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阴道微生态与女性生殖道疾病的相关性研究进展

胡明淼，周雪勤　（广西医科大学附属武鸣医院妇科，广西 南宁 530199）

［摘 要］　近年来，随着分子生物学不断发展、进步，阴道微生态的研究成为临床热点。阴道微生态与阴道炎症、盆腔炎症、人

乳头瘤病毒（HPV）感染、宫颈病变、恶性肿瘤等女性生殖道疾病的发生、发展密切相关。本文对阴道微生态与女性生殖道疾病的相

关研究进行综述，以期为女性生殖道疾病的防治提供理论依据。
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Research progress on the relationship between vaginal microecology and female reproductive tract diseases
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Abstract: In recent years，with the continuous development and progress of molecular biology，vaginal microecology has become a clinical 
hotspot. Vaginal microecology is closely associated with the occurrence and development of female reproductive tract diseases such as vaginitis，
pelvic inflammatory disease，human papilloma virus （HPV） infection，cervical lesion，malignant tumor.  Therefore，this paper reviews the 
related studies on vaginal microecology and female reproductive tract diseases，in order to provide a theoretical basis for the prevention and 
treatment of female reproductive tract diseases.
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阴道微生态是女性体内微生态系统的重要组成

部分，主要由阴道微生物菌群、解剖结构、机体内分泌

调节系统及阴道局部免疫系统共同构成，他们相互影

响，共同发挥作用维持阴道微生态系统动态平衡[1]。

阴道内环境平衡一旦被破坏，细菌、真菌等病原体侵

入的风险将升高，可能会诱发各种阴道感染性疾病甚

至恶性肿瘤，严重威胁女性的身心健康[2]。女性生殖

道相关疾病已成为我国妇科门诊常见疾病，深入研究

阴道微生态在女性生殖道疾病发生发展中的作用机

制，可为其今后的治疗提供新的方向。本研究对阴道

微生态与女性生殖道疾病的相关研究进展进行综述，

现报告如下。

1　阴道微生态变化对女性健康的影响

既往对人体微生态的研究主要集中在胃肠道方

面，针对阴道微生态的研究较少。女性正常阴道微生

态体系由多种微生物组成，目前已经发现的有 50 多

种，阴道微生物包含着很多菌群，多由需氧菌和厌氧

菌构成[3]。这些菌群中有维持阴道微生态平衡的菌

群，也有破坏阴道微生态平衡的菌群，在体内外各种

因素影响下，他们相互共生、相互制约，最终达到一个

平衡状态[4]。研究发现，女性阴道微生态体系中阴道

菌群的改变与阴道炎、宫颈炎、子宫内膜炎、盆腔炎、

人乳头瘤病毒（human papilloma virus,HPV）感染、宫颈

病变等相关疾病的发生、发展有关[5]。

女性正常阴道微生态菌群主要以乳酸杆菌（革兰

阳性大杆菌）为优势菌，乳酸杆菌在所有阴道内寄居

菌中占 95% 以上，其没有芽胞，呈细长弯曲、杆状、球

杆状等形状[6]。乳酸杆菌代谢后产生过氧化氢、乳酸

等，维持阴道微环境的 pH 值在 3. 8~4. 5，使阴道微环

境处于一个弱酸性状态，在这样的弱酸性环境下，大

部分致病菌与寄生菌的生长都会受到一定抑制[7]。乳

酸杆菌属于益生菌，在阴道内具有优势地位，与宿主

细胞受体的亲和力强，能协调、制约其他菌过度生长，

局部调节阴道免疫力；同时，其可以阻止其他致病菌

粘附于阴道上皮细胞，还能激活机体免疫系统，抑制

致病菌侵袭与生长，维持阴道微生态平衡[8]。

一旦阴道微环境中乳酸杆菌的含量降低，失去主

导地位，阴道微环境中的 pH值则会上升，阴道内其他

病原菌会不受控制地大量繁殖生长，导致阴道菌群紊

乱，从而打破阴道微生态系统的平衡状态[9]。致病菌
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产生的各种有害代谢物侵犯阴道、宫颈等部位，使阴

