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 a Szerkesztőség felkérésére készített tanulmány.

A hüvelyi mikrobiom fontos tényező a patogén mikroorganizmusokkal szembeni védekezésben, az egészséges hüve-
lyi miliő fenntartásában. A hüvelyi mikrobiom összetételéről, funkcióiról, változásairól az újgenerációs szekvenálási 
technikák révén rendelkezünk alapvetőn új, széles körű ismeretekkel. Az összefoglaló tanulmány célja a kérdés alap-
ismereteinek összefoglalása. A hüvelyi mikrobiom az életkorral párhuzamosan változik, reproduktív korban éri el 
funkcionális kiteljesedését. Alkotói a reproduktív korban elsősorban Lactobacillus speciesek, főként L. crispatus, 
L.  iners, L. gasseri, L. jensenii, melyek a fiziológiás stabilitását biztosítják. A hüvelyi mikrobiom a szervezet többi 
mikrobiomjával szemben alacsony diverzitású, a diverzitás szélesedése patogén állapothoz vezet. A hagyományos, 
tenyésztéses technikák korában is ismert volt a Lactobacillusok szerepe a tejsavfermentálás során kialakuló savas hüve-
lyi pH fenntartásában és antimikrobás anyagok termelésében. A közleményben részletesen tárgyaljuk az 5 típusú, 
különböző bakteriális összetételű hüvelyi közösséget, összetételüket, demográfiai előfordulásukat, a típusváltásokat, 
a domináló flóra átmeneti változásait, annak jelentőségét, összehasonlítva a nem Lactobacillus dominálta, fiziológiás-
nak tekinthető flórával. A mikrobiomnak lényeges szerepe van a lokális nyálkahártya-immunitásban, a patogénekkel 
szembeni védekezésben, a fiziológiás változásokkal szembeni immuntolerancia kialakításában. A bakteriális vaginosis 
a nem egészséges flóra domináló szerepének klasszikus példája. Bakteriális vaginosisban a Lactobacillus-flóra drámaian 
csökken, és helyét nagy diverzitású anaerob baktériumok foglalják el. Az állapot az aktuális kellemetlenségek mellett 
súlyos nőgyógyászati, szülészeti következményekkel járhat: meddőség, vetélés, koraszülés, chorioamnionitis, endo-
metritis, növekszik a fogékonyság a felső genitalis traktusi és húgyúti infekciók, valamint a szexuális úton terjedő 
fertőzések, HIV-akviráció iránt, emellett a bakteriális vaginosisban szenvedő nők HIV-vírus-átadási képessége part-
nerük és az újszülött számára növekedett.
Orv Hetil. 2023; 164(24): 923–930. 
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Characteristics and physiologic role of female lower genital microbiome 
Vaginal microbiome is substantial in the maintenance of vaginal health and defense against pathogenic microorgan-
isms. New techniques, including next-generation sequencing broadened our knowledge with new findings on the 
composition and functions of the vaginal microbiome. Improvement of laboratory techniques provides a better un-
derstanding of the diverse patterns of the vaginal microbiome in reproductive-age women and their longitudinal 
changes in both healthy and dysbiotic conditions. The objective of this review was to summarize the basic learning 
of the vaginal microbiome. In the era of traditional cultivation-dependent techniques, the role of Lactobacilli in 
maintenance of the vaginal homeostasis, in lactic acid and various antimicrobial compounds production and in geni-
tal defense has been delineated. Much of our knowledge about the healthy microbial flora comes from cultivation-
independent molecular-based techniques. The vaginal microbiome alters throughout a woman’s life, its function 
develops fully in reproductive age. Healthy vaginal flora typically shows Lactobacillus predominance with a pH lower 
than 4.5, the healthy flora is dominated by one or two species of Lactobacillus, predominantly L. crispatus, L. iners, 
L. gasseri, L. jensenii. The review provides background on the 5 community state types of Lactobacillus communities, 
their characteristics, demographic occurrence, the type shifts, the terminal changes of the dominant bacterial com-
munities, and the comparison of them to non-Lactobacillus dominated healthy microbiomes. The microbiome con-
tributes to the local immune response of the vaginal mucous membrane, in defense to pathogens and maintenance 
of immunologic tolerance to physiologic changes. Bacterial vaginosis is a clinical syndrome characterized by patho-
logic vaginal microbiome, Lactobacillus community decreased in abundance and replaced by different anaerobes with 
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great diversity. In pregnant women, bacterial vaginosis increases the risk of miscarriage, abortion, preterm birth, 
chorioamnionitis and endometritis. In non-pregnant women, bacterial vaginosis is associated with an increased risk 
of upper genital tract and urinary tract infections. Women with bacterial vaginosis are more sensitive to sexually trans-
mitted infections and acquisition of HIV. Women with bacterial vaginosis may transmit HIV virus to their partner 
and newborn. 

