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Solicitagao

Cliente: Paciente Exemplo

Data de Nascimento: — (39 anos)

Protocolo: 000-00000-0

Prescritor: Dr. Gustavo A. Campana - CRM/SP 112181

Dados clinicos
De acordo com os dados fornecidos:

e Origem da amostra: Autocoleta.

o Esta nafase: Em idade reprodutiva.

Teste

Nome do teste: Microbioma Vaginal

Método: Sequenciamento de DNA de alto
desempenho da regio V3/V4 do gene 16S rRNA, ITS1
e primers especificos

Tipo de material coletado: Swab vaginal em solugéao

estabilizante (ZSample)

o Esta tentando engravidar por via natural.

o Tem diagnéstico de infertilidade.

» Nao apresenta corrimento vaginal.

e Sintomas: Nada a relatar.
e Temou ja teve:

o Papiloma Virus Humano (HPV) (data do diagndstico: 2017).

Motivo de solicitagao

Néo informado.

RESULTADOS

e Dentre os resultados obtidos, destacamos:

o Microbioma vaginal do tipo misto I11/V.
o Bactérias associadas a salde vaginal: Lactobacillus detectado dentro do intervalo de referéncia.
o Bactérias relevantes: Gardnerella vaginalis*, Ureaplasma parvum™ e uma alta diversidade de bactérias patobiontes.

o Nao foram detectados fungos.

Liberagao
Coleta realizada em: 18/08/2026
Resultado liberado em: 11/09/2026

Resultado liberado por:
Dr. Gustavo Campana - CRM-SP 112.181

*As espécies Gardnerella vaginalis e Ureaplasma parvum foram detectadas dentro do intervalo de referéncia.

substitui o diagndstico clinico.

CONCLUSAO DA ANALISE

o Perfil de microbiota vaginal: algumas bactérias patobiontes foram detectadas. No entanto, ndo sao dominantes na microbiota vaginal.

e Tipo de microbiota vaginal: tipo misto 111/V, devido a presenca de Lactobacillus iners (o qual tem uma baixa produgio de acido latico e esta
associado a um microbioma vaginal mais instavel e suscetivel a eventos adversos, como infecgdes de repeti¢ao) e de Lactobacillus jensenii
(o qual tem alta producio de acido latico e esta associado a um microbioma vaginal relativamente estavel e protetivo).

Para a interpretagao correta dos resultados é importante levar em consideragcdo o quadro clinico da paciente. O perfil da microbiota vaginal nao
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Tipo HI/V Tipo do microbioma

Foi identificado o microbioma vaginal do Tipo misto I11/V. _

e O Tipo Il é caracterizado pelo dominio de Lactobacillus
iners, esta espécie tem uma baixa producdo de acido
latico e estd associada ao microbioma vaginal mais
instavel. O microbioma vaginal do tipo Il foi
correlacionado com médio risco de transmissdo e
aquisicdo de Infeccdes Sexualmente Transmissiveis
(IST). Este tipo de microbiota e considerado mais  Relagao entre marcadoras de satide e outras bactérias
suscetivel a disbiose vaginal 123

e O Tipo V é caracterizado pelo dominio de L. jensenii que
tem alta producdo de acido latico e estd associada a Lactobacillus 90.3% Outros 9.7%
um microbioma vaginal relativamente estavel.?2 0
microbioma vaginal do tipo V foi correlacionado com
baixo risco de transmissdo e aquisicdo de Infecgdes
Sexualmente Transmissiveis (IST). Esse tipo é
relativamente mais raro de ser encontrado comparado
aos outros tipos.3

@ Lactobacillus jensenii 46.3% Lactobacillus iners 44.0% outros 9.7%

BACTERIOMA

Bactérias que compdem a microbiota vaginal

Bactérias identificadas por sequenciamento de DNA de alto desempenho (HTS, High Throughput Sequencing) - marcador universal.
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Arvore Taxondmica

