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Увеличение частоты инфекционных осложнений после кесарева сечения обосновывает целесообразность изучения причины 
развития инфекции хирургической акушерской раны – количественный и видовой состав микробиоты при изолированном и 
сочетанном с инфекцией половых путей течении воспалительного процесса. В гинекологической практике для диагности-
ки этиологических агентов инфекционных послеоперационных осложнений широко используют молекулярно-генетические 
тест-системы. Среди них «ФЕМОФЛОР 16» – современная и высокоточная тест-система на основе полимеразной цепной 
реакции, позволяющей определить качественный и количественный состав микрофлоры урогенитального тракта у женщин. 
Данная тест-система не входит в перечень диагностических методов, предлагаемых клиническими рекомендациями, для об-
следования пациентов с инфекцией хирургической акушерской раной. Однако позволяет быстро проанализировать видовой 
спектр микробиоты, способной вызывать инфицирование раны и развитие несостоятельности швов после кесарева сечения.
Цель - при помощи молекулярно-генетического метода оценить видовой спектр возбудителей инфекции хирургической аку-
шерской раны при изолированном и сочетанном с инфекцией половых путей варианте течения процесса.
Идентификацию микроорганизмов проводили в биологическом материале из цервикального канала и из раны на передней 
брюшной стенке при помощи тест- системы «ФЕМОФЛОР 16» («ДНК-Технология», Россия). Для статистической обра-
ботки использован десятичный логарифм содержания в биологическом образце геном-эквивалента каждого вида микроор-
ганизма (lg ГЭ/об.). Статистическую обработку данных проводили на персональном компьютере с использованием стати-
стической программы R-4.0.2 и электронных таблиц Excel.
Комплексная оценка частоты встречаемости и количества микроорганизмов в биологическом материале у женщин с инфек-
цией хирургической акушерской раной, позволила предположить, что клинически значимыми микроорганизмами, влияющими 
на развитие воспалительного процесса при изолированном (O86.0) и сочетанном с инфекцией половых путей (O86.0+O86.1) 
вариантах течения процесса, являются представители рода Staphylococcus, ассоциация микроорганизмов, состоящая из 
G. vaginalis, P. bivia, Porphyromonas spp., M. hominis, U. urealyticum, U. parvum. Среди перечисленных микроорганизмов на тя-
жесть течения хирургической акушерской раны как при изолированном (группа О86.0), так и при сочетанным с инфекцией 
половых путей (группа О86.0+О86.1) вариантах течения процесса влияет содержание в ране на передней брюшной стенке 
количество Staphylococcus spp. (r=0,68; r=0,73, соответственно). При присоединении к инфекции хирургической акушерской 
раны инфекции половых путей (группа О86.0+О86.1) на длительность течения процесса влияет количество в инфицирован-
ном шве и в уретре M. hominis (r=0,78), U. Urealyticum, U. parvum (r=0,73). Между количеством микроорганизмов и количе-
ством дней госпитализации отмечается высокая, прямая статистически значимая корреляционная связь (p <0,05).
Ключевые слова: микробиота хирургической акушерской раны; несостоятельность швов после кесарева сечения; молекуляр-
но-генетический анализ; тест-система «ФЕМОФЛОР 16».
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MICROBIOLOGICAL SPECTRUM OF OBSTETRIC WOUND BASED ON MOLECULAR GENETIC ANALYSIS
Federal State Budgetary Educational Institution of Higher Education «Kirov State Medical University» of the Ministry of 
Healthcare of the Russian Federation, 610027, Kirov, Russia

