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Использование специализированных пород животных сельскохозяйственных видов часто 
сопровождается снижением репродуктивного успеха. В молочном скотоводстве растет количество 
дней сервис-периода, процедур искусственного осеменения на одну стельность, частоты потерь 
стельности (С.В. Гуськова с соавт., 2014). Накопленные данные по получению эмбрионов мето-
дами in vivo и in vitro и их трансплантации свидетельствуют о значительных (30-60 %) потерях 
эмбрионов (P.J. Hansen, 2020). Причины низких показателей при применении репродуктивных 
технологий разнообразны и связаны как с биотическими, так и абиотическими факторами, при 
этом одним из ключевых при потерях эмбрионов может быть дисбаланс микробных сообществ в 
отделах репродуктивной системы как самок-доноров, так и самок-реципиентов. Изучение состава 
микробиоты различных отделов и систем многоклеточного организма в последнее время становится 
все более доминирующей темой в научной литературе. С появлением современных методов иден-
тификации микробов, например метагеномного секвенирования, выявлено большое микробное раз-
нообразие в разных анатомических отделах макроорганизмов. Накоплены данные о микробном 
составе и его динамике в органах репродуктивной системы, его связях с воспроизводством у мле-
копитающих, репродуктивным успехом, протеканием беременности, прогнозированием возможно-
стей возникновения патологических процессов. В работе рассматриваются результаты исследова-
ний влияния микробиоты на успешность применения репродуктивных технологий, таких как экс-
тракорпоральное оплодотворение, трансплантация эмбрионов, искусственное осеменение. Обсуж-
дается (F. Marco-Jiménez с соавт., 2020) влияние симбиотических бактерий на фертильность и 
качество семени. Для млекопитающих это направление малоизучено, и крайне необходимо расши-
рять изучение микробиоты репродуктивного тракта сельскохозяйственных животных. Результаты 
таких исследований дадут дополнительное понимание репродуктивных процессов и представле-
ние о причинах неудачных случаев и о положительных исходах воспроизводства. При этом прак-
тическое применение такой информации увеличит шансы успешно применять репродуктивные 
биотехнологии, снизит затраты, связанные с воспроизводством и терапевтическими вмешатель-
ствами при лечении патологий репродуктивной системы, а также откроет возможность для раз-
работки и практического применения новых методов, в частности микробной терапии. Итак, 
можно сделать вывод, что микробиота органов репродуктивной системы млекопитающих оказы-
вает влияние на физиологические процессы размножения (R. Koedooder с соавт., 2019), и при 
этом очевидно, что, имея возможность управлять микробными сообществами, человек может 
повысить шансы наступления репродуктивного успеха при воспроизводстве высокоспециализи-
рованных пород сельскохозяйственных животных (P.J. Hansen, 2020; R.W. Hyman с соавт., 
2012; D.E. Moore с соавт., 2000).  
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Воспроизводство поголовья на любом животноводческом предприя-
тии представляет собой основной технологический этап обеспечения успеш-
ности его деятельности. Развитие прогрессивных технологий, законы ры-
ночной экономики, конкуренция определили переход большинства совре-
менных сельскохозяйственных предприятий с экстенсивного на интенсив-
ный путь развития. С этой целью создают стада, состоящие из специализи-
рованных высокопродуктивных пород, и практически в каждой отрасли жи-
вотноводства для воспроизводства поголовья применяют репродуктивные 
биотехнологии — искусственное осеменение, получение эмбрионов мето-
дами in vivo и in vitro, трансплантацию эмбрионов и т.д. В то же время уве-
личение специализации животных по направлению продуктивности неиз-
бежно приводит к снижению потенциала их биологических характеристик, 
таких как адаптивные качества, репродуктивное долголетие, репродуктив-
ный успех (1, 2). Работы последних лет, направленные на изучение микроб-
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ных сообществ органов, отделов и систем многоклеточного организма, сви-
детельствуют о том, что дисбаланс в составе микробиоты может привести к 
негативным явлениям и проявиться в форме острых патологических про-
цессов или функциональном нарушении в одной или нескольких физиоло-
гических системах организма.  

