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Приведены данные о генетической вариабельности генитальных микоплазм. Показаны результаты изучения 
генетической вариабельности M. hominis по гену vaa, U. parvum по гену mba и M. genitalium по гену mg192, 
полученных от женщин с различными клиническими проявлениями воспалительных заболеваний мочеполовой 
системы. По результатам молекулярного типирования 138 образцов генитальных микоплазм показано наличие 
ассоциации между клиническими проявлениями воспалительных заболеваний мочеполовой системы, вызванных 
U. parvum и различными сероварами U. parvum, а также различными генетическими вариантами M. hominis. 
Инфицирование сероваром 6 U. parvum приводит к развитию воспалительных заболеваний мочеполового 
тракта, сопровождающихся субъективными проявлениями (р < 0,05). Генетический вариант II М. hominis чаще 
идентифицировали у пациенток с наличием клинических проявлений воспалительных заболеваний; вариант I — 
у пациенток, инфицированных М. hominis, без признаков воспаления (р < 0,05). Определены генетические варианты 
M. genitalium, значимых различий распределения которых у обследованных пациенток не установлено. 
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clinical manifestations of inflammatory diseases of the urogenital system. Based on the molecular typing results for 138 
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 Mycoplasma hominis, M. genitalium, Ureаplasma 

spp. — представители класса Molicutes, относятся 

к различным филогенетическим группам внутри клас-

са: M. genitalium и Ureplasma spp. к группе Pneumoniae; 

M. hominis к группе Hominis. Генитальные микоплазмы 

обладают тропностью к слизистой оболочке мочеполо-

вой системы человека и колонизируют в основном ниж-

ние ее отделы. Отличительными особенностями этой 

группы микроорганизмов являются минимальных раз-

меров геном и низкая метаболическая активность [1].

Клиническая роль M. hominis, M. genitalium, 

Ureаplasma spp. различна, при этом клинические про-

явления характеризуются воспалительными процес-

сами мочеполовой системы человека. Результаты 

некоторых исследований позволяют связывать осо-

бенности развития воспалительных заболеваний, вы-

званных генитальными микоплазмами, с их метобо-

лической активностью. Установлено, что M. hominis и 

Ureаplasma spp., метаболизм которых осуществляется 

по гликолитическому пути, являются условно-патоген-

ными микроорганизмами. По результатам исследо-

ваний последних лет U. urealyticum и M. hominis могут 

выявляться при бактериальном вагинозе, инфициро-

вание ими связывают с развитием воспалительных за-

болеваний нижних отделов мочеполового тракта, вос-

палительных заболеваний органов малого таза (саль-

пингитах, эндометритах), а также при патологии бере-

менности (преждевременных родах) и неонатальных 

инфекциях. В то же время известно, что M. hominis и 

Ureаplasma spp. часто идентифицируются у здоровых 

лиц, что подтверждается клиническими и лаборатор-

ными исследованиями [1—3]. 

M. genitalium, метаболизм которого осуществляет-

ся по негликолитическому пути, является абсолютным 

патогеном. Инфицирование M. genitalium приводит 

к развитию негонококкового уретрита у мужчин и цер-

вицита, воспалительных заболеваний органов малого 

таза у женщин.

Классические микробиологические исследования 

генитальных микоплазм не привели к пониманию ме-

ханизмов, влияющих на их вирулентность. Патогене-

тический потенциал условно-патогенных M. hominis, 

Ureаplasma spp. и механизмы развития различных 

воспалительных заболеваний мочеполовой системы, 

вызванных M. genitalium, не определены. Метаболи-

ческие свойства этих микроорганизмов и маленький 

размер осложняют их изучение, в связи с этим наи-

больший интерес представляют молекулярно-генети-

ческие исследования, а именно: поиск и изучение ге-

нов, кодирующих ключевые белки, которые осущест-

вляют адгезивную и антигенную функции, определяя 

вирулентные свойства микроорганизма. 

Известно, что генитальные микоплазмы обладают 

геномом, который характеризуется выраженной ва-

риабельностью, в том числе внутри штамма. Кроме 

того, размер генома может меняться не только вну-

три одного рода, вида, но и в пределах штамма. Эта 

особенность обусловливает высокую изменчивость 

генетических и фенотипических свойств микоплазм. 

Антигенные свойства этих микроорганизмов в значи-

тельной степени различаются в зависимости от штам-

ма. Именно с этими свойствами микоплазм связывают 

широкий спектр возможных клинических проявле-

ний — от воспалительных заболеваний мочеполовой 

системы до полного их отсутствия. 

