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Резюме 
Полное метагеномное секвенирование – это новое направление геномики и биоинформатики, основанное на построении 
случайной нуклеотидной последовательности из общей ДНК образца с последующим глубоким секвенированием. Одним 
из преимуществ данного метода по сравнению с культуральным исследованием и секвенированием 16S рРНК является 
возможность получения более полной характеристики о биоразнообразии исследуемого образца с идентификацией некуль-
тивируемых микроорганизмов из царств бактерий, архей, вирусов, грибов и простейших. Несмотря на высокую затратность 
и сложность технического выполнения, полное метагеномное секвенирование все чаще используется в клинических иссле-
дованиях для изучения изменений в микробиомах матки и влагалища при воспалительных заболеваниях органов женской 
репродуктивной системы. Перспективным является использование полного метагеномного секвенирования в рамках ком-
плексной диагностики хронического эндометрита. По сравнению с традиционными методами диагностики (гистологическое, 
гистероскопическое, иммуногистохимическое и микробиологическое исследование), данный метод позволяет не только выяв-
лять потенциальных возбудителей заболевания на уровне вида, но и определять гены лекарственной устойчивости у микро-
организмов, что особенно важно на фоне повсеместного усиления антибиотикорезистентности. Кроме того, некоторые авторы 
указывают на связь возбудителей бактериального вагиноза с развитием хронического эндометрита, что также необходимо 
учитывать при назначении антибактериальных препаратов. В связи с этим актуальным является изучение биоразнообразия 
микробиомов матки и влагалища с помощью полного метагеномного секвенирования. Это позволит не только избежать таких 
серьезных осложнений, как преждевременные роды, привычное невынашивание беременности, неудачи имплантации эмбри-
она после циклов ЭКО, бесплодие, но и выработать рациональную тактику этиотропной терапии хронического эндометрита.

Ключевые слова: полное метагеномное секвенирование, секвенирование 16S рРНК, микробиом матки, микробиом эндо-
метрия, микробиом влагалища, хронический эндометрит
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Abstract 
Whole metagenomic sequencing is a new field of genomics and bioinformatics based on the construction of a random nucleo-
tide sequence from the total DNA of a sample followed by deep sequencing. One of the advantages of this method, compared 
to culture and 16S rRNA sequencing, is the possibility of obtaining a more complete characterization of the biodiversity of the 
studied sample with the identification of unculturable microorganisms from the kingdoms of bacteria, archaea, viruses, fungi, 
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ВВЕДЕНИЕ

Стремительное развитие геномики и биоинформати-
ки стало предпосылкой для активного внедрения секве-
нирования следующего поколения в изучение микробных 
сообществ организма человека, называемых микробио-
мами [1]. Одним из преимуществ данного метода по срав-
нению с традиционно используемым культуральным яв-
ляется возможность массового параллельного прямого 
секвенирования образцов ДНК с определением как куль-
тивируемых, так и некультивируемых микроорганизмов 
и их таксономической идентификацией [2, 3]. В настоя-
щее время в рамках секвенирования следующего поко-
ления используется два основных метода: ампликонное 
и полное метагеномное секвенирование [3]. Ампликон-
ное секвенирование базируется на секвенировании ги-
первариабельной области гена 16S рРНК, 18S рРНК или 
фрагмента ITS1, подвергающихся последующему процес-
су амплификации. В зависимости от цели исследования 
оно узко специфично для представителей определенных 
царств (16S рРНК – бактерии и археи, 18S рРНК – эукари-
оты, ITS1 – грибы) [4, 5]. Кроме того, данный метод часто 
дает таксономическую характеристику только до уров-
ня рода/вида без возможности охарактеризовать внутри-
видовое биоразнообразие [3, 6]. Другой особенностью 
является использование картографических баз данных, 
которые подразумевают возможность идентифицирова-
ния лишь известных ранее микроорганизмов [4]. Однако 
ввиду своей доступности и простоты технического выпол-
нения оно получило большее распространение в рамках 
проведения научных исследований [4, 6]. 