Все ткани и органы многоклеточного организма колонизированы 
сосуществующим с ним микробным сообществом, состав которого вклю-
чает бактерии, вирусы, грибы, дрожжи, археи и простейших (3). Разнооб-
разие микроорганизмов в пределах той или иной физиологической си-
стемы макроорганизма определяется как видовой состав микробного со-
общества — микробиоты (4). Преобладающий по количеству вид микроор-
ганизмов называют доминирующим, и каждый орган или система в макро-
организме имеет свой собственный характерный состав микробных ассоци-
аций. Разнообразие микроорганизмов обозначается как альфа- и бета-раз-
нообразие. Альфа-разнообразие характеризует среднее видовое разнообра-
зие в интересующем образце, в то время как бета-разнообразие отражает 
разнообразие между разными образцами (5). Компоненты микробиоты ока-
зывают влияние как на макроорганизм, так и друг на друга. Взаимоотноше-
ния между ними могут быть мутуалистическими (взаимовыгодными), ком-
менсальными и паразитическими. Совокупность геномов этих сообществ 
определяют как микробиом (3, 4). С появлением методов секвенирования 
консервативного бактериального гена 16S рРНК (6, 7), нового поколения 
секвенирования (next-generation sequencing, NGS) (8-10), полногеномного 
секвенирования (whole genome sequencing, WGS) (11, 12), количественной 
ПЦР (quantitative PCR, qPCR) (13, 14) получен большой объем данных о 
новых генах, организациях геномов и структурах бактериальных сообществ. 
Для обработки таких данных доступны биоинформационные ресурсы, напри-
мер mothur (15) и Quantitative Insights Into Microbial Ecology (QIIME) (16). 
Основная функция этих информационных систем состоит в объединении 
полученных последовательностей ДНК в операционные таксономические 
единицы (operational taxonomic units, OTU) различными методами (17, 18) 
с использованием внешних справочных баз данных — Greengenes (19), 
SILVA (20), Ribosomal Database Project (21). В то же время отмечается, что 
недостатки, связанные с методическими особенностями проведения иссле-
дований, анализа и интерпретации полученных данных, могут негативно 
сказаться на объективности и качестве результатов (22-25). 

В настоящее время наиболее исследован микробиом различных си-
стем и органов человека (5), тогда как микробные сообщества органов ре-
продуктивной системы млекопитающих сельскохозяйственных видов изу-
чены недостаточно.  

Цель нашего обзора — проанализировать актуальные публикации по 
микробиоте репродуктивного тракта, описывающие состав микробных со-
обществ в различных анатомических отделах (влагалище, шейка матки, эн-
дометрий и плацента) млекопитающих, и рассмотреть предполагаемые ме-
ханизмы взаимосвязи между аномальным составом микробиоты органов 
воспроизводства и репродуктивным успехом у млекопитающих сельскохо-
зяйственных видов.  

М и к р о б и о т а  и  м н о г о к л е т о ч н ы й  о р г а н и з м. Накоплен-
ная информация о микробиоте различных видов и пород помогает расши-
рить представление о процессах эволюции и доместикации. Так, получены 
данные, свидетельствующие о том, что наиболее универсальные показатели 
синдрома доместикации — изменение поведенческих характеристик (сни-
жение агрессивности, повышение социализации) (26, 27) и существенное 
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расширение фенотипической и популяционно-генетической изменчивости 
(28) могут проявляться и быть тесно связаны друг с другом из-за изменений 
микробиоты животных, формируемой в одной экологической нише вместе 
с человеком (26). Микробиота желудочно-кишечного тракта млекопитаю-
щих получила название «забытого органа» (29), и ее изучение стало основой 
развиваемой в последние годы теории о роли микробиоты в процессах эво-
люции (30). Каждый вид млекопитающих содержит кишечную микробиоту, 
изменчивость которой ассоциирована с процессами адаптации и диверси-
фикации животных, способствуя возможностям изменения типа питания, 
фенотипической пластичности, работе врожденного и адаптивного имму-
нитета. Микробиота кишечника служит важной мишенью действия факто-
ров окружающей среды и селективным агентом, формирующим адаптивную 
эволюцию рациона млекопитающих, фенотипическую пластичность, мор-
фологию желудочно-кишечного тракта и иммунитет (30). Концепция о роли 
взаимодействий между многоклеточным организмом и микробиотой в про-
цессе эволюции получила название хологеномной теории эволюции, в ко-
торой взаимоотношения между ними рассматриваются как основная мишень 
геномных преобразований под влиянием факторов окружающей среды (31). 
Сравнительный анализ микробиоты диких и близкородственных домести-
цированных видов дает представление о том, как одомашнивание могло по-
влиять на состав микробных ассоциаций у сельскохозяйственных живот-
ных. Например, сравнительное изучение микробиоты домашних свиней и 
диких кабанов показало, в частности, что некоторые представители Entero-
bacteriaceae, которые считаются доминирующими бактериальными группами 
в кишечной микробиоте свиней, не встречаются у диких кабанов. Инте-
ресно, что у недавно одомашненных диких кабанов обнаружен соответству-
ющий сдвиг в видовой представленности Enterobacteriaceae. В совокупности 
это предполагает, что состав и структура кишечной микробиоты домашних 
свиней может отражать методы управления этим сектором животноводства. 
Показано также, что у крупного рогатого скота инокуляция содержимым 
рубца бизона повышает переваримость белка и удержание азота, но не пере-
вариваемость клетчатки, это позволяет сделать предположение о способности 
микробных сообществ желудочно-кишечного тракта предков сельскохозяй-
ственных животных использовать азот растительной кормовой массы для 
биосинтеза аминокислот (32).  

