
Dados clínicos

De acordo com os dados fornecidos:

Origem da amostra: Autocoleta.
Está na fase: Em idade reprodutiva.
Está tentando engravidar por via natural.
Tem diagnóstico de infertilidade.
Não apresenta corrimento vaginal.
Sintomas: Nada a relatar.
Tem ou já teve:

Papiloma Vírus Humano (HPV) (data do diagnóstico: 2017).

Motivo de solicitação

Não informado.

RESULTADOS

 

Dentre os resultados obtidos, destacamos:
Microbioma vaginal do tipo misto III/V.
Bactérias associadas à saúde vaginal: Lactobacillus detectado dentro do intervalo de referência.
Bactérias relevantes: Gardnerella vaginalis*, Ureaplasma parvum* e uma alta diversidade de bactérias patobiontes.
Não foram detectados fungos.

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

 

CONCLUSÃO DA ANÁLISE

Per�l de microbiota vaginal: algumas bactérias patobiontes foram detectadas. No entanto, não são dominantes na microbiota vaginal.
Tipo de microbiota vaginal: tipo misto III/V, devido à presença de Lactobacillus iners (o qual tem uma baixa produção de ácido lático e está
associado a um microbioma vaginal mais instável e suscetível a eventos adversos, como infecções de repetição) e de Lactobacillus jensenii
(o qual tem alta produção de ácido lático e está associado a um microbioma vaginal relativamente estável e protetivo).

Para a interpretação correta dos resultados é importante levar em consideração o quadro clínico da paciente. O per�l da microbiota vaginal não
substitui o diagnóstico clínico.
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Solicitação Teste Liberação
Cliente:

Data de Nascimento:

Protocolo:

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

Nome do teste: Microbioma Vaginal

Método: Sequenciamento de DNA de alto

desempenho da região V3/V4 do gene 16S rRNA, ITS1

e primers específicos

Tipo de material coletado: Swab vaginal em solução

estabilizante (ZSample)

Coleta realizada em: 18/08/2026

Resultado liberado em: 11/09/2026

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

Paciente Exemplo

— (39 anos)

000-00000-0



BACTERIOMA

Tipo III/V

Foi identi�cado o microbioma vaginal do Tipo misto III/V.

O Tipo III é caracterizado pelo domínio de Lactobacillus
iners, esta espécie  tem uma baixa produção de ácido
lático e está associada  ao microbioma vaginal mais
instável. O microbioma vaginal do tipo III foi
correlacionado com médio risco de transmissão e
aquisição de Infecções Sexualmente Transmissíveis
(IST). Este tipo de microbiota é considerado mais
suscetível à disbiose vaginal.
O Tipo V é caracterizado pelo domínio de L. jensenii que
tem alta produção de ácido lático e está associada  a
um  microbioma vaginal relativamente estável. O
microbioma vaginal do tipo V foi correlacionado com
baixo risco de transmissão e aquisição de Infecções
Sexualmente Transmissíveis (IST). Esse tipo   é
relativamente mais raro de ser encontrado comparado
aos outros tipos.

1,2,3

2 

3

Tipo do microbioma

Relação entre marcadoras de saúde e outras bactérias

Lactobacillus jensenii 46.3% Lactobacillus iners 44.0% Outros 9.7%

Lactobacillus 90.3% Outros 9.7%

Bactérias que compõem a microbiota vaginal
Bactérias identi�cadas por sequenciamento de DNA de alto desempenho (HTS, High Throughput Sequencing) - marcador universal.
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Árvore Taxonômica

Bacteria

Firmicutes

Tenericutes

Proteobacteria

Actinobacteria

Bacteroidetes

Lactobacillaceae

Peptostreptococcaceae

Peptoniphilaceae

Veillonellaceae

Clostridiaceae

Mycoplasmataceae

Enterobacteriaceae

Bi�dobacteriaceae

Prevotellaceae

Lactobacillus

Peptostreptococcus

Finegoldia

Peptoniphilus

Veillonella

Clostridium

Ureaplasma

Escherichia

Gardnerella

Prevotella

Lactobacillus jensenii

Lactobacillus iners

Peptostreptococcus anaerobius

Finegoldia magna

Peptoniphilus harei

Veillonella ratti

Ureaplasma parvum

Escherichia coli

Gardnerella vaginalis

Prevotella bivia
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Lista de bactérias identi�cadas

ESPÉCIES IDENTIFICADAS

Lactobacillus jensenii  46,3%

L. jensenii é uma bactéria considerada protetora, pois produz quantidades moderadas-altas de ácido lático, que mantém o pH baixo e
produz peptídeos antimicrobianos denominados bacteriocinas. Reduz o crescimento de Escherichia coli, Neisseria gonorrhoeae e o risco
de aquisição de Infecções Sexualmente Transmissíveis. O predomínio de L. jensenii está associado com a microbiota vaginal do tipo
V.