Метод полного метагеномного секвенирования спосо-
бен дать более широкое представление обо всех микроб-
ных геномах, присутствующих в образце, включая вирусы, 
эукариоты и грибы. Он базируется на построении случай-
ной нуклеотидной последовательности из общей ДНК об-
разца с последующим глубоким секвенированием [4, 7]. 
В отличие от ампликонного, полное метагеномное секве-
нирование позволяет идентифицировать микроорганиз-
мы на уровне вида и штамма  [6]. Важная особенность 
метода заключается в низком количестве искаженных 

и неточных результатов, связанных в первую очередь 
с отсутствуем необходимости прохождения этапа ампли-
фикации [3, 6, 8]. Благодаря применению полного мета-
геномного секвенирования у исследователей появилась 
возможность полностью охарактеризовать представите-
лей микробиомных сообществ, сделать предположения 
о возможных внутривидовых взаимодействиях микро-
организмов и дать заключение об их функциональном 
потенциале [8, 9]. Кроме того, ряд авторов утверждают 
о перспективном применении полного метагеномного 
секвенирования в рамках понимания процессов форми-
рования лекарственной устойчивости у микроорганизмов 
на генетическом уровне [9, 10]. В то же время высокая 
стоимость метода и трудоемкость процессов обработки 
лабораторных и биоинформационных данных значитель-
но ограничивают его внедрение в крупные продольные 
исследования и рутинную клиническую практику [11, 12]. 

Особый интерес представляет применение пол-
ного метагеномного секвенирования для диагности-
ки хронического эндометрита (ХЭ)  [13]. Ранее для вы-
явления данного заболевания традиционно применяли 
гистероскопическое, гистологическое, иммуногистохи-
мическое и  микробиологические исследования  [13]. 
Однако ввиду ограничений, связанных с фазами мен-
струального цикла и возможной контаминацией микро-
организмами из окружающей среды при выращивании 
на питательных средах, они не обладали высокой инфор-
мативностью [13–15]. При затруднительной постановке 
диагноза ХЭ по результатам лабораторных и инструмен-
тальных исследований терапия часто сводилась к эмпири-
ческому назначению антибактериальных препаратов, что 
было сопряжено с повсеместным ростом антибиотикоре-
зистентности [14, 16].

В рамках конкретизации вопросов диагностики и под-
ходов к терапии ХЭ, на наш взгляд, потенциальный ин-
терес представляет применение полного метагеномного 
секвенирования совместно с  традиционными метода-
ми диагностики. Это позволит не только определять био-
разнообразие в полости матки и влагалища, но и давать 
представление о структурных и функциональных наруше-
ниях эндометрия.

and protozoa. Despite the high cost and complexity of technical implementation, whole metagenomic sequencing is increasingly 
used in clinical studies to investigate changes in the uterine and vaginal microbiomes in inflammatory diseases of the female 
reproductive system organs. The use of whole metagenomic sequencing within the framework of complex diagnostics of chronic 
endometritis is promising. Compared to traditional diagnostic methods (histologic, hysteroscopic, immunohistochemical and 
microbiologic studies), this method allows not only to identify potential causative agents of the disease at the species level, but 
also to determine the genes of drug resistance in microorganisms, which is especially important against the background of wide-
spread strengthening of antibiotic resistance. In addition, some authors point to the relationship of bacterial vaginosis pathogens 
with the development of chronic endometritis, which should also be taken into account when prescribing antibacterial drugs. In 
this regard, it is highly relevant to study the biodiversity of uterine and vaginal microbiomes using whole metagenomic sequenc-
ing. This will allow not only to avoid such serious complications as premature birth, habitual pregnancy failure, failure of embryo 
implantation after IVF cycles, infertility, but also to develop adequate tactics of etiotropic therapy of chronic endometritis.
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ПОЛНОЕ МЕТАГЕНОМНОЕ СЕКВЕНИРОВАНИЕ 
И НОРМАЛЬНЫЙ МИКРОБИОМ МАТКИ 

С внедрением биоинформационной технологии мета-
геномного секвенирования следующего поколения уда-
лось доказать существование микробиоты в матке [1, 17]. 
Данное открытие полностью противоречит общеприня-
той концепции H. Tissier, согласно которой верхние отде-
лы репродуктивного тракта женского организма являют-
ся стерильными [18]. 