Проводимые микробиомные исследования направлены на то, чтобы 
выявить недостающие детали в патофизиологических процессах и объяс-
нить кажущиеся случайными вариации тяжести заболевания и фенотипи-
ческих проявлений в связи, например, с такими факторами, как эколого-
географические и кормовые. Благодаря достижениям в изучении микроб-
ных сообществ была получена важная информация, что бактериальный 
дисбиоз может приводить, в частности, к нарушениям в деятельности нерв-
ной системы (33, 34). Имеются данные, свидетельствующие о роли микро-
биоты при многих сложных расстройствах — ожирении, раке и воспали-
тельных заболеваниях кишечника (35). В настоящее время известно, что 
микробиота кишечника существенно влияет на общий метаболизм и им-
мунные реакции хозяина (36). Внешние факторы (антибиотики, диета и 
географическое положение) могут оказывать критическое воздействие на 
состав микробиоты кишечника (37).  

Аналогичная тенденция наблюдается в микробиоте репродуктивной 
системы как при физиологических, так и при патологических состояниях 
(38). Репродуктивная система многоклеточных организмов — основная 
структура, определяющая воспроизводство биологического объекта. При 
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изучении микробных сообществ репродуктивных органов, в частности у че-
ловека, было показано, что различия между биообразцами в пределах одной 
физиологической системы (бета-разнообразие) были значительно больше, 
чем различия образцов, полученных из одного органа (альфа-разнообразие). 
Влагалищная микробиота у млекопитающих характеризовалась наимень-
шим альфа-разнообразием с относительно низким бета-разнообразием на 
уровне рода, но очень высоким разнообразием среди исследованных таксо-
номических единиц из-за преобладания лактобацилл.  

Установлено, что симбиотические отношения между хозяином и 
микроорганизмами необходимы и нарушение этих отношений может при-
вести к дисбиотическому состоянию (39, 40). Например, бактериальный ва-
гиноз характеризуется сдвигом от здорового состояния с низким значением 
рН в сообществе с преобладанием лактобацилл к повышению рН и более 
разнообразному микробному сообществу (41). Однако сдвиги между сим-
биозом и дисбиозом и наоборот до сих пор недостаточно исследованы. 

У животных сельскохозяйственных видов эти вопросы очень важны, 
поскольку связаны с репродукцией и, следовательно, имеют существенное 
экономическое значение, непосредственно влияя на эффективность живот-
новодства (42). 

Микробные сообщества репродуктивной системы у  са-
мок млекопитающих. У млекопитающих репродуктивные органы как у 
самок, так и у самцов представляют собой системы, разделенные анатоми-
ческими или физиологическими барьерами. У самок репродуктивный тракт 
состоит из следующих отделов: влагалище, шейка матки и полость матки, 
рога матки, яйцеводы и яичники. Накапливается все больше и больше сви-
детельств, указывающих на то, что определенные бактериальные сообще-
ства неодинаково влияют на репродуктивное здоровье и репродуктивный 
успех. Так, у человека обнаружен специфический микробный состав, кото-
рый различается в отделах репродуктивной системы (3, 43). Как было уста-
новлено, количество бактерий, локализующихся в эндометрии, значительно 
меньше по сравнению с их количеством во влагалище, что позволяет сде-
лать предположение, что шейка матки выполняет функции защитного ба-
рьера для восходящей микробиоты (44).  

