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АННОТАЦИЯ
Ц е л ь  и с с л е д о в а н и я .  Изучить микробный пейзаж плодных оболочек при интактном плодном пузыре 

и доношенной беременности
М а т е р и а л ы  и  м е т о д ы .  У 19 беременных (средний возраст 31.0 ± 5.3 года, средний срок гестации 

39.3 ± 0.65 нед) с неповрежденными плодными оболочками во время элективного кесарева сечения проводился 
забор ткани плодных оболочек с целью выявления следующих микроорганизмов методом полимеразной цепной 
реакции: Lactobacillus spp., Enterobacteriaceae, Streptococcus spp., Staphylococcus spp., Gardnerella vaginalis/Pre-
votella bivia/Porphyromonas spp., Eubacterium spp., Sneathia spp./Leptotrihia spp./ Fusobacterium spp., Megasphaera 
spp./Veillonella spp./ Dialister spp., Lachnobacterium spp./Clostridium spp., Mobiluncus spp./Corynebacterium spp., 
Peptostreptococcus spp., Atopobium vaginae, Mycoplasma hominis, Ureaplasma (urealyticum + parvum), Candida 
spp., Mycoplasma genitalium.

Р е з у л ь т а т ы .  Стерильные оболочки обнаружены у 5 беременных (26.3 %), в остальных случаях выявлена 
общая бактериальная масса (ОБМ) 104.5 (103.5–105.8) геном-эквивалентов (ГЭ)/образец. Преобладали представите-
ли семейства Enterobacteriaceae — в среднем 104.5 ГЭ/образец, лишь в одном случае выявлена Candida spp. В 42.1 % 
случаев при выявлении ОБМ конкретные виды микроорганизмов идентифицированы не были.

З а к лю ч е н и е .  На плодных оболочках при доношенной беременности допустимо присутствие ОБМ в сред-
нем 104.5 (103.5–105.8) ГЭ/образец, в которой преобладают Enterobacteriaceae в среднем 104.5 ГЭ/образец. 

ABSTRACT 
A i m  o f  r e s e a r c h .  To study the microbial landscape of intact fetal membranes in full-term pregnancy.
M a t e r i a l s  a n d  m e t h o d s .  In 19 pregnant women (mean age — 31.0 ± 5.3 years, mean gestational age — 

39.3 ± 0.65 weeks) with intact fetal membranes, the fetal membrane tissue was collected during elective cesarean sec-
tion to detect by polymerase chain reaction the following microorganisms: Lactobacillus spp., Enterobacteriaceae, 
Streptococcus spp., Staphylococcus spp., Gardnerella vaginalis/Prevotella bivia/Porphyromonas spp., Eubacterium 
spp., Sneathia spp./Leptotrihia spp./ Fusobacterium spp., Megasphaera spp./Veillonella spp./ Dialister spp., Lachno-
bacterium spp./Clostridium spp., Mobiluncus spp./Corynebacterium spp., Peptostreptococcus spp., Atopobium vagi-
nae, Mycoplasma hominis, Ureaplasma (urealyticum + parvum), Candida spp., Mycoplasma genitalium.

R e s u l t s .  Sterile membranes were found in 5 pregnant women (26.3%), in the remaining cases, the total bacte-
rial load (TBL) was 104.5 (103.5–105.8) genome equivalents (GE) per sample. Representatives of the Enterobacteriaceae 
family prevailed — 104.5 GE per sample on average, only in one case Candida spp. were detected. In 42.1% of cases, when 
determining TBL, specifi c types of microorganisms were not identifi ed.