Lactobacillaceae Lactobacillus

Lactobacillus jensenii

Lactobacillus iners

streptococcaceae Peptostreptococcus

© Peptostreptococcus anaerobius

Finegoldia
© Finegoldia magna

Peptoniphilaceae
Peptoniphilus

© Peptoniphilus harei

eillonellaceae Veillonella

© Veillonella ratti

Clostridium
Tenericutes Mycoplasmataceae Ureaplasma
L] © Ureaplasma parvum
° ° Escherichia coli
Proteobacteria Enterobacteriaceae Escherichia
® Gardnerella vaginalis
Actinobacteria Bifidobacteriaceae Gardnerella
° . Prevotella bivia
Bacteroidetes Prevotellaceae Prevotella
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Lista de bactérias identificadas

PECIES IDENTIFIC

Lactobacillus jensenii ® 46,3%

L. jensenii ¢ uma bactéria considerada protetora, pois produz quantidades moderadas-altas de &cido latico, que mantém o pH baixo e
produz peptideos antimicrobianos denominados bacteriocinas.* Reduz o crescimento de Escherichia coli, Neisseria gonorrhoeae e o risco
de aquisicéo de Infecgdes Sexualmente Transmissiveis.>®"# 0 predominio de L. jensenii esta associado com a microbiota vaginal do tipo
V!

Lactobacillus iners ® 44,0%

L. iners é uma espécie comensal que se adapta a diferentes condigdes do ambiente vaginal e, por isso, pode ser encontrada tanto em
mulheres saudaveis, quanto naquelas com disbiose vaginal, como a Vaginose Bacteriana, ou mesmo em mulheres que recebem terapia
antimicrobiana.” 1©

Diferente das outras espécies de Lactobacillus, L. iners n&o produz o isémero D-lactato do &cido latico e o peréxido de hidrogénio (H,0,),
diminuindo a sua capacidade protetiva, o que possibilita a sua coexisténcia com patégenos, como a Gardnerella vaginalis, Chlamydia
trachomatis e Candida albicans. 121213

No entanto, acredita-se que a aderéncia de qualquer espécie de Lactobacillus as células vaginais desempenha um papel na exclusao dos
patogenos por meio do mecanismo fisico de competigao. Dessa forma, apesar de L. iners ndo produzir compostos protetivos, pode ser
importante para promover a restauragao de um microbioma vaginal alterado em que outras espécies de Lactobacillus nao conseguiriam
sobreviver. 1415

NAO-SE-APLIC

NAO-SE-APLIC,

Escherichia coli @ 16%
E. coli € uma bactéria comensal, frequentemente encontrada na microbiota intestinal e casualmente pode colonizar a microbiota vaginal, I I q 0.0-0.2%
geralmente sem sintomas.!® Entretanto, em alta proporcéo pode estar associada & Vaginite aerébia ou ser um reservatério para as
Infecgbes do Trato Urinario (1TU).1718
Peptostreptococcus anaerobius @ 14i%

e , - . . . . | | ©)0.0-0.0%
P. anaerobius (filo Firmicutes) é uma bactéria Gram-positiva, considerada patobionte. Pode ser encontrada na microbiota

gastrointestinal e vaginal. Geralmente, esta presente em infecgées polimicrobianas e raramente em infecgées monobacterianas.'®

Veillonella ratti 1,0%

V. ratti foi isolada da microbiota intestinal e oral, podendo causar sintomas gastrointestinais, devido a sua capacidade de produzir
propionato e H,.?% 2! Contudo, nao ha relatos consistentes na literatura sobre o papel da espécie na microbiota vaginal.