Основные функции маточной микробиоты, по всей 
видимости, связаны с конкурентными взаимодействия-
ми с патогенными микроорганизмами и участием в акти-
вации клеток иммунитета в эндометрии [1, 17]. При этом 
вопрос о возможных способах поступления микроорга-
низмов в матку по причине недостаточного количества 
исследований остается предметом обсуждений. Большин-
ство авторов придерживаются мнения о восходящей ми-
грации микроорганизмов из влагалища, однако суще-
ствуют предположения о ретроградном поступлении из 
фаллопиевых труб, поступлении при выполнении гине-
кологических процедур или распространении со спер-
мой [19–22]. Кроме того, в некоторых исследованиях ука-
зывается гематогенный путь распространения из ротовой 
полости и кишечника, что объясняется наличием опреде-
ленного сходства в составе микробиомов [20, 22]. 

В последнее время наблюдается увеличение отечествен-
ных и зарубежных публикаций по изучению микробиома 
матки с использованием секвенирования 16S рРНК [1]. Од-
нако вопрос о видовом составе нормальной микробиоты 
матки по-прежнему остается малоизученным [23]. Предпо-
лагается, что микробиота эндометрия содержит в 10 000 раз 
меньше бактерий, чем микробиота влагалища и циклически 
меняется в зависимости от возраста, образа жизни и физио-
логических процессов в организме [24]. Ее низкая биомасса 
может быть обусловлена механическим препятствием для 
проникновения микроорганизмов из влагалища в виде цер-
викального барьера, специфическими реакциями иммуни-
тета и стимуляцией роста определенных таксонов под вли-
янием факторов окружающей среды [25].

Большинство авторов придерживаются мнения о до-
минирующей роли семейства Lactobacillaceae (более 
90% от общего числа всех микроорганизмов) в микробио-
ме эндометрия [26–30]. Однако нельзя исключать, что ши-
рокое распространение Lactobacillus может быть обуслов-
лено контаминацией вагинальными микроорганизмами 
во время сбора образцов [31]. В то же время в некоторых 
исследованиях, где материал был получен в результа-
те оперативного вмешательства с применением лапаро-
томического/лапароскопического доступа, Lactobacillus 
встречались редко  [12]. Так, A.D. Winters et al. сообщи-
ли о преобладании в микробиоте матки представителей 
Bacteroides и Pelomonas [31]. C. Chen et al. определили до-
минирующую роль Pseudomonas, Acinetobacter, Vagococcus 
и Sphingobium [32], а в исследовании M. Reschini et al., ис-
пользовавших для получения образцов эндометрия двух-
канальные катетеры, только у 8% женщин было выявле-
но преобладание Lactobacillus, в то время как у остальных 

микробиом эндометрия был представлен Pelomonas, 
Probionabacterium, Pseudomonas, Streptococcus, Escherichia 
и Shigella [33]. В связи с противоречивостью результатов 
проводимых исследований необходимо уделять больше 
внимания технике забора материала во избежание полу-
чения некорректных результатов из-за контаминации ва-
гинальной или цервикальной микрофлорой.

Большинство работ с  применением полного мета-
геномного секвенирования нацелены прежде всего на 
анализ микробиома эндометрия в рамках привычного 
невынашивания, повторных неудачных попыток имплан-
тации в программах экстракорпорального оплодотворе-
ния (ЭКО), эндометриоза, ХЭ, синдроме Ашермана [34–37]. 
Об использовании полного метагеномного секвенирова-
ния для оценки видового состава нормального микробио-
ма эндометрия упоминается в единичных исследованиях.

Так, F. Li et al. [38] в своей работе применяли метод пол-
ного метагеномного секвенирования для изучения нор-
мального микробиома матки. По результатам были отобра-
ны таксоны на уровне семейства, основным условием для 
которых была относительная численность более 0,1% от 
общего числа считываний. Было идентифицировано бо-
лее 70 семейств микроорганизмов, из которых в верхнем 
отделе репродуктивного тракта женщин доминировали 
представители Pseudomonadaceae, Propionibacteriaceae, 
Streptococcaceae и Moraxellaceae [38]. Полученные ре-
зультаты о доминирующей нелактобактериальной флоре 
были сопоставимы с предыдущей работой исследователей, 
выполненной с помощью секвенирования 16S рРНК [32]. 
Важным итогом работы можно считать идентифика-
цию в верхнем репродуктивном тракте представителей 
Saccharomycetaceae, Herpesviridae и Ferroplasmaceae [38]. 
Данные результаты позволяют предположить, что эукари-
оты, вирусы и археи также являются составляющей частью 
нормального микробиома эндометрия. 