道局部抵抗力降低，导致阴道感染、盆腔感染、宫颈疾

病甚至宫颈癌等疾病的发生风险增加[10-11]。机体免疫

力下降、阴道微生态失衡是致病菌侵袭阴道的重要窗

口，也是导致女性生殖道疾病发生的危险因素。近年

来，随着人们日常生活结构及工作节奏的改变，女性

阴道微生态失衡的发生风险也在逐渐上升，不仅严重

影响着女性身心健康与生活质量，同时也增加了阴道

微生态失衡导致的疾病就医负担。

2　阴道微生态平衡的影响因素

阴道表面以乳酸杆菌为主的微生物群与宿主环

境共同维持着一个平衡的阴道微生态系统。根据现

有的研究显示，影响女性阴道微生态的因素有很多，

包括阴道优势菌（乳酸杆菌）、机体免疫调节、雌激素

与孕激素、抗菌药物的使用等[12]。乳酸杆菌被认为是

女性健康阴道微生态系统中必要的微生物，目前，已

发现大约有 25种乳酸杆菌，如加氏乳酸杆菌、卷曲乳

酸杆菌、惰性乳酸杆菌等。虽然不同种族的女性阴道

内乳酸杆菌的比例存在一定差异，但均以竞争粘附能

力、刺激阴道局部免疫及产生抗菌物质（细菌素、过氧

化氢、乳酸等）等方式在阴道内调节微生态平衡。另

外，从机体免疫方面，全身性疾病、免疫抑制剂、自身

免疫力低下、抗肿瘤药物等均可以通过机体免疫调节

机制来影响女性阴道微生态平衡[13]。同时，在女性内

分泌方面，雌激素与孕激素在维持女性身体健康与机

体功能方面发挥着重要作用，与阴道微生态平衡息息

相关。雌激素不仅能维持盆底肌功能，增强阴道非特

异免疫功能，还能增加阴道上皮细胞内糖原含量，在

乳酸杆菌的作用下，糖原进一步分解产生抗菌物质，

从而维持阴道微生态平衡。相关研究显示，雌激素可

以调节阴道菌群，降低女性生殖道感染风险[14]；孕激素

会促进阴道上皮细胞脱落，降低阴道内乳酸杆菌含

量，导致阴道局部免疫力下降，阴道微生态平衡状态

被破坏。除此之外，性生活、妊娠、个人卫生、分娩等

也是影响女性阴道微生态系统平衡的危险因素。由

于女性阴道是一个开放性的腔体，微生态失衡后易受

到机体内外致病菌的侵袭，进而引发阴道炎、盆腔炎、

宫颈炎、HPV感染、宫颈的良恶性病变等相关性疾病。

所以,维持阴道微生态的平衡和稳定是预防上述疾病

的关键所在。

3　阴道微生态与女性生殖道感染性疾病

阴道内乳酸杆菌数量下降或者缺失，导致阴道菌

群改变，阴道微生态失衡，与女性生殖道感染性疾病

的发生高度相关[15]。女性的阴道本身是一个非常复杂

的微生态体系，由微生态菌群、解剖结构、机体内分泌

调节功能及阴道局部免疫共同维持着阴道内环境菌

群稳定，防止外来致病菌的侵袭[16]。女性周期性分泌

激素会促进阴道鳞状上皮增生、脱落，释放大量糖原，

促进女性阴道内乳酸杆菌繁殖，维持阴道酸性环境状

态，从而抑制其他致病菌生长，抵御外界致病菌侵袭。

阴道微生态平衡状态是衡量女性生殖道是否感染的

一项重要指标，当阴道微生态平衡被破坏时，首先是

下生殖道发生感染，接着致病菌逐渐上行侵袭上生殖

道，进而引发上生殖道相关炎性疾病。

盆腔炎性疾病在临床上尤为常见，病因较为复

杂，与支原体、细菌、衣原体等感染有关[17]。目前，已有

较多研究证实阴道微生态与女性盆腔炎性疾病的发

生、发展及预后有关。吴兴花等[18]的研究显示，给予盆

腔炎患者乳杆菌活菌胶囊联合甲硝唑治疗较仅用甲

硝唑治疗的临床效果更好，且阴道菌群密度、多样性

及阴道微生态情况均更优，这说明阴道微生态与盆腔

炎的发生发展密切相关。菌群密度反映了女性阴道

菌群总量，菌群多样性反映了细菌种类。女性生殖道

感染会引发生育障碍，而阴道菌群失调是生殖道感染

最重要的致病因素。贾蜀云等[19]在输卵管炎性不孕女