Gardnerella vaginalis @®10%

G. vaginalis € uma bactéria patobionte, frequentemente associada & Vaginose Bacteriana (VB).?2%3242 produz aminoacidos, os quais sao
quebrados pelas bactérias anaerdbicas da VB em aminas volateis, que aumentam o pH e levam ao odor desagradavel particularmente
ap6s a relagéo sexual.?®

A associacao entre G. vaginalis e a VB ocorre quando ha um aumento na abundancia desta bactéria junto com outras bactérias
marcadoras de VB, como Atopobium vaginae. Estas bactérias formam um biofilme fundamental para o desenvolvimento da doenca,
devido a maior tolerancia aos antibiéticos e resisténcia as defesas imunolégicas do hospedeiro, tornando a doenga crénica e/ou
recorrente.?’2°

Ureaplasma parvum @0.9%

Espécie patobionte. Estudos relatam que as espécies do género Ureaplasma estao associadas a algumas doengas, incluindo uretrite ndo
gonocéeica, complicagdes na gravidez e infecgbes pré-natais.’®?° Apesar disso, os testes de rotina e tratamento de mulheres
assintomaticas ou sintomaticas para U. urealyticum e U. parvum ainda sao bastante controversos.®®3! Ainda assim, um estudo que
avaliou a microbiota vaginal através do sequenciamento de DNA sugere que a abundancia relativa pode ser considerada como um
potencial critério diagnéstico para infecgdo por Ureaplasma e para decidir se a intervengdo medicamentosa é necessaria.>? As espécies
de Ureaplasma nao foram associadas a sinais e sintomas ginecolégicos especificos e também nao estao associadas a maiores chances de
Vaginose Bacteriana.!

Finegoldia magna @0,7%

F. magna (anteriormente Peptostreptococcus magnus, filo Firmicutes) é uma bactéria oportunista, anaerobia e Gram-positiva. Pode ser
encontrada na pele e nas membranas mucosas da boca, do trato respiratério superior, gastrointestinais e geniturinarias. Em alta
proporgao, pode estar associada a Vaginose Bacteriana.®*3*

Prevotella bivia @0.5%

P. bivia € uma bactéria patobionte, associada a Vaginose Bacteriana, a Doenga Inflamatdria Pélvica e ao parto prematuro, mas pode ser
identificada em mulheres sem VB. Coloniza o trato genital inferior e tem propensao para aderéncia e invasao de células epiteliais do colo
do Utero.®>3¢ p. bivia e outras espécies de Prevotella contém endotoxinas e lipopolissacarideos (LPS) que podem induzir uma réapida
resposta inflamatéria.3"

Peptoniphilus harei @0.4%

Bactéria anaerébica e comensal, pode ser encontrada em baixa propor¢do na microbiota vaginal de mulheres saudaveis. Quando
encontrada em alta proporcéo, pode estar associada & Vaginose Bacteriana.':3

| 0.0-35.8%

}o.o-s.s%

Io.o—o.e%

|0.0-3.5%

]0.0-0.4%
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GENEROS IDENTIFI

Lactobacillus @ °0,3%

0 predominio do género Lactobacillus, geralmente, esté associado a uma microbiota vaginal ideal. As bactérias desse género consomem
glicogénio e produzem é&cido latico (diminuindo o pH vaginal), peroxido de hidrogénio e compostos antimicrobianos que ajudam a
prevenir infecgdes por patégenos. 34

Ureaplasma @®21%

0 género Ureaplasma possui duas espécies patobiontes: Ureaplasma urealyticum e Ureaplasma parvum, que podem ser encontradas na
microbiota vaginal de mulheres assintomaticas.*' Estudos relatam que estas espécies estao associadas a algumas doencas, incluindo
uretrite ndo gonocécica, complicacdes na gravidez e infecgdes pré-natais.?®?° Apesar disso, os testes de rotina e tratamento de mulheres
assintomaticas ou sintomaticas para U. urealyticum e U. parvum ainda sdo bastante controversos.®%3! Ainda assim, um estudo que
avaliou a microbiota vaginal através do sequenciamento de DNA sugere que a abundancia relativa pode ser considerada como um
potencial critério diagnéstico para infecgéo por Ureaplasma e para decidir se a intervengao medicamentosa é necessaria.?? As espécies
de Ureaplasma nao foram associadas a sinais e sintomas ginecologicos especificos e também nao estao associadas a maiores chances de
Vaginose Bacteriana.®!