Микробиоту влагалища можно разделить на пять (I-V) основных ти-
пов состояния сообщества (community state types, CST), в четырех из них 
преобладают лактобациллы. В I группе преобладает вид Lactobacillus crispatus 
(26,2 %), во II группе — L. gasseri (6,3 %), в III группе — L. iners (34,1 %) и 
в V группе — L. jensenii (5,3 %) (45, 46). В IV группе нет доминирования 
лактобацилл, но присутствует множество более строгих анаэробов (47). CST 
IV-A характеризуется наличием некоторых видов Lactobacillus spp. и разно-
образием строго анаэробных бактерий, в сообществе IV-B сочетаются пред-
ставители родов Atopium, Prevotella, Sneathia и Gardnerella (48). Исследования 
A.Y.K. Albert с соавт. (49) расширили представления о диапазоне бактери-
альных сообществ. Авторы, изменив методический подход, выявили, что в 
сообществах преобладают подгруппы Gardnerella (CST IV-C и IV-D) (49).  

Обнаружено, что микробиота влагалища динамична, поскольку ви-
довой состав сообществ со временем претерпевает модификации. Известно, 
что CST IV-B часто меняется на CST III, но редко на CST I, CST I часто 
меняется на CST III или CST IV-A, CST III меняется в 2 раза чаще на CST 
IV-B по сравнению с CST IV-A, CST II редко меняется, при этом никаких 
изменений с CST I на CST II не наблюдалось, а CST II относительно ста-
билен по сравнению с CST IV-A.  

Разница в микробном составе также отражается на вагинальном рН. 
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CST I предположительно имеет самый низкий медианный рН (4,0±0,3), в 
то время как CST IV — самый высокий рН (5,3±0,6). Разница в рН между 
различными CST, скорее всего, объясняется специфическим доминирова-
нием лактобацилл и способностью каждой лактобациллы продуцировать 
молочную кислоту (50). 

Влагалищная микробиота небеременных здоровых женщин может 
меняться в зависимости от ряда характеристик: периоды полового цикла 
(эструс, овуляция и т.д.), этнического происхождения, эколого-географиче-
ских факторов (47, 48, 51-53). 

Существенное влияние на состав микробиоты оказывает гормональ-
ный статус; например показано, что во время беременности изменение мик-
робного состава является реакцией на повышение уровня эстрогена (54).  

Во время беременности уменьшается обилие и биоразнообразие мик-
робиоты влагалища, в то время как ближе к родам возвращается в состоя-
ние, характерное для небеременных женщин (54, 55). Установлено преоб-
ладание Lactobacillus spp. во время беременности (54, 56), что снижает риски 
наступление преждевременных родов (57) и служит защитой от бактериаль-
ного вагиноза (47), в то же время без доминирования Lactobacillus spp. по-
вышается численность условно-патогенной микробиоты — представителей 
Gardnerella или Ureaplasma, что может повысить риск преждевременных ро-
дов (58). 

Важное свойство лактобацилл, с которым связана их способность 
препятствовать росту других бактерий, — выработка бактериоцинов (57). 
Как уже отмечалось, лактобациллы синтезируют как D-, так и L-изомеры 
молочной кислоты, в то время как сам макроорганизм способен произво-
дить только L-изомер (48, 50, 59). Основной благоприятный эффект D-мо-
лочной кислоты — снижение активности матриксной металлопротеиназы 
(ММП)-8, что позволяет цервикальной пробке сохранять целостность и тем 
самым ограничивает вертикальную передачу вагинальных бактерий в матку. 
Дактобактерии выполняют функцию механического барьера, связываясь с 
поверхностью эпителиальных клеток, предотвращая прикрепление других 
бактерий (60).   

Микробио т а  и  р епрод ук тивно е  з доро вь е. Накопленные 
данные позволяют говорить о том, что видовой и количественный состав 
микробных сообществ влияет на репродуктивное здоровье у млекопитаю-
щих. Например, проблемы бесплодия часто связаны со снижением обилия 
лактобактерии в шейке матки (61). Установлено, что наличие определен-
ных бактерий (в частности, Atopobium vaginae, Ureaplasma vaginae, U. parvum, 
U. urealyticum и гарднерелл) и снижение частоты видов семейства Myco-
plasmateceae по сравнению с микробиотой у здоровых особей приводит к вы-
сокой распространенности бессимптомного бактериального вагиноза (62, 63).  