Ключевые слова: плодные оболочки, плацента, полимеразная цепная реакция, ДНК-технологии, микробиота.
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ВВЕДЕНИЕ
В настоящее время вопрос о нормальной ми-

кробиоте и патогенных микроорганизмах фето-
плацентарного комплекса стал наиболее акту-
альным. Сформировавшиеся в XX в. устойчивые 
представления о стерильности амниотической 
полости, плодных оболочек и плаценты при фи-
зиологически протекающей беременности все 
чаще и чаще подвергаются сомнению. В послед-
ние пять лет в результате проведенного масштаб-
ного исследования доказано — плацента обладает 
своей уникальной микробиотой, которая в боль-
шей степени напоминает микробиоту ротовой по-
лости, а не влагалища и цервикального канала 
[1–5].

Современные молекулярно-генетические ис-
следования позволяют получить максимально 
полное и объективное представление о составе 
микробиоты цервикального канала и фетопла-
центарного комплекса. Появились работы, ко-
торые доказывают наличие бактерий в плацен-
те, амниотической жидкости, плодных оболоч-
ках, меконии; авторы предполагают, что первое 
столкновение с микробами происходит внутри-
утробно даже в условиях физиологически проте-
кающей беременности [6–10]. Так, бактерии были 
выделены в 21–26 % плацент [11, 12] при доно-
шенной физиологически протекающей беремен-
ности. Жизнеспособные бактерии (Enterococcus 
spp., Streptococcus spp., Staphylococcus spp. или 
Propionibacterium spp.) также были выделены из 
пуповинной крови здоровых новорожденных [13]. 
Однако в литературе недостаточно данных о ха-
рактере микробного пейзажа плодных оболочек 
при физиологически протекающей беременно-
сти в норме, что и послужило причиной написа-
ния данной статьи. 

ЦЕЛЬ ИССЛЕДОВАНИЯ
Изучить микробный пейзаж интактных плод-

ных оболочек при доношенной беременности.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
В исследование были включены 19 беремен-

ных со сроком гестации 37–41 нед. Исследование 
проводилось на базе родильных отделений ГБУЗ 
«Самарская городская клиническая больница 

Keywords: fetal membranes, placenta, polymerase chain reaction, DNA technology, microbiota.

INTRODUCTION
Currently, the issue of the normal microbiota 

and pathogenic microorganisms of the fetoplacen-
tal complex has become the most relevant. The 
stable beliefs, formed in the XX century, about the 
sterility of the amniotic cavity, fetal membranes 
and placenta in normal pregnancy are increasingly 
calling into question. In the last fi ve years, as a re-
sult of a large-scale study, it has been proved that 
the placenta has its own unique microbiota, which 
is more similar to the microbiota of the oral cavity, 
rather than of the vagina and cervical canal [1–5].

Modern molecular genetic studies make it pos-
sible to obtain the most complete and objective un-
derstanding of the cervical canal and fetoplacental 
complex microbiota. There are works that prove 
the presence of bacteria in the placenta, amniotic 
fl uid, fetal membranes, meconium; the authors 
suggest that the fi rst encounter with microbes oc-
curs in utero, even in normal pregnancy [6–10]. 
Thus, bacteria were isolated in 21–26% of placentas 
[11, 12] during full-term normal pregnancy. Viable 
bacteria (Enterococcus spp., Streptococcus spp., 
Staphylococcus spp., or Propionibacterium spp.) 
have also been isolated from the umbilical cord 
blood of healthy newborns [13]. However, there is 
not enough data in the literature about the nature 
of the fetal membranes’ microbial landscape in full-
term normal  pregnancy, which was the reason for 
this article being written. 

AIM OF THE RESEARCH
To study the microbial landscape of intact fetal 

membranes in full-term pregnancy. 

MATERIALS AND METHODS 
The study included 19 pregnant women with a 

gestation period of 37–41 weeks. The research was 
conducted on the basis of maternity departments 
of the Pirogov Samara City Clinical Hospital No. 1. 
The mean age of the examinees was 31.0 ± 5.3 
years, the first birth frequency was 36.8%; mean 
number of pregnancies per patient was 2.47 ± 1.71; 
mean gestational age was 39.3 ± 0.65 weeks (39–
40.5 weeks). 

