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RESUMEN

La microbiota intestinal y vaginal son ecosistemas microbianos complejos que desempefian funciones esen-
ciales en la salud femenina, influyendo en procesos metabdlicos, inmunolégicos y reproductivos. El objeto de
estudio fue analizar la relacion de la microbiota intestinal con la microbiota vaginal a nivel mundial. Se realiz6
una revision bibliografica descriptiva y documental, consultando 48 articulos publicados entre 2020 y 2025
en bases de datos cientificas (SciELO, PubMed, Redalyc, ScienceDirect, Web of Science y Google Académi-
co), seleccionados segun criterios de inclusion y exclusion predefinidos, siguiendo la metodologia PRISMA.
Los resultados evidenciaron que una microbiota intestinal saludable esta dominada por Lactobacillus, Bifido-
bacteria, Faecalibacterium y Prevotella, mientras que la presencia de Escherichia coli, Helicobacter pylori y
Enterobacteriaceae se asocia con disbiosis; los principales factores de riesgo incluyen dietas ricas en grasas
y azucares, uso de antibidticos y estrés cronico. En la microbiota vaginal, la pérdida de Lactobacillus cris-
patus y el aumento de Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae, Sneathia y Candida albicans se relacionan
con vaginosis bacteriana, candidiasis y parto prematuro, siendo factores de riesgo las practicas sexuales sin
proteccion, cambios hormonales y pH elevado. Se identificd una asociacion significativa entre la disbiosis de
ambas microbiotas y enfermedades metabdlicas, ginecoldgicas, autoinmunes y neuroldégicas. En conclusion,
la relacion entre la microbiota intestinal y vaginal influye de manera determinante en la salud femenina, y su
alteracion constituye un factor de riesgo transversal para diversas patologias, lo que justifica el desarrollo de
estrategias preventivas y terapéuticas basadas en el restablecimiento del equilibrio microbiano.

Palabras clave: Disbiosis, Probiéticos, Salud femenina.
ABSTRACT

The gut and vaginal microbiota are complex microbial ecosystems that play essential roles in women's health,
influencing metabolic, immunological and reproductive processes. The general objective of this study was to
analyze the relationship between the gut microbiota and the vaginal microbiota worldwide. A descriptive and
documentary literature review was carried out, consulting 48 articles published between 2020 and 2025 in
scientific databases (SciELO, PubMed, Redalyc, ScienceDirect, Web of Science and Google Scholar), selec-
ted according to predefined inclusion and exclusion criteria, following the PRISMA methodology. The results
showed that a healthy gut microbiota is dominated by Lactobacillus, Bifidobacteria, Faecalibacterium and Pre-
votella, while the presence of Escherichia coli, Helicobacter pylori and Enterobacteriaceae is associated with
dysbiosis; The main risk factors include diets high in fats and sugars, antibiotic use, and chronic stress. In the
vaginal microbiota, the loss of Lactobacillus crispatus and the increase in Gardnerella vaginalis, Atopobium
vaginae, Sneathia and Candida albicans are related to bacterial vaginosis, candidiasis and preterm birth, with
risk factors being unprotected sexual practices, hormonal changes and high pH. A significant association was
identified between dysbiosis of both microbiota and metabolic, gynecological, autoimmune and neurological
diseases. In conclusion, the relationship between the intestinal and vaginal microbiota has a decisive influence
on women's health, and its alteration constitutes a cross-cutting risk factor for various pathologies, which jus-
tifies the development of preventive and therapeutic strategies based on the restoration of microbial balance.

Keywords: Dysbiosis, Probiotics, Women's health.
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Introduccion

El intestino humano alberga una comunidad
microbiana diversa que desempefa nume-
rosas funciones inmunoldgicas y metabo-
licas vinculadas al desarrollo y la homeos-
tasis, la disbiosis del microbioma intestinal
parece estar asociada con consecuencias
adversas para la salud, como asma, atopia,
obesidad y diversas enfermedades autoin-
munes, se ha documentado una abundan-
cia de Lactobacillus y otros géneros vagi-
nales conocidos en bebés nacidos por via
vaginal, mientras que los bebés nacidos por
cesarea (C/S) exhibieron microbiomas feca-
les dominados por comensales de la piel,
como Staphylococcus y Corynebacterium
(Dos Santos S, Pakzad Z, Albert A, Elwood
C et all., 2023).

En una publicacion del Centro Internacional
de Investigaciones sobre el Cancer (IARC),
afiliado a la OMS, se destaca que los be-
bés nacidos por via vaginal adquieren una
microbiota intestinal inicial similar a la mi-
crobiota vaginal de la madre, dominada por
bacterias de los géneros Lactobacillus, Pre-
votella y Sneathia. En contraste, los nacidos
por cesarea presentan una microbiota in-
testinal inicial mas parecida a la microbiota
cutanea materna, compuesta por Staphylo-
coccus, Corynebacterium y Propionibacte-
rium (IARC Working Group Reports, 2020).

A nivel internacional, en una investigacion
realizada en Japon, sobre cambios y co-
municacion cruzada entre la microbiota
vaginal e intestinal, cuya metodologia fue
transversal e incluy6 a 70 mujeres, los resul-
tados revelaron que, en el microbiota vagi-
nal de mujeres, las especies de Lactobaci-
llus constituyeron ~71.98%, y las especies
no optimas constituyeron ~16.87%. Fueron
10.08% y 26.78%, respectivamente, sien-
do la diversidad microbiana y el pH vaginal
fueron significativamente altos ( p < 0.0001)
en estas mujeres, la produccion urinaria de
equol no tuvo correlacion significativa con
la microbiota vaginal, aunque tuvo relacio-
nes significativas con la microbiota intesti-

nal (Yoshikata R, Yamaguchi M, Mase Y, Tat-
suzuki A et all, 2022).