性研究中发现，与正常已婚已育女性比较，输卵管炎

性不孕女性阴道菌群密度、多样性更高，阴道乳酸杆

菌、棒状杆菌构成比更低，表皮葡萄球菌、大肠埃希

菌、粪链球菌等致病菌构成比更高，提示阴道微生态

失衡是导致输卵管炎性不孕发生的重要原因。张海

琼等[20]的研究结果显示，慢性盆腔炎性疾病综合征患

者阴道微生态失衡率高于健康女性，且阴道菌群多样

性、清洁度异常率均高于健康女性，指出女性阴道微

生态检测可为临床诊断慢性盆腔炎性疾病综合征提

供证据。刘颖等[21]对 137 例行体外受精-胚胎移植术

前有慢性子宫内膜炎的患者进行分组治疗研究，结果

显示，乳酸杆菌联合抗生素组的临床疗效优于单用抗

生素组，表明乳酸杆菌能有效改善妊娠结局，且阴道

菌群参与了慢性子宫内膜炎的发生。既往有学者在

子宫内膜炎母猪中开展研究，发现子宫内膜炎母猪阴

道内放线杆菌、链球菌属、拟杆菌属等主要优势菌丰

富度明显降低，出现了阴道菌群失衡现象，与人类相

似[22]。基于以上研究，笔者的前期研究中亦发现阴道

微生态平衡与子宫内膜息肉的发生存在关联[23]。表明

阴道微生态在女性生殖道感染性疾病的发生发展中

发挥着重要作用，这也为女性生殖道感染性疾病患者
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的临床诊断、治疗及预后评估提供了新的方向。

4　阴道微生态与恶性肿瘤

近年来，分子生物学不断进步，越来越多的研究

指出病毒感染与机体微生态环境有关，女性阴道邻近

子宫，阴道微生态环境状态会直接影响子宫健康[24]。
目前针对阴道微生态与女性恶性肿瘤的关系的研究

仍处于起步阶段，但最近有研究显示，女性阴道微生

态与子宫内膜癌、宫颈癌、卵巢癌之间存在潜在的重

要关联[25]。多项研究证实，阴道微生态参与了HPV感

染诱发宫颈癌及癌前病变的发病机制，HPV持续感染

是引起宫颈癌及癌前病变发生的必要条件，阴道微生

态改变与女性生殖道感染性疾病的发生、发展有着重

要联系[26-27]。乳酸杆菌含量减少、菌群多样性增加、阴

道微生态失衡均会增加女性宫颈HPV易感性，使HPV
持续感染风险升高，进而促进宫颈上皮内瘤病变，加

速宫颈癌进展。章涤等[28]纳入了 2 047例于肿瘤医院

初次就诊的女性，其中635例发生高危型HPV感染（感

染组），1 412例未感染（未感染组），对 2组阴道微生态

系统进行检测分析，结果显示，2 组阴道清洁度、白带

性状异常比例、过氧化氢水平等均有统计学差异，并

指出细菌性阴道病、需氧性阴道炎及阴道微生态双重

感染、多重感染均是影响女性高危型HPV感染的危险

因素。上述研究均充分验证了阴道微生态的变化会

促进女性HPV感染这一观点，间接影响宫颈癌等恶性

肿瘤的发生发展。

5　总结与期望

阴道微生态系统中微生物菌落与阴道内环境、宿

主之间构成了一种相互影响、协调的平衡关系，阴道

微生态平衡状态对于女性健康十分必要。当阴道优

势菌含量下降、滥用抗生素、性生活、性激素变化、抗

菌药物等因素破坏阴道微生态平衡时，微生态环境变

得十分脆弱，阴道局部抵抗力下降，易受到致病菌侵

袭，进而引发阴道炎、宫颈炎、盆腔炎等生殖道感染，

还会间接促进宫颈病变、宫颈癌等疾病的发生。因

此，深入了解女性阴道微生态中生物菌群的密度、种

类及作用，监测阴道微生态的变化具有重要意义。从

微生态角度审视女性生殖道感染及生殖道肿瘤的发

病机制，有利于临床预防、早期诊断及评估女性生殖

道感染及生殖道肿瘤预后。
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