C o n c l u s i o n .  On the fetal membranes in full-term pregnancy, the average TBL corresponding to 104.5 (103.5–
105.8) GE per sample, in which Enterobacteriaceae prevail in the amount of 104.5 GE per sample on average, is accept-
able. 
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№ 1 им. Н.И. Пирогова». Средний возраст обсле-
дуемых составил 31.0 ± 5.3 года, частота первых 
родов 36.8 %; среднее количество беременностей 
на одну пациентку 2.47 ± 1.71; средний срок геста-
ции 39.3 ± 0.65 нед (39–40.5 нед). 

Все пациентки были родоразрешены путем 
операции кесарева сечения в плановом порядке 
(показаниями являлись — неправильное положе-
ние и предлежание плода, наличие рубца на мат-
ке после предыдущей операции кесарева сечения, 
бесплодие в сочетании с отягощенным акушер-
ским анамнезом, возраст). 

Критерии исключения:
1. Беременные, относящиеся к группе высо-

кого риска согласно порядку оказания помощи 
по профилю «Акушерство и гинекология» № 572 
от 01.11.2012, по соматической патологии (сахар-
ный диабет, гестационный диабет), особенностям 
плацентации. 

2. Наличие острых и обострение хронических 
воспалительных заболеваний, в том числе коль-
пита.

3. Антибактериальная терапия во время бере-
менности.

Всем пациенткам было выполнено исследо-
вание образца плодных оболочек методом ПЦР 
с детекцией результатов в режиме реального вре-
мени (ПЦР-РВ) (набор «Фемофлор 16») с помо-
щью амплификатора ДТ-96 (ООО «НПО ДНК-
Технология» (Москва)). Забор образца плодных 
оболочек проводился в стерильных условиях ин-
траоперационно при вскрытии матки и плодно-
го пузыря. В области посередине между плацен-
той и внутренним зевом с помощью стерильно-
го конхотома  с диаметром рабочей поверхно-
сти 9.4 мм отсекался стандартный образец плод-
ной оболочки, который затем помещался в про-
бирку Эппендорф 1.5 мл с транспортной средой 
(«Проба-Рапид», ООО «НПО ДНК-Технология»). 
Изначально методика «Фемофлор 16» была раз-
работана для оценки состояния влагалища. Но 
поскольку данная методика предназначена для 
анализа биоты различных биотопов, она также 
может быть применена и для анализа микрофло-
ры плодных оболочек [14–16]. Методика «Фемоф-
лор 16» позволяет выявлять следующие микроор-
ганизмы: Lactobacillus spp., Enterobacteriaceae, 
Streptococcus spp., Staphylococcus spp., Gardnerel-
la vaginalis/Prevotella bivia/Porphyromonas spp., 
Eubacterium spp., Sneathia spp./Leptotrihia spp./ 
Fusobacterium spp., Megasphaera spp./Veillonella 
spp./ Dialister spp., Lachnobacterium spp./Clos-
tridium spp., Mobiluncus spp./Corynebacterium 
spp., Peptostreptococcus spp., Atopobium vaginae, 

All patients were delivered by cesarean section 
in a planned manner (abnormal fetal lie and mal-
presentation, the presence of a scar on the uterus 
after a previous cesarean section, infertility in 
combination with poor obstetric history, older age 
were the indications).

Exclusion criteria:
1. Pregnant women belonging to the high-risk 

group according to the Order determining the Pro-
cedure for the provision of medical care in the fi eld 
of Obstetrics and Gynecology No. 572 of November 1, 
2012, having somatic pathology (diabetes mellitus, 
gestational diabetes), abnormalities of placentation. 