В исследовании I. Moreno et al. были получены [39] иные 
результаты и сообщено о доминировании Lactobacillus 
iners в микробиоме матки, в частности, на ранних сроках 
нормально протекающей беременности. Использование 
полного метагеномного секвенирования позволило иден-
тифицировать микроорганизмы, не выявленные по резуль-
татам секвенирования 16S  рРНК, такие как Cutibacterium, 
Acidovorax, Xanthomonas и Aerococcus [39]. Разные результа-
ты исследований могут быть обусловлены особенностями 
забора материала (использование трансцервикального ка-
тетера) и возможным загрязнением микроорганизмами из 
цервикального канала или влагалища [38, 39]. 

ПОЛНОЕ МЕТАГЕНОМНОЕ СЕКВЕНИРОВАНИЕ 
И ХРОНИЧЕСКИЙ ЭНДОМЕТРИТ

ХЭ – это стойкое локальное инфекционно-воспали
тельное заболевание слизистой оболочки матки [40–42]. 
Его распространенность, по разным источникам, варьиру-
ет от 10 до 85%. При этом в 80% случаев данный диагноз 
верифицируется у женщин репродуктивного возраста, что 
обусловливает нарушение их менструальной, репродук-
тивной и секреторной функции [43]. 
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Этиологическими факторами развития ХЭ принято 
считать внедрение в полость матки патогенных микро-
организмов преимущественно бактериального проис-
хождения. По данным зарубежной литературы, наиболее 
часто ХЭ был ассоциирован с Escherichia coli, Gardnerella 
vaginalis, Streptococcus, Enterococcus faecalis, Ureaplasma 
urealyticum, Staphylococcus, Mycoplasma, Proteus, Klebsiella 
pneumoniae, Pseudomonas aeruginosa, Corynebacterium, 
Mycobacterium tuberculosis, представителей царства гри-
бов – Saccharomyces и Сandida [40, 44–46]. Некоторые ав-
торы указывают на вовлеченность вирусов в развитие ХЭ, 
таких как семейство герпес-вирусов (в том числе цитоме-
галовирус, вирус простого герпеса и вирус герпеса челове-
ка 6-го типа), энтеровирусы (вирус Коксаки А и В), аденови-
русы, вирус папилломы человека и вирус иммунодефицита 
человека [41, 42]. Эффективность комбинированной ан-
тибактериальной и противовирусной терапии, продемон-
стрированная в некоторых исследованиях, также может 
послужить одним из доказательств участия вирусов в па-
тогенезе ХЭ [41]. При этом ХЭ все чаще рассматривается 
как результат дисбиотических изменений микробиома эн-
дометрия, способствующих проникновению в полость мат-
ки патогенных микроорганизмов с развитием аномально-
го ответа со стороны иммунной системы [20, 21, 34, 47–49]. 

ХЭ часто протекает бессимптомно или имеет не-
специфическую клиническую картину в виде аномаль-
ных маточных кровотечений, хронической тазовой боли, 
диспареунии, вагинита и желудочно-кишечного диском-
форта [40]. Подобное течение затрудняет своевременную 
постановку диагноза и способствует развитию гестацион-
ных и гинекологических осложнений, таких как преждев-
ременные роды, привычное невынашивание беременно-
сти, неудачи имплантации эмбриона после циклов ЭКО, 
бесплодие [40, 50, 51]. Так, частота выявления ХЭ у жен-
щин с бесплодием варьирует от 45 до 55% [46, 52].

Примечателен тот факт, что на данный момент отсут-
ствуют общепризнанные диагностические критерии для 
ХЭ [13]. Наиболее распространенными методами диагно-
стики данного заболевания являются гистероскопическое, 
гистологическое, микробиологическое, иммунногистохи-
мическое исследование экспрессии CD138 [13–15]. Одна-
ко ни один из них не обладает 100%-й точностью [46]. Так, 
постановка диагноза с помощью гистероскопического и ги-
стологического исследования, по данным литературы, воз-
можна только в пролиферативную фазу менструального 
цикла [14, 46]. При этом имеются трудности в дифферен-
цировке патогномоничных для ХЭ эндометриальных стро-
мальных клеток от лейкоцитов и стромальных фибробла-
стов [46]. Кроме того, при проведении гистероскопического 
исследования гиперемированные участки эндометрия 
(вида клубничных пятен), характерные для ХЭ, обнаружи-
ваются только в 65% случаев [46]. Отсутствие технических 
стандартов и спецификации по иммуноокрашиванию об-
разцов эндометрия на CD138 при иммуногистохимическом 
исследовании также затрудняет своевременную постанов-
ку диагноза [46]. Выполнение микробиологического иссле-
дования позволяет идентифицировать только узкий спектр 
микроорганизмов, которые в  основном представлены 

хорошо культивируемыми аэробными бактериями. Кроме 
того, не исключается вероятность контаминации предста-
вителями влагалищной микробиоты [46]. 