An increase in the incidence of infectious complications after cesarean section justifies the feasibility of studying the cause of infection 
of a surgical obstetric wound - the quantitative and species composition of the microbiota in an isolated and combined course of the 
inflammatory process with infection of the genital tract. Currently, molecular genetic test systems are widely used in gynecological 
practice to diagnose etiological agents of infectious postoperative complications. Among them, «FEMOFLOR 16» is a modern and 
high-precision test system based on the polymerase chain reaction, which allows you to determine as accurately as possible the 
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qualitative and quantitative composition of the microflora of the urogenital tract in women. This test system is not included in the list 
of diagnostic methods offered by clinical guidelines for the examination of patients with infection with a surgical obstetric wound. 
However, it allows you to quickly analyze the species spectrum of microbiota representatives who can cause wound infection and the 
development of suture failure after caesarean section.
Оbjective – using a molecular genetic method to assess the microbiological spectrum of infection of a surgical obstetric wound in an 
isolated and combined with infection of the genital tract variant of the process. 
Identification of microorganisms was carried out in biological material from the cervical canal and from a wound on the anterior 
abdominal wall using the «FEMOFLOR 16» test system («DNA-Technology», Russia). For statistical processing, the decimal logarithm 
of the content in the biological sample of the genome equivalent of each microorganism (lg genome-equivalent in the sample) was 
used. Statistical data processing was performed on a personal computer using a statistical R-4.0.2 program and Excel spreadsheets.
A comprehensive assessment of the incidence and number of microorganisms in biological material in women with surgical obstetric 
wound infection suggested that significant microorganisms affecting the development of the inflammatory process in isolated 
(O86.0) and combined with infection of the genital tract (O86.0+O86.1) variants of the process, are representatives of the genus 
Staphylococcus, as well as a complex of microorganisms consisting of G. vaginalis, P. bivia, Porphyromonas spp., M. hominis, 
U. urealyticum, U. parvum. Among those listed, the severity of the surgical obstetric wound in both isolated (group O86.0) and 
combined with infection of the genital tract (group O86.0+O86.1) variants of the process course is influenced by the content of 
Staphylococcus spp. representatives in the wound on the anterior abdominal wall. (r=0,68; r=0.73, respectively). In addition, when 
the surgical obstetric wound is infected with genital tract infection (group O86.0+O86.1), the duration of the process is affected by 
the content of M. hominis (r=0.78), U. urealyticum and U. parvum (r=0.73) in the infected suture and in the urethra. Between the 
number of microorganisms, on the one hand, and the number of days of hospitalization, on the other, there is a high, direct statistically 
significant correlation (p<0.05).
Key words: microbiota of surgical obstetric wound; failure of sutures after cesarean section; molecular genetic analysis; FEMOFLOR 
16 test system.
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Введение. С увеличением частоты оперативного ро-
доразрешения повышается риск присоединения инфек-
ционных осложнений после кесарева сечения [1]. По 
результатам исследований среди женщин, нуждающих-
ся в оперативном родоразрешении, у 33,59% развивает-
ся инфекция хирургической акушерской раны. Частота 
встречаемости несостоятельности швов на передней 
брюшной стенке в зависимости от инфекции половых 
путей может быть представлена следующим образом. 
Инфекция хирургической акушерской раны без инфек-
ции половых путей (O86.0) развивается в 8,78%, соче-
танная инфекция хирургической акушерской раны с 
инфекцией половых путей (O86.0+O86.1 - инфекция) за-
нимает лидирующую позицию и проявляется в 24,81% 
случаев [2]. Рост инфекционных осложнений после опе-
рации кесарева сечения обосновывает целесообразность 
изучения причины развития инфицирования раны, а 
именно, спектр и количество микроорганизмов при изо-
лированном и сочетанном с инфекцией половых путей 
течении воспалительного процесса. В качестве альтер-
нативы культуральному методу для диагностики этио-
логических агентов хирургических послеоперационных 
осложнений в гинекологической практике используют 
молекулярно-генетические тест-системы. «ФЕМОФ-
ЛОР 16» - современная высокоточная тест-система на 
основе полимеразной цепной реакции (ПЦР), позволяю-
щая определить качественный и количественный состав 

микрофлоры урогенитального тракта у женщин. Данная 
тест-система не входит в перечень диагностических ме-
тодов, предлагаемых клиническими рекомендациями 
для обследования пациентов с инфекцией хирургиче-
ской акушерской раной, но позволяет быстро проанали-
зировать видовой спектр микробиоты, способной вызы-
вать инфицирование раны и развитие несостоятельно-
сти швов после кесарева сечения.

Цель работы - оценить видовой спектр возбудителей 
инфекции хирургической акушерской раны при изоли-
рованном и сочетанном с инфекцией половых путей 
варианте течения процесса с помощью молекулярно-
генетического метода.