При бесплодии из-за инфекции (61) обнаружено снижение числен-
ности лактобацилл и более высокое разнообразие микроорганизмов в 
шейке матки, при этом значительно увеличилось число детекций Gard-
nerella vaginalis, Prevotella spp., Leptotrichia, Sneathia по сравнению с контро-
лем при нормальной фертильности (61, 64). Установлено, что бактериаль-
ный вагинит — наиболее распространенное заболевание влагалища микроб-
ной этиологии, описанное как полибактериальный дисбиоз (65), поражаю-
щий 30 % женщин в репродуктивном возрасте (66). Анаэробы, в частности 
Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae, Mobiluncus, Mollicutes, Dialister invisus, 
Sneathia, Prevotella spp., рассматриваются как возможные патогены при бак-
териальном вагините (67). Отмечается, что при этой патологии бактериаль-
ный состав вагинальной микробиоты более разнообразен (68). Важно отме-
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тить, что бактериальный вагинит ассоциируется с неблагоприятными ре-
продуктивными исходами — бесплодием, выкидышами (69), повторной по-
терей беременности (70) и преждевременными родами (67). 

Микробиота репродуктивной системы сельскохозяй-
ственных животных на  примере крупного рогатого скота. Изу-
чение микробиоты репродуктивной системы сельскохозяйственных живот-
ных важно для понимания роли микроорганизмов в патологических про-
цессах, связанных с воспроизводством. Например, в исследовании коров с 
гнойными выделениями из матки была установлена значительная положи-
тельная корреляция между наличием Trueperella pyogenes и клиническим эн-
дометритом, Escherichia coli, Fusobacterium necrophorum, Prevotella melaninogen-
ica и Bacteroides spp. — с метритом. У здоровых коров обычно выявляли 
Streptococcus spp., Staphylococcus spp. и Bacillus spp. Изучение микробиоты 
матки коров показало, что наиболее многочисленны бактерии, представ-
ленные семействами Porphyromonadaceae, Ruminococcaceae и Lachnospiraceae, 
при этом корова может вынашивать беременность, несмотря на присутствие 
в матке потенциально патогенных бактерий (71). 

Изучение влияния Trueperella pyogenes на репродуктивную функцию 
коров показало, что при эндометрите, вызванном этим возбудителем, ча-
стота успешной стельности на 47 % ниже, а средние сроки ее наступления 
на 57 сут больше, чем у здоровых коров (72). С использованием ПЦР-ана-
лиза установлено, что в микробиоте репродуктивных органов коров с мет-
ритом и клиническим эндометритом Escherichia coli выполняет роль пред-
шествующего патогена, который предрасполагает коров к инфицированию 
F. necrophorum (ассоциирован с метритом) и T. pyogenes (ассоциирован с 
клиническим эндометритом).  

Применение метагеномного секвенирования расширило знания о 
микробиоте матки коров. Установлено, что у коров бактерии присутствуют 
в матке еще до отела. При этом у животных с развивающимся метритом и 
здоровых особей структура микробных ассоциаций идентична до 2-х сут 
послеродового периода, после чего микробное сообщество матки особей с 
метритом изменяется в сторону большей относительной численности пред-
ставителей Bacteroidetes и Fusobacteria и меньшей — Proteobacteria и Tenericutes. 
Обнаружено, что потенциальный путь инфицирования маточными патоге-
нами гематогенный и что метрит связан с дисбактериозом микробиоты 
матки, характеризующимся пониженным разнообразием и увеличением ко-
личества Bacteroidetes и Fusobacteria, особенно Bacteroides, Porphyromonas и 
Fusobacterium (73-75). Кроме того, изучение эндометритов коров позволило 
выявить существенное влияние изменчивости структуры микробиоты на 
иммунитет и общую резистентность животных к неблагоприятным биоти-
ческим и абиотическим факторам окружающей среды. Установлено, что 
при эндометрите воспалительная реакция, вызванная грамотрицатель-
ными бактериями E. coli, влияет на экспрессию микроРНК (miRNA), во-
влеченную в регуляцию звеньев врожденного иммунитета (76). Интересно 
отметить, что доминирование лактобацилл в составе микробиоты влага-
лища уникально для человека как биологического вида, в то время как у 
других млекопитающих (в том числе приматов) влагалищная микробиота 
редко характеризуется доминированием лактобацилл, при этом pH влага-
лища у женщин всегда ниже, чем у самок остальных млекопитающих (77). 
В то же время в исследовании J.D. Swartz с соавт. (78) делается акцент на 
том, что лактобациллы были обычным явлением и обнаруживались в ваги-
нальных пробах у 80 % коров (16 особей при выборке n = 20) и 90 % овец 
(18 особей при выборке n = 20), при этом лактобациллы всегда имели низ-



228 

кую относительную численность (соответственно 0,36±0,66 и 0,53±0,65 % 
популяции при оценке по гену 16S рРНК) и pH практически всегда был 
нейтральным (78). 

