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［摘要］　目的　了解不同症状绝经后女性阴道微生态状况，为绝经后女性阴道炎性疾病提供诊断依据及
治疗思路。方法　选择我科门诊２０１７年７月至２０１９年５月１１５１例自然绝经女性作为研究对象。采集阴道分
泌物，对其标本进行显微镜检及生化检测，分析阴道微生态状况。结果　１１５１例绝经后女性阴道微生态形态
学或功能学方面均有不同程度失衡，其中细菌性阴道病（ＢＶ）的发生率最高，占１９．２９％，其次为外阴阴道假丝
酵母菌病（ＶＶＣ）占４．２６％，滴虫性阴道炎（ＴＶ）发生率为２．７０％，混合感染率２．４３％，未明确感染的阴道微生
态失调发生率７１．１６％。结论　绝经后老年女性阴道微生态失调比例较大，有相当一部分患者无明显症状且为
未明确感染的阴道微生态失调。
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　　正常女性阴道微生态是以乳杆菌为优势菌多种
菌群共同作用的微环境。富含乳酸杆菌物种的环境

对阴道健康产生良性效应，乳酸杆菌产生过氧化氢

和乳酸等物质，具有抗菌性［１］，由此形成的阴道环

境可防止由多种厌氧和微需氧的病原体在阴道内

定植以维持阴道微环境稳定。绝经期女性，卵巢

功能下降，体内雌激素水平随之下降，进而阴道萎

缩、阴道干燥、对性健康和整体生活质量产生影

响，由此引发的阴道微生态变化更值得关注，目前

有关绝经期女性的阴道微环境的研究分析较

少［２］。本研究通过回顾性收集绝经后老年女性阴

道微生态检验结果，分析该年龄段女性阴道微生

态特征，从而为绝经后老年女性阴道微生态提供

合理的诊治方法，进而为建立良好的阴道微生态

环境提供思路。

１　对象与方法
１．１　研究对象　回顾性收集２０１７年９月至２０１９
年５月于安徽医科大学第一附属医院妇科门诊就诊
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的１１５１例绝经女性病历资料。
１．２　纳入标准　自然绝经老年女性，两天内禁止性
生活，未接受过部分或全子宫切除术，无其他内科系

统合并症，未使用其他干扰检测结果的药物。

１．３　采集病史　记录年龄、绝经年限、有无外阴阴
道萎缩不适症状。

１．４　方法　（１）取材：用无菌棉签拭取阴道上壁后
穹隆周围的分泌物，分别置于干玻璃管，带有０．９％
氯化钠注射溶液的玻璃管和涂抹于载玻片上。（２）
盐水湿片镜检滴虫，芽生孢子及菌丝，判断其清洁

度［３］。（３）革兰染色镜检，判断优势菌，评估阴道菌
群的密集度、多样性和致病菌。（４）阴道ｐＨ值及微
生物功能的检测［３］，指标为 ｐＨ值、过氧化氢
（Ｈ２Ｏ２）、白细胞酯酶（ＬＥ）、唾液酸苷酶（ＳＮＡ）、
β葡萄糖醛酸苷酶（ＧＵＳ）和乙酰氨基葡萄糖苷酶
（ＮＡＧ）。
１．５　诊断标准
１．５．１　阴道微生态失调［４］　正常阴道微生态的定
义为：阴道菌群的密集度为Ⅱ—Ⅲ级、多样性为
Ⅱ—Ⅲ级、优势菌为乳杆菌、阴道 ｐＨ值为 ３．８～
４．５、功能学结果检测正常。以上任何一项存在异常
或有致病菌存在，即为微生态失调。

１．５．２　阴道炎　（１）细菌性阴道病（ＢＶ）：根据
Ｎｕｇｅｎｔ评分［５］≥７分诊断ＢＶ。（２）需氧菌性阴道病
（ＡＶ）：根据临床特征及 Ｄｏｎｄｅｒｓ评分［６］≥３分。
（３）外阴阴道假丝酵母菌病（ＶＶＣ）：镜检发现芽生
孢子或假菌丝。（４）滴虫性阴道炎（ＴＶ）：悬滴法观
察运动的阴道毛滴虫。（５）细胞溶解性阴道病
（ＣＶ）：以形态与乳杆菌类似的革兰阳性杆菌为优势
菌，其增殖过度并导致阴道上皮细胞溶解破裂而