Материал и методы. Исследование микробиоты 
осуществляли в рамках расширенной программы диа-
гностики, с применением метода молекулярно-генети-
ческого анализа – тест-системы «ФЕМОФЛОР 16» у 
женщин, находящихся на госпитализации в гинеколо-
гических отделениях КОГБУЗ «Кировская областная 
клиническая больница» и КОГКБУЗ «Больница скорой 
медицинской помощи». Всего в исследование приняли 
участие 50 пациентов. Все пациенты были разделены 
на группы в зависимости от влияния на развитие аку-
шерской раны инфекции половых путей. В  1-ю  груп-
пу вошли пациенты с нормальным швом на брюшной 
стенке без инфекции половых путей (О82.0); во 2-ю 
группу – пациенты с нормальным швом на брюшной 
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стенке и с инфекцией половых путей (O82.0+ O86.1);  
3-ю группу составили  пациенты с инфекцией хирур-
гической акушерской раны (O86.0); в 4-ю группу вош-
ли пациенты с инфекцией хирургической акушерской 
раны и с инфекцией половых путей (O86.0+O86.1). 
Возраст женщин составил от 16 до 41 года (средний 
возраст – 26,26±1,41). Все пациентов при госпитализа-
ции подписывали информированное добровольное со-
гласие на исследование. У всех пациентов оценивали 
микробиоту из шва на передней брюшной стенке и из 
цервикального канала. Материал для изучения брали 
до назначения антибиотиков в период появления ин-
фильтрации в области шва на передней брюшной стен-
ке (на 5-6-е сутки после кесарева сечения), параллель-
но анализировали материал из цервикального канала. 

Статистическую обработку данных проводили на 
персональном компьютере с использованием стати-
стической программы R-4.0.2 и электронных таблиц 
Excel. Нормальность распределения количественных 
признаков анализировали с помощью теста Колмогоро-

ва-Смирнова и визуальной оценки графиков квантиль-
квантиль. Для количественных признаков, имеющих 
нормальное распределение, вычисляли среднее зна-
чение (М) и стандартную ошибку среднего (SE). Для 
количественных признаков, не имеющих нормальное 
распределение, вычисляли медиану (Ме) и интерквар-
тильный размах (IQR). Для статистических расчетов 
на данном этапе работы также применяли непараме-
трические методы (критерий Манна-Уитни) и крите-
рий согласия χ^2 (хи-квадрат), основанные на оценке 
однородности выборок. Для систематизации единиц 
измерения абсолютные значения содержания в биоло-
гическом материале ДНК (геном-эквивалент в образце, 
ГЭ/об.) переводили в десятичный логарифм (lg ГЭ/об.). 

Результаты. На первом этапе оценили долю лиц 
с инфекцией акушерской хирургической раны, у кото-
рых выделены отдельные виды микроорганизмов из 
цервикального канала и из хирургической акушерской 
раны на передней брюшной с помощью молекулярно-
генетического метода (табл. 1).

Т а б л и ц а  1 
Доля лиц, у которых выделены отдельные виды микроорганизмов в различном биологическом материале с помощью  

молекулярно-генетического метода 

Вид микроорганизма
Доля лиц (в %), у которых выделен данный вид микроорганизма из  цервикального канала 

(Ц) либо из шва на передней брюшной стенке (Ш) 
1-я группа

(n=11) 
2-я группа

(n=11)
3-я группа

(n=13)
4-я группа

(n=15) 
Ц Ш Ц Ш Ц Ш Ц Ш

Lactobacillus spp. 86,31 Н 19,62 Н 26,14 Н 13,36 Н
Представители семейства 
Enterobacteriaceae 1,96 1,95 19,36 5,64 10,94 3,23 25,36 7,75

Streptococcus spp. Н Н 21,74 Н 15,25 Н 23,56 Н
Staphylococcus spp. Н Н 21,74 17,37 15,25 11,23 23,56 19,57
Комплекс микроорганизмов из G. vagina-
lis, P. bivia и Porphyromonas spp.