Escherichia @®1.6%

As bactérias pertencentes ao género Escherichia fazem parte da microbiota intestinal humana.> A espécie Escherichia coli é
considerada uropatogénica e sua presenca na microbiota vaginal est4 associada a Infecgdes do Trato Urinario,'®*3** vaginite
Aerdbica*® e a baixa abundancia de bactérias do género Lactobacillus.*3**

Peptostreptococcus @14i%

0 género Peptostreptococcus é composto bactérias gram-positivas anaerdbias e que podem ser encontradas nos tratos gastrointestinal,
vaginal e oral. Os estudos sobre esse género na microbiota vaginal séo preliminares, porém, um estudo sugeriu a presenga do género
como possivel biomarcador para a progressao do cancer cervical. *

Veillonella 1,0%

As bactérias pertencentes ao género Veillonella podem ser encontradas na microbiota vaginal humana. *"*® Essas bactérias também s&o
conhecidas por fermentar o lactato produzindo propionato e acetato,*® sendo que um estudo in vitro observou que bactérias do género
Veillonella poderiam consumir o lactato do ambiente vaginal e, assim, contribuir para a elevagéo do pH cercovaginal (a qual é uma
alteragéo caracteristica da Vaginose bacteriana).>®

Gardnerella @®1.0%

Membros do género Gardnerella séo bactérias gram-positivas e consideradas patobiontes, podendo ser encontradas em baixa propor¢do
em mulheres saudaveis. A espécie Gardnerella vaginalis é o principal agente etiolégico causador da Vaginose bacteriana. 5% 52 53

Clostridium @0, 7%

Espécies do género Clostridium s&o bactérias anaerbias e patobiontes, * %° comuns na microbiota intestinal de humanos. * Algumas
espécies podem produzir compostos fétidos (acidos organicos, aminas e tiois) através do metabolismo da glicose, de outros carboidratos
e aminoacidos.®"%®

Finegoldia @0,7%

Membros do género Finegoldia séo bactérias anaerdbicas frequentemente isoladas das membranas mucosas da boca, trato respiratdrio
superior, gastrointestinais e geniturindrias. Algumas espécies séo consideradas patobiontes oportunistas, como a espécie F. magna que
pode estar associada a Vaginose bacteriana. 33

Prevotella @®05%

Estudos relataram que as concentragdes bacterianas de Prevotella aumentaram significativamente conforme os sintomas associados a
Vaginose Bacteriana se intensificaram.>% O género Prevotella pode desempenhar um papel na formagao de biofilme e apoiar a
colonizagéo de outras bactérias, incluindo microrganismos associados a Vaginose Bacteriana ou patégenos sexualmente transmissiveis,
que podem levar & disbiose e subsequentemente resultados ginecolégicos e reprodutivos adversos.®!

Peptoniphilus @0,4%

Bactérias gram-positivas anaerdbias.®? Espécies do género Peptoniphilus podem ser encontradas na microbiota vaginal de humanos e

—

—-

70.0-100.0%

0.0-4.3%

0.0-0.2%

0.0-0.0%

0.0-35.8%

0.0-0.9%

0.0-0.6%

0.0-12.2%

0.0-0.4%

sao consideradas patogenos oportunistas, estando associadas & Vaginose bacteriana.®262 63
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MICOBIOMA

Fungos que compdem a microbiota vaginal.

Fungos identificados por sequenciamento de DNA de alto desempenho (HTS, High Throughput Sequencing) - marcador universal.

NAO FORAM IDENTIFICADOS FUNGOS COM RELEVANCIA CLINICA.

MICRORGANISMOS PATOGENICOS E PATOBIONTES

Microrganismos patogénicos e patobiontes identificados por sequenciamento de DNA de alto desempenho (HTS, High Throughput Sequencing) - marcadores
especificos.