致病［７］。

１．６　统计学处理　采用 ＳＰＳＳ２２．０统计学软件分
析数据。观测资料主要是计数资料，以例数及百分

率（％）表示，采用χ２检验。Ｐ＜０．０５为差异有统计
学意义。

２　结果
２．１　患者就诊信息　１１５１例研究对象年龄分布于
５０～６５岁，年龄（５４．０４±３．８５）岁；绝经年限小于５
年者７６１例，５～１０年者 ２５４例，１０年以上者 １３６
例；３６８例主诉有外阴阴道不适主诉，７８３例无特殊
不适。

２．２　阴道微生态分析
２．２．１　阴道微生态形态学结果　如表１所示，绝经

年限５～１０年的女性中菌群密集度异常者占比为
２２．４４％（５７／２５４），高于绝经年限 ＜５年者的
１３．４０％（１０２／７６１），χ２＝１１．７７，Ｐ＜０．０５；绝经年限
＞１０年的女性菌群密集度异常者占比 ５２．２１％
（７１／１３６），较绝经 ５～１０年者高，χ２＝３５．５９，Ｐ＜
０．０５，说明随着绝经年限的增加，菌群密集度异常患
者占比增加。如表２所示，随着绝经年限的增加，菌
群多样性异常的占比也增加，差异显著。如表３所
示，所有患者中优势菌为革兰阳性杆菌者最高，为

４８．０５％（５５３／１１５１），其次为无优势菌（即菌群抑
制）所占比例１９．４６％（２２４／１１５１）；随着绝经年限
的增加，菌群抑制者在各绝经段占比增加，差异显

著；优势菌为Ｇ＋杆菌（多为乳杆菌）者在绝经年限
５～１０年及１０年以上女性中占比均显著低于绝经年
限＜５年者。如表４所示，几乎全部绝经女性形态
学评价结果存在异常，菌群异常率 ９３．２２％
（１０７３／１１５１），菌群正常率６．７８％（７８／１１５１），各
绝经年龄段菌群异常率差异不显著。

表１　不同绝经年限女性阴道菌群密集度分布状况［例（％）］

绝经年限 例数

菌群密集度

正常

（ⅡⅢ级）

异常

Ⅰ级 Ⅳ级 合计

＜５年 ７６１ ６５９（８６．６０） ５３（６．９６） ４９（６．４４）１０２（１３．４０）

５～１０年 ２５４ １９７（７７．５６） ２７（１０．６３）３０（１１．８１）５７（２２．４４）ａ

＞１０年 １３６ ６５（４７．７９） ５３（３８．９７）１８（１３．２４）７１（５２．２１）ｂ

合计 １１５１ ９２１（８０．０２） １３３（１１．５６）９７（８．４３）２３０（１９．９８）

　　注：与绝经年限 ＜５年组比较，ａＰ＜０．０５；与绝经年限５～１０年组比较，
ｂＰ＜０．０５

表２　不同绝经年限女性阴道菌群多样性分布状况［例（％）］

绝经年限 例数

菌群多样化

正常

（ⅡⅢ级）

异常

Ⅰ级 Ⅳ级 合计

＜５年 ７６１ ６６３（８７．１２） ４８（６．３１） ５０（６．５７） ９８（１２．８８）

５～１０年 ２５４ ２０６（８１．１０） ２０（７．８７） ２８（１１．０２）４８（１８．９０）ａ

＞１０年 １３６ ８１（５９．５６） ４２（３０．８８） １３（９．５６）５５（４０．４４）ｂ

合计 １１５１ ９５０（８２．５４） １１０（９．５６） ９１（７．９１）２０１（１７．４６）

　　注：与绝经年限 ＜５年组比较，ａＰ＜０．０５；与绝经年限５～１０年组比较，
ｂＰ＜０．０５
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表３　不同绝经年限女性阴道优势菌分布状况［例（％）］

绝经年限 例数
优势菌

无 Ｇ＋杆菌 Ｇ－杆菌或弧菌 Ｇ＋球菌
＜５年 ７６１ ３４（４．４７） ４７９（６２．９４）ｂ １６５（２１．６８） ８３（１０．９１）
５～１０年 ２５４ １０５（４１．３４）ａ ５２（２０．４７） ７６（２９．９２） ２１（８．２７）
＞１０年 １３６ ８５（６２．５０）ｂ ２２（１６．１８） ２１（１５．４４） ８（５．８８）
合计 １１５１ ２２４（１９．４６） ５５３（４８．０５） ２１６（１８．７７） １１２（９．７３）