Keywords: microbiota, bacterial vaginosis, Lactobacillus, lactic acid 
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Rövidítések
16S rRNS= 16S riboszomális ribonukleinsav; CD = (cluster of 
differentiation) differenciációs klaszter; H2O2 = hidrogén-per-
oxid; HIV = (human immunodeficiency virus) emberi immun-
hiányt előidéző vírus; HPV = humán papillomavírus; HSV = 
herpes simplex virus; IL = interleukin; MAMP = (microbe-as-
sociated molecular pattern) mikroorganizmushoz társult mole-
kuláris mintázat; MRS = Man–Rogosa–Sharpe; NGS = (next-
generation sequencing) újgenerációs szekvenálás; PAMP = 
(pathogen-associated molecular pattern) patogénhez társult 
molekuláris mintázat; PRR = (pattern recognition receptor) 
mintázatfelismerő receptor; SLPI = (secretory leukocyte pro-
tease inhibitor) szekretoros leukocytaproteáz-inhibitor; TLR = 
(toll-like receptor) toll-szerű receptor

A mikrobiota az élő mikroorganizmusok közösségét 
 jelenti egy adott szervben, szervrendszerben, a mikrobi-
om a mikrobiális közösség örökítőanyagának összessége. 
A női alsó genitalis traktusban – hüvely és ectocervix – 
az emberi mikrobiom speciális csoportja található, mely 
dinamikus változásban lévő, számtalan belső és külső 
 tényező által befolyásolt bonyolult ökoszisztéma [1]. 
Alacsony diverzitású, néhány mikrobaspeciesből, rend-
szerint tejsavfermentáló Lactobacillusokból áll, és döntő-
en hormonális hatások befolyásolják. A szervezetben 
lévő többi mikrobiotával szemben a diverzitás növeke-
dése paradox módon dysbiosishoz, patológiás állapotok-
hoz vezet [1, 2].

Specifikus sajátossága a humán reprodukcióban törté-
nő részvétel, a szexuális aktivitás folytán a különböző 
flórákkal való gyakori érintkezés, valamint alkalmazkodás 
az életkori sajátosságokhoz, várandóssághoz, gyermek-
szüléshez. 

A hüvelymikrobiom-vizsgálatok száma az utóbbi 
években jelentősen növekedett, többezres nagyságrend-
ben találhatók közlemények, melyek a téma széles körű 
feldolgozását mutatják. Csak a leggyakoribb területeket 
említve: a hüvelyi mikrobiom szerepe terhességben, 
meddőségben, szülészeti szövődményekben, nőgyógyá-
szati megbetegedésekben, malignus tumorokban, lokális 
bőr-nyálkahártya folyamatokban, genitalis fertőzések-
ben, azok krónikussá, visszatérővé válásában, venereás 
fertőzésekben, szisztémás folyamatokban. A kérdés mul-

tidiszciplináris megközelítést igényel: a nőgyógyászok 
mellett mikrobiológusok, urológusok, a bőrgyógyászati 
szakmán belül elsősorban venerológusok, a szexuális 
úton terjedő fertőzésekkel foglalkozók érintettek. A kér-
dést itt elsősorban a szexuálisan terjedő fertőzések, be-
tegségek kiemelt szempontjából tárgyaljuk, és a jelentős 
nőgyógyászati, szülészeti szempontok háttérben marad-
nak. 

A mikrobiom-vizsgálatok módszertanilag nem a ha-
gyományos, tenyésztéses eljárásokon alapulnak. Az új-
generációs szekvenálás (next-generation sequencing – 
NGS) jelentősége nemcsak genetikai vizsgálatokban 
kiemelkedő [3], segítségével mikrobák ezreit lehet egy-
szerre vizsgálni, szemben a klasszikus technikákkal. 
A baktériumok molekuláris identifikálására a legelterjed-
tebben vizsgált target a 16S riboszomális ribonukleinsav 
gén kis riboszomá(lis) alegysége, a vizsgálatban univer-
zális vagy specifikus primerek használatosak. A 16S rRNS 
gén jelen van az összes baktériumban, konzervált és he-
terogén régiókat egyaránt tartalmaz, ami alkalmassá teszi 
baktériumok azonosítására és a filogenetikai rokonságok 
vizsgálatára [4–8]. 