A nivel Nacional, en Ecuador, diversos estu-
dios realizados especialmente en ciudades
como Quito y Cuenca, se ha determinado
gue principalmente en mujeres de la zona
urbana de Quito, han caracterizado la mi-
crobiota vaginal y su asociacion con infec-
ciones comunes como la vaginosis bacte-
riana (BV), candidiasis vulvovaginal (VC) y
vaginitis aerdbica (AV). En estas investiga-
ciones se ha encontrado que aproximada-
mente dos tercios de las mujeres presentan
una microbiota vaginal saludable, domina-
da mayoritariamente por bacterias del gé-
nero Lactobacillus (especialmente espe-
cies como Lactobacillus crispatus, L. iners,
L. gasseri y L. jensenii), que mantienen un
pH vaginal acido (entre 3.5y 4.5) y prote-
gen contra patégenos (Salinas A, Osorio V,
Pacha D, Vivanco J et all, 2020).

A nivel local, en el canton Jipijapa pertene-
ciente a la provincia de Manabi, durante el
2024, se realiz6 un estudio de revision sis-
tematica, sobre la influencia de la microbio-
ta vaginal, los resultados revelaron que la
microbiota vaginal en las diferentes regio-
nes del mundo, afectan el 90 0 95 % como
bacteria dominante se identificé a la Lac-
tobacillus spp con mayor frecuencia y esta
dominado principalmente por Lactobacillus
spp., las cuales protegen contra infeccio-
nes, tiene diferentes factores que alteran
o afectan al aparato genitourinario, donde
encontramos factores externos como activi-
dad sexual no protegida e incluso multiples
parejas (Zavala A, Andrade M, Baque S,
Chancay J, 2024)

El estudio se enfoca en analizar la relacion
de la microbiota intestinal con la microbiota
vaginal a nivel mundial, se incluyen investi-
gaciones a nivel mundial y regional, con én-
fasis en los hallazgos relevantes provenien-
tes de estudios realizados en Ecuador, con
el propdsito de sintetizar el conocimiento
cientifico disponible respecto a la influencia
que ejerce la microbiota intestinal sobre la
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microbiota vaginal en la salud general fe-
menina. A partir de esto, surge la siguiente
interrogante: ¢Cual es la relacion de la mi-
crobiota intestinal con la microbiota vaginal
a nivel mundial?

Objetivos
Objetivo General

Analizar la relacion de la microbiota intestinal
con la microbiota vaginal a nivel mundial.

Objetivos especificos

e Establecer la composicion y factores
de riesgo de la microbiota intestinal a
nivel mundial.

e (Conocer la composicion y factores de
riesgo de la microbiota vaginal a nivel
mundial.

e |dentificar las enfermedades relaciona-
das a la disbiosis de la microbiota intes-
tinal y vaginal a nivel mundial.

Desarrollo
Antecedentes

Ponomarova, | y col. (Ponomarova |, Olek-
sandrivna T, Trokhymovych O, Matyashova,
O, 2022) en Ucrania durante el afio 2022, en
su articulo titulado: “Cambios en la microbio-
ta del tracto genital e intestinos en pacientes
con adenomiosis e infertilidad”. Utilizando
una metodologia de casos y controles don-
de se incluyeron a 94 mujeres, los resulta-
dos mostraron que la microbiota del tracto
genital en pacientes con adenomiosis e in-
fertilidad se caracteriza por una frecuencia
variable de manifestaciones patolégicas (va-
ginosis bacteriana, vaginitis, microbioceno-
sis intermedia) y una proliferacion excesiva
de microorganismos asociados a la vagino-
sis, concluyeron que en mujeres con adeno-
miosis e infertilidad, se forma una microbiota
patolégica del tracto genital, caracterizada
por un aumento de la estructura bacteriana.

Yang y col. (Yang X, Chang T, Yuan Q , Wei
W et all, 2022), en China en el ano 2022 en

su articulo titulado: “Cambios en la compo-
sicion de la microbiota intestinal y vaginal en
pacientes con osteoporosis posmenopausi-
ca’, aplicaron una metodologia de estudio
transversal que incluyo a 132 pacientes, los
resultados revelaron diferencias significati-
vas en las composiciones microbianas de
las muestras fecales y vaginales entre los
grupos ( p < 0,05). Se observd que para
GM, Romboutsia, unclassified_Mollicutes y
Weissella spp. se enriquecieron en el grupo
control, mientras que las abundancias de
Fusicatenibacter, Lachnoclostridium y Me-
gamonas spp. fueron mayores en el grupo
de osteoporosis que en los otros grupos,
se concluyd que los cambios en la DMO en
mujeres posmenopausicas estan asociados
con los cambios en GM y VM.

Bar y col. (Bar O, Sudhof L, Yockey L, Ber-
gerat A et all, 2023), en Turquia en el afio
2023, en su estudio titulado: “Comparacion
de la microbiota vaginal entre mujeres con
enfermedad inflamatoria intestinal y contro-
les sanos”. Aplicando una metodologia de
cohorte longitudinal donde se incluyeron
a 54 pacientes. Los resultados revelaron
que 17 (31%) con enfermedad inflamatoria
intestinal, la composicion de la microbiota
vaginal no vario significativamente segun el
diagnostico o la gravedad de la enfermedad
inflamatoria intestinal, pero si varié segun el
estado menopausico (p = 0,042), no hubo
diferencias en la proporcion de dominancia
de Lactobacillus. Se concluyd que el estado
menopausico tuvo un mayor impacto en las
comunidades microbianas vaginales que el
diagnostico o la gravedad de la enferme-
dad inflamatoria intestinal.

Hana, My col. (Han M, Wang N, Han W, Liu
X et all, 2024) , en China en el 2024, en su
articulo titulado: “Microbioma vaginal e in-
testinal especifico y el efecto antitumoral del
butirato en mujeres con cancer de cuello
uterino”. La metodologia aplicada fue trans-
versal e incluyo 416 registros, los resultados
obtenidos determinaron que as pacientes
con cancer de cuello uterino presentaron
caracteristicas unicas en su comunidad
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microbiana, tanto en los nichos ecologicos
vaginales como intestinales, logré una alta
precision en el diagnoéstico de cancer de
cuello uterino, se concluyd que habian dife-
rencias significativas en la microbiota vagi-
nal e intestinal de pacientes con cancer de
cuello uterino en comparacion con la pobla-
cion sin cancer.

