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MICROBIOMA VAGINAL E PREMATURIDADE 
 

Aline Gritti 
 
Resumo  
Com o Projeto Microbioma Humano (PMH) tornou-se possível definir variações no microbioma de 
indivíduos saudáveis e fornecer uma base para avaliar o papel do microbioma em alterações patológicas. 
Considera-se que as comunidades de bactérias vaginais desempenham um papel importante na 
prevenção da colonização por organismos patogênicos, incluindo os responsáveis por infecções 
sexualmente transmissíveis (IST), candidíase vulvovaginal e infecções do trato urinário. Estudos 
demonstraram que a composição do microbioma vaginal pode ser, em partes, moldado por diferenças 
genéticas entre hospedeiros, contudo os fatores culturais e comportamentais não podem ser excluídos 
para explicar essas associações. Estudos recentes avaliaram o microbioma vaginal durante a gestação em 
pacientes Norte Americanas e demonstraram que durante a gestação é comum manifestar-se uma 
mudança na estrutura da comunidade bacteriana da vagina para uma composição tipicamente dominada 
por uma ou duas espécies de Lactobacillus. Nos últimos anos, as evidências científicas têm demonstrado 
que o uso pré-natal da progesterona sintética ou natural pode evitar o parto prematuro em gestantes com 
antecedente de parto prematuro espontâneo e na presença de colo curto. 
 
 Palavras chave: Microbiota,  Prematuridade,  Gravidez 
 

INTRODUÇÃO 

Através do Projeto Microbioma Humano (PMH) tornou-se possível definir variações no 

microbioma de indivíduos saudáveis e fornecer uma base para avaliar o papel do microbioma em 

alterações patológicas (1) . Antes do PMH, a compreensão da microbiota vaginal baseava-se 

principalmente em técnicas de diagnóstico clínico e cultura (2). Estes nem sempre se correlacionam a 

um microbioma particular e podem ser de uso limitado na orientação do tratamento. Técnicas 

moleculares de sequenciamento genético permitiram a resolução detalhada do microbioma vaginal e 

com isso torna-se possível traçar o perfil de comunidade microbiana. Sob condições normais, o aparelho 

genital feminino inferior possui uma microflora mutualista que consiste principalmente em lactobacilos 

que conferem proteção antimicrobiana à vagina como porta de entrada crítica para doenças infecciosas 

locais, ascendentes e sistêmicas (3) 

Um dos objetivos dos estudos sobre o microbioma humano é determinar se existe um conjunto 

central de espécies microbianas associadas aos corpos de todos os seres humanos. É postulado que as 

mudanças para este "microbioma central" podem estar correlacionadas com mudanças na saúde humana 

ou risco para doenças. Considera-se que as comunidades de bactérias vaginais desempenham um papel 

importante na prevenção da colonização por organismos patogênicos, incluindo os responsáveis por 

infecções sexualmente transmissíveis (IST), candidíase vulvovaginal e infecções do trato urinário (4)  
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Mais de 265 espécies microbianas foram identificadas na vagina, através de estudos moleculares 

baseados no gene do rRNA 16S.  A composição e a abundância relativa dessas espécies variam 

drasticamente entre as mulheres e as flutuações rápidas entre os estados dominados e não dominados 

pelo Lactobacillus são comuns (2,5).  

No estudo de Ravel et al. (2) realizado com mulheres assintomáticas não grávidas da América do 

Norte em idade reprodutiva, foram definidos cinco agrupamentos consistentes denominados de tipos de 

estado da comunidade bacteriana vaginal (CSTs). Quatro destes são dominados por espécies 

de Lactobacillus, incluindo L. crispatus (CST I), L. gasseri (CST II), L. iners (CST III) e L. 

jensenii (CST V). O CST IV caracteriza-se tipicamente por baixos níveis de Lactobacillus spp. e 

aumento da diversidade de bactérias anaeróbicas, incluindo Prevotella, Dialister, Atopobium vaginae, 

Gardnerella vaginalis, Megasphaera, Peptoniphilus, Sneathia, Finegoldia e Mobiluncus que 

frequentemente estão associadas à vaginose bacteriana e corioamnionite histológica.  