В 2000 г. геном Ureaplasma spp. был полностью 

секвенирован, при этом установлено, что его раз-

мер составляет 751 bp [4—6], позже были опреде-

лены размеры генома M. genitalium и M. hominis: 665 

и 580 bp соответственно. Установлено, что между 

U. parvum и M. hominis 46 перекрестных генов, между 

U. parvum и M. genitalium 40 генов, между M. hominis и 

M. genitalium лишь 24. Перекрестные гены регулируют 

метаболизм микроорганизмов и определяют близкие 

клинические проявления у инфицированных U. parvum 

и M. hominis пациентов [1, 7, 8]. 

Современная классификация ряда микроорганиз-

мов основывается на вариабельности поверхностных 

белков и генов, их кодирующих. Исследования, на-

правленные на изучение генетической вариабельности 

Ureaplasma spp., дали возможность классифицировать 

эти микроорганизмы на основании генетических разли-

чий. В 2000 г. было определено два биовара [9] (рису-

нок), при этом Ureaplаsma parvum включает 4 серовара: 

1, 3, 6 и 14. Авторы исследования показали, что наибо-

лее близкими по генетической структуре являются се-

ровары 3 и 14, наиболее отличающимся от остальных 

сероваров — серовар 6, который выделен в отдельную 

филогенетическую ветвь. Разделение на серовары 

основано на вариабельности гена mba. Мембранный 

поверхностный белок MBA (multiple-banded antigen) 

U. parvum обладает выраженными антигенными свой-

ствами. Ген mba имеет нестабильную и вариабельную 

структуру, состоит из относительно консервативного 

5'-отрезка и переменной 3'-области, содержащей од-

нородные повторяющиеся элементы, что определяет 

патогенный потенциал и обусловливает высокую из-

менчивость генетических и фенотипических свойств 

Ureaplasma spp. Уклонению от иммунного ответа и 

длительному латентному существованию микроорга-

низма способствует антигенное разнообразие белка 

МВА, которое обеспечивается изменением числа по-

вторяющихся звеньев в структуре переменной области. 

Известно, что именно 3’-область гена mba может быть 

различной в пределах одного штамма [9, 10]. Резуль-

таты этого исследования авторы обозначили как пер-

спективу определения механизмов и степени вирулент-

ности условно-патогенного микроорганизма U. parvum. 

Однако дальнейшие исследования в основном носили 

описательный характер, анализ клинических проявле-

ний у инфицированных пациентов и их взаимосвязи 

с генетическими вариантами U. parvum не проводился. 
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Генетическая классификация M. hominis основана 

на вариабельности гена vaa, кодирующего белок VAA 

(variable adherence-associated antigen), который обла-

дает антигенными свойствами и является ключевым 

белком, участвующим в процессе адгезии микроор-

ганизма. В 2001 г. датский ученый Т. Boesen и соавт. 

выделили 6 типов (категорий, вариантов) гена vaa. 

Вариабельность гена vaa достигается специфическим 

набором генных кассет (или модулей), определяю-

щим уникальную первичную структуру. Всего выделе-

но 8 вариантов модулей, два из которых постоянные, 

остальные в различной последовательности составля-

ют структуру гена, при этом не все модули входят в со-

став структуры каждого варианта гена [11, 12].

Показано, что именно изменчивость поверхност-

ного белка VAA и вариабельность гена, его кодирую-

щего, влияют на адгезивные свойства M. hominis. Ис-

следователи предполагают, что эта генетическая ва-

риабельность M. hominis может определять различные 

клинические проявления у инфицированных пациен-

тов, но изучение взаимосвязи генетических вариантов 

и клинических проявлений не проводилось [11—13]. 

В основе изучения генетической вариабельности 

M. genitalium лежат исследования структуры и функци-

онирования оперона MgPa, который кодирует три бел-

ка: MG190 (mgpA), MG191 (mgpB или P140) и MG192 

(mgpС или P110). Два последних белка являются 

поверхностными и ключевыми в процессе адгезии 

M. genitalium, гены, их кодирующие, вариабельны и, 

как предполагается, определяют антигенную изменчи-

вость [14]. 

Определение генетических вариантов микроорга-

низмов и вариабельности ключевых, поверхностных 

антигенных белков является перспективным направ-

лением изучения вирулентности микроорганизмов. 