Н Н 28,76 2,14 19,47 1,36 49,39 4,87

Eubacterium spp. Н Н 19,96 Н 7,64 Н 46,39 Н
Комплекс микроорганизмов из Sneathia 
spp., Leptotrichia spp. и Fusobacterium spp. Н Н Н Н Н Н Н Н

Комплекс микроорганизмов из Mega-
sphaera spp., Veillonella spp. и Dialister spp. Н Н Н Н Н Н Н Н

Комплекс микроорганизмов из 
Lachnobacterium spp. и Clostridium spp. Н Н Н Н Н Н Н Н

Комплекс микроорганизмов из Mobiluncus 
spp. и Corynebacterium spp. Н Н 6,98 Н Н Н 12,19 Н

Peptostreptococcus spp. Н Н 8,71 Н 6,54 Н 9,43 Н
A. vaginae Н Н 28,76 Н 19,47 Н 49,39 Н
Candida spp. 4,36 0,36 16,31 2,36 10,34 1,69 19,85 5,79
M. hominis Н Н Н Н 7,45 3,2 15,49 5,4
Комлекс из U. urealyticum и 
U. parvum Н Н Н Н 3,76 1,8 9,56 6,7

M. genitalium Н Н Н Н Н Н Н Н

Примечание. Н – микроорганизм выделен не был.

Из данных, представленных в табл. 1, следует, что 
в 1-й группе пациентов с нормальным швом на брюш-
ной стенке без инфекции половых путей в материа-
ле из цервикального канала выделены – Lactobacillus 
spp. у 86,31%, Candida spp. в 4,36%, U. urealyticum и 
U. parvum в 3,34% случаев, что свидетельствует о пре-
обладании у большинства женщин условного нормо-

ценеза с бессимптомным носительством Candida spp. 
В обоих видах биологического материала встречаются 
бактерии семейства Enterobacteriaceae и Candida spp. 
Однако доля лиц, у которых они идентифицированы 
в материале из цервикального канала выше в 1,01 и в 
12,11 раз соответственно.

Во 2-й группе пациентов с нормальным швом на 
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брюшной стенке и инфекцией половых путей в ма-
териале только из цервикального канала были опре-
делены такие микроорганизмы как A. vaginae в 
28,76%, Streptococcus spp. в 21,74%, Eubacterium spp. 
в 19,96%, Lactobacillus spp. в 19,62%, Mobiluncus spp. 
и Corynebacterium spp. в 6,98% случаев. В обоих ви-
дах биологического материала определены бактерии 
семейства Enterobacteriaceae, Staphylococcus spp., ком-
плекс микроорганизмов, состоящий из G. vaginalis, 
P. bivia с Porphyromonas spp, а также Candida spp., 
однако доля лиц, у которых они идентифицированы в 
материале из цервикального канала, выше в 3,43, 1,25, 
13,44 и 6,91 соответственно.

В 3-й группе пациентов с инфекцией хирургической 
акушерской раны в материале только из цервикального 
канала были идентифицированы такие микроорганиз-
мы как Lactobacillus spp. в 26,14%, A. vaginae в 19,47%, 
Streptococcus spp. в 15,25%, Eubacterium spp. в 7,64%, 
Peptostreptococcus spp. в 6,54%, M. hominis в 7,45%, 
U. urealyticum и U. parvum в 3,76% случаев. В обоих 
видах биологического материала определены бакте-
рии семейства Enterobacteriaceae, Staphylococcus spp., 

Т а б л и ц а  2
Сравнительная оценка количества микроорганизмов (lg ГЭ/об.) в различном биологическом материале у женщин  

в анализируемых группах

Вид микроорганизма
Среднее значение количества микроорганизмов (Ме (25% - 75%), lg ГЭ/об.), выделенных из  

цервикального канала (Ц) либо из шва на передней брюшной стенке (Ш) 
1-я группа

(n=11)
2-я группа

(n=11)
3-я группа

(n=13)
4-я группа

(n=15)
Ц Ш Ц Ш Ц Ш Ц Ш

Lactobacillus spp. 8,6
(7,8-9,9) Н 5,3

(3,8-6,4) Н 5,7
(4,4-6,3) Н 5,3

(3,8-6,4) Н

Представители семейства 
Enterobacteriaceae

2,4
(1,7-2,6)