4 

5,6,7,8 

1

NÃO SE APLICA

Lactobacillus iners  44,0%

L. iners é uma espécie comensal que se adapta a diferentes condições do ambiente vaginal e, por isso, pode ser encontrada tanto em
mulheres saudáveis, quanto naquelas com disbiose vaginal, como a Vaginose Bacteriana, ou mesmo em mulheres que recebem terapia
antimicrobiana.
Diferente das outras espécies de Lactobacillus, L. iners não produz o isômero  D-lactato do ácido lático e o peróxido de hidrogênio (H O ),
diminuindo a sua capacidade protetiva, o que possibilita a sua coexistência com patógenos, como a Gardnerella vaginalis, Chlamydia
trachomatis e Candida albicans. 
No entanto, acredita-se que a aderência de qualquer espécie de Lactobacillus às células vaginais desempenha um papel na exclusão dos
patógenos por meio do mecanismo físico de competição. Dessa forma, apesar de L. iners não produzir compostos protetivos, pode ser
importante para promover a restauração de um microbioma vaginal alterado em que outras espécies de Lactobacillus não conseguiriam
sobreviver. 

9, 10

2 2

11,2,12,13 

14,15 

NÃO SE APLICA

Escherichia coli  1,6%

E. coli é uma bactéria comensal, frequentemente encontrada na microbiota intestinal e casualmente pode colonizar a microbiota vaginal,
geralmente sem sintomas.  Entretanto, em alta  proporção pode estar associada à  Vaginite aeróbia ou ser um reservatório para as
Infecções do Trato Urinário (ITU).

16

17,18

0.0-0.2%

Peptostreptococcus anaerobius  1,4%

P.  anaerobius (�lo Firmicutes) é uma bactéria Gram-positiva, considerada patobionte. Pode ser encontrada na microbiota
gastrointestinal e vaginal. Geralmente, está presente em infecções polimicrobianas e raramente em infecções monobacterianas.19

0.0-0.0%

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 .   Contudo, não há relatos consistentes na literatura sobre o papel da espécie na microbiota vaginal.2

20, 21

SEM DADOS SUFICIENTES

Gardnerella vaginalis  1,0%

G. vaginalis é uma bactéria patobionte, frequentemente associada à Vaginose Bacteriana (VB). Produz aminoácidos, os quais são
quebrados pelas bactérias anaeróbicas da VB em aminas voláteis, que aumentam o pH e levam ao odor desagradável particularmente
após a relação sexual.
A associação entre G. vaginalis e a VB ocorre quando há um aumento na abundância desta bactéria junto com outras bactérias
marcadoras de VB, como Atopobium vaginae. Estas bactérias formam um bio�lme fundamental para o desenvolvimento da doença,
devido à maior tolerância aos antibióticos e resistência às defesas imunológicas do hospedeiro, tornando a doença crônica e/ou
recorrente.

22,23,24,25 

26

27,25

0.0-35.8%

Ureaplasma parvum  0,9%

Espécie patobionte. Estudos relatam que as espécies do gênero Ureaplasma estão associadas a algumas doenças, incluindo uretrite não
gonocócica, complicações na gravidez e infecções pré-natais. Apesar disso, os testes de rotina e tratamento de mulheres
assintomáticas ou sintomáticas para U. urealyticum e U. parvum ainda são bastante controversos.  Ainda assim, um estudo que
avaliou a microbiota vaginal através do sequenciamento de DNA sugere que a abundância relativa pode ser considerada como um
potencial critério diagnóstico para infecção por Ureaplasma e para decidir se a intervenção medicamentosa é necessária. As espécies
de Ureaplasma não foram associadas a sinais e sintomas ginecológicos especí�cos e também não estão associadas a maiores chances de
Vaginose Bacteriana.

