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GUIA DE INTERPRETACAO DO LAUDO

0 Microbioma vaginal é um ecossistema dinamico e complexo composto por microrganismos que habitam a vagina. Dependendo do seu equilibrio, esses microrganismos podem proteger a satide
intima da mulher ou causar doencas. O exame de Microbioma vaginal é um teste molecular que utiliza o sequenciamento de DNA em larga-escala para a identificagdo de microrganismos vaginais -
bactérias e fungos - relacionados a satide da mulher.

NO LAUDO VOCE VAI ENCONTRAR

BACTERIOMA

Resultados sobre as bactérias identificadas e indicadores do microbioma.

* indice de alfa diversidade * Relagéo entre géneros * Bactérias marcadoras de saiide * Arvore taxonomica
* Tipo do microbioma * Bactérias mais relevantes * Grafico taxonémico

MICOBIOMA

Resultados sobre os fungos identificados no microbioma.

* Grafico taxondmico * Arvore taxonémica * Lista de fungos

MICRORGANISMOS PATOGENICOS E PATOBIONTES

Nesta sec¢ao sdo mostrados os microrganismos identificados com maior relevancia clinica.

RESULTADOS RELEVANTES

Descri¢ao mais detalhada dos principais resultados.

COMO INTERPRETAR OS RESULTADOS

INDICADOR COLORIMETRICO EM RELACAO AO INTERVALO DE REFERENCIA: GRAFICO QUE INDICA O RESULTADO OBTIDO EM RELAGAO A

DISTRIBUIGAO NA POPULAGAO BRASILEIRA SAUDAVEL
@ O circulo verde indica que o resultado encontra-se dentro do intervalo de referéncia.

@ O circulo vermelho indica que o resultado encontra-se fora do intervalo de referéncia.
@ Ocirculo cinza indica que nao ha dados suficientes para determinar o intervalo de referéncia.

Seu resultado

Maior
DISTRIBUICAO NA POPULACAO

Menor

NOME DO MICRORGANISMO }

Lactobacillus iners 94,7%

Sed ut perspiciatis unde omnis iste natus error sit i q ium, totam rem aperiam, eaque
ipsa quae ab illo inventore veritatis et quasi architecto beatae vitae dicta sunt explicabo. Nemo enim ipsam voluptatem quia
voluptas sit aspernatur aut odit aut fugit, sed quia consequuntur magni dolores eos qui ratione voluptatem sequi nesciunt. Neqge.

{ SEU RESULTADO

DESCRIGAO SUCINTA SOBRE O MICRORGANISMO ‘ Intervalo de

Seu resultado referéncia

|_l_¢—|_| st ABAIXO do intervalo de referéncia.

—+—6——+— == DENTRO do intervalo de referéncia.
b—+4———+4 o= ACIMAdointervalode referéncia.

| semomvossurcientes | Indica que nao ha dados suficientes para determinar
o intervalo de referéncia.

GRAFICO QUE INDICA O RESULTADO OBTIDO EM RELACAO AO INTERVALO DE REFERENCIA

TIPO DO MICROBIOMA

Seguem exemplos de como o microbioma vaginal pode ser classificado (estruturagdo da comunidade bacteriana).

Tipo | TipoV

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

Tipo II [ Tipo Bifidobacterium

Lactobacillus gasseri 80% outros 20% W sifidobacterium 80% Outros 20%

Tipo 111 L Tipo I/11

W Lactobacillus iners 80% outros 20% B Lactobacillus crispatus 40% Lactobacillus gasseri 40% Outros 20%

— Ti po \Y] Exemplos hipotéticos. As bactérias presentes e abundancias podem variar dos exemplos trazidos.
Atopobium vaginae 20% Gardnerella vaginalis 20% Ha outras bactérias que representam o tipo IV.
W Mobiluncus 20% B Sneathia 20% outros 20% A classificagao do microbioma vaginal pode ficar entre dois ou mais tipos, ou ainda ser indefinida.
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Solicitacao Teste Liberacao

Cliente: xxx Nome do teste: Microbioma Vaginal Coleta realizada em: 01/12/2021

Solicitante: BiomeHub - CRM/SC 1111 Método: Sequenciamento de DNA de alto Amostra recebida em: 01/12/2021 as 00:00

Protocolo: 211125292395 desempenho da regido V3/V4 do gene 16S rRNA, ITS1 Resultado liberado em: 04/08/2023 as 19:22
e primers especificos Resultado liberado por:

. . . ~ Ma. Lais Eiko Yamanaka CRBio-03 n° 118262/03-D
Tipo de material coletado: Swab vaginal em solugao

estabilizante (zSample)

BACTERIOMA

Bactérias que compdem a microbiota vaginal

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

indice de alfa diversidade

°
1
1
1
@46 } | 00027 II !
I |
I 1
1.0 12.1
Tipo do microbioma Tipo IV
_ . - e O Tipo IV é caracterizado por baixos indices de
@ Bv associated bacterium 1 (BVABL) 42.9% Gardnerella vaginalis 9.0% Lactobacillus, alta proporgao de bactérias anaerdbias e
@ Atopobium vaginae 5.3% Sneathia sanguinegens 9.5% @ sneathia amnii 2.3% b L. . d N . . . | . C|
@ Prevotella amnii 4.3% Outros 26.7% actérias associadas a Vaginose Bacteriana, incluindo