Em seu trabalho Gajer (5) subdividiu o CST IV  em dois subgrupos CST IV-A e IV-B. O CST 

IV-A é caracterizado por várias espécies de bactérias anaeróbicas pertencentes aos 

gêneros Anaerococcus, Peptoniphilus,  Prevotella e Streptococcus, enquanto CST IV-B caracteriza-se 

por maiores proporções dos gêneros Atopobium e Megasphaera entre outros.  

Ravel et al. (2) e Fettweis et al.(6) demostraram que a composição do microbioma vaginal pode 

ser, em parte, moldado por diferenças genéticas entre hospedeiros, visto que em populações americanas, 

comunidades bacterianas vaginais dominadas por Lactobacillus spp. (CST I, II, III e V) são mais 

frequentemente observados em mulheres asiáticas e brancas, enquanto que um microbioma diverso 

(CST IV) é mais frequentemente observado em populações negras e hispânicas.  Contudo os fatores 

culturais e comportamentais não podem ser excluídos para explicar essas associações. 

Estudos recentes avaliaram o microbioma vaginal durante a gestação em pacientes Norte 

Americanas e demostraram que durante a gestação é comum manifestar-se uma mudança na estrutura da 

comunidade bacteriana da vagina para uma composição tipicamente dominada por uma ou duas espécies 

de Lactobacillus (1,3,7).  

A partir dos mecanismos de secreção de bacteriocinas antibacterianas, bem como a produção de 

metabólitos como o ácido lático que ajudam a manter um pH baixo e hostil , essas bactérias inibem o 

crescimento de patógenos. Portanto o microbioma vaginal na gravidez desempenha um papel importante 
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nos resultados da saúde materna e neonatal. Alterações do microbioma vaginal podem estar associadas a 

complicações da gravidez, em particular um risco aumentado de parto pré termo (8,9).  

Em seu trabalho Verstraelen et al. (10) demostraram que um dos principais determinantes da 

estabilidade da microflora na gravidez se deve a presença de diferentes espécies de Lactobacillus com a 

microflora vaginal normal, eles concluíram que a presença de L. crispatus promove a estabilidade da 

microflora vaginal normal enquanto L. gasseri e / ou L. iners predizem até certo ponto a  ocorrência de 

microflora vaginal anormal. 

Um conjunto de diversos fatores como: ausência de flutuações cíclicas nos hormônios, ausência 

de fluxo menstrual, ausência de alterações na secreção cervical ou vaginal associada ao ciclo 

reprodutivo ou mudanças na atividade sexual durante a gravidez podem estar relacionados com a 

estabilidade do microbioma vaginal durante a gestação(11) .Estudos sugerem que a   composição dos 

CSTs vaginais parece ser influenciada por hormônios endógenos, flutuando com a menstruação, uso de 

contraceptivos orais e início da menopausa e suplementação de estrogênio em estados pós-menopausa 

(1,7,12–14).  

Na gravidez, concentrações elevadas de estrogênio conduzem acumulação de glicogênio no 

epitélio vaginal, fornecendo fontes de carbono preferencialmente utilizadas por espécies 

de Lactobacillus (15).  Portanto, a interação entre a sinalização hormonal e metabólica na interface da 

mucosa vaginal pode atuar como mecanismo de proteção para a mãe grávida imuno-modulada, contra a 

exposição a bactérias patogênicas (16). Isso pode influenciar não apenas os resultados imediatos da 

gravidez, mas também a saúde imunológica mais longa no recém nascido, como alergia e asma (8).  