Выяснение клинической значимости генетических ва-

риантов микроорганизмов требует проведения иссле-

дований, одновременно включающих определение ге-

нетических вариантов микроорганизмов, полученных 

от пациентов, и тщательного клинического и лабора-

торного обследований.

В период с 2012 по 2014 г. в ФГБУ «ГНЦДК» Мин-

здрава России проведено изучение генетических ва-

риантов генитальных микоплазм и их взаимосвязи 

с клиническими проявлениями воспалительных забо-

леваний мочеполовой системы.

Цель исследования: изучить генетическую вари-

абельность M. hominis по гену vaa, U. parvum по гену 

mba и M. genitalium по гену mg192, выделенных из 

образцов биологического материала, полученного от 

женщин с различными клиническими проявлениями 

воспалительных заболеваний мочеполовой систе-

мы и клинически здоровых женщин (для M. hominis, 

U. parvum ). 

Рисунок Филогенетическое дерево по результатам секвенирования по гену mba, включающее 14 сероваров 
Ureaplasma parvum (UP) и U. urealyticum (UU) [Kong F. et al, 2000]
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Материал и методы
В ходе выполнения исследования использовались 

клинические, лабораторные методы, а также методы 

статистической обработки.

В исследование включены пациентки, обративши-

еся в КДЦ ФГБУ «ГНЦДК» Минздрава России с жало-

бами со стороны мочеполовой системы, а также для 

профилактического обследования. 

Для изучения генетической вариабельности 

U. parvum, M. hominis и M. genitalium отобраны вариа-

бельные гены, кодирующие поверхностные белки, ко-

торые определяют антигенные и адгезивные свойства 

генитальных микоплазм. 

Изучение генетической вариабельности Urea-

plasma parvum (по гену mba), vaa Mycoplasma hominis 

(по гену vaa) и mg192 Mycoplasma genitalium (по гену 

mg192) осуществлялось методом секвенирования 

с использованием генетического анализатора 3130 

Genetic Analyzer, с последующим анализом нуклеотид-

ных последовательностей гена с помощью компьютер-

ной программы MEGA5. Амплификация вариабельно-

го участка генов осуществлялась с использованием 

праймеров, представленных в табл. 1.

В исследование включено 138 полученных от па-

циенток образцов, содержащих генитальные мико-

плазмы.

Основные критерии включения в исследование:

 возраст женщины 20—40 лет;

 идентификация одного из трех микроорганизмов 

(U. parvum, M. hominis или M. genitalium) в биологи-

ческом материале (соскоб уретры, цервикального 

канала и материал заднего свода влагалища) ме-

тодом полимеразной цепной реакции (ПЦР) и/или 

культуральным методом (DUO, Biorad; для иденти-

фикации M. hominis).

Из исследования исключались пациентки, у кото-

рых по результатам лабораторного обследования ме-

тодом ПЦР и/или культуральным методом выявлены 

C. trachomatis, N. gnorrhoeae, T. vagonalis, вирус про-

стого герпеса, условно-патогенные микроорганизмы.

Пациентки, инфицированные U. parvum (n = 90) 

и M. hominis (n = 40), были разделены на группы 

Таблица 1 Изучение генетической вариабельности генитальных микоплазм

Микроорганизм

U. parvum M. hominis M. genitalium

Размер генома, bp 751 665 580

Вариабельный ген mba vaa mg192

Праймеры  
и их нуклеотидные 
последовательности

mba_For
TCTGAGCTATGACATTAGGTGT

mba_Rev
AGTTTCTTTACCTGCTGGTTGT

vaa_For 
ACATTATGTGGAATAGCAACTAC

vaa_Rev
AGCTTCTTGAACTCTTGCTCAT

MG192_For
TACCCCAACCAAACCAACTC

MG192_Rev
CTTCGCAATTCATTAGGGGAGACA

Белок, кодирующий ген Мембранный белок MBA (multiple-
banded antigen)

Белок VAA (variable adherence-
associated antigen) Белок Р110

Функция белка Выраженные антигенные свойства Участвует в процессах адгезии, 
обладает антигенными свойствами

Входит в состав поверхностного 
белкового комплекса, участвует 

в процессах адгезии

Генетические варианты Серовары Варианты Филогенетические группы

Серовар 1 (n = 21) Вариант I (n = 18) I (2)

Серовар 3 (n = 35) Вариант II (n = 20) II (2)

Серовар 6 (n = 32) Вариант III (n = 2) III (4)