М и к р о б и о т а  и  р е п р о д у к т и в н ы е  т е х н о л о г и и. Изучение 
микробных сообществ репродуктивной системы важно для успешного при-
менения репродуктивных биотехнологий — экстракорпорального оплодо-
творения (ЭКО), трансплантации эмбрионов и т.д. Так, доминирование 
лактобацилл (L. crispatus, L. iners, L. jensenii, L. gasseri или других видов лак-
тобацилл) в микробиоте влагалища в цикле до трансплантации эмбриона 
связывают с положительным исходом процедуры (79, 80). Однако некото-
рые вагинальные микробные сообществ отрицательно влияют на наступле-
ние беременности (79, 81). Увеличение численности условно-патогенной 
микрофлоры в половых путях всегда коррелирует со снижением частоты 
видов лактобацилл, что приводит к снижению показателей успешности 
применения методов репродуктивной биотехнологии (82, 83). 

В качестве причины неблагоприятного результата при процедуре 
ЭКО рассматривается возможность колонизации фолликулярной жидкости 
микроорганизмами во время извлечения яйцеклеток. Отрицательные ис-
ходы беременности отмечены при наличии в яичниках Actinomyces spp., 
Bifidobacterium spp., Propionibacterium spp. и Streptococcus spp. и, напротив, по-
ложительные — когда в яичниках выявляются Lactobacillus spp. (80). Раннее 
было продемонстрировано, что присутствие Streptococcus viridans на инстру-
ментах для подсадки эмбрионов связано с неблагоприятными исходами 
процедуры (80).  

Микробиота верхних отделов репродуктивного тракта связана с ве-
роятностью зачатия как в естественных условиях, так и при применении 
репродуктивных технологий. Проблемы с зачатием могут быть обусловлены 
изменениями в структуре микробиоты из-за проникновения патогенов из 
влагалища в верхние отделы репродуктивной системы, что приводит к дис-
балансу во внутриматочной среде (82). Созданию благоприятных условий 
для имплантации эмбриона и наступления беременности способствуют лак-
тобациллы благодаря их защитным и поддерживающим свойствам (48, 50, 
59, 85). Результаты недавних исследований связывают репродуктивный успех 
с преобладанием (> 90 %) лактобактерий в микробном профиле эндометрия 
(86). В то же время установлено, что доминирование родов Gardnerella (сем. 
Bifidobacteriaceae) и стрептококков (сем. Streptococcaceae) в эндометрии свя-
зано со значительным снижением вероятности имплантации и благоприят-
ных родов (86).  

Описаны микробиомные профили эндометрия, которые могут быть 
связаны с хроническим эндометритом (87, 88), ассоциированным с пред-
расположенностью к развитию бесплодия при эндометриозе (87), и опреде-
ляют повторные неудачи имплантации (87, 88). В то же время имеются дан-
ные об ограниченной роли микробного ландшафта цервикального канала и 
эндометрия во время переноса эмбриона и отсутствии существенного мик-
робного влияния на вероятность наступления беременности (85, 87). Сооб-
щалось, что при профилактическом применении антибиотиков последую-
щая частота наступления беременности не изменялась (92). В ряде иссле-
дований (93) также не обнаружили статистически значимых различий в ча-
стоте наступления репродуктивного успеха между получавшими антибио-
тики до переноса эмбрионов и теми пациентками, которые не подвергались 
антибиотикотерапии. 

Микробио т а  и  б е р ем енно с т ь. Микробиота репродуктивного 
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тракта продолжает играть определенную роль после наступления беремен-
ности (94). Дисбактериоз во влагалище, эндометрии или плаценте может 
привести к неблагоприятному исходу беременности.  