Zhou y col. (Zhou Z, Feng Y, Xie L, Cai Z
et all, 2024), en China en el 2024, en su
investigacion titulada: “Alteraciones de la
microbiota intestinal y genital asociadas a
enfermedades ginecoldgicas”. Aplicaron
una metodologia del estudio descriptiva,
retrospectiva que incluyo a 3327 registros.
Los resultados mostraron que se encontra-
ron disminuciones significativas en el micro-
bioma intestinal de pacientes, mientras que
se observaron aumentos significativos en el
microbioma vaginal. Se observé especifici-
dad de la enfermedad, pero casi todos los
cambios solo se replicaron en tres estudios,
excepto por el aumento de Aerococcus en
la vaginosis bacteriana (VB). Se concluy6
gue existe una asociacion entre alteracio-
nes en la microbiota intestinal y genital y en-
fermedades ginecologicas.

Fundamentos tedricos
Historia de la microbiota

El origen de la “microbiota” se remonta a
principios del siglo XX. Se descubrié que
una gran cantidad de microorganismos,
incluyendo bacterias, levaduras y virus, co-
existen en diversas partes del cuerpo hu-
mano (intestino, piel, pulmdn, cavidad oral).
Ademas, la microbiota humana, también
conocida como “el 6rgano oculto”, apor-
ta mas de 150 veces mas informacion ge-
nética que la de todo el genoma humano.
Aunque “microbiota” y “microbioma” suelen
ser intercambiables, existen ciertas diferen-
cias entre ambos términos. La microbiota
describe los microorganismos vivos que se
encuentran en un entorno definido, como
la microbiota oral e intestinal (Berg G, Mi-
crobiome definition re-visited: old concepts
and new challenges, 2020).

Microbiota

La microbiota se refiere al ecosistema de
microorganismos que residen dentro de un
huésped, como el tracto gastrointestinal en
los seres humanos, y brindan diversos be-
neficios a las funciones del huésped, inclui-
da la digestion y el metabolismo, ademas,
la microbiota humana, también conocida
como “el 6érgano oculto”, aporta mas de 150
veces mas informacion genética que la de
todo el genoma humano, aunque “micro-
biota” y “microbioma” a menudo son inter-
cambiables, existen ciertas diferencias en-
tre los dos términos, la composicion de la
microbiota varia de un sitio a otro la micro-
biota intestinal se considera la mas impor-
tante para mantener nuestra salud (Abiega
P, Freyre V, 2021).

Las bacterias intestinales cumplen varias
funciones, como la fermentacion de los ali-
mentos, la proteccion contra patdgenos,
la estimulacion de la respuesta inmune vy
la produccion de vitaminas, la microbiota
intestinal esta compuesta por 6 filos que
incluyen Firmicutes, Bacteroidetes, Actino-
bacteria, Proteobacteria, Fusobacteria y Ve-
rrucomicrobia, entre los cuales Firmicutes y
Bacteroidetes son los tipos principales. Los
hongos mas estudiados (microbiota intesti-
nal) son Candida, Saccharomyces, Malas-
sezia y Cladosporium. Ademéas de bacterias
y hongos, la microbiota intestinal humana
también contiene virus, fagos y arqueas,
principalmente M. smithi (Berg G, Microbio-
me definition re-visited: old concepts and
new challenges, 2020).

Composicion

La composicion de la microbiota varia de
un sitio a otro. La microbiota intestinal se
considera la mas importante para mante-
ner nuestra salud. Las bacterias intestinales
cumplen varias funciones, como la fermen-
tacion de alimentos, la proteccion contra
patdgenos, la estimulacion de la respuesta
inmunitaria y la produccion de vitaminas.
En general, la microbiota intestinal se com-
pone de 6 filos, entre ellos Firmicutes, Bac-
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teroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria,
Fusobacteria y Verrucomicrobia, entre los
cuales Firmicutes y Bacteroidetes son los
tipos principales. Los hongos mas estudia-
dos (microbiota intestinal) son Candida, Sa-
ccharomyces, Malassezia y Cladosporium.
Ademas de bacterias y hongos, la microbio-
ta intestinal humana también contiene virus,
fagos y arqueas, principalmente M. smithii
(Reynoso J, Miranda A, Melendez N, Acosta
P et all, 2022).

Microbiota intestinal

El intestino humano posee aproximadamen-
te mas de mil especies microbianas que
forman una comunidad ecoldgica compleja
llamada microbiota intestinal, la microbiota
intestinal humana transporta aproximada-
mente 150 veces mas genes en compara-
cion con todo el genoma humano, es am-
pliamente aceptado que aproximadamente
cien billones de microbios viven sobre y
dentro del cuerpo humano y tienen un pa-
pel clave en varios procesos bioldgicos,
incluida la salud y la enfermedad, la micro-
biota intestinal juega un papel relevante en
la salud y en la enfermedad. Aunque toda-
via no tenemos respuestas definitivas para
describir como es la simbiosis 6ptima entre
microorganismos y hospedador (Ning Ch,
Yao Ch, Chang G, Lin S et all, 2020).

La microbiota intestinal influye en la salud
del huésped al dar forma al perfil bioquimi-
co de la dieta, el importante papel de la mi-
crobiota intestinal en la inmunidad humana
ha promovido la investigacion para investi-
gar las contribuciones de microbios particu-
lares en las vias metabdlicas, especialmen-
te en el metabolismo de los componentes
dietéticos, recientes estudios epidemiologi-
cos, fisiolégicos y unicos, respaldados por
experimentos celulares y animales, se de-
muestra que la microbiota intestinal juega
un papel importante tanto en la salud como
en la enfermedad, varias enfermedades
humanas importantes estan asociadas con
una microbiota gastrointestinal alterada, por
ejemplo, la obesidad, la diabetes, los tras-

tornos cardiovasculares, el cancer, la hiper-
tension (Cardona D, Roman P, 2022).