Подход к терапии ХЭ при наличии клинической карти-
ны и отсутствии возбудителей по результатам лаборатор-
ных и инструментальных исследований в основном сводит-
ся к назначению антибиотиков широкого спектра действия, 
таких как доксициклин и метронидазол [14]. При этом ве-
роятность полного выздоровления после двух и более 
циклов данной антибиотикотерапии составляет от 59 до 
99% [14, 16]. Актуальным остается вопрос поиска новых ме-
тодов диагностики ХЭ, которые позволят повысить качество 
диагностики и лечения данного заболевания в ситуациях, 
когда затруднительная постановка диагноза по результатам 
гистероскопического, гистологического, иммуногистохими-
ческого или микробиологического исследования. В част-
ности, большой интерес представляет применение метаге-
номного секвенирования следующего поколения в рамках 
комплексной диагностики ХЭ, что позволит выявлять не 
только структурно-функциональные нарушения в эндоме-
трии, но и изменения в микробиомах матки и влагалища. 

Вопросы изменений в маточном и вагинальном микро-
биоме у женщин с ХЭ рассматриваются в основном в ис-
следованиях с применением секвенирования 16S рРНК. 
При этом наиболее часто материал был получен в ходе 
гистероскопического исследования или при выполнении 
биопсии эндометрия. Так, Q. Chen et al. установили доми-
нирование Pseudomonas и Cutibacterium [30]. J. Liang et al. 
идентифицировали Staphylococcus, Gardnerella, Atopobium, 
Streptococcus, Peptostreptococcus, Chlamydia, Fusobacterium, 
Acinetobacter [48]. В другом исследовании потенциальными 
возбудителями ХЭ были признаны Ralstonia и Gardnerella, 
микробиом влагалища при этом отличался низким со-
держанием Lactobacillus и  доминированием Prevotella, 
Gardnerella, Ureaplasma, Streptococcus [53]. Y. Liu et al. уста-
новили доминирование Dialister, Bifidobacterium, Prevotella, 
Gardnerella и  Anaerococcus в  микробиоме матки  [54], 
а в работе Ю.А. Лызиковой определялись Corynebacterium, 
Dialister, Eubacterium, Bacteroides, Leptotrichia, Porphyromonas 
и Prevotella [55]. Основываясь на результатах немногочис-
ленных исследований, можно предположить, что микро-
биомы матки и влагалища у женщин с ХЭ представлены 
условно-патогенными и патогенными микроорганизма-
ми при относительном дефиците Lactobacillus. Однако су-
ществующее на данный момент ограниченное количество 
исследований не позволяет ответить на вопрос, уникальны 
и разнообразны ли они у каждой женщины. 

Использование полного метагеномного секвенирова-
ния способно дать более обширную характеристику ми-
кробиомов и получить представление о функциональном 
потенциале микроорганизмов [9, 10]. Однако в настоящее 
время полное метагеномное секвенирование использова-
лось для изучения состава микробиомов матки и влагали-
ща только в исследованиях с малой выборкой участников 
или в описании отдельных клинических случаев.