Наиболее распространенный 
вариант в исследованной 
выборке

Серовар 3 (n = 35)
38,9%

Вариант II (n = 20)
50,0%

III (4)
50,0%

Вариабельность Вариабельность 5  конца гена mba Специфический набор генных кассет 
гена vaa Последовательность участков гена 

Общее количество 
исследованных образцов 90 40 8

Характеристика пациентов Женщины в возрасте 20—40 лет

Средний возраст, годы 23,3 24,6 25,4

Биологический материал Соскобы слизистой оболочки уретры и цервикального канала, материал отделяемого заднего свода влагалища
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в зависимости от клинических проявлений: пациент-

ки, имевшие клинические и лабораторные признаки 

воспалительных заболеваний мочеполовой системы: 

U. parvum (n = 45), M. hominis (n = 20), и пациентки, 

не имевшие клинических и лабораторных призна-

ков воспалительного процесса мочеполовой системы 

и обратившиеся для профилактического обследова-

ния: U. parvum (n = 45), M. hominis (n = 20).

Подтверждение наличия воспалительных заболе-

ваний мочеполовой системы основывалось на оценке 

выраженности лейкоцитарной реакции при микроско-

пическом исследовании клинического материала. Кри-

териями уретрита и цервицита являлось обнаружение 

10 и более полиморфно-ядерных лейкоцитов в поле 

зрения в отделяемом уретры и цервикального канала 

соответственно (при просмотре более 5 полей зрения 

при увеличении светового микроскопа х 1000). Диагноз 

цервицит устанавливался при наличии лейкоцитоза 

и слизисто-гнойных выделений из цервикального ка-

нала. Диагностическим критерием вагинита являлось 

изменение соотношения полиморфно-ядерных лейко-

цитов к клеткам плоского эпителия более чем 1:1.

Статистическая обработка результатов проводи-

лась с использованием точного критерия Фишера. 

Результаты исследования и их обсуждение
Результаты клинического, лабораторного и мо-

лекулярно-генетических исследований приведены 

в табл. 2—4 и подробно описаны в предыдущих публи-

кациях [15, 16].

При обращении жалобы со стороны мочеполовой 

системы предъявляли 50 (55,6%) пациенток, инфици-

Таблица 2
Клинические проявления воспалительных заболеваний мочеполовой системы у пациенток, инфици-
рованных генитальными микоплазмами

Клинические проявления воспалительных заболеваний U. parvum 
(n = 90)

M. hominis 
(n = 40)

M. genitalium 
(n = 8)

Цервицит 29 (32,2%) 20 (50,0%) 6 (75,0%)

Уретрит 14 (15,6%) 5 (12,5%) 4 (50,0%)

Вагинит 12 (13,3%) 5 (12,5%) —

Жалобы и лабораторные признаки воспалительных заболеваний 
мочеполовой системы отсутствуют 45 (50,0%) 20 (50,0%) —

Жалобы при обращении со стороны мочеполовой системы 40 (44,4%) 19 (47,5%) 7 (87,5%)

Таблица 3
Распределение генетических вариантов генитальных микоплазм у пациенток с различными клини-
ческими проявлениями воспалительных заболеваний мочеполовой системы

Микроорганизм Генетический вариант
Клинические проявления

цервицит уретрит вагинит

U. parvum

Серовар 1 (n = 21) 8 (38,0%) 4 (19,0%) 2 (9,5%)

Серовар 3 1(n = 35) 10 (28,5%)* 6 (17,1%) 5 (14,3%)

Серовар 6 (n = 32) 21 (65,6%)* 4 (12,5%) 5 (14,6%)

Серовар 3/Серовар 6 p < 0,05 p > 0,05 p > 0,05

M. hominis

Вариант I (n = 18) 5 (27, 8%)* 2 (11,1%) 3 (16,7%)

Вариант II (n = 20) 13 (65,0%)* 2 (10,0%) 2 (10,0%)

Вариант III (n = 2) 2 — —

Вариант I/Вариант II p < 0,05 p > 0,05 p > 0,05

M. genitalium

I (n = 2) 2 1 —

II (n = 2) 2 1 —

III (n = 4) 2 2 —

Примечание. * — cтатистически значимые показатели.
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Таблица 4
Распределение генетических вариантов генитальных микоплазм у пациенток с наличием или отсут-
ствием субъективных признаков воспалительных заболеваний мочеполовой системы