Composicion y estructura

Recientemente, nuestra capacidad para es-
tudiar la amplitud de la microbiota intestinal
ha mejorado enormemente debido al adveni-
miento de enfoques independientes del cul-
tivo, como los métodos de secuenciacion de
alto rendimiento y bajo costo. La focalizacion
del gen del ARN ribosémico (ARNr) bacteria-
no 16S es un enfoque popular, ya que este
gen esta presente en todas las bacterias y
argueas y contiene nueve regiones altamen-
te variables (V1-V9), lo que permite distinguir
facilmente las especies. Las técnicas ante-
riores se concentraban en secuenciar todo
el gen del ARNr 16S. La microbiota intestinal
no es tan diversa como las comunidades mi-
crobianas de otros sitios corporales y revela
un alto grado de redundancia funcional (Fan
Y, Pedersen O, 2021).

Recientemente se obtuvo un extenso cata-
logo de la capacidad funcional del micro-
bioma intestinal humano, donde se iden-
tificaron 9 879 896 genes a través de una
combinacion de 249 muestras reciente-
mente secuenciadas y 1018 publicadas. El
estudio identifico la presencia de firmas mi-
crobianas especificas de cada pais, lo que
sugiere que la composicion de la microbio-
ta intestinal esta determinada por factores
ambientales, como la dieta, y posiblemente
también por la genética del huésped. Sin
embargo, también se debe tener en cuenta
gue las microbiotas que difieren en térmi-
nos de composicion pueden compartir cier-
to grado de redundancia funcional, lo que
produce perfiles de proteinas o metabolitos
similares (Amabebe E, Robert F, Agbalalah
T, 2020).

Microbiota vaginal

La vagina es un tubo muscular elastico de
7 a 10 cm de longitud que se extiende des-
de la vulva (genitales externos femeninos)
hasta el cuello uterino, donde termina en
un férnix anterior y posterior, el canal vagi-
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nal esta situado entre la uretra y la vejiga
anteriormente, y el recto posteriormente, la
abertura vaginal esta en la porcion poste-
rior del vestibulo vulvar, detras de la abertu-
ra uretral, esta rodeada a ambos lados por
los labios menores medialmente y los labios
mayores lateralmente, una fina capa perfo-
rada de himen forma parcialmente la entra-
da de la abertura vaginal, el canal vaginal
tiene una adventicia fibrosa externa, una
capa media de células musculares lisas y
una capa interna de mucosa, la membrana
mucosa interna tiene pliegues transversa-
les llamados rugas, que se pueden apreciar
macroscopicamente (Miranda A, Kapoor V,
Gest T, Schnatz R, 2024).

Las paredes vaginales estan compuestas
de células epiteliales escamosas estratifica-
das de multiples capas que contienen cito-
queratina, esta capa epitelial consta de un
estrato basal en division activa, una capa
suprabasal y un estrato corneo, las células
columnares derivadas de Muller comienzan
a migrar caudalmente hacia el canal en-
docervical dejando atras un revestimiento
epitelial escamoso, se alude a este proceso
en pacientes expuestas al dietilestilbestrol
(DES), donde la maduracion se detiene y
las células columnares persisten en el canal
vaginal, la vagina no contiene glandulas,
mas bien, el liquido trasuda a través de la
pared vaginal, las células de la vagina res-
ponden a la hormona estrogeno y contie-
nen receptores para esta hormona, lo que
produce una respuesta que es crucial para
el mantenimiento de las paredes vaginales
(Miranda A, Kapoor V, Gest T, Schnatz R,
2024).

Generalidades del microbiota vaginal

La microbiota vaginal de mujeres sanas esta
dominada por una unica especie de Lacto-
bacillus, en general, Lactobacillus spp. inhi-
be la proliferacion de especies bacterianas
exoticas, como patdégenos oportunistas, en
la vagina mediante la produccion de acido
lactico, perdoxido de hidrogeno y bacterio-
cinas, la produccion de acido lactico como

producto final de la fermentacion por Lacto-
bacillus spp. reduce el pH vaginal y se cree
que restringe el crecimiento de muchos mi-
crobios patdgenos y tiene un efecto bene-
ficioso sobre el epitelio del huésped, como
la modulacion inmunologica, otros microor-
ganismos facultativos o estrictamente anae-
robicos como Gardnerella y Prevotella spp.
también pueden habitar la vagina (Dong W,
Wang S, Wang X, Xu G et all, 2024).

Composicion del microbiota vaginal

La mayoria de las mujeres en edad repro-
ductiva tienen una microbiota vaginal cuya
composicion taxonémica se asemeja a una
de un numero limitado de configuraciones
denominadas tipos de estado comunita-
rio, estas configuraciones pueden estar re-
presentadas por cinco cervicotipos (CST),
cuatro de las cuales estan dominadas por
especies Unicas de Lactobacillus (L. crispa-
tus , L. gasseri, L. iners, L. jensenii ), una
quinta configuracion, CST |V, representa la
coleccion mas proporcionalmente uniforme
de anaerobios facultativos y obligados, los
filotipos comunes a CST IV incluyen, entre
otros: Gardnerella, Atopobium, Prevotella,
Candidatus Lachnocurva vaginae (France
M, Ma B, Gajer P, Brown S et all, 2020).

Los cambios en la composicion a veces son
explicables, ocurriendo al inicio de la mens-
truacion o después de una relacion sexual
vaginal sin proteccion, la menstruacion esta
acompanada de fluctuaciones biofisicas y
hormonales que impactan la fisiologia del
huésped vy, por lo tanto, las comunidades
microbianas presentes, la relacion sexual
vaginal sin proteccion introduce semen en
la vagina, una sustancia alcalina que ele-
va temporalmente el pH vaginal, y tiene el
potencial de traer nuevas especies y cepas
microbianas a la comunidad desde la mi-
crobiota del pene (Mehta S, Zhao D, Green
S, Agingu W et all, 2020).