Так, в своей работе I. Garcia-Grau et al. описывают [35] 
использование секвенирования 16S рРНК и полного ме-
тагеномного секвенирования для изучения микробиома 
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матки у женщины с подтвержденным ХЭ и связанными 
с ним тремя самопроизвольными выкидышами в рамках 
программы ЭКО. По результатам секвенирования 16S рРНК 
были идентифицированы Gardnerella, Bifidobacterium, 
Atopobium, однако даже три повторных курса антибакте-
риальной терапии не позволили достигнуть выздоровле-
ния. Полное метагеномное секвенирование было выпол-
нено за 7 дней до третьего самопроизвольного выкидыша 
и показало дисбиотический профиль с доминировани-
ем Gardnerella и Atopobium. Кроме того, с помощью дан-
ного метода удалось определить устойчивые к метрони-
дазолу штаммы G. vaginalis, благодаря чему в дальнейшем 
для пациентки была подобрана этиотропная терапия [35]. 
В другом исследовании J. Wang et al. изучали роль дис-
биотической флоры влагалища в развитии ХЭ с помощью 
трансплантации вагинальной микробиоты женщин с ХЭ 
и бактериальным вагинозом (БВ) во влагалище здоровых 
крыс. Отбор трансплантационных микроорганизмов и ис-
следование их генетических вариаций производились с по-
мощью метагеномного секвенирования. В микробиомах 
матки и влагалища женщин с ХЭ по результатам исследова-
ния доминировали Prevotella bivia и Clostridium perfringens, 
а также были обнаружены идентичные однонуклеотид-
ные полиморфизмы (SNP). Как утверждают авторы, дан-
ное открытие может свидетельствовать об общности про-
исхождения микроорганизмов, их восходящей миграции 
из влагалища в полость матки и указывать на синхронность 
изменений их микробиомов. В то же время при трансплан-
тации вагинальной микробиоты женщин с БВ крысам, у них 
наблюдалось воспалительное поражение эндометрия [34]. 
Это также позволяет выдвинуть предположение о потенци-
альной роли возбудителей БВ в развитии ХЭ [34, 56]. 

Исходя из этого, большой интерес, на наш взгляд, пред-
ставляет одновременное изучение микробиомов матки 
и влагалища у женщин с подтвержденным диагнозом БВ 
для определения роли его возбудителей в развитии ХЭ. 
Так, L. Du et al. с помощью полного метагеномного секве-
нирования идентифицировали в микробиоме влагали-
ща женщин с БВ доминирование G. vaginalis, Acinetobacter 
johnsonii, Chlamydia trachomatis, Mycoplasma genitalium 
и Sneathia vaginalis и Staphylococcus epidermidis. Кроме того, 
были выявлены гены устойчивости к антибиотикам макро-
лидного (ErmX) и тетрациклинового ряда (tetM) у женщин 
в одной из провинций Китая [57]. F. Liu et al. получили схо-
жие результаты и определили в микробиоме влагалища 

женщин с БВ преобладание G. vaginalis, Atopobium vaginae 
и Prevotella amnii. Штаммы A. vaginae обладали генами ле-
карственной устойчивости к антибиотикам тетрацикли-
нового ряда (tetM)  [58]. В  исследовании S.  Bommana 
et al. полное метагеномное секвенирование микробио-
ма влагалища показало доминирование Mageeibacillus 
indolicus, Prevotella, Sneathia, G. vaginalis, Veillonellaceae, 
C. trachomatis [59]. T. Wrønding et al. выявили преобладание 
G. vaginalis и A. vaginae в микробиоме влагалища у женщи-
ны с привычным невынашиванием беременности [60]. Как 
можно наблюдать в описанных выше исследованиях, в ва-
гинальной микробиоте женщин с БВ распространены па-
тогенные и условно-патогенные микроорганизмы. Можно 
предположить, что микробиота эндометрия также может 
подвергаться дисбиотическим изменениям с последую-
щим развитием хронического воспалительного процесса 
путем восходящей миграции в полость матки микроорга-
низмов из вагинальной микробиоты. Однако ввиду огра-
ниченного количества работ, изучавших синхронные из-
менения микробиомов матки и влагалища при ХЭ, данный 
вопрос требует дальнейшего изучения. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

Микробиомы матки и влагалища у женщин с ХЭ пред-
ставлены большим разнообразием микроорганизмов из 
различных царств. Большинство из них нельзя идентифи-
цировать с помощью культурального исследования или 
секвенирования 16S рРНК. Полное метагеномное секве-
нирование является перспективным методом диагностики 
данного заболевания. Совместно с гистологическим, гисте-
роскопическим, иммуногистохимическим и микробиоло-
гическим исследованием оно позволит улучшить каче-
ство диагностики и подход к терапии ХЭ. Однако высокая 
стоимость и необходимость обработки больших объемов 
информации ограничивают применение данного метода 
в крупных исследованиях и клинической практике вра-
чей – акушеров-гинекологов. В связи с этим существует 
необходимость разработки новых высокопроизводитель-
ных систем для секвенирования, которые сделают полное 
метагеномное секвенирование более доступным для ру-
тинного использования.�
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