Микроорганизм Генетический вариант Клиническая характеристика

жалобы при обращении со стороны 
мочеполовой системы 

жалобы и лабораторные признаки воспалительных 
заболеваний мочеполовой системы отсутствуют

U. parvum

Серовар 1 (n = 21) 9 (42,9%) 11 (52,4%)

Серовар 3 1(n = 35) 10 (28,5%)* 24 (68,6%)

Серовар 6 (n = 32) 19 (59,4 %)* 10 (31,3%)

M. hominis

Вариант I (n = 18) 7 (38,9%) 11 (61,1%)

Вариант II (n = 20) 10 (50,0%) 5 (10,0%)

Вариант III (n = 2) 1 0

Примечание. * — статистически значимые показатели.

рованных U. parvum, 19 (47,5%) пациенток, инфициро-

ванных M. hominis, и 7 (87,5%) пациенток, инфициро-

ванных M. genitalium. Основными субъективными про-

явлениями воспалительного процесса являлись пато-

логические выделения из половых путей: у 41 (45,6%) 

пациентки, инфицированной U. parvum, у 14 (35,0%) 

пациенток, инфицированных M. hominis, и 7 (87,5%) 

пациенток, инфицированных M. genitalium.

По результатам клинического и лабораторно-

го обследований установлены следующие вос-

палительные заболевания мочеполовой системы: 

цервицит у 29 (32,2%) пациенток, инфицированных 

U. parvum, у 20 (50,0%) — инфицированных M. hominis 

и у 6 (75,0%) — инфицированных M. genitalium; уре-

трит — соответственно у 14 (15,6%), 5 (12,5%) и 4 

(25,0%); диагноз вагинит установлен у 12 (13,3%) па-

циенток, инфицированных U. parvum, и у 5 (12,5%) па-

циенток, инфицированных M. hominis (см. табл. 2). При 

этом отмечалась сочетанная локализация воспали-

тельного процесса — клинико-лабораторные призна-

ки цервицита в сочетании с признаками уретрита и/

или вагинита у 8 (20,0%) пациенток, инфицированных 

M. hominis, и у 5 (5,6%) пациенток, инфицированных 

U. parvum, а также цервицит в сочетании с уретритом 

у 3 (37,5%) пациенток, инфицированных M. genitalium.

Клинические и лабораторные признаки воспале-

ния мочеполовой системы отсутствовали у 45 (50,0%) 

пациенток, инфицированных U. parvum, и у 20 (50,0%) 

пациенток, инфицированных M. hominis, что опреде-

лено критериями включения в исследование на этапе 

формирования групп пациентов для исследования.

В результате проведенного молекулярного типиро-

вания U. parvum, M. hominis и M. genitalium были опре-

делены три генетических варианта каждого из иссле-

дованных микроорганизмов, выделенных из клиниче-

ского материала пациенток (см. табл. 1). Наиболее 

распространенный генетический вариант U. parvum 

у обследованных пациенток серовар 3 — у 38,9% (35), 

M. hominis — вариант II — у 50,0% (20), M. genitalium — 

филогенетическая группа III — у 50,0% [4].

Для оценки клинической значимости генетических 

вариантов генитальных микоплазм проведено сравне-

ние частоты идентификации различных генетических 

вариантов у пациенток с наличием или отсутствием 

клинических и лабораторных признаков воспали-

тельных заболеваний мочеполовой системы, а также 

в зависимости от характера воспалительного процес-

са (см. табл. 3, 4).

Частота идентификации различных генетических 

вариантов условно-патогенных U. parvum и M. hominis 

у пациенток с наличием или отсутствием признаков 

воспалительного процесса мочеполовой системы 

статистически значимо различалась. У пациенток с 

установленным диагнозом цервицита значимо чаще 

определяли серовар 6 U. parvum — у 21 (65,6%) по 

сравнению с сероваром 3 — у 10 (28,5%) (р < 0,05). 

Также 19 (59,4%) пациенток, инфицированных серова-

ром 6 U. parvum, предъявляли жалобы при обращении 

со стороны мочеполовой системы, в то время как при 

инфицировании сероваром 3 U. parvum жалобы при 

обращении предъявляли лишь 10 (28,5%) пациенток. 

Показано, что инфицирование сероваром 6 U. par-

vum, который является филогенетически наиболее 

отдаленным от остальных сероваров, чаще, чем ин-

фицирование филогенетически близкими друг к другу 

сероварами 1 и 3, приводит к развитию воспалитель-

ных заболеваний мочеполового тракта, сопровождаю-

щихся субъективными проявлениями (р < 0,05). 