Relacion de la microbiota vaginal e intes-
tinal
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La microbiota del intestino y del tracto genital
de las mujeres representan ecosistemas bio-
logicos muy complejos. La microbiota intes-
tinal esta compuesta por aproximadamente
10 13 —10 14 células bacterianas. Mientras
que el tracto reproductivo superior (cavidad
uterina) se consideraba en gran medida es-
téril, el tracto reproductivo inferior (region
cervicovaginal) alberga billones de bacte-
rias. El origen de los microorganismos que
colonizan el espacio cervicovaginal se ha
rastreado hasta el recto, que también sirve
como reservorio. Se han identificado las mis-
mas especies bacterianas en el recto y la va-
gina del 36% de una cohorte de 132 mujeres
embarazadas con un 68% de las especies
compartiendo genotipos idénticos (Quaranta
G, Sanguinetti M, Masucci L, 2020).

Alrededor del 44% de las especies bacte-
rianas se presentaron tanto en la microbiota
vaginal como rectal de estas mujeres em-
barazadas a pesar de haber sido identifica-
das en la vagina o el recto. Esta correlacion
en la composicion microbiana de ambos ni-
chos incluye similitudes en la presencia de
especies, asi como en la densidad de cé-
lulas por especie bacteriana. La microbiota
intestinal y cervicovaginal también puede
interactuar con otros ¢rganos e influir en
el equilibrio entre la salud y la enfermedad
del huésped. Ambas microbiotas pueden
alterar la homeostasis de otros 6rganos y
sistemas del cuerpo. Ambas microbiotas
interactuan con el sistema inmunitario y mo-
dulan las respuestas inmunitarias del hués-
ped (Barrientos A, Fuentes A, de Salazar A,
Plaza J et all, 2020).

Si bien la microbiota intestinal se ha estu-
diado ampliamente y se ha descrito como
similar a un érgano solido con diversas fun-
ciones, se esta empezando a apreciar la na-
turaleza complejay dinamica de la microbio-
ta cervicovaginal. Ademas, al igual que en
el intestino, el trasplante de microbiota fecal
y vaginal puede ser util en el tratamiento de
trastornos del tracto genital femenino aso-
ciados con cambios en la composicion de
la comunidad de microbiota (disbiosis). Los

mecanismos que sustentan estas iniciativas
terapéuticas aun se estan investigando. Sin
embargo, se ha sugerido que los microbios
comensales, asi como sus subproductos
metabdlicos, exhiben algunas actividades
antimicrobianas e inmunomoduladores que
restablecen la eubiosis y la homeostasis
(Elkafas H, Walls M, Al-Hendy A, Ismail N et
all, 2022).

Materiales y métodos
Disefo y tipo de estudio

Estudio de revision bibliografica, de tipo
descriptivo y un disefio documental.

Criterios de elegibilidad
Criterios de inclusion

Para recopilar la informacion necesaria, se
exploraron diversos métodos de obtencion
de datos, que incluyeron documentos, como
articulos completos, revisiones, estudios ori-
ginales, metaanalisis y casos clinicos. Ade-
mas, se llevaron a cabo busquedas en los
sitios web oficiales de la Organizacion Mun-
dial de la Salud (OMS), relacionados con el
tema de interés. La busqueda se restringio
a documentos publicados desde 2020 has-
ta 2025, tanto en inglés como en el idioma
original de cada documento.

Criterios de exclusion

No se consideraron articulos parciales,
resumenes, cartas al editor, opiniones,
perspectivas, guias, blogs, o documentos
presentados en congresos, simposios y re-
positorios universitarios.

Estrategia de busqueda

La investigacion bibliografica se realizo en
diversas bases de datos cientificas, inclu-
yendo SciELO, PubMed, Redalyc, Scien-
ceDirect, Web Of Science y Google Aca-
démico. Se utilizaron términos MeSH para
la busqueda que fueron los siguientes: mi-
crobiota, bacteria, vagina, gut, probiotics,
microbiomes. Y operadores boléanos como
AND y OR.
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Recoleccion de datos y sintesis de la in-
formacion

Se siguio el enfoque de la metodologia Pre-
ferencia de Informes para Revisiones Sis-
tematicas y Metaanalisis, conocida como
PRISMA. En la fase inicial de busqueda, se
identificaron un total de 70 articulos. Luego,
tras aplicar los criterios de seleccion y ex-
clusion pertinentes, se eligieron 48 articu-
los y se complementd la informacion con la
consulta de sitios web oficiales a lo largo
del trabajo, este proceso queda reflejado
en el diagrama de la ilustracion.

Proceso de seleccion de articulos segun
el diagrama PRISMA

Fase de ldentificacidon: El proceso inicia
con la identificacion de registros en bases
de datos (n=70) y registros identificados ex-
cluidos de otras fuentes (n=5), obteniendo
un total inicial de 65 registros.

Fase de Seleccion: Posteriormente se eli-
minan los articulos duplicados (n=2), que-
dando un numero de articulos aplicando
criterios de exclusion (n=63).

Tabla 1.

Fase de Elegibilidad: Los articulos de texto
completo son evaluados para elegibilidad
(n=59). Durante esta fase se excluyen arti-
culos adicionales (n=11) que no estan dis-
ponibles en version completa o que presen-
tan informacion similar.

Fase de Inclusién: Finalmente, los estudios
incluidos en la investigacion totalizan 48 ar-
ticulos que cumplen con todos los criterios
establecidos.

Consideraciones éticas

Este estudio se adhirié a las pautas y es-
tandares universales de la bioética estable-
cidos por organismos internacionales. Se
garantiza la adecuada observancia de los
derechos de autor y se rinde un reconoci-
miento apropiado a la contribucion de los
autores, siguiendo las pautas de citacion
y referencia conforme al estilo Vancouver.
Esto se realiza con el propdsito de otorgar
la debida atribucioén a los creadores origina-
les, salvaguardando asi la integridad aca-
démica y ética de la investigacion (Univer-
sity College London, 2022).