2,3
(1,6-2,5)

5,3
(3,8-6,4)

2,9
(1,7-3,3)

3,7
(2,9-4,6)

2,4
(2,2-3,7)

6,1
(5,7-6,6)

3,1
(2,8-3,2)

Streptococcus spp. Н Н 6,7
(4,2-7,9) Н 5,3

(3,8-6,4) Н 5,7
(4,2-5,9) Н

Staphylococcus spp. Н Н 6,7
(4,2-7,9)

1,3
(1,00-1,7)

4,3
(3,00-4,7)

5,3
(3,8-6,4)

5,7
(4,2-5,9)

1,3
(1,0-1,7)

Комплекс микроорганизмов из G. vagina-
lis, P. bivia и Porphyromonas spp. Н Н 6,2

(5,7-7,3)
3,6

(2,3-4,9)
5,7

(4,2-5,9)
5,5

(3,8-5,7)
7,9

(6,9-8,1)
3,1

(2,8-3,2)

Eubacterium spp. Н Н 5,3
(3,8-6,4) Н 3,7

(2,9-4,6) Н 7,9
(6,9-8,1) Н

Комплекс микроорганизмов из Sneathia 
spp., Leptotrichia spp. и Fusobacterium spp. Н Н Н Н Н Н Н Н

Комплекс микроорганизмов из Mega-
sphaera spp., Veillonella spp. и Dialister spp. Н Н Н Н Н Н Н Н

Комплекс микроорганизмов из 
Lachnobacterium spp. и Clostridium spp. Н Н Н Н Н Н Н Н

Комплекс микроорганизмов из Mobiluncus 
spp. и Corynebacterium spp. Н Н 3,6

(2,9-7,3) Н Н Н 5,3
(3,8-6,4) Н

Peptostreptococcus spp. Н Н 3,9
(2,6-4,8) Н 3,7

(2,9-4,6) Н 4,3
(3,7-4,6) Н

A. vaginae Н Н 5,3
(3,8-6,4) Н 4,3

(3,5-4,7) Н 5,3
(3,8-6,4) Н

Candida spp. 3,8
(2,3-4,1)

1,3
(1,0-1,6)

5,3
(3,8-6,4)

2,8
(1,9-3,4)

5,7
(4,4-6,3)

4,9
(4,2-5,6)

5,3
(3,8-6,4)

3,3
(2,7-3,8)

M. hominis Н Н Н Н 4,3
(3,9-5,2)

2,3
(1,4-2,7)

6,8
(5,5-7,6)

5,7
(4,9-5,9)

Комплекс микроорганизмов из U. 
urealyticum и U. parvum Н Н Н Н 2,8

(2,4-3,5)
1,4

(1,1-1,9)
6,2

(5,7-8,4)
5,7

(4,9-5,9)
M. genitalium Н Н Н Н Н Н Н Н

комплекс микроорганизмов из G. vaginalis, P. bivia, 
Porphyromonas spp, а также Candida spp., M. hominis, 
комплекс из U. urealyticum и U. parvum, однако доля 
лиц, у которых они идентифицированы в материале из 
цервикального канала, была выше в 3,37, 1,36, 14,32, 
6,12, 2,33, 2,09 и 2,09 раза соответственно.

В 4-й группе пациентов с инфекцией хирурги-
ческой акушерской раны и инфекцией половых пу-
тей в материале из цервикального канала опреде-
лены A. vaginae в 49,39%, Eubacterium spp. в 46,39%, 
Streptococcus spp. в 23,56%, M. hominis в 15,49%, 
Lactobacillus spp. в 13,36%, U. urealyticum и U. parvum в 
9,56%, Peptostreptococcus spp. в 9,43%, случаев. В обо-
их видах биологического материала определены бакте-
рии семейства Enterobacteriaceae, Staphylococcus spp., 
комплекс микроорганизмов из G. vaginalis, P. bivia, 
Porphyromonas spp., а также Candida spp., M. hominis, 
комплекс из U. urealyticum и U. рarvum, однако доля 
лиц, у которых они идентифицированы в материале из 
цервикального канала, выше в 3,27, 1,20, 10,14, 3,43, 
2,87 и в 1,43 раза соответственно.