　　注：与绝经年限＜５年比较，ａＰ＜０．０５；与绝经年限５～１０年比较，ｂＰ＜０．０５

表４　不同绝经年限女性阴道微生态形态学评价结果（例）

绝经年限 例数
形态学评价

菌群正常 菌群异常

＜５年 ７６１ ５１ ７１０
５～１０年 ２５４ ２１ ２３３
＞１０年 １３６ ６ １３０
合计 １１５１ ７８ １０７３

　　注：三个绝经年限组菌群异常率的比较，差异均无统计
学意义（Ｐ＞０．０５）

２．２．２　阴道微生物功能学结果　绝经后老年女性
阴道ｐＨ值异常者占７７．８％（８９６／１１５１），随着绝经
年限增加ｐＨ在各绝经年龄段的异常率有增加的趋
势；酶 功 能 学：过 氧 化 氢 阳 性 占 ７７．３２％
（８９０／１１５１），白细胞酯酶阳性率随绝经年限增加显
著增加，唾液酸苷酶阳性（预测 ＢＶ）占 １４．８６％
（１７１／１１５１），β葡糖醛酸酶苷酶阳性率（预测 ＡＶ）
和乙酰氨基葡萄糖苷酶阳性率（预测ＴＶ及ＶＶＣ）较

低，分别为０．１７％、８．５１％。见表５。
２．２．３　阴道微生态评价及分析　如表６所示，绝经
后女性阴道微生态失衡中未明确感染的阴道微生态

失衡占比最高为７１．１６％，阴道炎发生率中ＢＶ最高
为１９．２９％，ＶＶＣ其次为４．２６％，ＴＶ为２．７０％，另
有部分混合性阴道炎（ＢＶ／ＶＶＣ１２例，ＢＶ／ＴＶ１６例）
发生率为２．４３％；绝经年限 ＜５年的女性阴道炎总
体患病率较其他绝经年龄段高为３１．２７％，不同绝
经年限ＢＶ发生率高于相同绝经年限的其他各型阴
道炎发生率；随着绝经年限增加 ＢＶ和 ＶＶＣ患病率
呈下降趋势，未明确感染的阴道微生态失调患病率

呈增加趋势，ＴＶ发生率在绝经５～１０年组的女性中
发生率较高。

３　讨论
３．１　正常女性阴道微环境　健康状态下，健康女性
阴道微生态系统由正常的阴道解剖结构，周期性的

激素变化，阴道局部黏膜免疫系统和各种阴道菌群

构成，生理水平的雌激素促使阴道黏膜上皮生长，细

胞内的糖原含量增加［８］，以维持以乳杆菌为优势菌

的阴道微生态平衡。绝经后低雌激素导致一系列改

变，阴道上皮变薄，细胞内糖原减少，ｐＨ值升高，乳
酸杆菌生长受到抑制，局部抵抗力下降，其他阴道微

生物繁殖占优势而引起阴道微生态失调或阴道

炎［９］。Ｂｒｏｔｍａｎ等［１０］研究显示绝经女性阴道菌群多

为乳杆菌含量极少的ＣＳＴＩＶＡ或ＣＳＴＩＶＢ亚群，

表５　不同绝经年限的老年女性阴道微生态功能学检测结果［例（％）］

绝经年限 例数
功能学结果

ｐＨ＞４．５ 过氧化氢（＋） 唾液酸苷酶（＋） 白细胞酯酶（＋） β葡糖醛酸酶苷酶（＋）乙酰氨基葡萄糖苷酶（＋）

＜５年 ７６１ ５７４（７５．４２） ６０２（７９．１１） １２２（１６．０３） ３９１（５１．３８） ０（０．００） ７０（９．２０）
５～１０年 ２５４ ２０２（７９．５３） １８３（７２．０５） ３１（１２．２０） １６１（６３．３９）ｂ ２（０．７９） ２５（９．８４）
＞１０年 １３６ １２０（８８．２４）ａ １０５（７７．２１） １８（１３．２４） １０２（７５．００）ａ ０（０．００） ３（２．２１）
合计 １１５１ ８９６（７７．８５） ８９０（７７．３２） １７１（１４．８６） ６５４（５６．８２） ２（０．１７） ９８（８．５１）