28,29 

30,31

32  

31 

0.0-3.3%

Finegoldia magna  0,7%

F. magna (anteriormente Peptostreptococcus magnus, �lo Firmicutes) é uma bactéria oportunista, anaeróbia e Gram-positiva. Pode ser
encontrada na pele e nas membranas mucosas da boca, do trato respiratório superior, gastrointestinais e geniturinárias. Em alta
proporção, pode estar associada à Vaginose Bacteriana.33,34

0.0-0.6%

Prevotella bivia  0,5%

P. bivia é uma bactéria patobionte, associada à Vaginose Bacteriana, à Doença In�amatória Pélvica e ao parto prematuro, mas pode ser
identi�cada em mulheres sem VB. Coloniza o trato genital inferior e tem propensão para aderência e invasão de células epiteliais do colo
do útero. P. bivia e outras espécies de Prevotella contêm endotoxinas e lipopolissacarídeos (LPS) que podem induzir uma rápida
resposta in�amatória.

35,36 

37

0.0-3.5%

Peptoniphilus harei  0,4%

Bactéria anaeróbica e comensal, pode ser encontrada em baixa proporção na microbiota vaginal de mulheres saudáveis. Quando
encontrada em alta proporção, pode estar associada à Vaginose Bacteriana.1,38

0.0-0.4%
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GÊNEROS IDENTIFICADOS

Lactobacillus  90,3%

O predomínio do gênero Lactobacillus, geralmente, está associado a uma microbiota vaginal ideal. As bactérias desse gênero consomem
glicogênio e produzem ácido lático (diminuindo o pH vaginal), peróxido de hidrogênio e compostos antimicrobianos que ajudam a
prevenir infecções por patógenos.39,40

70.0-100.0%

Ureaplasma  2,1%

O gênero Ureaplasma possui duas espécies patobiontes: Ureaplasma urealyticum e Ureaplasma parvum, que podem ser encontradas na
microbiota vaginal de mulheres assintomáticas. Estudos relatam que estas espécies estão associadas a algumas doenças, incluindo
uretrite não gonocócica, complicações na gravidez e infecções pré-natais. Apesar disso, os testes de rotina e tratamento de mulheres
assintomáticas ou sintomáticas para U. urealyticum e U. parvum ainda são bastante controversos.  Ainda assim, um estudo que
avaliou a microbiota vaginal através do sequenciamento de DNA sugere que a abundância relativa pode ser considerada como um
potencial critério diagnóstico para infecção por Ureaplasma e para decidir se a intervenção medicamentosa é necessária. As espécies
de Ureaplasma não foram associadas a sinais e sintomas ginecológicos especí�cos e também não estão associadas a maiores chances de
Vaginose Bacteriana.

41 

28,29 

30,31

32 

31

0.0-4.3%

Escherichia  1,6%

As bactérias pertencentes ao gênero Escherichia fazem parte da microbiota intestinal humana. A espécie Escherichia coli é
considerada uropatogênica e sua presença na microbiota vaginal está associada a Infecções do Trato Urinário, Vaginite
Aeróbica  e a baixa abundância de bactérias do gênero Lactobacillus.

42 

18,43,44 

45 43,44

0.0-0.2%

Peptostreptococcus  1,4%

O gênero Peptostreptococcus é composto bactérias gram-positivas anaeróbias e que podem ser encontradas nos tratos gastrointestinal,
vaginal e oral. Os estudos sobre esse gênero na microbiota vaginal são preliminares, porém, um estudo sugeriu a presença do gênero
como possível biomarcador para a progressão do câncer cervical. 46

0.0-0.0%

Veillonella  1,0%

As bactérias pertencentes ao gênero Veillonella podem ser encontradas na microbiota vaginal humana.  Essas bactérias também são
conhecidas por fermentar o lactato produzindo propionato e acetato,  sendo que um estudo in vitro observou que bactérias do gênero
Veillonella poderiam consumir o lactato do ambiente vaginal e, assim, contribuir para a elevação do pH cercovaginal (a qual é uma
alteração característica da Vaginose bacteriana).

47,48

49

50

SEM DADOS SUFICIENTES

Gardnerella  1,0%

Membros do gênero Gardnerella são bactérias gram-positivas e consideradas patobiontes, podendo ser encontradas em baixa proporção
em mulheres saudáveis. A espécie Gardnerella vaginalis é o principal agente etiológico causador da Vaginose bacteriana. 51, 52, 53

0.0-35.8%

Clostridium  0,7%

Espécies do gênero Clostridium são bactérias anaeróbias e patobiontes,  comuns na microbiota intestinal de humanos.  Algumas
espécies podem produzir compostos fétidos (ácidos orgânicos, aminas e tióis) através do metabolismo da glicose, de outros carboidratos
e aminoácidos.
 