 

Desenvolvimento 

 

O corpo humano é constituído por uma diversidade de microrganismos, os quais participam de 

diversas funções no hospedeiro, tais como a nutrição, a resposta imunológica, entre outras (17). Estima-

se que haja mais de dez mil espécies coabitando o corpo humano, de acordo com a adaptabilidade dos 

microrganismos ao ambiente de determinada região, formando comunidades microbianas compostas por 

seres procariotos, vírus e eucariotos, essas comunidades também são conhecidas como microbioma 

(18,19).    
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Essa dinâmica diversidade e densidade de organismos torna o microbioma humano algo 

particular de cada indivíduo, uma impressão digital única, um fingerprint ((20–22). 

Evidências indicam que o microbioma pode ser influenciado por fatores como: genética, dieta, 

estilo de vida, região do corpo humano, assim como o uso de terapia antimicrobiana (20).  

Os aspectos genéticos são inerentes ao próprio indivíduo. As disbioses intestinais foram 

associadas a respostas imunológicas exacerbadas, as quais são frequentemente acompanhadas pela 

produção anormal de citocinas inflamatórias. O estudo realizado por Schirmer et al. (23) conclui que a 

variabilidade na resposta imune a um estímulo específico deriva do genoma, sendo 10% da produção de 

citocinas decorrente das interações com o microbioma . De forma complementar, a pesquisa realizada 

por Li et al. (24) constata que, embora o microbioma tenha um papel importante os fatores genéticos do 

hospedeiro correspondem de 25 – 75% da produção de citocinas.  

A dieta é outro importante fator na modulação do microbioma intestinal, e a variável mais fácil 

de ser alterada sem haver prejuízo ao indivíduo (17,25–27). Estudos identificaram a predominância de 

três enterotipos na microbiota intestinal, Bacteroides, associados a ingesta de proteínas e gorduras de 

origem animal, Prevotella, relacionados ao consumo de carboidratos e açucares simples, e 

Ruminococcus, cuja importância ainda não foi elucidada (17,25).  

Evidências indicam que os produtos liberados pelos microrganismos colonizadores do trato 

gastrointestinal estão correlacionados ao desenvolvimento de patologias. Dietas ricas em fibras resultam 

na produção de ácidos graxos de cadeia curta que são benéficos à saúde. Enquanto que dietas ricas em 

proteínas aumentam o risco de desenvolvimento de aterosclerose e câncer devido a liberação de 

metabolitos por meio dos Bacteroides (17).   

De acordo com Wu (25) é possível alterar o microbioma intestinal através da dieta, e essas 

mudanças são detectáveis em 24 horas. Contudo, o microbioma intestinal é determinado pela dieta a 

longo prazo e, portanto, há necessidade de identificação dos microrganismos afetados pela dieta e quais 

impactam a saúde humana de maneira positiva (17,25,26).   

O estilo de vida também tem uma forte influência na composição do microbioma, como, por 

exemplo, o ambiente em que o indivíduo habita, o hábito de praticar exercícios físicos, a qualidade do 

sono, o estresse, entre outros, são fatores relacionados ao estilo de vida adotado e que colaboram para 

alteração e/ou manutenção do microbioma (21).  
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Em um estudo realizado por Lax et al. (22), constatou-se que pessoas que habitam a mesma 

residência compartilham um microbioma similar, e que é possível identificar a casa em que essas 

pessoas residem com base na microbiota dos moradores, pois, o microbioma da casa é influenciado por 

seus residentes. 

A prática de exercícios físico de intensidade moderada, é outro fator relevante que vem sendo 

estudado e que se mostrou regulador da microbiota intestinal. Indivíduos adeptos a prática de exercícios 

físicos expressaram maior concentração de ácidos graxos de cadeia curta, os quais apresentam diversos 

benefícios à saúde humana, pois estão relacionados a modulação da saciedade, sensibilidade à insulina e 

à inflamação (28). 

Enquanto que a prática de exercícios físicos se mostrou benéfica, a privação de sono, muito 

comum atualmente devido ao estressante estilo de vida moderno, foi correlacionada a desregulação da 

microbiota intestinal, aumentando o risco do desenvolvimento de doenças metabólicas, como a diabetes 

do tipo 2 e a obesidade (29).  