Учитывая, что определение доли лиц со спектром 

Примечание. Ме (25% - 75%) – медиана и интервал между 25-м и 75-м процентилями (интерквартильный размах); жирным шрифтом выделены 
данные статистически значимые (p<0,05); Н – микроорганизм выделен не был.
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микроорганизмов в биологическом материале недоста-
точно для обоснования значимости конкретной таксо-
номической единицы в развитии инфекционных ослож-
нений после кесарева сечения, также проанализировали 
количество микроорганизмов в составе микробиоты 
цервикального канала и в ране на брюшной стенке при 
изолированном и сочетанном с инфекцией половых пу-
тей течении инфекционного процесса. Количественные 
результаты исследования биологического материала 
представляли в абсолютных значениях (в десятичных 
логарифмах геном-эквивалента в образце, lg ГЭ/об.). 

В табл. 2 представлена сравнительная оценка коли-
чества микроорганизмов в биологическом материале, 
взятом из цервикального канала и из хирургической 
акушерской раны на передней брюшной стенке, у жен-
щин в анализируемых группах. 

По результатам данного этапа работы было установ-
лено, что у пациентов с нормальным швом на брюшной 
стенке без инфекции половых путей (1-я группа), коли-
чество выделенных микроорганизмов в биологическом 
материале оказалось статистически незначимым. 

Статистически значимое количество микроорга-
низмов во 2-й группе женщин с нормальным швом 
на брюшной стенке и с инфекцией половых путей 
было определено: только в материале из цервикаль-
ного канала в отношении представителей семейства 
Enterobacteriaceae, комплекса микроорганизмов из 
Mobiluncus spp., Corynebacterium spp., A. vaginae 
(р=0,034); как в материале из цервикального канала, 
так и из содержимого раны на брюшной стенке – пред-
ставители рода Staphylococcus (р=0,038). 

В 3-й группе лиц с инфекцией хирургической аку-
шерской раны как из цервикального канала, так и из 
шва на передней брюшной стенке значимое количество 
микроорганизмов (р=0,037) выявлено только в отноше-
нии Staphylococcus spp. и комплекса микроорганизмов, 

содержащего G. vaginalis, P. bivia, Porphyromonas spp., 
M. hominis, U. urealyticum и U. parvum. 

В 4-й группе с инфекцией хирургической акушер-
ской раны и с инфекцией половых путей как в матери-
але из цервикального канала, так и из шва на передней 
брюшной стенке было оценено статистически значи-
мое количество представителей рода Staphylococcus, 
комплекса микроорганизмов G. vaginalis с P. bivia 
с Porphyromonas spp., M. hominis и U. urealyticum 
и U. рarvum (р=0,036). Представители семейства 
Enterobacteriaceae, а также комплекс микроорганизмов 
Mobiluncus spp. с Corynebacterium spp., A. vaginae в ста-
тистически значимом количестве (р=0,038) были выде-
лены только из цервикального канала. 

Комплексная оценка частоты встречаемости и ко-
личества микроорганизмов в биологическом матери-
але у женщин с инфекцией хирургической акушер-
ской раной, позволила предположить, что значимыми 
микроорганизмами, влияющими на развитие воспали-
тельного процесса при изолированном и сочетанном с 
инфекцией половых путей варианте течения процесса, 
являются представители рода Staphylococcus, комплекс 
микроорганизмов, состоящий из G. vaginalis, P. bivia, 
Porphyromonas spp., а также M. hominis, комплекс из 
U. urealyticum и U. parvum. 

Далее провели оценку возможности влияния опре-
деленных микроорганизмов на тяжесть течения про-
цесса. Для этого определили взаимосвязь между ста-
тистически значимым количеством микроорганизмов 
при определенной локализации процесса (см. табл. 2) 
и длительностью течения воспалительного процесса, 
принимая при этом за оцениваемый критерий количе-
ство дней госпитализации пациентов в стационаре. Ре-
зультаты корреляционного анализа между количеством 
микроорганизмов (lg ГЭ/об.) и количеством дней го-
спитализации представлены в табл. 3.