2. The presence of acute and exacerbation of 
chronic infl ammatory diseases, including colpitis.

3. Antibacterial therapy during pregnancy.
All patients were performed an examination of 

a fetal membranes sample by real-time PCR (PCR-
RT) method, using Femofl or 16 Kit, and the DT-96 
Amplifi er (SPA DNA-Technology, Moscow). Sam-
ples of fetal membranes were taken under sterile 
conditions intraoperatively during the uterotomy 
and amniotomy. In the area between the placenta 
and the internal orifi ce of the uterus, a standard 
sample of the fetal membrane was cut off using a 
sterile conchotome with working surface of jaws be-
ing 9.4 mm in diameter, and put in Eppendorf tube 
1.5 ml with transport medium (Proba-Rapid, DNA-
Technology). Originally the Femofl or 16 method 
was developed for evaluation of vagina microbial 
environment. But since this method is used to ana-
lyze biota of various biotopes, it also can be used 
for fetal membranes microbiota analysis [14–16]. 
The Femofl or 16 test makes it possible to identify 
the following microorganisms: Lactobacillus spp., 
Enterobacteriaceae, Streptococcus spp., Staphy-
lococcus spp., Gardnerella vaginalis/Prevotella 
bivia/Porphyromonas spp., Eubacterium spp., 
Sneathia spp./Leptotrihia spp./ Fusobacterium 
spp., Megasphaera spp./Veillonella spp./ Dialister 
spp., Lachnobacterium spp./Clostridium spp., Mo-
biluncus spp./Corynebacterium spp., Peptostrep-
tococcus spp., Atopobium vaginae, Mycoplasma 
hominis, Ureaplasma (urealyticum + parvum), 
Candida spp., Mycoplasma genitalium.

The analysis assessed the swab quality (SQ), 
which in all cases was adequate (more than 104 ge-
nome equivalents (GE) per sample); determined the 
amount of total bacterial load (TBL) — laboratory 
TBL (TBLl), identifi ed Lactobacillus spp. and other 
types listed above that are on this test panel. The 
quantitative assessment of the identifi ed microor-
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Mycoplasma hominis, Ureaplasma (urealyticum + 
parvum), Candida spp., Mycoplasma genitalium.

При анализе оценивалось качество взятия 
мазка (КВМ), которое во всех случаях было адек-
ватным (более 104 геном-эквивалентов (ГЭ)/об-
разец), определялось количество общей бакте-
риальной массы (ОБМ) — лабораторная ОБМ 
(ОБМл), Lactobacillus spp. и остальных вышепе-
речисленных видов, входящих в данную панель. 
Количественная оценка выявленных микроорга-
низмов приводилась как в абсолютных, так и в от-
носительных показателях к ОБМл. Частота выяв-
ления данных микроорганизмов представлена в 
процентах к количеству пациенток в группах. Аб-
солютный показатель — количество ДНК иско-
мого микроорганизма в образце, выраженное в 
ГЭ/мл, представленное в виде десятичного лога-
рифма — lg. Относительный количественный по-
казатель микроорганизма рассчитывали как от-
ношение абсолютного количества искомого ми-
кроорганизма к абсолютному количеству рассчи-
танной ОБМ (ОБМр) в процентах. ОБМр получе-
на из суммы абсолютного количества выявлен-
ных микроорганизмов в образце.  

Обработку результатов исследования про-
водили с помощью программ STATISTICA 10.0, 
SPSS 13. Данные представлены как абсолютные 
количества в виде среднего десятичных лога-
рифмов. Частота выявления микроорганизмов — 
в процентах; относительное содержание микро-
организмов — в процентах относительно рас-
считанной ОБМр. Количественные показатели 
представлены в виде среднего арифметическо-
го (М) со стандартным отклонением (δ). Срав-
нение абсолютного количества в группах вы-
полнялось с помощью критерия Манна — Уит-
ни. Статистически значимыми считали разли-
чия при p < 0.05. 

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Результаты проведенного анализа плодных 

оболочек представлены в табл. 1. Как видно из та-
блицы, ОБМл определялась только в 14 случаях 
(73.6 %), в среднем титре 104.54 ГЭ/образец. Часто-
та ОБМр составила 6 случаев (31.5 %) (табл. 1).