В конце 1-го триместра микробиота влагалища в основном состоит 
из лактобактерий — L. crispatus, L. iners, L. gasseri или L. Jensenii (95). Преж-
девременные роды (до 34 нед) с высокой долей вероятности связаны с до-
минирующим присутствием L. iners на 16-й нед беременности, тогда как 
преобладание L. crispatus предположительно служит индикатором благопо-
лучного исхода беременности.  

При аномальной колонизации влагалища возбудителями клебсиел-
лезной пневмонии во 2-м триместре возрастает риск преждевременных ро-
дов (до 28 нед), а колонизация Streptococcus agalactiae во 2-м триместре при-
водит к повышению вероятности поздних выкидышей (96, 97). 

Эмбриональное развитие и рост в значительной степени зависят от 
функции плаценты. Когда-то плаценту считали стерильной, однако, как 
было обнаружено, она обладает собственной уникальной микробиотой. У 
человека в матке и плаценте установлено значительное присутствие непа-
тогенной комменсальной микробиоты типов Firmicutes, Tenericutes, Proteo-
bacteria, Bacteroidetes и Fusobacteria (98).  

Манипуляции, приводящие к изменению структуры микробиоты 
матки, могут помочь модулировать местную иммунную систему при подго-
товке к имплантации эмбриона и формировании плаценты (99), что спо-
собно прямо повлиять на развитие преэклампсии (96).  

Микробиота  спермы и  репродуктивное  з доровье. У сам-
цов репродуктивная система представлена внешней частью (половой член 
и мошонка) и внутренней частью (семенники, придаточные железы, се-
мявыносящие протоки и мочеиспускательный канал). 

Недавние анализы показали, что микробиота семенной жидкости, 
скорее всего, формируется объединением микробных сообществ всех от-
делов мужского репродуктивного тракта. Метод NGS показал, что бакте-
риальные сообщества семени разделены на три группы, в которых преоб-
ладают либо лактобациллы, либо синегнойные палочки, либо превотеллы. 
Важно отметить, что 80 % качественных образцов спермы принадлежали 
к группе, в которой преобладали лактобациллы (100). Установлено, что 
низкая концентрация и аномальная морфология сперматозоидов связаны 
с наличием Mycoplasma spp. (101, 102). Частота Mycoplasma hominis значи-
тельно выше у бесплодных мужчин, чем у фертильных, также показано, 
что антибактериальная терапия улучшает качество спермы у бесплодных 
мужчин (103).  

Аналогично репродуктивному тракту самок, в мужском при репро-
дуктивных заболеваниях уменьшатся обилие лактобактерий при более вы-
соком видовом разнообразии микробного сообщества (104). Увеличение 
числа нейссерий, клебсиелл и синегнойных палочек и снижение количества 
лактобацилл было связано с повышенной вязкостью семенной жидкости и 
олигоастенотератозооспермией (105), следовательно, заболевания, передаю-
щиеся половым путем, снижают не только женскую, но и мужскую фертиль-
ность. При изучении влияния микробиоты семени на репродуктивный успех 
у кроликов было установлено, что Lysinibacillus и Flavobacterium могут вы-
ступать маркерами потенциальной плодовитости (106). 

Очевидно, что микробиоты обоих полов влияют друг друга и, по-
видимому, взаимодействуют. Сравнение семенных и вагинальных микро-
биот у обследованных пар выявило большое число общих ДНК маркеров 
для компонентов микробиот (107). Среди общих компонентов микробиот 
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наиболее распространенными родами были Lactobacillus, Veillonella, Strepto-
coccus, Porphyromonas, Atopobium vagine. Хотя микробные сообщества семени 
были более разнообразными, общая концентрация бактерий в сперме ока-
залась ниже, чем в вагинальных сообществах. Микробиота спермы значи-
тельно, хотя и временно, влияет на микробиоту влагалища (108). Более ран-
ние исследования не показали влияния на вагинальные лактобактерии и рН 
через 8-12 ч после коитуса, при этом во влагалище было обнаружено зна-
чительно больше кишечной палочки (109). Предполагается, что физиологи-
ческое посткоитальное временное состояние влагалищного микробиома, при 
котором вагинальные лактобациллы замещаются на Gardnerella vaginalis под 
влиянием эякулята, приводит к изменению рН (110). Обширные исследо-
вания на грызунах показали, что воздействие семенной жидкости приводит 
к появлению спектра цитокинов в репродуктивном тракте самок, изменяю-
щего восприимчивость эндометрия и динамику развития эмбриона до им-
плантации (111). К сожалению, взаимодействие и влияние друг на друга 
между микробиотами репродуктивных систем самцов и самок млекопитаю-
щих до сих пор остаются малоизученными. При анализе влияния микро-
биоты на репродуктивный успех одним из направлений может стать изучение 
временного комбинированного микробного сообщества женской и мужской 
репродуктивных системы, которое формируется в посткоитальный период 
и, возможно, даже сохраняется в предимплантационный период, что может 
способствовать успешному зачатию и протеканию беременности. 