Resultados

Composicion y factores de riesgo de la microbiota intestinal a nivel mundial

Autor Afio Pais o Tipo de Composicio Factores de Ref
Ciudad de estudio ndela riesgo de la
estudio microbiota microbiota
intestinal intestinal
Agnello y 2020 Estudio Dietas ricas en (Agnello M,
col. Chile, descriptivo  Lactobacillus grasas y azucares Carroll L,
Santiago Transversal Imam N et al,
2020)
Hasan y 2020 Estudio Dietas ricas en fibra (Hasan N,
Yang. China, descriptivo  Lactobacillus, y alimentos Yang H, 2020)
Heilongjiang  Transversal,  Bifidobacteria fermentados
retrospectivo
Guzmany 2020 Estudio Infecciones (Guzman S,
col. Colombia, descriptivo Gemmiger gastrointestinales ~ Ortega E, de la
Medellin Transversal formicilis, provocan cambios ~ Cuesta J et al,
Escherichia en las comunidades 2020)
coli microbianas
Shenycol. 2020 China, Estudio Enterobacteri Exposicion (Shen Y, Fan
Guangzhou descriptivo aceae excesiva a N, Ma S et al,
Cualitativo antibidticos 2025)
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Malinowka 2022 Estudio Ingesta dietética (Malinowska
y col. Polonia, descriptivo  Faecalibacteri (legumbres, A, Kok D,
Poznan Transversal um azlcares simples y Steegenga W
Escherichia— sus fuentes, como etal, 2022)
Shigella fruta y refrescos
Syromyatni 2022 Estudio Antibidticos de (Syromyatniko
kov y col. Rusia, descriptivo Prevotella, amplio espectro v M,
Voronezh Cualitativo Bacteroides eliminan las Nesterova E,
Lactobacillus bacterias Gladkikh M et
al, 2022)
Afzaal y col. 2022 Revision Homeostasis (Afzaal M,
Pakistan, bibliografica =~ Methanobrevi energética y los Saeed F, Shah
Faisalabad bacter smithii trastornos Y et al, 2022)
relacionados con la
obesidad
Novaycol. 2022 Revision Diversidad (Nova E,
Espaiia, bibliografica  Streptococacc microbiana Gomez S,
Madrid eae reducida Gonzales R,
2022)
Matute y 2023 Revision Impacto de la dieta (Pedroza S,
Iyavoo. Espafia, bibliografica  Lactobacillus, y el medio Iyavoo S,
Granada Bacillus, ambiente en la 2023)
Enterococcus composicion
Soldan y 2024 Revision Estrés cronico (Soldan M,
col. Eslovaquia, bibliografica  Helicobacter  altera la microbiota  Argalasova L,
Bratislava pylori Hadvinova L
et al, 2024)
Schoultzy 2025 Estudio Baja diversidad (Schoultz 1,
col. Suecia, descriptivo  Bacteroides sp microbiana en la Claesson M,
Orebro Cualitativo P infancia Dominguez M
et al, 2025)
Andlisis de los resultados: En la tablal  bacterias patdgenas como Escherichia coli,

hace referencia a la composicion y facto-
res de riesgo de la microbiota intestinal a
nivel mundial, efectuado en los paises de:
Chile, China, Colombia, Rusia, Polonia, Pas-
kitan, Espafia, Eslovaquia, Suecia, durante
los afios 2020 al 2025, en el cual se eviden-
Cio que la composicion de la microbiota in-
testinal estan Lactobacillus, Bifidobacteria,
Faecalibacterium y Prevotella, mientras que

Tabla 2.

Helicobacter pylori y Enterobacteriaceae
aparecen vinculadas a estados alterados
de salud. Los factores de riesgo mas fre-
cuentes incluyen dietas altas en grasas y
azucares, baja diversidad microbiana du-
rante la infancia, uso de antibidticos de am-
plio espectro, estrés cronico, y la exposicion
temprana a infecciones gastrointestinales.

Composicion y factores de riesgo de la microbiota vaginal a nivel mundial

Autor Afio Pais o Tipo de Composicio Factores de Ref
Ciudad estudio n de la riesgo de la
de microbiota microbiota
estudio vaginal vaginal
Moosa y 2020 Revision Afeccion de (Moosa Y,
col. Sudafrica, sistematica Gardnerella organismos mixtos Kwon D, de
Durban vaginalis denominada Oliveira T,
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vaginosis 2020)
bacteriana
Brown y 2020 Estados Estudio Sexo oral receptivo (Brown S,
col. Unidos, descriptivo C. albicans también podria ser Schwartz J,
Baltimore  Transversal un factor de riesgo ~ Robinson C et
para la colonizacion al, 2020)
vaginal
Barrientos 2020 Estudio Malos resultados (Barrientos A,
y col. Espafia, descriptivo  Lactobacillus reproductivos y Fuentes A, de
Granada. Transversal crispatus enfermedades de Salazar A et
transmision sexual al, 2020)
(ETS)
Dunlop y 2021 Estudio Riesgo de parto (Dunlop A,
col. Canada, descriptivo Atopobium prematuro Sattern G, Hu
Calgary Transversal vaginae espontaneo (PTS)y Y etal, 2021)
el parto a término
temprano (PTE)
Cheny col. 2021 Revision Las parejas nuevas (Chen X, Lu
China, sistematica Gardnerella o multiples y la Y, Chen T, Li
Jinan vaginalis exposicion al semen R, 2021)
(alcalino) pueden
alterar el equilibrio
del pH
Francey 2022 Estados Revision (France M,
col. Unidos, sistematica Gardnerella Crecimiento de Alizadeh M,
Maryland patdgenos Brown S et al,
2022)
Julian y col. 2022 Estudio Chlamydia (Julian N, Deb
Tanzania, descriptivo trachomatis Contacto sexual sin S, Juma M et
Pemba Transversal proteccion al, 2022)
retrospectivo
Yangycol. 2022 Estudio Historial y el (Yang Z,
descriptivo Virus del comportamiento Zhang Y,
China, Transversal papiloma sexual y los Stubbe A et al,
Shenzhen humano factores de abuso 2022)
de sustancias
Cocomazzi 2023  Italia, San Revision pH elevado, dafioa  (Cocomazzi
y col. Giovanni sistematica Atopobium la mucosa vaginal G, De Stefani
Rotondo S, Del Pup L
et al, 2023)
Morsli y 2024 Revision Cambios (Morsli M,
col. Francia, sistematica Gardnerella hormonales y en Gimenez E,
Nimes vaginalis niveles de Magnan Ch et
estrégenos al, 2024)
Dubeycol. 2024 Canada, Revision Crecimiento (Dube E,
Ontario sistematica Sneathia excesivo de Cappelleti L,
anaerobios Ismail N,
2024)