A jelen összefoglaló célja a hüvelyi mikrobiom egész-
séges állapotának, változásainak, funkcióinak, valamint a 
hüvelyi mikrobiom megváltozásával járó patológiás álla-
potnak, a bakteriális vaginosisnak az ismertetése az iro-
dalmi adatok alapján. 

A hüvelyi mikrobiom változása az élet 
során

A magzat sterilen fejlődik az anyaméhben, a szülés során 
az anya hüvelyét kolonizáló baktériumok telepednek 
meg a szervezetében. Császármetszéskor az újszülöttet 
először kézbe vevő személy bőrmikrobáinak van lehető-
ségük kolonizálni az újszülöttet [9]. 

Gyermekkorban körülbelül 10 éves korig a petefész-
kek nem termelnek ösztrogént, a hüvelynyálkahártya vé-
kony laphámmal fedett [10], a hüvelyhámban alacsony a 
glikogénszint, így a tejsavtermelésért felelős Lactobacil
lusok csak kis mennyiségben vannak jelen, a savas pH 
nem alakul ki. A hüvelyt a pubertás előtt különböző 
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 aerob, anaerob és bélbaktériumok kolonizálják, domi-
nálnak a Gram-negatív anaerob baktériumok (Veilonella, 
Bacteroides, Fusobacteria, Peptococcus, Peptostreptococcus, 
Propionibacterium), a pH neutrális. Serdülőkorban a tü-
szőérés során termelődő ösztrogén hatására megvastag-
szik a hüvelyhám és a mucosa, hormonális hatásra meg-
indul a glikogéntermelődés a hüvely hámsejtjeiben, mely 
a reproduktív időszak végéig nagy mennyiségű marad 
[10, 11]. A domináló Lactobacillus-hüvelyflóra a gliko-
gént tejsavvá fermentálja, mely jelentős tényező a hüvelyi 
homeostasis fenntartásában [12, 13]. Menopausában 
számos változás következik be, az ösztrogénszint csök-
kenése következtében a hüvelyhám elvékonyodik, csök-
ken a glikogéntartalom, a hüvelyt kolonizáló Lactobacil
lusok száma csökken, és domináns szerepüket diverz 
flóra [10, 14] (Lactobacillusok, alfa-hemolizáló Strepto
coccusok, élesztő, Gardnerella vaginalis, Mobiluncus, 
 koaguláznegatív Staphylococcusok) veszi át, ami a hüvely-
váladék termelődésének csökkenéséhez és a pH emelke-
déséhez vezet [12, 14].

Lactobacillusok a hüvelyi mikrobiomban,  
a hüvelyi mikrobiom szerepe a reproduktív 
korban 

A reproduktív korú nőkre leginkább jellemző, savas pH-jú 
hüvelyflórát az itt megtelepedő Lactobacillusok alakítják 
ki [10, 12, 15, 16]. A Firmicutes törzsbe tartozó Lacto
bacillusok tejsavtermelésük révén tartják fenn az egészsé-
ges, 3,5–4,5 közötti pH-jú hüvelyi miliőt, amihez a tej-
sav elengedhetetlen fontosságú [17, 18]. A tejsavképződés 
a Lactobacillusok glikogénbontó képességén alapul, 
mellyel döntő többségük rendelkezik különböző mér-
tékben, szemben a legtöbb baktériummal. A glikogén a 
leváló epithelsejtekből szabadul fel a progeszteron hatá-
sára bekövetkező cytolysis következményeképpen. A gli-
kogén és bomlástermékei elősegítik a glikogént tejsavvá 
fermentálni képes Lactobacillusok szelekcióját [19]. 

Az 1. táblázat mutatja a hüvelyben található Lactobacil
lus fajok tejsavtermelését [15].

A reproduktív korú nőkre leginkább jellemző, Lacto
bacillus speciesekből álló hüvelyflóra Döderlein-flóra-
ként vált ismertté. 1892-ben Albert Döderlein publi kálta, 
hogy egyes, a hüvelyben élő baktériumok tejsavforrás-
ként szerepelnek, képesek gátolni in vitro és in vivo pato-
gének növekedését [20]. 1928-ban Stanley Thomas a 
Döderlein-bacillust mint Lactobacillus acidophilust 
(L. acidodophilicus) identifikálta, majd 1980-ban igazol-
ták, hogy az L. acidophilus nem egyetlen baktériumfaj, 
hanem különböző Lactobacillusok heterogén csoportja 
[21].