　　注：与绝经年限５～１０年比较，ａＰ＜０．０５；与绝经年限＜５年比较，ｂＰ＜０．０５

表６　不同绝经年限的老年女性阴道微生态结果评价［例（％）］

绝经年限 例数
阴道炎

ＡＶ ＢＶ ＴＶ ＶＶＣ 混合性 合计

未明确感染的

微生态失调

＜５年 ７６１ ０（０．００） １５７（２０．６３） ２０（２．６３） ３９（５．１２） ２２（２．８９） ２３８（３１．２７） ５２３（６２．７３）
５～１０年 ２５４ ２（０．７９） ４４（１７．３２） ９（３．５４） ８（３．１５） ５（１．９７） ６８（２６．７７） １８６（７３．２３）
＞１０年 １３６ ０（０．００） ２１（１５．４４） ２（１．４７） ２（１．４７） １（０．７４） ２６（１９．１２） １１０（８０．８８）
合计 １１５１ ２ ２２２（１９．２９） ３１（２．７０） ４９（４．２６） ２８（２．４３） ３３２（２８．８４） ８１９（７１．１６）

　　注：ＡＶ为需氧菌性阴道病，ＢＶ为细菌性阴道病，ＶＶＣ为外阴阴道假丝酵母菌病，ＴＶ为滴虫性阴道炎；不同绝经年限 ＢＶ
发生率高于相同绝经年限的其他各型阴道炎发生率；未明确感染的阴道微生态失调患病率与阴道炎患病率比较，Ｐ＜０．０５
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且乳杆菌的含量与阴道萎缩严重程度呈负相关关

系；绝经后妇女的另一项研究中，观察到乳酸杆菌和

阴道干燥之间的负相关关系［１１］，也检测到有中度至

重度阴道干燥的妇女细菌多样性增加。本研究显示

随着绝经年限增加阴道菌群密集度及多样性失衡率

占比增加，菌群抑制者占比增加，优势菌为 Ｇ＋杆菌
（多为乳杆菌）者占比减少，也佐证了低雌激素带来

的改变。

３．２　绝经后女性阴道微生态分析　本研究显示，绝
经年限＞１０年者菌群抑制发生率最高，功能学检测
结果表明不能产生过氧化氢，且白细胞酯酶阳性率

明显高于其他各绝经组。各绝经年限组阴道炎检测

结果显示，ＢＶ检出率均较其他各型阴道炎高；ＶＶＣ
的检出率在绝经年限小于５年组高于绝经年限大于
５年组，且随着年龄的增加，患病率下降，提示 ＶＶＣ
患病率可能与性活跃程度具有相关性；ＴＶ检出率在
绝经年限小于５年组低于绝经年限５～１０年组，可由
年龄增加所致的免疫力低下解释；ＢＶ的检出率绝经
小于５年组最高，可能由于该时期女性体内雌激素尚
处于一定水平，各种菌群相互作用所致。此外，有症

状的就诊者中ＡＶ、ＢＶ的检出率均低于ＶＶＣ的检出
率，可由ＶＶＣ所致的阴道不适症状明显，患者及时就
诊解释，而ＢＶ和ＡＶ及阴道微生态失调的患者通常
无特殊不适，易被忽视；另有６０．０３％（７８３／１１５１）人
群主诉并无不适感，但阴道涂片发现有微生态失衡，

表明在症状不明显时也要注意阴道致病菌感染以及

阴道微生态失调的诊治及临床干预。

３．３　绝经后女性阴道微生态评估的意义　阴道微
环境是由多种微生物组成的复杂的生态系统，阴道

微生态报告能综合反映除特殊致病菌以外的阴道微

生态失衡，对于绝经后老年女性阴道微生态疾病的

诊治具有重要意义，为指导临床诊断及临床干预提

供了思路。目前对绝经期女性生殖道感染的临床处

理，多采用阴道局部雌激素进行治疗，可在一定程度

上恢复阴道内乳杆菌水平，并改善上泌尿生殖道上

皮的分化和完整性［１２］，从而改善不适症状及相关感

染性疾病的发生发展。此外，益生菌（包括乳酸杆

菌）可能通过各种机制，通过增强上皮屏障作用、共

同定植、阻断致病细菌的粘附、降低ｐＨ、影响抗菌肽
生产／分泌和整体黏膜免疫和阴道健康［１３］。目前对

于绝经后女性如何规范联合应用抗生素与乳杆菌制

剂，以治疗阴道感染及防治复发，及对无阴道感染症

状的微生态失调该如何观察疾病转归及给予临产干

预，这些方面将有待于进一步研究。
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