Т а б л и ц а  3
Анализ корреляционной зависимости между количеством микроорганизмов (lg ГЭ/об.) в различном биологическом  

материале и длительностью течения воспалительного процесса

Вид микроорганиз
ма

Уровень корреляционной зависимости между абсолютным количеством 
микроорганизмов (lg ГЭ/об.), выделенных из  цервикального канала (Ц) либо из шва 
на передней брюшной стенке (Ш), и количеством дней госпитализации в группах

1-я группа
(n=11)

2-я группа
(n=11)

3-я группа
(n=13)

4-я группа
(n=15)

Ц Ш Ц Ш Ц Ш Ц Ш

Представители семейства Enterobacteriaceae 0,45 0,00 0,39 0,37 0,73 0,27 0,73 0,33
Staphylococcus spp. 0,00 0,00 0,00 0,00 0,38 0,68 0,35 0,73
Комплекс микроорганиз
мов из G. vaginalis, P. bivia и Porphyromonas spp. 0,42 0,37 0,39 0,00 0,73 0,35 0,73 0,01

Комплекс микроорганиз
мов из Mobiluncus spp. и Corynebacterium spp. 0,38 0,00 0,35 0,37 0,34 0,48 0,36 0,35

A. vaginae 0,36 0,00 0,37 0,27 0,36 0,00 0,75 0,00

M. hominis 0,00 0,00 0,00 0,01 0,73 0,73 0,78 0,78
Комплекс микроорганиз
мов из U. urealyticum и U. parvum 0,00 0,00 0,35 0,00 0,73 0,73 0,73 0,73

Примечание. Жирным шрифтом выделена корреляционная связь статистически значимая (p<0,05).
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Из данных, представленных в табл. 3, следует, что в 
1-й группе лиц после кесарева сечения с нормальным 
швом на брюшной стенке без инфекции половых путей 
и во 2-й группе лиц с нормальным швом на брюшной 
стенке с инфекцией половых путей микроорганизмов, 
значимо влияющих на длительность течения процесса, 
не было определено. 

В группе пациентов только с инфекцией хирурги-
ческой акушерской раны (3-я группа) на длительность 
течения процесса влияет содержание: в биологиче-
ском материале из раны на передней брюшной стен-
ке – количества представителей Staphylococcus spp. 
(r=0,68); в биологическом материале из цервикально-
го канала –семейства Enterobacteriaceae (r=0,73), ком-
плекса микроорганизмов из G. vaginalis, P. bivia, Por-
phyromonas spp. (r=0,73) и A. vaginae (r=0,75). Между 
количеством микроорганизмов, с одной стороны, и 
количеством дней госпитализации с другой, отмечает-
ся высокая, прямая статистически значимая (p <0,05) 
корреляционная связь. 

При присоединении к инфекции хирургической аку-
шерской раны инфекции половых путей (4-я группа) 
длительность течения процесса зависит от содержания 
в обоих биологических материалах значимого количе-
ства M. hominis (r=0,78), комплекса микроорганизмов 
U. urealyticum и U. parvum (r=0,73); в материале из шва 
– Staphylococcus spp.; в материале из цервикального 
канала – представителей семейства Enterobacteriaceae 
(r=0,73), комплекса микроорганизмов из G. vagi-
nalis, P. bivia, Porphyromonas spp. (r=0,73) и A. vagi-
nae (r=0,75). В отношении данных микроорганизмов 
определена высокая, прямая статистически значимая 
(p<0,05) корреляционная связь между их количеством 
и продолжительностью госпитализации. 

Обсуждение. Результаты исследования позволили 
определить представителей рода Staphylococcus к при-
оритетным патогенам инфекции хирургической аку-
шерской раны при обоих вариантах течения процесса 
- как с инфекцией, так и без инфекции половых путей. 
При их идентификации и определении в значимом ко-
личестве в раневом отделяемом на брюшной стенке 
статистически обосновано влияние микроорганизмов 
данного рода на тяжесть течения воспалительного про-
цесса. U. urealyticum, U. parvum, M. hominis  влияют на 
тяжесть течения при сочетанном варианте инфекции в 
случае присутствия микроорганизмов в обоих видах 
биологического материала.