O estresse, além de influenciar na qualidade do sono também é uma condição capaz de alterar o 

microbioma humano(21). Em um estudo realizado por Karl et al. (30) com soldados, evidenciou que os 

estresses psicológicos e metabólicos são capazes de afetar a integridade da barreira intestinal, 

concomitantemente, com alterações na microbiota local, aumentando a permeabilidade do intestino.  

Como tratamento profilático, os pesquisadores sugerem a utilização da microbiota intestinal 

como alvo terapêutico antes da exposição aos agentes estressores, para isso seria estimulado o aumento 

da diversidade do microbioma, pois a variedade da microbiota está relacionada a um ecossistema 

saudável que é associado ao baixo risco de desenvolvimento de doenças crônicas (30). 

A região do corpo humano a ser colonizada por esses microrganismos também é um fator que 

pode ser determinante, influenciando direta ou indiretamente o microbioma, pois cada região corporal 

apresenta características próprias, como umidade, pH, temperatura e secreção de substâncias, podendo 

criar um ambiente favorável ou hostil para a proliferação desses microrganismos (19).  

Como, por exemplo, a pele, que além de ser uma barreira física também apresenta diversos 

nichos cutâneos com características físico-químicas especificas que interferem no crescimento dos 

microrganismos. Essa simbiose existente entre o ser humano e o seu microbioma pode ser muito 

benéfico quando há predominância de organismos não patogênicos, pois eles impedem a invasão do 
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tecido por microrganismos patogênicos que podem causar uma disbiose e, consequentemente, levar ao 

desenvolvimento de infecções cutâneas (19). 
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Figura 1:  Distribuição topográfica das bactérias em locais da pele. 

Fonte: 

Grice, E. A.; Segre, J. A., 2011. 
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Na figura 1 pode-se observar o microbioma da pele, que é altamente dependente do 

microambiente do local. A classificação em nível de família das bactérias que colonizam um indivíduo é 

mostrada com os filos em negrito. Os locais apresentados na figura acima são aqueles que apresentam 

predileção por infecções bacterianas cutâneas e são agrupados em sebáceos ou oleosos (círculos azuis), 

úmidos, geralmente regiões que formam pregas na pele, (círculos verdes) e superfícies secas e planas 

(círculos vermelhos). Os sítios sebáceos são: glabela (entre as sobrancelhas); prega alar (lateral externa 

da narina); canal auditivo externo (interior da orelha); prega retroauricular (atrás da orelha); região 

occipital (parte posterior do couro cabeludo); manúbrio esternal (parte superior do tórax); e dorso. Os 

locais úmidos são: narina (interior da narina); axilas; fossa antecubital (cotovelo interno); espaço 

interdigital (entre os dedos médio e anular); prega inguinal (lateral da virilha); prega interglútea (parte 

superior da prega entre as nádegas); fossa poplítea (atrás do joelho); calcanhar plantar (sola do calcanhar 

do pé); espaço interdigital dos dedos do pé; e umbigo. Os locais secos são: face volar do antebraço 

(parte interna do antebraço); palma hipotenar (palma da mão proximal ao dedo mínimo); e nádega (19). 

O uso de antibioticoterapias é um outro elemento que possui impacto direto no microbioma (21). 

Segundo o trabalho de Dethlefsen e Relman (31) e em concordância com Caporaso et al. (32) o uso de 

antibióticos pode causar alterações no ecossistema intestinal, mesmo que haja o retorno às condições 

anteriores ao uso dos antimicrobianos, o microbioma intestinal pode não retornar à composição 

microbiana ao que era inicialmente .  

Logo, o microbioma de cada ser humano dispõe de imenso impacto na saúde e bem-estar do 

indivíduo, e mudanças nos fatores anteriormente expostos são capazes de alterar as comunidades de 

microrganismos residentes e transitórios, propiciando o desenvolvimento de disbioses que resultam em 

patologias, tais como, doença inflamatória intestinal, esclerose múltipla, diabetes tipo I e tipo II, 

alergias, asma, autismo e câncer (20,33). 

