
Медицинский алфавит № 35 / 2018, том № 2. Эпидемиология и гигиена 43

Резюме
В обзоре рассмотрены результаты изучения представителей рода 
Atopobium как этиологических агентов широкого круга инфекционно-вос-
палительных заболеваний человека. Обнаружена способность бактерий 
этого рода вызывать периодонтиты, вагиниты, уретриты, а также бакте-
риемию и сепсис. Наиболее изученным среди других видов атопобий явля-
ется вид A. vaginae, с которым связывают развитие таких воспалительных 
заболеваний и осложнений, как тубовариальный абсцесс, эндометрит, 
инфицирование плода, преждевременные роды и внутриутробную гибель 
плода. Этот вид считается высокоспецифичным маркером бактериаль-
ного вагиноза. Редкое обнаружение атопобий в клиническом материале 
связано с несовершенством методов их диагностики. Оценка этиологи-
ческой роли атопобий затруднена вследствие недостатка объективных 
критериев клинической значимости видов, обитающих в нестерильных 
локусах человека.
Ключевые слова: атопобии, труднокультивируемые виды, A. vaginae, бак-
териальный вагиноз, воспалительные заболевания органов малого таза, 
бактериемия, сепсис.

Summary
In this review the results of the study of the genus Atopobium 
members as etiological agents of a wide range of infectious 
inflammatory diseases has been regarded. The ability of Atopo‑
bium spp. to cause periodontitis, vaginitis, urethritis, as well as 
bacteremia and sepsis was found. Among Atopobium the most 
well-studied is A. vaginae, which was associated with the devel-
opment of such inflammatory diseases and complications, as 
tuboovarian abscess, endometritis, infections of the fetus, prema-
ture birth and intrauterine fetal death. A. vaginae is considered 
to be a highly specific marker of bacterial vaginosis. Infrequent 
detection of atopobium in clinical material associated with the 
diagnostic methods imperfections. Evaluation of the etiological 
role of atopobium is difficult due to a lack of objective criteria 
of clinical significance for species from non-sterile human locus.
Key words: atopobium, fastidious species, A. vaginae, bacterial 
vaginosis, inflammatory diseases of the pelvic organs, bacte-
remia, sepsis.

В течение последних двух десяти-
летий активная разработка мето-

дов молекулярной биологии (секвени-
рование 16S-единицы рибосомальной 
РНК, амплификационные методы, 
ДНК-секвенирование) и их внедре-
ние в лабораторную практику позво-
лило выявить целый спектр новых 
некультивируемых или трудно куль-
тивируемых видов микроорганизмов 
(fastidious species). Клиническая зна-
чимость этих видов зачастую деклари-
руется еще на стадии накопления ста-
тистических данных. Значительную 
часть fastidious species не удается 
культивировать даже в хорошо ос-
нащенных научных лабораториях. 
Реальность существования многих 
новых видов доказывается в рамках 
постулатов генной систематики, а они 
не столь уж незыблемы (чего стоит 
только горизонтальный перенос генов, 
в том числе тех, по которым устанав-
ливается степень филогенетического 
родства).

Бактерии рода Atopobium были 
открыты в результате секвенирова-
ния 16S-единицы рибосомальной 
РНК в 1992 году [1]. Традиционные 
морфологические и биохимические 
методы идентификации не позволяли 
отделить их от других видов «корине-
морфных» бактерий. Ретроспективно 
проведенный анализ показал, что бак-
терии рода Atopobium, по всей веро-
ятности, часто идентифицировали 
по фенотипическим признакам как 
лактобактерии или стрептококки, по-
скольку они активно продуцировали 
молочную кислоту и имели сходное 
со стрептококками строение клеточ-
ной стенки [1].