Инфицирование сероваром 3 U. parvum чаще, чем 

другими исследованными сероварами, протекает без 

клинико-лабораторных признаков воспаления мочепо-

ловой системы (р < 0,05). 

Полученные результаты позволяют предположить, 

что наличие клинических проявлений воспалительных 

заболеваний мочеполовой системы у женщин ассоци-

ировано с инфицированием U. parvum серовара 6. 
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Значимые различия распределения генетических 

вариантов M. hominis отмечены у пациенток с установ-

ленным диагнозом цервицита. Генетический вариант II 

M. hominis получен от 13 (65,0%) пациенток с диагно-

зом цервицита, в то время как вариант I — только от 5 

(27,8%) пациенток (р < 0,05).

Генетический вариант M. hominis II чаще остальных 

исследованных вариантов приводит к развитию у жен-

щин воспалительных процессов мочеполовой систе-

мы, сопровождающихся клиническими проявлениями. 

Генетический вариант I M. hominis чаще приводит к 

бессимптомному инфицированию М. hominis, без кли-

нико-лабораторных признаков воспаления (р < 0,05). 

Полученные данные могут рассматриваться в каче-

стве косвенного подтверждения, что вариабельность 

поверхностного белка VAA изменяет вирулентность 

условно-патогенного микроорганизма M. hominis, 

определяя наличие или отсутствие клинических про-

явлений воспалительных заболеваний у инфициро-

ванных пациенток.

Значимых различий распределения генетических 

вариантов M. genitalium у обследованных пациенток не 

установлено. 

В ходе исследования выделены образцы M. geni-

talium, относящиеся к трем различным филогенетиче-

ским группам по гену mg192. Полученные данные сви-

детельствуют о том, что инфицирование M. genitalium, 

относящимся к любому из идентифицированных 

филогенетических вариантов, может сопровождать-

ся различными клиническими проявлениями воспа-

лительных заболеваний мочеполовой системы — как 

уретритом, так и цервицитом. 

Вариабельность гена mg192 M. genitalium, воз-

можно, не изменяет или изменяет незначительно 

свойства поверхностного белка, не снижая или не по-

вышая вирулентность патогенного микроорганизма 

M. genitalium.

Таким образом, в проведенном исследовании кли-

нические и лабораторные признаки воспалительных 

заболеваний мочеполовой системы со значимо более 

высокой частотой определялись у пациенток, инфи-

цированных сероваром 6 U. parvum или генетическим 

вариантом II M. hominis.

Полученные данные позволяют предположить, 

что различный уровень патогенности U. parvum 

и M. hominis может определяться их генетиче-

ской вариабельностью. В то время как патогенный 

микроорганизм M. genitalium не проявляет выражен-

ной генетической вариабельности и взаимосвязи 

генетических вариантов с клиническим течением 

воспалительных заболеваний мочеполовой системы 

человека. 

Заключение
В результате проведенного исследования по-

казана генетическая вариабельность образцов 

U. parvum, M. hominis и M. genitalium, выделенных из 

клинического материала пациенток (соскоб уретры 

и цервикального канала). Распределение генетиче-

ских вариантов U. parvum и M. hominis, полученных 

от пациенток с различным клиническим течением, 

позволяет предположить влияние генетической ва-

риабельности на выраженность воспалительного 

процесса мочеполовой системы и уровень вирулент-

ности микроорганизмов. Генетическая вариабель-

ность инфекционных агентов может играть иниции-

рующую роль в развитии воспалительного процесса 

мочеполовой системы при взаимодействии с макро-

организмом.

Условия, при которых условно-патогенный микро-

организм проявляет свои патогенные свойства, могут 

определяться не только окружающей средой, но и ге-

нетическими особенностями микроорганизма. Воз-

можно, факторы, определяющие вирулентность ус-

ловно-патогенных генитальных микоплазм (U. parvum, 

M. hominis), обладают более выраженной вариабель-

ностью, чем патогенного M. genitalium. 

Определение генетических особенностей отдель-

ных штаммов и типов должно позволить персонали-

зировать тактику ведения пациентов. Выявление наи-

более вирулентного генетического варианта микро-

организма в клиническом материале открывает воз-

можность подбирать адекватную, индивидуальную 

терапию в каждом случае или устанавливать необхо-

димость проведения терапии при инфицировании ус-

ловно-патогенными микроорганизмами. 
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