A Lactobacillusok Gram-pozitív pálcák, több mint 120 
fajuk ismert; 20-nál több fajt határoztak meg a hüvelyi 
mikrobiomban, de 3 vagy 4 species dominál: L. crispatus, 
L. iners, L. jensenii és L. gasseri, míg a többi faj ritkán és 
alacsony koncentrációban található. A reproduktív kor-
ban lévő, egészséges hüvelyflórában 1, ritkábban 2 speci-
es fordul elő („competitive exclusion”), egyénenként 
azonban eltérő, hogy ez melyik faj: a leggyakrabban a 
fenti 4 faj (L. crispatus, L. iners, L. jensenii, L. gasseri) 
valamelyike, és viszonylagos állandóság jellemzi az egyes 
egyének hüvelyflóráját [1, 13].

Különböző etnikai csoportokba (fehér, fekete, hispán, 
Észak-Amerikában élő ázsiai) tartozó, 369 reproduktív 
korú nő hüvelyváladékából NGS-sel 5 domináló mikro-
biota-csoportot különítettek el, ezek az ún. „community 
state types” (közösségiösszetétel-típusok, közösségi tí-
pusok) [22]. Az első típus hüvelyváladékában az L. cris
patus az uralkodó, a második típusban az L. gasseri, a 
harmadik típusban az L. iners, a negyedik típusban di-
verz a flóra, az ötödik típus domináns baktériuma az 
L. jensenii. A vizsgálatok alapján a mikrobioták 26,2%-a 
képezi az I. típust, 6,3%-a a II. típust, 34,1%-a a III. tí-
pust és 5,4%-a az V. típust [22]. A 2. táblázat mutatja a 
hüvelyi mikrobiota közösségi típusainak domináló bak-
tériumfajait és azok gyakoriságát [22].

Az I-es, II-es, III-as és V-ös Lactobacillus-dominan-
ciájú típusok főleg fehér és ázsiai nőkre jellemzők. A fenn-
maradó 27% a IV., heterogén típusba sorolható, főleg 
fekete és hispán nőknél figyelhető meg, a hüvelyi mikro-
biota anaerob baktériumokból áll: Prevotella, Dialister, 
Atopobium, Gardnerella, Megasphaera és Peptoniphilus 
fajok [22].

A közösségi típusok részletes jellemzői

I. típus: L. crispatus dominancia, mely az egészséges hü-
vely domináló flórája; a törzsek 95%-a termel hidrogén-
peroxidot (H2O2), a hüvelyhám adherencia- és perzisz-
tenciakapacitása kiváló, probiotikumnak is ez a species 
ajánlatos.

II. típus: L. gasseri dominancia, szintén egészséges hü-
velyi környezetet jelent. 

III. típus: a hüvelyflórát az L. iners dominálja, amely 
nem képes H2O2-t termelni (l. később); az ezen csoport-

1. táblázat Hüvelyből izolált különböző Lactobacillus fajok tejsavtermelése 
[15]

Faj Tejsavtermelés (g/l)

L. acidophilus  5,52

L. agilis  1,72

L. coleohominis  0,77

L. crispatus  1,32

L. fermentum  1,22

L. gasseri  1,35

L. jensenii  5,42

L. johnsonii  6,50

L. ruminus  1,22

L. salivarius 13,95

L. vaginalis  1,72
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ba tartozó nők hüvelyflórája instabil, átmeneti, dysbiosis 
kialakulására hajlamos [17]. Az L. iners 1999-ben vált 
ismertté, nem nő a Lactobacillusok tenyésztésére haszná-
latos Rogosa vagy MRS agar táptalajokon, csak véres 
agaron. Tejsavtermelő baktérium, a leggyakrabban izo-
lált baktérium egészséges nők hüvelyéből, és gyakran ta-
lálható bakteriális vaginosisban szenvedő és nem szenve-
dő nőkben egyaránt [23]. A bakteriális vaginosissal 
diagnosztizált nők hüvelyében ugyan nem a Lactobacil
lusok dominálják a flórát, azonban az L. iners nagy gya-
korisággal található meg a betegek hüvelyváladékában 
[24, 25]. Ennek magyarázata lehet, hogy az L. iners a 
többi Lactobacillusnál jobban tud adaptálódni a polimik-
robás flórához és a magasabb pH-hoz, illetve kevésbé 
gátolhatja a bakteriális vaginosishoz társuló anaerobokat. 