Compreender a composição da microbiota humana com maiores especificidades na identificação 

dos microrganismos constituintes só foi possível graças a evolução das técnicas e das ferramentas 

tecnológicas que possibilitaram a detecção e identificação precisa dos microrganismos.   

 Projeto Microbioma Humano 

O Projeto Microbioma Humano (PMH) foi subsidiado pelo Instituto Nacional de Saúde (NIH) 

dos Estados Unidos, no período de 2007 a 2016 e, o PMH contou com a colaboração de várias 

instituições de pesquisa para realizar o mapeamento genético dos microrganismos que colonizam o 



Revista Saúde em Foco – Edição nº 15 – Ano: 2023	

 
revistaonline@unifia.edu.br  Página 141	
 

 

corpo humano (27). Para isso, os pesquisadores realizaram o sequenciamento do gene 16S-rRNA, gene 

este compartilhado por todos os microrganismos e, o qual, apresenta sequências conservadas e variações 

suficientes para o alinhamento e análise filogenética por meio da aplicação da metagenômica  (33–35).   

O projeto possuía o objetivo de caracterizar o microbioma humano considerado normal, 

identificando um core, ou seja, o mínimo de microrganismos presentes em todos os indivíduos de uma 

espécie, os quais são essenciais para o bom funcionamento destes indivíduos; analisar o papel da 

interação do microbioma com a saúde humana e o desenvolvimento de doenças (27,33,34). 

Portanto, o PMH, além de caracterizar o microbioma humano, permite compreender a interação 

entre o microbioma e o hospedeiro e, consequentemente, explorar novas técnicas de diagnóstico e 

terapêuticas, entre outras possibilidades . E devido a extensão de sua abrangência, foi desenvolvido o 

Projeto Microbioma Humano Integrativo (iPMH), considerado a segunda fase do PMH, cujo principal 

objetivo é compreender a interação dinâmica do microbioma e o hospedeiro em três situações: na 

gravidez e parto prematuro, doenças inflamatórias do intestino e agentes estressores que afetam 

indivíduos com pré-diabetes (36).     

Microbioma vaginal 

O PMH possibilitou a compreensão do mundo microscópico que coabita o corpo humano, sendo 

a região vaginal um dos microbioma caracterizado pelo projeto. A vagina é um ecossistema microbiano 

dinâmico e complexo, apresentando de 20 a 140 espécies microbianas (37,38). Sabe-se que o 

microbioma vaginal influencia a fisiologia demulheres em idade reprodutiva e a menstruação pode 

perturbar a composição da comunidade vaginal de forma transitória, além disso, mulheres na puberdade, 

gestantes e mulheres na menopausa também são afetadas pelo microbioma vaginal (18,39,40). 

O microbioma vaginal foi agrupado em cinco tipos de estado da comunidade bacteriana vaginal 

(CSts)  , cujos microrganismos predominantes são: CST I, Lactobacillus crispatus; CST II, 

Lactobacillus gasseri, CST III, Lactobacillus iners, CST IV, diminuição ou ausência de Lactobacillus 

sp. com alta diversidade de bactérias anaeróbias estritas e/ou facultativas; e CST V, Lactobacillus 

jensenii (2,4,8,41). Sendo considerado um microbioma vaginal saudável aquele constituído por um dos 

quatro grupos de Lactobacillus sp., como o Lactobacillus crispatus, Lactobacillus iners, Lactobacillus 

gasseri, e Lactobacillus jensenii (18,21,37,42,43).  
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Tabela 1 - CSTs e suas respectivas bactérias dominantes. 