54, 55 56

57,58

0.0-0.9%

Finegoldia  0,7%

Membros do gênero Finegoldia são bactérias anaeróbicas frequentemente isoladas das membranas mucosas da boca, trato respiratório
superior, gastrointestinais e geniturinárias. Algumas espécies são consideradas patobiontes oportunistas, como a espécie F. magna que
pode estar associada à Vaginose bacteriana. 33,34

0.0-0.6%

Prevotella  0,5%

Estudos relataram que as concentrações bacterianas de Prevotella aumentaram signi�cativamente conforme os sintomas associados à
Vaginose Bacteriana se intensi�caram.   O gênero Prevotella  pode desempenhar um papel na formação de bio�lme  e apoiar a
colonização de outras bactérias, incluindo microrganismos associados à Vaginose Bacteriana ou patógenos sexualmente transmissíveis,
que podem levar à disbiose e subsequentemente resultados ginecológicos e reprodutivos adversos.

59,60

61

0.0-12.2%

Peptoniphilus  0,4%

Bactérias gram-positivas anaeróbias.  Espécies do gênero Peptoniphilus podem ser encontradas na microbiota vaginal de humanos e
são consideradas patógenos oportunistas, estando associadas à Vaginose bacteriana.

62

62,62, 63

0.0-0.4%
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MICOBIOMA

Fungos que compõem a microbiota vaginal.
Fungos identi�cados por sequenciamento de DNA de alto desempenho (HTS, High Throughput Sequencing) - marcador universal.

NÃO FORAM IDENTIFICADOS FUNGOS COM RELEVÂNCIA CLÍNICA.

MICRORGANISMOS PATOGÊNICOS E PATOBIONTES

Microrganismos patogênicos e patobiontes identi�cados por sequenciamento de DNA de alto desempenho (HTS, High Throughput Sequencing) - marcadores
especí�cos.

Candida albicans Não Detectado

Chlamydia trachomatis Não Detectado

Gardnerella vaginalis Detectado

Mycoplasma genitalium Não Detectado

Mycoplasma hominis Não Detectado

Neisseria gonorrhoeae Não Detectado

Streptococcus agalactiae Não Detectado

Treponema pallidum Não Detectado

Trichomonas vaginalis Não Detectado

Ureaplasma Detectado

Intervalo de referência

O exame de Microbioma Vaginal utiliza os intervalos de referência obtidos a partir da análise de um banco de dados da
microbiota de mulheres brasileiras e dados publicados na literatura cientí�ca.

Sobre o teste

O Microbioma Vaginal é um exame molecular para a identi�cação da composição da microbiota vaginal. A microbiota
vaginal consiste em uma complexa comunidade de microrganismos, que atua na manutenção de funções �siológicas e vem sendo
descrita pela comunidade cientí�ca como moduladores importantes para a saúde humana. Mudanças na composição da
comunidade microbiana podem ser precursores de mudanças na saúde.

Esse exame identi�ca as bactérias, fungos e o protozoário Trichomonas vaginalis que estejam presentes na microbiota da
vagina por meio de seu DNA. A análise é composta de protocolos moleculares (sequenciamento de DNA de alto desempenho) e de
bioinformática (versão 21 a partir de 24/08/2024)   e tem como objetivo fornecer a detecção acurada da comunidade de
microrganismos da vagina.

O exame Microbioma Vaginal é utilizado para apoio ao diagnóstico de diversas condições, bem como acompanhamento de
diversos tratamentos medicamentosos. Esse exame não deve ser utilizado como única ferramenta para o diagnóstico das diversas
condições de saúde. A detecção ou não detecção de microrganismos neste exame não implica diagnóstico de doença ou condição
clínica especí�ca. Também não deve ser utilizado como substituto de tratamentos e/ou de consultas periódicas aos pro�ssionais
de saúde. A interpretação dos resultados do exame Microbioma Vaginal considera o desenvolvimento cientí�co atual e pode ser
modi�cada no futuro, de acordo com a incorporação de novos conhecimentos cientí�cos e avanços da tecnologia e ferramentas de
análise.

Este teste foi desenvolvido e teve suas características de desempenho determinadas pela BiomeHub Pesquisa e
Desenvolvimento (CNES 0107484) de acordo com o preconizado pela legislação vigente (RDC 978/2025).
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Este laudo foi atualizado para a versão BIOfeme_v2 a partir de 20/03/2026. A nova versão foi implementada devido a
ampliação da população de mulheres saudáveis que compõem o banco de intervalos de referência e também ajustes na análise,
permitindo aumentar a especi�cidade na detecção de Candidas clinicamente relevantes.

Consulte sempre o seu pro�ssional de saúde.

Direitos Autorais Reservados©
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