IV. típus: e diverz flórájú típust főként anaerob, ha-
gyományosan bakteriális vaginosissal társuló baktériu-
mok uralják. Két alcsoportra osztható az alkotó baktéri-
umok aránya szerint: mindkét alcsoportban szerény 
mennyiségben jelen van az L. crispatus, L. iners, valamint 
egyéb Lactobacillusok is. A IV/A típusban kisebb meny-
nyiségben jelen vannak még Streptococcusok, Anaerococ
cusok, Corynebacteriumok és Finegoldiák, míg a IV/B 
csoportban viszonylag nagy mennyiségben lelhetők fel 
az Atopobium, Gardnerella, Mobiluncus, Peptoniphilus, 
Sneathia és Prevotella nemzetségbe tartozó baktériumok 
[18, 22, 26]. Egészséges, IV. típusú flórával rendelkező 
nők hüvelyében nagy számban lelhetők fel bakteriális va-
ginosissal kapcsolódó baktériumok, klinikai tünetek nél-
kül [22]. Jelenleg nem ismert, hogy pontosan miért jár a 
IV. típusú hüvelyflóra egészséges hüvelyi környezettel. 
Valószínűsíthető, hogy az anaerob baktériumok a Lacto
bacillusok hiányában tejsavat kezdenek termelni, így biz-
tosítva a hüvelyflóra funkciójának épségét [27].

V. típus: az L. jensenii dominálja, mely az L. crispatus
hoz hasonlóan a „jó baktériumok” között szerepel, sta-
bil, rezisztens hüvelyflórát alkot, oralis probiotikumként 
alkalmazására vannak kísérletek. 

Az 1. ábra a közösségi típusok Lactobacillus alkotóit, 
anyagcserespektrumuk összefüggését mutatja a hüvelyi 

flóra stabilitásával és a szexuális fertőzések és reproduktív 
mellékhatások kockázatával [18].

A hüvelyi mikrobiom legjelentősebb alkotói a fenti 
4 Lactobacillus species, ezek dominálják tehát a hüvelyi 
baktériumközösséget a reproduktív nők 73%-ában 
(2. táblázat) [27, 28]. A felnőtt, reproduktív korú nők 
27%-ában (IV. típus) túlnyomó többségben egyéb, való-
színűleg tejsavat termelő anaerob baktériumok fordul-
nak elő, szerény mennyiségű Lactobacillus mellett. 
Ugyanakkor a baktériumok némelyike bakteriális vagi-
nosisban előforduló dysbiosisban szerepel, többek kö-
zött az Atopobium, Gardnerella, Prevotella, Mobiluncus, 
Megasphaera, Dialister, Sneathia, Streptococcus, Pseudo
monas, Leptotrichia, Aerococcus. Vitatott, hogy ez a cso-
port valójában aktuálisan egészségeseket jelent-e, és nem 
tünetmentes bakteriális vaginosis áll-e az állapot hátteré-
ben [29–32].

A normálflóra meghatározásának nehézségeit mutat-
ják a fenti adatok, vagyis hogy egyes esetekben Lactoba
cillusok nélkül is egészséges, „normál” a hüvelyi mikro-
biom, Atopobium vaginae, Megasphaera és Leptotrichia 
speciesek jelenléte esetén [27, 33].

A Lactobacillusok a tejsav mellett bakteriocineket 
és  H2O2-t termelnek, egyes Lactobacillus speciesek 
(L. rhamnosus, L. reuteri) exogén probiotikumként gya-

Közösségiösszetétel-típus pH Anyagcserespektrum

I. L. crispatus 4,0

II. L. gasseri 5,0

V. L. jensenii 4,7

III. L. iners 4,4

IV/A L. crispatus, L. iners, Streptococcus,  
Anaerococcus, Corynebacterium, Finegoldia

5,3

IV/B Atopobium, Gardnerella, Mobiluncus,  
Peptoniphilus, Sneathia, Prevotella

5,3

1. ábra Mikrobiális közösségek és anyagcserespektrum a hüvelyi ökoszisztémában és valószínű kapcsolatuk a genitalis fertőzések kockázatával [18]

2. táblázat A hüvelyi mikrobiota közösségi típusainak domináló baktérium-
fajai [22]

Közösségi 
típusok 

Domináns baktériumfajok Gyakoriság 
(%)