CSTs Bactérias dominantes 
  

CST I Lactobacillus crispatus 

CST II Lactobacillus gasseri 

CST III Lactobacillus iners 

CST IV Diversidade de bactérias anaeróbias 

CST V Lactobacillus jensenii 

  

A predominância de Lactobacillus sp. mostra-se benéfica ao hospedeiro, pois o produto da 

fermentação dos lactobacilos, o ácido lático, diminui o pH vaginal, mantendo-o entre 3,5 a 4,5, 

tornando-o ácido, o que impede a proliferação de microrganismos patogênicos, como a Neisseria 

gonorrhea. Além disso, a acidificação vaginal por meio do ácido lático tem se mostrado um agente 

eficaz na diminuição do risco de transmissão do vírus da imunodeficiência adquirida (HIV), e ainda, se 

apresentou importante na ativação do sistema imune inato mediante a presença de bactérias Gram-

negativas (42,44).   

Embora a predominância de lactobacilos seja considerada relevante para uma microbiota vaginal 

saudável, deve-se ter em conta que as diferenças étnicas e fatores determinados pelo próprio hospedeiro 

têm grande atuação no microbioma dominante, e o que é considerado normal/saudável é relativo. 

(37,42,43,45,46). 

De acordo com o estudo realizado por Fettweis et al. (6), mulheres afro-americanas não 

hispânicas têm a probabilidade duas vezes maior de desenvolver vaginose bacteriana (VB) do que 

mulheres caucasianas não hispânicas. Evidências mostram que o microbioma vaginal de mulheres 

caucasianas e asiáticas possuem a predominância de Lactobacillus sp., enquanto que o microbioma 

vaginal de mulheres afro-americanas possui uma diversidade maior de microrganismos anaeróbios 

estritos e/ou facultativos, como os membros do gênero Atopobium, Corynebacterium, Anaerococcus, 

Peptoniphilus, Prevotella, Gardnerella, Sneathia, Eggerthella, Mobiluncus e Finegoldia entre outros, 

elevando o pH vaginal e mantendo-o entre 5,3 e 5,5 .(37,42,47,48). 
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Em um estudo coorte realizado por Ravel e colaboradores (2) com o objetivo de caracterizar o 

microbioma vaginal de mulheres em idade reprodutiva, para isso, avaliaram 396 mulheres norte 

americanas, igualmente representadas nas quatro origens étnicas (asiáticas, brancas, negras e 

hispânicas). O estudo reportou as diferenças nos microbiomas vaginais, em que as mulheres de origem 

étnica asiática e branca possuem predomínio de lactobacilos, apresentando predominância do CST III e 

do CST I, respectivamente, e as mulheres negras e hispânicas apresentam um microbioma com 

predomínio dos CST IV e III. Como pode ser observado na imagem abaixo.    

Figura 2: Representação dos CST presentes em cada grupo étnico, e os respectivos números de 

mulheres referentes a cada etnia.   

 

Fonte: Ravel et al. 2011. 

 Diferente de outras regiões do corpo humano, nas quais a diversidade de microrganismos 

pode sugerir um organismo sadio, na vagina essa variedade é associada a doenças (20). Desequilíbrios 

no ecossistema vaginal resulta em disbioses, e devido a essas alterações serem muito similares dentre as 

mulheres, permite caracterizar um perfil considerado normal/saudável e identificar biomarcadores de 

doenças (21).  

Entretanto, deve-se lembrar que nem todas as mulheres que apresentam alteração no microbioma 

vaginal, necessariamente possuem uma disbioses vaginal patogênica(2,6,40,42,43). 

Microbioma vaginal durante a gestação 

O período gestacional transforma o corpo da mulher, alterando sua anatomia, fisiologia, sistema 

imunológico e sistema endócrino, sendo este último responsável pela elevação da secreção hormonal, 

especialmente a progesterona e o estrogênio, hormônios essenciais durante a preparação do endométrio 
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e manutenção da gestação. Todas essas alterações ocorrem para que seja possível para o corpo da 

mulher fornecer todo o suporte necessário para o processo de desenvolvimento fetal (9,39,49).    