Итак, становится очевидным, что микробиота служит фактором, 
объединяющим все физиологические системы организма. Любые измене-
ния в микробных сообществах на уровне системы или даже органа приводят 
к возникновению патологических процессов. В настоящее время накопле-
ние данных о микробиомах животных сельскохозяйственных видов имеет 
как теоретическое, так и практическое значение. Это научное направление 
остается актуальным и перспективным, поскольку продуктивность и адап-
тивный потенциал ценных сельскохозяйственных видов и пород животных 
могут быть улучшены целенаправленным изменением качественного и ко-
личественного состава их микробных сообществ. Изучение микробных со-
обществ органов репродуктивной системы у сельскохозяйственных живот-
ных позволит получить новые данные о физиологии воспроизводства, по-
высить вероятность репродуктивного успеха при применении методов ре-
продуктивной биотехнологии, а также снизить связанные с этим затраты и 
применить новые методы лечения, например микробную терапию. Уже се-
годня накопленные материалы свидетельствуют о необходимости усилить 
биологический контроль микробиоты при производстве семени, примене-
нии технологий in vitro и in vivo для получения эмбрионов сельскохозяй-
ственных животных. Кроме того, к важным научным направлениям отно-
сится изучение состава микробных сообществ репродуктивных органов про-
изводителей и возможности снижать прогнозируемые потери эмбрионов 
при предварительной колонизации определенными видами бактерий отде-
лов репродуктивной системы самок-доноров и самок-реципиентов. 
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A b s t r a c t  
  

The use of specialized animal breeds of agricultural species is often accompanied by a de-
crease in reproductive success. In dairy cattle breeding, the number of service-period days, artificial 
insemination procedures per pregnancy, and the frequency of pregnancy losses are increasing 
(S.V. Guskova et al., 2014). Accumulated data on obtaining embryos by in vivo and in vitro methods 
and their transplantation indicate a significant level (30-60 %) of embryo losses (P.J. Hansen, 2020). 
The reasons for low rates in reproductive technologies are diverse and associated with both biotic and 
abiotic factors, and one of the key factors of embryo losses may be the imbalance of microbial com-
munities in the reproductive system sections of both female donors and recipients. The study of the 
microbiota composition of various departments and systems of the multicellular organism has recently 
become an increasingly dominant topic in the scientific literature. Modern methods of microbial iden-
tification, e.g., metagenomic sequencing, reveals great microbial diversity in various anatomical de-
partments of macroorganisms. The accumulated data show the microbial composition, dynamics in 
the organs of the reproductive system, and its relationship with the reproduction of mammals, repro-
ductive success, the course of pregnancy, the prognosis of the possibilities of pathological processes. 
The review focuses on the impact of microbiota on the success of reproductive technologies, e.g., in 
vitro fertilization, embryo transplantation, and artificial insemination. For example, F. Marco-Jiménez 
et al. (2020) discuss the effect of symbiotic bacteria on fertility and semen quality. The understudied 
nature of this area for mammals and the extreme need for additional research on the microbiota of the 
reproductive tract of farm animals, the results of which will provide insight and insight into the un-
successful and positive outcomes of reproduction, are noted. At the same time, the practical application 
of this information will increase the chances of success in reproductive biotechnology, reduce the costs 
associated with reproduction and therapeutic interventions in the treatment of pathological processes 
of the reproductive system, and open up the possibility of developing and implementing new methods 
such as microbial therapy. Thus, it can be concluded that the microbiota of mammalian reproductive 
system and organs influence the physiological processes of reproduction (R. Koedooder et al., 2019). 
It is clear that by being able to manage microbial communities, humans can increase the chances of 
reproductive success in the reproduction of highly specialized breeds of farm animals (P.J. Hansen, 
2020; R.W. Hyman et. al., 2012; D.E. Moore et. al., 2000).  
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