В 8 случаях (42.1 %) наблюдалось превыше-
ние ОБМл над ОБМр — выявлялись так называе-
мые неизвестные виды, которые идентифициро-
вать с помощью панели реагентов «Фемофлор 16» 
не представляется возможным. Относительно 
идентифицированных видов процент «неизвест-
ных» видов был низким (2.08 ± 0.08 %). Стериль-
ные оболочки (ОБМл = 0 и ОБМр = 0) наблюда-
лись в 5 случаях (26.3 %). 

ganisms was given both in absolute and relative in-
dicators with reference to the TBLl. The frequency 
of detection of these microorganisms is presented 
as a percentage of the number of patients in the 
groups. The absolute quantity of DNA of the desired 
microorganism in the sample expressed in GE per 
ml, presented as a decimal logarithm — lg. The rela-
tive quantity of the microorganism was calculated 
as the ratio of the absolute amount of the desired 
microorganism to the absolute amount of the cal-
culated TBL (TBLc) as a percentage. The TBLc is 
derived from the sum of the absolute quantity of 
detected microorganisms in the sample.  

The results of the study were processed using 
the STATISTICA 10.0, SPSS 13 softwares. The data 
is presented as absolute quantities in the form of the 
mean of decimal logarithms. The detection frequen-
cy of microorganisms — as a percentage; the relative 
quantity of microorganisms — as a percentage rela-
tive to the calculated TBLc. Quantitative indicators 
are presented in the form of an arithmetic mean (M) 
with a standard deviation (δ). The comparison of the 
absolute quantity in the groups was performed using 
the Mann-Whitney test. The differences were con-
sidered statistically signifi cant at p < 0.05. 

RESULTS AND DISCUSSION
The results of the fetal membranes analysis are 

presented in Table 1. As it can be seen, TBLl was 
detected only in 14 cases (73.6%), the mean titer 
is 104.54 GE/ml. The frequency of TBLc was 6 cases 
(31.5%) (Table 1).

In 8 cases (42.1%) TBLl exceeded TBLc — so 
called unknown species were detected, which 
could not be identifi ed with Femofl or 16 test panel. 
The percentage of “unknown” species relative to 
identifi ed species was low (2.08 ± 0.08%). Sterile 
membranes (TBLl = 0 and TBLc = 0) were seen in 
5 cases (26.3%). 

In intact fetal membranes, mainly the repre-
sentatives of the Enterobacteriaceae family were 
detected (5 cases (26.3%)), only in 1 case — Candida 
spp., which can be associated with the contact of 
the fetal membranes with the cervical canal.

In recent years, the research is conducted for 
studying the microbiota of the fetoplacental com-
plex, and it is reported of the detection of bacteria 
in the placental and fetal membrane samples with-
out signs of infection, based on the results of clini-
cal and histological analysis [12, 17]. Back in 2005, 
it was shown that the fetal membranes in normal 
pregnancy often contain bacteria, but this does not 



Journal homepage: http://jsms.ngmu.ru

Каганова М.А. и др. / Journal of Siberian Medical Sciences 1 (2021) 4–11

8

doi: 10.31549/2542-1174-2021-1-4-11

В интактных плодных оболочках выявлялись 
в основном представители семейства Enterobacte-
riaceae (5 случаев (26.3 %)), только в 1 случае вы-
явлена Candida spp., что можно связать с ее кон-
тактным попаданием  на плодные оболочки из 
цервикального канала.

В последние годы проводятся исследова-
ния, направленные на изучение микробиоты фе-
топлацентарного комплекса, а также  сообщает-
ся об обнаружении бактерий в образцах плацен-
ты и плодных оболочек без признаков инфекции 
по результатам клинического и гистологическо-
го анализа [12, 17]. Еще в 2005 г. было показа-
но, что плодные оболочки при физиологически 
протекающей беременности часто содержат бак-
терии, но к осложнениям гестации это не приво-
дит, и данных о наличии инфекции при гистоло-
гическом исследовании плодных оболочек и пла-
центы нет [18].