Com o intuito de comparar a composição e a estabilidade do microbioma vaginal de gestantes 

com parto a termo, entre 37 e 40 semanas, com mulheres não grávidas, Romero et al. (7) realizou um 

estudo longitudinal caso-controle retrospectivo. Neste estudo observou-se que a microbiota vaginal das 

gestantes apresentou maior estabilidade, e que, há uma abundância de Lactobacillus sp. (L. vaginalis, L. 

crispatus, L. gasseri e L. jensenii) do que em mulheres não gestantes. Também se constatou que, no 

decorrer do período gestacional as comunidades bacterianas podem sofrer alterações, passando de um 

grupo dominante de Lactobacillus sp para outro filotipo de Lactobacillus sp.  

Diante destes resultados, Romero e colaboradores (7) propõem que a estabilidade do microbioma 

vaginal confere maior resiliência e possui função protetora contra infecções ascendentes do trato genital, 

o qual é fator de risco para o parto pré-termo e outras condições, como incompetência cervical, 

prematuridade em gestação gemelar, sangramento vaginal no terceiro trimestre, placenta prévia, colo 

uterino curto, e até mesmo morte fetal .  

Kindinger et al (46) demonstraram em seu estudo uma significativa associação entre o domínio 

de L. iners no microbioma vaginal às 16 semanas com partos prematuros e, inversamente, demostraram 

que o domínio de L. crispatus se correlaciona com o risco reduzido para parto prematuro. Contudo, 

demostraram que a uso do pessário e de progesterona para prevenção de parto prematuro não tiveram 

impacto adverso nas comunidades microbianas vaginais.  

Petricevic et al. (50) também observaram que a dominância de L . iners em gestantes está 

relacionada com a prematuridade. Witkin et al. (51) mostraram que as mulheres que apresentaram 

domínio de  L . iners têm concentrações mais baixas de ácido D-láctico, sugerindo que este poderia ser 

um dos fatores que explicam a prevalência de vaginose bacteriana nessas mulheres. Isto também foi 

confirmado por seus estudos in vitro e análise do genoma de L . iners que demonstraram a incapacidade 

das espécies de produzir ácido D-láctico. Além disso Nasioudis et al. (52) associaram o domínio de L. 

iners  a histórico de aborto espontâneo. 

Os resultados obtidos por Romero e colaboradores estão em conformidade com a caracterização 

do microbioma vaginal em gestantes feita por Aagaard et al. (1), na qual observou-se que a durante a 

gestação há uma variação do microbioma, porém não apresenta grande diversidade, cujo predomínio 
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microbiano é da ordem Lactobacilales, família Lactobacillacea, seguido por Clostridiales, Bacteroidales 

e Actinomycetos . 

Assim como Verstraelen et al. (10), Romero et al.(7), Walther-António et al. (3), DiGiulio et al. 

(39) e Maclntyre et al. (53), também reportaram a semelhança do microbioma de gestações saudáveis 

com o de mulheres não grávidas, porém, com grande estabilidade e prevalência ainda maior de 

Lactobacillus sp . Também foi descrito a associação de L. crispatus ao aumento da estabilidade do 

microbioma vaginal (3,10,46). 

Um estudo longitudinal realizado por Verstraelen et al. (10) com gestantes caucasianas, observou 

que a presença de Lactobacillus sp. é o principal determinante para a estabilidade do microbioma 

durante a gravidez, e que o L. crispatus está associado a um microbioma normal e estável com um risco 

cinco vezes menor de sofrer alterações e resultar em um microbioma vaginal anormal com proliferação 

de outros tipos bacterianos, ao passo que a presença de L. gasseri e/ou L. iners varia no transcorrer do 

tempo e tem um risco dez vezes maior de sofrer alterações no decorrer da gestação e predispor o 

crescimento de outras bactérias. 

Assim como Verstraelen e colaboradores(10), Kindinger et al. (46) ao realizar um estudo coorte 

com gestantes que apresentavam colo uterino curto, o qual também é um fator de risco para a 

prematuridade, pois o mesmo atua como uma barreira física e química para evitar a ascendência das 

bactérias do trato genital inferior, observou que a predominância de L. crispatus estava presente nos 

partos a termo, e que, a maior predominância de L. iners sugere relação ao desenvolvimento de 

disbioses devido a sua baixa síntese de ácido lático e, consequentemente, ao parto pré-termo.   