Analisis de los resultados:

Enlatabla 2 hace referencia ala composicion
y factores de riesgo de la microbiota vaginal
a nivel mundial, efectuado en los paises de:
Sudafrica, Estado Unidos, Canada, Espafia,
China, Tanzania, Italia, Francia, Canada, du-
rante los anos 2020 al 2024, en el cual se
evidencio que la disbiosis de la microbiota

vaginal se caracteriza principalmente por la
proliferacion de bacterias como Gardnerella
vaginalis, Atopobium vaginae, Sneathia y el
hongo Candida albicans. Estos microorganis-
mos estan fuertemente vinculados con con-
diciones como vaginosis bacteriana, candi-
diasis y riesgo de parto prematuro. También
se identifica la presencia de Chlamydia tra-
chomatis y el virus del papiloma humano
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(VPH), relacionados con practicas sexuales
sin proteccion y antecedentes de conducta
sexual de riesgo. Los factores que alteran la
composicion saludable dominada por Lacto-

bacillus (como L. crispatus) incluyen el sexo
oral, multiples parejas, cambios hormonales,
exposicion al semen alcalino, uso de sustan-
cias, y un pH vaginal elevado.

Tabla 3.
Enfermedades relacionadas a la disbiosis de la microbiota intestinal y vaginal a nivel mun-
dial
Autor Afio Pais o Tipo de Enfermedades asociadas de la Ref
Ciudad estudio  microbiota intestinal y vaginal a
de nivel mundial
estudio
Juliana y 2020 Paises Revision Vaginosis bacteriana (VB) y la (Juliana N,
col. Bajos, sistematica vaginitis aerobica (VA) Suiters M, Al-
Maastricht Nasiry S et al,
2020)
Han y col. 2021 China, Revision Enfermedad inflamatoria intestinal, (Han 'Y, Liu Z,
Nanchang sistematica enfermedad de Crohn y colitis Chen T, 2021)
Venneriy 2022 Italia, Revision (Venneri M,
col. Roma sistematica Enfermedades autoinmunes e Franceshini E,
infertilidad Sciarra F et al,
2022)
Madhogari 2022 India, Revision Diabetes tipo 2, la obesidad, la (Madhogaria
ay col. West sistematica  enfermedad hepatica no alcohodlica y B, Bhowmik
Bengal las enfermedades cardiometabodlicas P, Kundu A,
2022)
Holdcrofty 2023  Australia, Estudio (Holdcroft A,
col. Crawley descriptivo Enfermedad inflamatoria pélvica Ireland D,
Cualitativo Payne M,
2023)
Chadchany 2023 Estados Estudio Sindrome de ovario poliquistico (Chadchan S,
col. Unidos, descriptivo (SOP), la endometriosis y el cancer Singh V,
Texas Cualitativo de endometrio Kommagani
R, 2023)
Ughade y 2024 India, Revision (Ughade P,
col. Wardha sistematica  Inflamacion de la uretra y la prostata  Shrivastava D,
Chaudhari K,
2024)
Guarnesy 2024 Brasil, Revision (Guarner D.
col. Salvador sistematica Trastorno del espectro autista Bustos L,
Obesidad Cruchet S et
al, 2024)
Wangycol. 2024 China, Revision Sindrome de ovario poliquistico, (Wang M,
Liaoning sistematica endometriosis Sang L, Sun S,
2024)
Valerianoy 2024 Suecia, Revision (Valeriano V,
col. Estocolmo  sistematica Enfermedades inmunes y alergicas Lahtinen E,
Hwang I et al,
2024)
Origuelay 2025 Espana, Revision Enfermedad inflamatoria intestinal (Origuela V,
Lopez. Murcia sistematica Obesidad o diabetes Lopez A,
2025)
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Analisis de los resultados:

La tabla 3 hace referencia a la enfermeda-
des relacionadas a la disbiosis de la mi-
crobiota intestinal y vaginal a nivel mundial
efectuado en los paises de: Paises bajos,
China, ltalia, India, Australia, Estados Uni-
dos, Brasil, Suecia, Espafia, durante los
anos 2020 al 2025, se evidencio que la dis-
biosis de la microbiota intestinal y vaginal
se asocia con una amplia gama de enfer-
medades que abarcan tanto condiciones
metabdlicas como ginecoldgicas e inmuno-
l6gicas. Se destacan enfermedades como
vaginosis bacteriana, enfermedad inflama-
toria intestinal, diabetes tipo 2, obesidad,
endometriosis, sindrome de ovario poliquis-
tico, parto prematuro y trastornos autoinmu-
nes. Ademas, la disbiosis se vincula a en-
fermedades neurolégicas como el trastorno
del espectro autista.

Discusion

La relacion entre la microbiota intestinal y
la microbiota vaginal representa un eje fun-
damental en la comprension de la salud fe-
menina, debido a su influencia directa so-
bre procesos metabdlicos, inmunologicos
y reproductivos. En este estudio, la revision
de la literatura permitio identificar patrones
comunes de composicion microbiana y los

principales factores de riesgo que favore-
cen la disbiosis en ambos ecosistemas.