Было установлено, что плацентарный микро-
биом наиболее сходен с микробиомом полости 
рта (наддесневой бляшки и спинки языка) и не 

lead to gestational complications, and there is no 
data on the presence of infection during histologi-
cal examination of the fetal membranes and pla-
centa [18].

It was found that the placenta microbiome is 
most similar to the microbiome of the oral cavity 
(supragingival plaque and dorsum of the tongue) 
and is not identical to the intestinal and vaginal 
microbiomes [4, 5]. Thus, the ascending pathway 
of bacterial colonization of the placenta and fetal 
membranes is not dominant and, most likely, is re-
alized with the loss of the barrier function of the 
cervical canal and the fetal membranes continuity 
[4], which, in fact, confi rms our study. In pregnant 
women with intact fetal membranes, the frequency 
of microbial DNA detection is 73.7%; but in 42.1% 
of cases, it was impossible to identify microorgan-
isms using the Femofl or 16 test panel, which is due 
to its orientation to identify representatives of the 
vaginal biotope, while the DNA of other species is 
present on the fetal membranes. Our results are 

Таблица 1. Распределение микроорганизмов интактных плодных оболочек при доношенной беременности 
Table 1. Distribution of microorganisms in intact fetal membranes in full-term pregnancy

Показатель, микроорганизмы
Indicator, microorganisms

Частота выявления, 
абс. (%) 
Detection rate, abs. (%)

Абсолютный пока-
затель — lg (М)
Absolute indicator — lg (М)

Относительная 
частота (%)
Relative ratio (%)

КВМ / SQ 19 (100) 5.04 —

ОБМл / TBLl 14 (73.7) 4.54 100

ОБМр / TBLc 6 (31.5) 4.53 97.8 ± 0.08

Lactobacillus spp. 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Enterobacteriaceae spp. 5 (26.3) 4.53 97.8 ± 0.08

Streptococcus spp. 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Staphylococcus spp. 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Gardnerella vaginalis + Prevotella bivia + 
Porphyromonas spp. 

0 (0) — 0.00 ± 0.00

Eubacterium spp. 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Sneathia spp. + Leptotrichia spp. + 
Fusobacterium spp. 

0 (0) — 0.00 ± 0.00

Megasphaera spp. + Veillonella spp. + 
Dialister spp. 

0 (0) — 0.00 ± 0.00

Lachnobacterium spp. + Clostridium spp. 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Mobiluncus spp. + Corynebacterium spp. 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Peptostreptococcus spp. 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Atopobium vaginae 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Candida spp. 1 (5) 1.82 0.19 ± 0.02

Mycoplasma hominis 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Ureaplasma (urealyticum + parvum) 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Mycoplasma genitalium 0 (0) — 0.00 ± 0.00

Неизвестные виды / Undetected species 8 (42.1) 2.89 2.08 ± 0.08
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идентичен кишечным и влагалищным микробио-
мам [4, 5]. Таким образом, восходящий путь бак-
териальной колонизации плаценты и плодных 
оболочек не является доминирующим и, скорее 
всего, реализуется при утрате барьерной функ-
ции цервикального канала, нарушении целостно-
сти плодных оболочек [4], что, по сути, подтверж-
дает наше исследование. У беременных с интакт-
ными плодными оболочками частота выявле-
ния ДНК микроорганизмов составляет 73.7 %, но 
в 42.1 % случаев идентифицировать микроорга-
низмы с помощью стандартной панели реаген-
тов «Фемофлор 16» было невозможно, что свя-
зано с ориентацией панели на выявление пред-
ставителей влагалищного биотопа, а на плод-
ных оболочках присутствует ДНК других видов. 
Наши данные подтверждаются данными литера-
туры, где несовпадения ОБМл и ОБМр при ана-
лизе ДНК методом ПЦР-РВ аналогично объясня-
ются тем, что к части ДНК бактерий в стандарт-
ных панелях не представлены реагенты, лабора-
тория определяет некую бактериальную массу, но 
выделить конкретное семейство не представля-
ется возможным [3]. В результате нашего иссле-
дования у пациенток на плодных оболочках вы-
делены исключительно представители семейства 
Enterobacteriaceae, лишь в одном случае грибы 
рода Candida.