Em um estudo de coorte realizado por DiGiulio et al. (39), o qual analisou a microbiota de quatro 

regiões corporais de mulheres durante a gestação para compreender o comportamento do microbioma 

durante a gravidez. Para tal fim, foi coletado amostras semanais da vagina, de fezes, saliva, 

dente/gengiva, durante e após a gestação.  

Os resultados obtidos por meio do estudo realizado por DiGiulio et al. (39), indicam que há uma 

estabilidade na constituição da microbiota em todas as áreas corporais analisadas durante a gestação 

com predomínio de Lactobacillus sp. e baixa diversidade microbiana nas amostras vaginais. Porém, as 

gestantes que apresentaram maior variedade de microrganismos tiveram parto pré-termo, e essa 

alteração foi identificada logo no início da gestação, o que sugere que o desfecho da gestação pode ser 

antecipado com base no microbioma da gestante. 
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O estudo coorte prospectivo realizado por Hyman et al.(45), assim como o DiGiulio et al. (39), 

demonstrou que a diversidade do microbioma vaginal está correlacionada com o nascimentos pré-

termos, e que a etnia tem papel importante no microbioma vaginal .     

Contraditoriamente, o estudo longitudinal realizado por Romero et al. (7), não identificou 

diferença significativa entre predominância e diversidade do microbioma vaginal entre gestações 

normais e pré-termo . 

 Porém, deve-se considerar que a composição do estudo não foi heterogênea, e não considerou as 

diferenças das comunidades microbianas associadas a diferentes etnias, cujas quais que já foram 

demonstradas em estudos anteriores, como o estudo realizado por Fettweis et al. (6) que demonstrou que 

mulheres afro-americanas são frequentemente acometidas por VB e tem o dobro de risco de terem uma 

gestação pré-termo, com menos de 37 semanas, e risco três vezes maior de uma gestação pré-termo com 

menos de 32 semanas, quando comparado com mulheres de ascendência europeia. Ademais, Romero e 

colaboradores incluíram apenas nascimentos pré-termo menores que 34 semanas (7,39).      

Sabe-se que existem vários fatores de risco envolvidos em partos pré-termos, porém a infecção 

intrauterina, causada por disbioses, está presente em 25% dos casos de nascimentos prematuros (3,45). 

Mulheres que apresentam VB tem o dobro de risco de ter um parto pré-termo (39). Contudo, mesmo 

utilizando antibióticos para tratar a vaginose bacteriana, não diminui chances de haver recorrências e os 

riscos de nascimentos pré-termo (10).  

Num estudo realizado com mulheres brasileiras o microbioma e o cumprimento do colo de 

gestantes foi avaliado, e na comparação entre as raças contatou-se que se auto declaram negras têm um 

comprimento cervical menor do que as que se autodeclaram brancas ou pardas independentes 

composição do microbioma vaginal (54) 

 

Considerações finais 

 

Compreender a dinâmica do microbioma durante a gestação abre oportunidades para planejar 

abordagens eficazes na redução do nascimento prematuro e, consequentemente, reduzir a mortalidade 

infantil, assim como possíveis sequelas decorrentes do nascimento pré-termo.   
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Faz-se ainda necessário, além de estudos com a população gestante para compreender as 

casuísticas desta condição, a padronização de conceitos, mensuração e notificação frequente para que se 

possa ter um quadro epidemiológico mundial atualizado, e dessa forma seja possível avaliar o 

comportamento dos nascimentos pré-termos e desenvolver soluções inovadoras para a prevenção e 

redução das taxas de prematuridade. Esta condição não é apenas uma problemática nacional, pelo 

contrário, é um problema de saúde pública mundial que merece atenção e esforços conjuntos para 

mitigá-lo.     
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