Los hallazgos de esta revision evidencian
que la microbiota intestinal saludable esta
predominantemente compuesta por géne-
ros beneficiosos como Lactobacillus, Bifi-
dobacteria, Faecalibacterium y Prevotella,
mientras que la presencia de bacterias
patégenas como Escherichia coli, Helico-
bacter pylori y Enterobacteriaceae se aso-
cia con estados de disbiosis intestinal. De
acuerdo con los objetivos planteados, se-
gun Rinninella y col. (Rinninella E, Raoul P,
Cintoni M et al, 2020) realizaron una revision
sistematica que corrobora nuestros resulta-
dos, demostrando que las dietas occiden-
tales ricas en grasas saturadas y azucares
procesados reducen significativamente

la diversidad de la microbiota intestinal,
promoviendo el crecimiento de bacterias
pro-inflamatorias como Enterobacteriaceae
y disminuyendo las poblaciones de Bifido-
bacterium y Lactobacillus.

Cabe destacar que, David y col. (David L, Weil
A, Ryan E et al, 2021) en su estudio longitudi-
nal de 12 meses, reportaron que la microbiota
intestinal muestra una notable resiliencia y ca-
pacidad de recuperacion tras exposiciones
agudas a antibidticos en adultos sanos, sugi-
riendo que los efectos disruptivos pueden ser
temporales en lugar de permanentes como
sugieren nuestros resultados.

Los datos compilados revelan que la dis-
biosis vaginal se caracteriza por la prolifera-
cion de microorganismos patdgenos como
Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae,
Sneathia spp. y Candida albicans, en detri-
mento de las especies protectoras de Lac-
tobacillus, particularmente L. crispatus. De
acuerdo con, Ravel y col. (Ravel J, Moreno
I, Simon C, 2021) en su estudio prospectivo
multicéntrico con 2,500 mujeres, confirma-
ron que Gardnerella vaginalis y Atopobium
vaginae son los principales marcadores de
disbiosis vaginal, asociandose con un in-
cremento significativo en el riesgo de vagi-
nosis bacteriana (OR: 4.2, IC 95%: 2.8-6.1).

Sin embargo, Mitchell y col. (Mitchell C,
Haick A, Nkwopara E et al, 2020) en su ana-
lisis de cohorte longitudinal, cuestionaron
la universalidad de L. crispatus como indi-
cador o6ptimo de salud vaginal, reportando
gue algunas mujeres asintomaticas mantie-
nen microbiomas vaginales dominados por
L. iners o incluso comunidades polimicro-
bianas sin desarrollar patologias.

La evidencia recopilada demuestra que la
disbiosis de ambas microbiotas se asocia
con un espectro amplio de patologias que
incluyen condiciones metabdlicas (diabe-
tes tipo 2, obesidad, enfermedades cardio-
vasculares), ginecoldgicas (vaginosis bac-
teriana, endometriosis, sindrome de ovario
poliquistico), gastrointestinales (enferme-
dad inflamatoria intestinal, enfermedad de
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Crohn), autoinmunes (artritis reumatoide, lu-
pus eritematoso sistémico), y neuroldgicas
(trastorno del espectro autista, depresion).
En concordancia con Kedia y Ahuja. (Kedia
S, Ahuja V, 2023 ), corroboraron la asocia-
cion entre disbiosis intestinal y el desarrollo
de diabetes tipo 2 (RR: 2.1, IC 95%: 1.6-
2.8), obesidad (RR: 1.8, IC 95%: 1.4-2.3) y
enfermedad inflamatoria intestinal (RR: 3.2,
IC 95%: 2.4-4.1).

Por otro lado, Sender y col. (Sender R, Fu-
chs S, Milo R, 2020) en su estudio de casos
y controles anidado, argumentaron que mu-
chas de las asociaciones reportadas entre
disbiosis y enfermedades cronicas pueden
representar correlaciones espurias o efec-
tos confundidos por factores socioecono-
micos y estilos de vida. Su analisis multi-
variado sugirié6 que cuando se ajusta por
variables como nivel educativo, acceso a
atencion médica y habitos dietéticos, varias
de las asociaciones reportadas en nuestros
resultados pierden significancia estadistica.

Se recomienda fomentar investigaciones
longitudinales y multicéntricas que permitan
establecer relaciones causales mas claras
entre la disbiosis de la microbiota intestinal
y vaginal y el desarrollo de enfermedades
cronicas. Ademas, es esencial promover
estudios que integren variables genéticas,
dietéticas, hormonales y de estilo de vida,
a fin de disefar intervenciones personaliza-
das basadas en probidticos, prebidticos o
trasplantes de microbiota, que optimicen el
equilibrio microbiano y reduzcan la inciden-
cia de patologias asociadas.

Conclusiones

La composicion de la microbiota intestinal
esta determinada por multiples factores
ambientales y dietéticos, siendo la dieta
occidental y el uso de antibidticos los prin-
cipales destructores del equilibrio microbia-
no. Sin embargo, la capacidad de recupe-
racion de la microbiota puede variar segun
factores individuales del huésped.

La disbiosis vaginal esta primariamente ca-
racterizada por el desplazamiento de Lac-
tobacillus por microorganismos anaerobios
facultativos, siendo las practicas sexuales
y los cambios hormonales los principales
determinantes. No obstante, la definicion
de microbioma vaginal "saludable" puede
requerir consideraciones étnicas y genéti-
cas adicionales.

Existe evidencia soélida que vincula la dis-
biosis de las microbiotas intestinal y vaginal
con multiples patologias sistémicas, desta-
cando la presencia de vaginosis bacteriana
y la vaginitis aerébica, enfermedad inflama-
toria intestinal, enfermedad de colitis, dia-
betes tipo 2 y la obesidad, ademas de la
enfermedad inflamatoria pélvica, sindrome
de ovario poliquistico, la endometriosis vy
el cancer de endometrio, inflamacion de la
uretra, incluyendo a las enfermedades in-
munes y alérgicas, teniendo en cuenta que
su causalidad directa requiere investigacion
adicional para distinguir entre asociaciones
verdaderas y factores contundente.
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