Согласно современной гено-
систематике представители рода 
Atopobium входят в состав семей-
ства Coriobacteriaceae, к  кото-
рому также относят бактерии 14 
новых родов (все они типичные 
fastidious species): Adlercreutzia, 
Asaccharobacter, Atopobium, Collinsella, 

Coriobacterium, Cryptobacterium, 
Denitrobacterium, Eggerthella, 
Enterorhabdus,  Gordonibacter, 
Olsenella, Paraeggerthella, Parvibacter 
и Slackia [2]. Бактерии этой группы 
являются строгими анаэробами, ти-
пичными обитателями ротовой поло-
сти, желудочно-кишечного и урогени-
тального трактов. Их культивирование 
и идентификация по биохимическим 
признакам представляет собой до-
вольно трудную задачу, поэтому их 
выявление проводят молекулярно-био-
логическим методами (секвенирова-
ние 16S-единицы рибосомальной РНК, 
амплификационные методы). Являясь 
представителями так называемой ре-
зидентной (постоянной) микробиоты, 
бактерии этого семейства выполняют 
ряд важных для человека физиологи-
ческих функций. Так, они участвуют 
в метаболизме солей желчных кис-
лот, стероидов, полифенолов, а также 
в биосинтезе витамина К и его ана-
логов [2, 3]. Все бактерии семейства 

Атопобии и их роль в развитии инфекционно-
воспалительных заболеваний человека

Н. В. Евдокимова, к. б. н., с. н. с. лаборатории клинической микробиологии
Т. В. Черненькая, к. м. н., зав. лабораторией клинической микробиологии

ГБУЗ г. Москвы «Научно-исследовательский институт скорой помощи имени 
Н. В. Склифосовского» Департамента здравоохранения г. Москвы

Bacteria Atopobium genus and their role in development of infectious inflammatory diseases
N. V. Evdokimova, T. V. Chernenkaya
Research Institute of Emergency Care n. a. N. V. Sklifosovsky, Moscow, Russia

E-mail: medalfavit@mail.ru



Медицинский алфавит № 35 / 2018, том № 2. Эпидемиология и гигиена44

Coriobacteriaceae внешне совсем не-
выразительны, представляют собой 
неподвижные не образующие спор 
грамположительные мелкие палочки 
неправильной формы. Приложив до-
статочные усилия и затратив немало 
времени, некоторые типовые виды 
можно культивировать на богатых 
средах в строго анаэробных условиях. 
Они отличаются медленным ростом, 
метаболически малоактивны (несаха-
ролитики, не образуют индол, не син-
тезируют оксидазу, уреазу, каталазу).

На сегодняшний день к роду 
Atopobium относят шесть видов 
(A. vaginae, A. minutum, A. parvulum, 
A. rimae, A. fossor, A. deltae). Однако 
видовое разнообразие этим явно 
не ограничивается. Работы послед-
них трех лет показали очень сильную 
генетическую неоднородность, ха-
рактерную даже для штаммов одного 
вида [4]. В настоящее время предла-
гается пересмотреть критерии допу-
стимой вариабельности, в том числе 
среди штаммов внутри одного вида.

В описании морфологических 
и физиологических особенностей ато-
побий, обнаруживаемых в русскоязыч-
ной медицинской литературе, часто 
встречаются неточности (кокки или 
палочки, строгие или факультативные 
анаэробы). Поэтому сразу определим, 
что бактерии рода Atopobium пред-
ставляют собой полиморфные грам-
положительные укороченные палочки, 
располагающиеся в мазках одиночно, 
парами или цепочками.

На сегодняшний день редкое об-
наружение атопобий в клиническом 
материале не отражает реальной 
картины. Даже нечастые находки 
свидетельствуют о разнообразии 
мест их выделения: из очагов гной-
ного воспаления десен, из пролежней, 
из урогенитального тракта и из ки-
шечника [7–11]. Показано, что бакте-
рии этого семейства могут вызывать 
разнообразные инфекционно-воспа-
лительные заболевания: периодон-
титы, вагиниты, уретриты, а также 
бактериемию и сепсис.
A. vaginae является наиболее из-

ученной среди всех видов атопобий. 
Этот вид был официально зарегистри-
рован в 1999 году [12]. Установлено, 
что A. vaginae является типичным оби-
тателем влагалища и обнаруживается 

в отделяемом из влагалища здоровых 
женщин [13, 14]. При этом показа-
на причастность Atopobium vaginae 
как этиологического агента к таким 
заболеваниям, как тубовариальный 
абсцесс, эндометрит, бесплодие, а так-
же к преждевременным родам и вну-
триутробной гибели плода [15–17].