Семейство Enterobacteriaceae выявлялось в 
исследованиях других авторов, которые также 
идентифицировали: Protobacteria, Bacteroides, 
Fusobacteria и Tenericutes [19, 20]. Мнения о 
жизнеспособности данных бактерий в литера-
туре разнятся. В недавнем исследовании L. Zhu 
et al. [21] микробы культивировались с плодной 
части плаценты в 20.7 % случаев (379 из 1832 об-
разцов), полученной во время кесарева сечения 
при доношенной беременности без клинических 
признаков хорионамнионита; из них в 13.5 % 
(247 из 1832 образцов) случаев в плацентах об-
наружена культура E. coli. Однако ряд других ис-
следований свидетельствует о том, что вклад в 
выявление ДНК различных бактерий как на пла-
центе, так и на плодных оболочках вносит за-
грязнение образцов, либо наличие ДНК свиде-
тельствует лишь о том, что данные виды бакте-
рий присутствовали на плаценте и плодных обо-
лочках, но они не жизнеспособны и не дают ро-
ста при культивировании на средах. Возможно, 
активно размножающейся динамичной микро-
биоты в плаценте и плодных оболочках и не су-
ществует, как это имеет место во влагалище, но 
сам факт наличия ДНК определенных микроор-
ганизмов свидетельствует в пользу важных им-

confi rmed by the literature data, where the discrep-
ancies between TBLl and TBLc in the analysis of 
DNA by PCR-RT are similarly explained by the fact 
that the reagents for the part of the bacterial DNA 
are not presented in the standard test panels, so 
the laboratory determines a certain bacterial load, 
but has no opportunity to detect a specifi c bacteria 
family [3]. As a result of our research, only repre-
sentatives of the Enterobacteriaceae family were 
identifi ed on the fetal membranes of patients; and 
only in one case — fungi of the Candida spp.

The Enterobacteriaceae family was detected by 
other authors, who have also identifi ed: Protobacte-
ria, Bacteroides, Fusobacteria, and Tenericutes [19, 
20]. Opinions concerning the viability of these bac-
teria differ in the literature. In the recent study by 
L. Zhu et al. [21], in 20.7% of cases (379 out of 1.832 
samples) the viable bacteria were obtained from the 
fetal part of placenta during cesarean section in 
full-term pregnancy without clinical signs of cho-
rionamnionitis; of these, in 13.5% (247 out of 1.832 
samples) of cases, E. coli culture was identifi ed in 
the placentas. However, a number of other studies 
indicate that the contamination of the samples con-
tributes to the detection of DNA of various bacteria 
both on the placenta and on the fetal membranes; 
or the presence of DNA only shows that these spe-
cies of bacteria were present on the placenta and the 
fetal membranes, but they are not viable and do not 
exhibit growth when cultured on media. It is pos-
sible that the actively growing dynamic microbiota 
in the placenta and the fetal membranes does not 
exist as is the case in the vagina, but the very fact of 
the presence of certain microorganisms’ DNA sug-
gests important immunological processes, which 
are based on the microbial antigen presentation and 
the production of the cellular and humoral immu-
nity factors in response [4, 5].

CONCLUSION 
On the fetal membranes in full-term pregnancy, 

the presence of a total bacterial load of 104.5 (103.5–
105.8) GE per sample is acceptable. Unidentifi ed mi-
croorganisms were detected in the fetal membrane 
samples in 42.1% of cases, but their titer was insig-
nifi cant (102.89 GE per sample). With an intact am-
niotic sac, the quantity of Enterobacteriaceae spp. 
representatives detected on the fetal membranes 
corresponds to 104.5 GE per sample on average.
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