I. L. crispatus 26,2

II. L. gasseri  6,3

III. L. iners 34,1

IV/A L. crispatus, L. iners, Streptococcus, 
Anaerococcus, Corynebacterium, Finegoldia

27 
IV/B Atopobium, Gardnerella, Mobiluncus, 

Peptoniphilus, Sneathia, Prevotella

V. L. jensenii  5,4
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korlati alkalmazásra kerültek. A bakteriocinek fehérjeter-
mészetű, szűk spektrumú baktericid aktivitással rendel-
kező anyagok. A hüvelyben a szerepük a nem rezidens, 
vagy patogén flóra növekedésének gátlása. Az egyes Lac
tobacillusok H2O2-termelése különböző: a H2O2-t nem 
termelő fajok esetén hüvelyi fertőzésekre és bakteriális 
vaginosisra fogékonyabb lesz a nyálkahártya. Az L. cris
patus erősen H2O2-termelő, míg az L. gasseri törzsek 
között erős és gyenge H2O2-termelők is vannak; az 
L.  iners nem képes H2O2-termelésre. Az újabb adatok 
azonban megkérdőjelezik a H2O2 alapvető szerepét a 
kórokozókkal szembeni védekezésben [34–36].

A hüvelyi mikrobiom szerepe tehát: kompetitív úton 
az egyéb baktériumflóra kiszorítása, a tejsavfermentálás 
révén a savas pH fenntartása, antimikrobiális anyagok 
termelése és a lokális immunreakciók befolyásolása. 

A hüvelyi mikrobiom változásait 
befolyásoló tényezők 

A hüvelyi mikrobiom összetett, soktényezős jellegzetes-
ségei a vizsgálatok értékelésekor figyelembe veendők: 
longitudinális, kiterjedt vizsgálatokkal határozható meg 
a közösségi típus stabilitása, változásai, dinamizmusa. 

A hüvelyi mikrobiom funkcióját több endogén és exo-
gén faktor befolyásolja (2. ábra).

Endogén tényezők: a közösségi típus (Lactobacillusok 
dominanciája vagy hiánya), az ösztrogénszint ciklusai, a 
folytonosan leváló epithelsejtekből felszabaduló anyagok 
(progeszteron), glikogéntartalmuk és a pH változásai a 
menstruáció különböző fázisaiban, a cervicovaginalis vá-
ladék összetételének változásai [11, 37].

Exogén tényezők: diétás hatások, dohányzás, mikro-
bák, antimikrobás szerek, higiénés beavatkozások 
(hüvely öblítés, tamponhasználat), szexuális aktivitás 
(promiszkuitás, analis szex, nők nőkkel létesített szexuá-
lis kapcsolata) [26, 39, 40]. 

A változást befolyásoló döntő tényezők: közösségi tí-
pus (azaz Lactobacillusok jelenléte vagy hiánya), hormo-
nális szint, menstruációs ciklus, szexuális aktivitás [26, 
32, 37, 38]. A magas ösztrogénszint önmagában vagy a 
magas ösztrogén- és progeszteronszint együttese na-
gyobb stabilitással jár [26, 32, 38, 39].

Kimutatták, hogy bizonyos esetekben a hüvelyflóra tí-
pusváltásra hajlamos. Például az L. crispatus dominancia 
átalakulhat a III. típusra jellemző, L. iners dominálta fló-
rává, a III. típus IV/B típussá, ritkán IV/A típussá. Az L. 
gasseri dominálta flóra stabil, relatíve ritkán vált át más 
típusba. A vizsgálatok szerint a változást a menstruációs 
ciklus és a szexuális aktivitás befolyásolja, de a baktéri-
um-összetétel változásai ellenére a mikrobiota fő védő 
funkciója megmarad. Hosszú távú vizsgálatokkal megál-
lapították, hogy a hüvelyi mikrobiom átmeneti dinami-

2. ábra Befolyásolható és nem befolyásolható rizikófaktorok a hüvelyi homeostasis és dysbiosis kialakulásában [41]. Endogén (öröklődő) tényezők a felső 
négyzetekben, exogén (módosítható) tényezők az alsó négyzetekben. Bal oldali panel: pozitív hatású tényezők. Jobb oldali panel: a hüvelyi dysbiosis 
rizikófaktorai

WSW = nők nőkkel létesített szexuális kapcsolata
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kája egyedi minden reproduktív korú nőben, egyesek 
relatíve stabil közösséggel rendelkeznek, míg másokban 
rövid, de drámai változások tapasztalhatók [14, 26, 32, 
37].