На сегодняшний день бактерии 
вида A. vaginae считаются высо-
коспецифичными маркерами бакте-
риального вагиноза (БВ) и отличаются 
резистентностью к метронидазолу [18], 
особенно в случае хронических или 
рецидивирующих БВ. Согласно реко-
мендациям EUCAST антибиотикочув-
ствительность A. vaginae, как и других 
анаэробных микроорганизмов, следует 
определять методом разведений [19]. 
Традиционно препаратами выбора 
при лечении анаэробной инфекции 
являются клиндамицин, метронида-
зол и другие нитроимидазолы [20]. 
Также клинически эффективны бе-
та-лактамные антибиотики. Частота 
обнаружения A. vaginae достоверно 
выше у женщин с диагностированным 
БВ: 78–96 против 3–10 % [21]. Следует 
отметить, что многочисленные иссле-
дования последних лет, выявившие 
те или иные дисбиотические наруше-
ния микробиоценоза влагалища, были 
выполнены в основном с помощью мо-
лекулярно-биологических методов без 
сопоставления с «золотым бактериоло-
гическим стандартом» — ​культивиро-
ванием и выделением чистых культур 
микроорганизмов. Число высокоспеци-
фичных микробиологических маркеров 
БВ растет год от года. Постоянно про-
исходит пересмотр номенклатурных 
названий уже существующих видов.

Консорциум американских ученых 
в 2012 году опубликовал результаты 
пятилетней работы над проектом на-
циональных институтов здоровья 
«Микробиом человека» (Human 
Microbiome Project) [22]. Оказалось, 
что в организме человека проживают 
не менее 10 тысяч видов микроорга-
низмов, среди которых доля тех, что 
вызывают те или иные заболевания 
человека, не столь велика. Как эта ги-
гантская система (порядка 8 млн ми-
кробных генов) функционирует, пока 
неясно. Однако было обнаружено, что 
микробиом каждого человека уника-
лен (видовой состав и количественное 

соотношение). Иными словами, одни 
и те же функции выполняют разные 
группы микроорганизмов. Эти ре-
зультаты удивительным образом пе-
рекликаются с представлениями ми-
кробиологов, стоявших у истоков со-
временной микробиологии. Невольно 
вспоминается так называемое правило 
М. Бейеринка (1921), голландского ми-
кробиолога, ботаника и вирусолога, од-
ного из основоположников микробной 
экологии. Оно гласит: «Все есть всюду, 
среда отбирает» [23]. Обнаружение 
того или иного микроорганизма есть 
следствие того, что он отобран средой 
обитания и победил в конкурентной 
борьбе с другими видами, и задача ис-
следователя — ​понять, какие факторы 
способствовали этому.

Заключение
Оценка клинической значимости 

атопобий, как и других трудно куль-
тивируемых видов микроорганизмов, 
до сих пор остается не вполне объ-
ективной. Их роль вероятнее всего 
недооценивается. Тому есть много 
причин, среди которых можно выде-
лить следующие:
1.	 недостаток фактических дан-

ных — ​диагностика базируется 
исключительно на  выявлении 
ДНК, а эти методы пока не нашли 
широкого применения в реальной 
практике;

2.	 несовершенство методов гено-
систематики (они продолжают 
разрабатываться);

3.	 расплывчатость критериев оценки 
клинической значимости (мы даже 
не всегда знаем, что есть норма 
для того или иного нестерильного 
локуса организма человека).

На сегодняшний день достаточ-
но убедительно доказана роль вида A. 
vaginae в развитии длительно рециди-
вирующих бактериальных вагинозов, 
вагинитов, уретритов, эндометритов 
и других воспалительных заболеваний 
органов малого таза женщин.
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