Представители семейства Enterobacteriaceae, ас-
социации микроорганизмов из G. vaginalis, P. bivia, 
Porphyromonas spp., A. vaginae при их наличии в 
достоверно значимом количестве в цервикальном 
канале опосредованно влияют на инфекцию хи-
рургической акушерской раны. Результаты иссле-
дования сопоставимы с данными Е. П. Шевченко 
и соавт.[3]. Влияние данных микроорганизмов на 
течение гнойно-воспалительного процесса объяс-
няются ассоциацией с другими присутствующими 
в биотопе клинически значимыми микроорганиз-
мами. При смешанном дисбиозе абсолютное коли-
чество U. urealyticum, U. parvum, M. hominis является 
основным критерием оценки степени тяжести состояния 
пациентов с гнойно-септическими осложнениями по-
сле кесарева сечения [4,5]. Преобладание в материале 

U. urealyticum, U. parvum над M. hominis увеличивает 
сроки стационарного лечения. Подобная тенденция 
к развитию затяжного раневого процесса объяснима 
рядом особенностей микроорганизмов, такими как 
отсутствие у них клеточной стенки, что позволяет 
данным микроорганизмам ускользать от действия 
механизмов иммунной защиты организма [6 - 8]. 
Имеются трудности при культивировании данных 
микроорганизмов. Геном M. hominis, U. urealyticum, 
U. parvum позволяет осуществлять ферментативный 
распад питательных веществ, что обусловливает их вы-
сокую требовательность к составу питательных сред. 
«Золотым стандартом» для их диагностики является 
молекулярно-генетический метод, но малая величина 
генома обусловливает определённые проблемы при 
данном методе индикации микроорганизмов [9, 10].

По данным научных исследований, M. hominis, 
U. urealyticum, U. parvum оказывают неблагоприят-
ное влияние на течение беременности и родов. Их 
наличие в значимом количестве в биологическом матери-
але предполагает развитие плацентарной недостаточности, 
угрозы невынашивания беременности, синдрома задерж-
ки развития плода, преждевременного разрыва плодных 
оболочек [7, 11, 12]. При развитии вышеперечисленных 
осложнений во время беременности повышается риск раз-
вития инфекционных осложнений после кесарева сечения. 
Своевременное выявление и лечение урогенитальной ин-
фекции, вызванной M. hominis, U. urealyticum, U. parvum, 
независимо от ассоциации с другими условно-патогенны-
ми и патогенными микроорганизмами, будет способство-
вать повышению эффективности терапии и снижению ин-
фекционных осложнений после кесарева сечения [8, 9].

При выборе тактики лечения пациентов с гнойно-
септическими осложнениями после кесарева сечения, 
акушеры-гинекологи оценивают не только результаты 
микробиологических исследований, но и наличие в анам-
незе осложнений во время беременности. Предполагая, 
что этиологическим агентом осложнения во время бере-
менности, кроме прочих видов микроорганизмов, могут 
быть M. hominis, U. urealyticum, U. parvum, они назначают 
антимикробную терапию (АМП) широкого спектра 
действия, подавляющие их рост и размножение, 
что способствует росту резистентности в отноше-
нии M. hominis, U. urealyticum, U. parvum.

M. hominis, U. urealyticum, U. parvum устойчивы к 
фторхинолонам в 41%, 95,5% и 95,5%, к макролидам в 
27,0%, в 11,2% и 11,2% случаев соответственно [8, 9]. 
Устойчивость к фторхинолонам обусловлена мутация-
ми в генах-мишенях - gyrA, parC, рагЕ. Устойчивость 
к макролидам обусловлена мутациями генов, кодиру-
ющих рибосомные белки L4 и L22, и метилированием 
23S рРНК посредством erm генов.

Заключение. Использование тест-системы «ФЕ-
МОФЛОР 16» позволило расширить представление 
о видовом спектре микробиоты, способной вызы-
вать затяжное течение инфекционного процесса 
в области послеоперационной раны на передней 
брюшной стенке после кесарева сечения, обосно-
вать целесообразность её использования в комплек-
се с методами, регламентированными стандартами 
диагностического обследования данных категорий 
пациентов, с целью определения эффективных схем 
терапии АМП.
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