A homeostasis fenntartásában lényeges szerepe van a 
Lactobacillus-flórának, mely a tejsavképzés révén a fő 
konzerváló faktor. Néhány tejsavtermelő baktérium kon-
zerválja a közösségitípus-állapotot, és érthetővé teszi, 
hogy a közösségi összetétel változásai nem vezetnek 
szükségszerűen patológiás folyamathoz [22, 26, 27, 40].

A 2. ábra foglalja össze az exogén-endogén tényezők-
nek a mikrobiom-stabilitást vagy dysbiosist kiváltó hatá-
sát [41].

Az alsó genitalis traktus védővonalai 

A hüvely- és endocervix-nyálkahártya épsége az első vé-
delmi vonalhoz tartozik, immunológiai funkciói bizto-
sítják az immuntolerancia fenntartását, immunsejtek to-
borzását végzik, és funkciójukat támogatják [42].

A nyálkahártya integritása fizikai barriert képez exo-
gén invazív mikroorganizmusokkal szemben, egyben gá-
tolja egyéb hüvelyi mikrobák megtelepedését. Lokális 
szekretáló epithelsejtek termelik a nyálkahártyát borító, 
mucintartalmú réteget, mely viszkózus, lubrikáló, savas 
pH-jú. A cervicovaginalis váladék hatásos védőréteg, 
mikrobaellenes molekulákat (ellenanyagok, defenzinek) 
nagy mennyiségben tartalmaz, így megfogja az exogén 
organizmusokat [43, 44]. A lamina propria felső rétegei 
nem tartalmaznak „tight junction”-t, így permeábilisak a 
víz, az oldható proteinek, a vírusok, a hüvely-mikrobio-
ta, valamint a celluláris elemek, az immunrendszer mole-
kuláris mediátorai (CD4+ sejtek, makrofágok, citokinek) 
számára [45, 46]. A hüvelyi mikrobiom fő alkotórészét 
képező Lactobacillus-flóra szerepe a nyálkahártya-rezisz-
tencia kialakításában kiemelkedő [47].

Mucosaimmunitás

Az epithelsejtek mintázatfelismerő receptorokat (PRR – 
pattern recognition receptor) expresszálnak, mint a 
„toll-like” receptorok (TLR), melyek a hozzájuk kötő-
dő, mikroorganizmushoz vagy patogénhez társult mole-
kuláris mintázatokat (MAMP/PAMP) felismerve a cito-
kinek, kemokinek, antimikrobiális peptidek és egyéb 
immunfaktorok szekrécióját indukálják [42, 44, 48]. 
A  patogének által kiváltott proinflammatoricus reakció 
szükséges a fertőzés kontrollálásához [49].

A hüvelyi mikrobiota szerepe  
a mucosaimmunitásban

Az alsó genitalis traktus nyálkahártya-immunitásra kifej-
tett hatása szélesebb annál, mint egyszerűen a patogé-
nekkel szembeni immunválasz erősítése. A hüvelyi mik-
robiomnak döntő szerepe van a mucosa-immunműködés 

regulációjában, immunmoduláló hatással rendelkezik 
[50–55].

Kimutatták, hogy a Lactobacillus dominálta flóra ese-
tén a gyulladásos válasz hiányzik, összhangban a cervico-
vaginalis váladék alacsonyabb szintű proinflammatoricus 
citokin (IL1α és IL8) tartalmával [51] és L. iners koloni-
záció esetén a szekretoros leukocytaproteáz-inhibitor 
(SLPI) magasabb szintjével [52]. A bonyolult kölcsön-
hatások megismeréséhez további vizsgálatokat tartanak 
szükségesnek [26, 54, 55].

Összefoglalva megállapítható, hogy a hüvelyi mikro-
biota a hüvelyhámmal és a helyi immunrendszerrel 
együtt védelmi vonalat alkot a kórokozókkal szemben. 
A  nyálkahártya hormonális változások hatása alatt áll, 
számos citokin- és kemokingén expresszióját, az immun-
globulin-szekréciót hormonok szabályozzák. Lényeges a 
szerepe az ebben a lokalizációban kiemelkedően fontos 
immuntolerancia fenntartásában. 