Candida albicans @ NZo Detectado
Chlamydia trachomatis @ N30 Detectado
Gardnerella vaginalis @ Detectado

Mycoplasma genitalium @ N3o Detectado
Mycoplasma hominis @ Nio Detectado
Neisseria gonorrhoeae @ Nao Detectado
Streptococcus agalactiae @ Nao Detectado
Treponema pallidum @ N3o Detectado
Trichomonas vaginalis @ Nao Detectado
Ureaplasma @ Detectado

Intervalo de referéncia

O exame de Microbioma Vaginal utiliza os intervalos de referéncia obtidos a partir da analise de um banco de dados da
microbiota de mulheres brasileiras e dados publicados na literatura cientifica.

Sobre o teste

O Microbioma Vaginal € um exame molecular para a identificagdo da composi¢cdo da microbiota vaginal. A microbiota
vaginal consiste em uma complexa comunidade de microrganismos, que atua na manutencao de fungdes fisiologicas e vem sendo
descrita pela comunidade cientifica como moduladores importantes para a salide humana. Mudangas na composicao da
comunidade microbiana podem ser precursores de mudangas na saude.

Esse exame identifica as bactérias, fungos e o protozoario Trichomonas vaginalis que estejam presentes na microbiota da
vagina por meio de seu DNA. A analise é composta de protocolos moleculares (sequenciamento de DNA de alto desempenho) e de
bioinformatica (versdo 21 a partir de 24/08/2024) e tem como objetivo fornecer a detec¢do acurada da comunidade de
microrganismos da vagina.

O exame Microbioma Vaginal ¢ utilizado para apoio ao diagnostico de diversas condigcdes, bem como acompanhamento de
diversos tratamentos medicamentosos. Esse exame nao deve ser utilizado como Unica ferramenta para o diagnostico das diversas
condicdes de salide. A deteccao ou nao detecgdo de microrganismos neste exame nao implica diagnéstico de doenga ou condigao
clinica especifica. Também nao deve ser utilizado como substituto de tratamentos e/ou de consultas periddicas aos profissionais
de salde. A interpretacéo dos resultados do exame Microbioma Vaginal considera o desenvolvimento cientifico atual e pode ser
modificada no futuro, de acordo com a incorporacédo de novos conhecimentos cientificos e avancos da tecnologia e ferramentas de
analise.

Este teste foi desenvolvido e teve suas caracteristicas de desempenho determinadas pela BiomeHub Pesquisa e
Desenvolvimento (CNES 0107484) de acordo com o preconizado pela legislagéo vigente (RDC 978/2025).
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Este laudo foi atualizado para a versdo BlOfeme_v2 a partir de 20/03/2026. A nova versao foi implementada devidc

ampliagao da populagado de mulheres saudaveis que compdem o banco de intervalos de referéncia e também ajustes na anali:
permitindo aumentar a especificidade na detecgao de Candidas clinicamente relevantes.

Consulte sempre o seu profissional de satude.
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GUIA DE INTERPRETACAO DO LAUDO

Como interpretar o Tipo do Microbioma

0 microbioma vaginal de mulheres em idade reprodutiva é geralmente classificado em cinco tipos com base na composigdo das espécies. Quatro deles sao caracterizados por uma abundancia
relativa elevada de diferentes espécies de Lactobacillus: L. crispatus (Tipo 1), L. gasseri (Tipo 11}, L. iners (Tipo 111) e L. jensenii (Tipo V), enquanto o quarto (Tipo V) é caracterizado por um
conjunto diversificado de bactérias anaerébicas e baixa proporgédo de Lactobacillus. O tipo do microbioma vaginal indica a suscetibilidade ao desenvolvimento de distdrbios inflamatérios e

infecciosos, como a aquisicao de Infecgdes Sexualmente Transmissiveis (IST).

(

Microbiota protetiva

vaginal. Os Lactobacillus produzem compostos antimicrobianos, como acido latico,
peroxido de hidrogénio e bacteriocinas, que contribuem para manter o pH ideal e
estabelecem uma defesa contra os microrganismos patégenos.

