋狅狆狅犫犻狌犿狏犪犵犻狀犪犲的丰度

增加，导致阴道微生物群落失衡。这一结果强调了维

持乳酸菌属特别是犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊犮狉犻狊狆犪狋狌狊的主导地

位对于阴道健康的重要性［１５１６］。

另外，本研究结果还表明了阴道微生物群落与激

素水平之间的相关性。总言之，乳酸菌属中的优势菌

种（如犔．犮狉犻狊狆犪狋狌狊、犔．犵犪狊狊犲狉犻和犔．犼犲狀狊犲狀犻犻）通常

与雌激素和孕酮水平呈正相关，而与促卵泡激素和黄

体生成激素呈负相关，这可能反映了这些菌种在维持

阴道健康和酸性环境中的作用。而研究表明以犔．

犮狉犻狊狆犪狋狌狊为主的微生物群是阴道中最常见的产 Ｈ２Ｏ２

乳杆菌［１７１８］，能够有效维持阴道内环境的稳态并减少

阴道感染的机率，相反，条件致病菌如犌．狏犪犵犻狀犪犾犻狊

和犃．狏犪犵犻狀犪犲通常与雌激素和孕酮水平呈负相关，而

与促卵泡激素和黄体生成激素呈正相关，这可能与它

们在ＢＶ发病机制中的潜在作用有关。这些发现为进

一步理解阴道微生物群落与女性激素水平之间的相互

作用提供了重要启示，但目前尚未有明确研究表明在

人体内微生物群与这些激素变化的因果关系，仅在动

物实验中发现犔．犮狉犻狊狆犪狋狌狊及犌犪狉犱狀犲狉犲犾犾犪狏犪犵犻狀犪犾犻狊

在小鼠阴道的定植情况可能与雌激素水平变化有关，

而这种作用可能是由糖原介导［１９］。

目前的研究及本文发现为开发新的ＢＶ治疗和预

防策略提供了科学依据。例如，通过调节激素水平或

增强乳酸菌属的定植，可能有助于恢复和维持阴道微

生物群落的平衡。此外，针对特定菌种的益生菌治疗

或者菌群移植疗法［２０］可能对于恢复阴道健康和预防

ＢＶ复发具有潜在价值
［２１］。总之，本研究强调了激素

水平和阴道微生物群落之间复杂的相互作用，并揭示

了这些相互作用在不同生理阶段和疾病状态下的变

化。这些结果为理解ＢＶ的发病机制提供了新的视

角，并可能有助于开发更有效的预防和治疗策略。未

来的研究应进一步探索激素水平、阴道微生物群落和

ＢＶ之间的因果关系，并评估潜在干预措施的效果。
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Ｐｏｓｔｍｅｎｏｐａｕｓａｌｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅａｎｄｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔ

ＲｅｐｒｏｄＨｅａｌｔｈ，２０２１，３：７８０９３１．

［１８］　许啸声，赵荣，冯炜炜，等．雌激素补充治疗对绝经后高危型

ＨＰＶ感染女性阴道菌群及局部免疫的影响［Ｊ］．中华生殖与避

孕杂志，２０２４，４４（２）：１１６１２２．

［１９］　ＲａｈｍａｎＮ，ＭｉａｎＭＦ，ＮａｚｌｉＡ，ｅｔａｌ．Ｈｕｍａｎｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎｉｓｒｅｇｕｌａｔｅｄｂｙｆｅｍａｌｅｓｅｘｈｏｒｍｏｎｅｓｉｎａｍｏｕｓｅ

ｍｏｄｅｌ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＣｅｌｌＩｎｆｅｃｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０２３，１３：１３０７４５１．

［２０］　 ＬｅｖＳａｇｉｅ Ａ，ＧｏｌｄｍａｎＷｏｈｌＤ，Ｃｏｈｅｎ Ｙ，ｅｔａｌ．Ｖａｇｉｎａｌ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｔｒａｎｓｐｌａｎｔａｔｉｏｎｉｎｗｏｍｅｎｗｉｔｈｉｎｔｒａｃｔａｂｌｅｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｖａｇｉｎｏｓｉｓ［Ｊ］．ＮａｔＭｅｄ，２０１９，２５（１０）：１５００１５０４．

［２１］　ＦｉｌａｒｄｏＳ，ＤｉＰｉｅｔｒｏＭ，ＭａｓｔｒｏｍａｒｉｎｏＰ，ｅｔａｌ．Ａ ｍｕｌｔｉｓｔｒａｉｎ

ｏｒａｌｐｒｏｂｉｏｔｉｃｉｍｐｒｏｖｅｓｔｈｅｂａｌａｎｃｅｏｆｔｈｅｖａｇｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎ

ｗｏｍｅｎ ｗｉｔｈ ａｓｙｍｐｔｏｍａｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａｌｖａｇｉｎｏｓｉｓ：Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ

ｅｖｉｄｅｎｃｅ［Ｊ］．Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ．２０２４，１４；１６（２０）：３４６９．

【收稿日期】　２０２４１２１６　【修回日期】　２０２５０３０８

·７０７·

中 国 病 原 生 物 学 杂 志
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Ｊｕｎ．２０２５，　Ｖｏｌ．２０，Ｎｏ．６
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