A hüvelyi mikrobiom patológiás 
állapotokban

A hüvelyi mikrobiom szerepét fertőzésekben, dysbioti-
cus állapotokban, bakteriális vaginosisban, HIV-fertő-
zésben és egyéb, szexuális úton terjedő infekciókban, 
nőgyógyászati és szülészeti kórképekben vizsgálták [56], 
részletekbe menő ismertetésük meghaladja ezen össze-
foglaló kereteit. 

A normál összetételű hüvelyi mikrobiom védelmet 
nyújt a hüvelyi fertőzésekkel szemben. A Lactobacillusok 
hiánya vagy erős számszerű csökkenése esetén bakteriális 
vaginosis vagy aerob vaginitis alakulhat ki. Aerob vagini-
tisben a Lactobacillus-flóra helyét aerob, fakultatív pato-
gének veszik át, mint Escherichia coli, Staphylococcus spe-
ciesek, B-csoportú Streptococcus. 

A bakteriális vaginosis polimikrobás klinikai szindró-
ma, amelynél a tejsavtermelő Lactobacillusok helyett 
anae rob baktériumok találhatók nagy koncentrációban 
és sokféleségben, mint Prevotella spp., Mobiluncus  spp., 
G.  vaginalis, Ureaplasma, Mycoplasma, Megasphaera, 
Leptotrichia, Sneathia, Atopobium vaginae, Eggerthella
like baktériumok [1, 57, 58]. Az anaerobok olyan, a 
nyálkahártyára káros anyagokat termelnek, mint a polia-
minok, és proinflammatoricus citokinek felszabadulását 
okozzák. Klinikai tünete lehet a hüvelyi diszkomfortér-
zet és a kellemetlen szagú, bő hüvelyfolyás. A folyamat 
elsősorban a társuló következmények miatt nagy jelentő-
ségű, ezek részben a fogamzóképességgel, várandósság-
gal, szüléssel, részben egyéb fertőzésekre való fokozott 
hajlammal függnek össze. 

A bakteriális vaginosis még tünetmentes állapotban is 
hajlamosít súlyos nőgyógyászati szövődményekre, kis-
medencei gyulladásra, tubaeredetű meddőségre, húgyúti 
fertőzésre. A terhességi szövődmények, vetélés, koraszü-
lés, magzati károsodások, postpartum endometritis elő-
fordulása is gyakoribb [2].
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A bakteriális vaginosisban szenvedő nők fogékonyabb-
nak bizonyultak a szexuális úton terjedő fertőzésekre is: 
Neisseria gonorrhoeae, Chlamydia trachomatis és Tricho
monas vaginalis, valamint HSV1, HSV2, HPV, HIV. 
Emellett a krónikus gyulladás az epithelium integritását 
károsítja, a HIV-célsejtek toborzásához, könnyebb meg-
fertőződéshez vezet, és így a bakteriális vaginosisban 
szenvedő nők esetében a HIV átadása a partnernek vagy 
az újszülöttnek kb. a háromszorosára növekedett [2, 59, 
60].

Következtetés

A hüvelyi mikrobiom a genitalis traktus zavartalan mű-
ködését biztosító szerepet játszik, szoros együttműkö-
désben a lokális immunrendszerrel. Az új laboratóriumi 
technikák alkalmazása révén vált lehetővé a hüvelyi mik-
robiom összetételének megismerése, változásainak köve-
tése és az ezeket befolyásoló tényezők feltárása. Döntő 
szerepük a Lactobacillusoknak van (elsősorban L. crispa
tus, L. gasseri, L. jensenii, L. iners), melyek egyéb anti-
mikrobás hatásaik mellett a savas hüvelyi pH-t biztosít-
ják, tejsavfermentáló képességük révén. A glikogéntarta-
lom kialakulásában az ösztrogének szerepe döntő. A dys-
bioticus hüvelyi mikrobiom, az egészséges hüvelyi 
mikrobiom megváltozása kedvezőtlen hatású a repro-
duktív folyamatokra és a lokális fertőzésekre, a szexuális 
úton terjedő fertőzésekre. 

Anyagi támogatás: A közlemény megírása és a kapcsoló-
dó kutatómunka nem részesült anyagi támogatásban. 

Szerzői munkamegosztás: M. M.: Koncepció, a közle-
mény írása, irányítás, szerkesztés. A. L.: Anyaggyűjtés, 
irodalomkutatás, részfejezetek megírása, adatok ellenőr-
zése. A cikk végleges változatát mindkét szerző elolvasta 
és jóváhagyta.

Érdekeltségek: A szerzőknek nincsenek érdekeltségeik. 
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