TIPO |

B Lactobacillus crispatus 80% Outros 20%
Lactobacillus gasseri 80% Outros 20%
Lactobacillus jensenii 80% Outros 20%

N

\

A microbiota dominada por Lactobacillus e com baixa diversidade é ideal para a satde

/

4 2

Microbiota suscetivel

A microbiota vaginal com baixa proporgao de Lactobacillus pode se tornar instavel e
suscetivel a disturbios inflamatdrios e infecciosos. Além disso, o predominio da espécie
Lactobacillus iners na microbiota vaginal est4 associado a um perfil de microbiota
instavel e suscetivel a eventos adversos devido a nao producéo do isémero D-lactato do
4cido latico e o peroxido de hidrogénio, diminuindo a protegao.

TIPO Il

W Lactobacillus iners 80% Qutros 20%

Gardnerella vaginalis 20%

TIPO IV

Atopobium vaginae 20%

W mobiluncus 20% M Sneathia 20% Outros 20%

- J

As bactérias e abundéancias dos exemplos podem variar.

0O tipo do microbioma vaginal pode ainda ser classificado como Tipo Bifidobacterium ou Tipo Misto. O tipo de microbioma vaginal no é definitivo, pode apresentar alteragdes conforme

diferentes etnias e flutuagdes temporais.

retar a Arvore taxondmica

Cada ramo representa a linha taxonémica de um microrganismo e cada no representa um nivel taxondmico (Reino - Filo - Familia - Género - Espécie). A espessura dos ramos representa a
proporgéo relativa entre os microrganismos e as cores agrupam os microrganismos pertencentes ao mesmo Filo

/‘

Bacteria Firmicutes Lactobacillacese Lactobacillus

:

Exemplo 1

protetiva, devido a baixa diversidade bacteriana e o predominio da espécie L. crispatus.

-

Nessa arvore taxondmica é possivel observar apenas um ramo, indicando uma microbiota

\

~ ™

Bifidabocteriaceae Gardnerella

6
) Garanerefia vaginaiis
44

sctinobacteria

stopotyacese Atopabium
.

® Atopobium wginae
Eggentelacean

Prevelia bhia
Freotlaceas provatela

Prevotela disions
Sactersidtes prevotela timanensis
ascteria

Parphyromenadscese Porphyromenss

Porphyromenas asaccharoltica
® Aerococcus

« anserocoocus

peptoniphilus
" = Peptaniphilus harei

. « Finegoldia magna
Finegaidia

~

— @ Peplostreptococcus anserobius
Peptosteeptocaccaceas

o
Peptosireptococeus

\

 Dialster micraerophius

Veillondlaceas Dialster

Exemplo 2

Nesse exemplo, € possivel observar a presenga de varios ramos, indicando uma alta
diversidade bacteriana. Além disso, a espessura do ramo da espécie Gardnerella vaginalis
indica que essa bactéria esta em maior propor¢ao quando comparada com as outras
taxonomias identificadas. Este exemplo indica uma microbiota vaginal instavel e suscetivel

J

\aos eventos adversos, como as infecgdes vaginais. j

Como interpretar o Intervalo de referéncia

/

Gardnerella vaginalis @®59%

Bactéria patobionte, frequentemente associada & Vaginose Bacteriana.®'!314 Ests associada a produgao de aminas volateis, que

aumentam o pH e levam a0 odor desagradével.’ Pode formar biofilme junto com outras bactérias, como Atopobium vaginae 161¢

Gardnerella vaginalis @53.0%

Bactéria patobionte, frequentemente associada 3 Vaginose Bacteriana ®'2'3!* Est4 associada a produgao de aminas voliteis, que

aumentam o pH e levam ao odor desagradével.® Pode formar biofilme junto com outras bactérias, como Atopobium vaginae, o1

N

\

Seu resultado Intervalo de referéncia

[S— 0.0-15.5% ; | {80790% ABAIXO
——+ @ |——{80-90% DENTRO
— 0.0-155% bt f——@ 80-90% ACIMA

/
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