Aerococcus, Atopobium, Atopobium vaginae, BVAB 1, 2 e
3, Corynebacterium, Dialister, Eggerthella, Enterococcus,

Finegoldia, Gardnerella, Gardnerella vaginalis,
Megasphaera, Mobiluncus, Parvimonas, Peptoniphilus,
Prevotella, Sneathia, Staphylococcus e

Streptococcus.123

e Estd associado ao pH vaginal elevado e baixissima
producdo de acido latico.*

« O microbioma vaginal do tipo IV foi correlacionado com
alto risco de transmissao e aquisicdo de Infecgdes
Sexualmente Transmissiveis (IST), e maior propensao a
disbiose vaginal. Estudos consideram que o tipo IV seja
indicativo de Vaginose Bacteriana diagnosticada por
Sequenciamento de DNA (VB-Seq).?

Relacao entre géneros

Lactobacillus 0.0% Outros 100.0%
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Bactérias mais abundantes no seu resultado

BV associated bacterium 1 (BVABI) @ 42,9%

« BVABI é uma bactéria ndo cultivavel associada a Vaginose Bacteriana (VB), principalmente

na persisténcia da VB apos o tratamento com metronidazol, no aumento da inflamagao

vaginal e nos resultados obstétricos adversos. Ainda pouco se sabe sobre o seu metabolismo

e potencial patogénico no ambiente vaginal.® | | | q 0.0-0.0%
Estudos observam que a presenca da bactéria BVABL estd associada ao teste de cheiro
positivo de aminas (odor fétido).” ! ! o
Um estudo observa uma associagdo de parto prematuro com niveis mais altos de BVABI, 0,0 46,4%
Sneathia amnii, TM7-H1 (grupo de espécies de Prevotella) e baixa proporc¢ao de Lactobacillus

crispatus.®

.

Sneathia sanguinegens @®°5%

Bactéria Gram-negativa com potencial patogénico implicado em resultados reprodutivos e

perinatais adversos. As espécies de Sneathia estao mais presentes em amostras vaginais de

mulheres com sintomas de Vaginose Bacteriana do que em mulheres assintomaticas. De

fato, a presenca de Sneathia estd positivamente associada aos critérios diagnésticos de

Vaginose Bacteriana.’

Sneathia também pode habitar o trato urogenital masculino,'® ! e o transporte desta

espécie, por parceiros do sexo masculino, tem sido associada a incidéncia de Vaginose

Bacteriana.'? Assim, a transmissdo potencial de Sneathia de reservatérios extravaginais,

como no canal anal, ou no corpo de parceiros sexuais pode contribuir para o aumento do

risco de colonizagéo no trato genital feminino.'>? | ] ] q 0.0-0.0%
Um estudo aponta S. sanguinegens como um biomarcador para biofilmes em Vaginose
Bacteriana.™* I 1
Apresenca de S. sanguinegens e Prevotella amnii, em alta proporgao, foi associada ao maior 0,0 21,5%
risco de aquisi¢ao de Trichomonas vaginalis.*®

Um estudo de revisao compilou pesquisas sobre o uso de antibiéticos para o tratamento de

infeccdes por Sneathia.® Resumidamente, o metronidazol é uma terapia de primeira linha

para o tratamento da Vaginose Bacteriana; este antibidtico bactericida tem como alvo

principalmente bactérias anaerébicas, incluindo Sneathia. Além disso, a administracao oral

de tinidazol sozinho ou em combinagdo com probiéticos, bem como a administracéo oral de

rifaximina, parecem diminuir efetivamente a abundancia relativa e absoluta de Sneathia

spp. no fluido vaginal de mulheres com Vaginose Bacteriana.’

.

*Consultar as condigées dos estudos que avaliam os tratamentos medicamentosos.

Gardnerella vaginalis @9°.0%

« G. vaginalis (filo Actinobacteria) é uma bactéria patobionte, frequentemente associada a

Vaginose Bacteriana (VB). No entanto, a sua presenga também é comum em mulheres sem

VB, bem como em mulheres sexualmente n&o ativas e ativas.16:1718.19

A associagao 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 | | O ] |o_o_15_5%
bactérias formam um biofilme fundamental para o desenvolvimento da doenga, devido a |
maior tolerancia aos antibidticos e resisténcia as defesas imunolégicas do hospedeiro, I 1
tornando a doenga cronica e/ou recorrente.?%1? 0.0 70.4%
G. vaginalis produz aminodcidos, os quais sdo quebrados pelas bactérias anaerdbicas da VB

em aminas volateis, que aumentam o pH e levam ao odor desagradavel particularmente apos

o0 coito.?

.

-----o

.

Atopobium vaginae @®5.3%

« A. vaginae (filo Actinobacteria) ¢ uma bactéria patobionte, frequentemente associada a
Vaginose Bacteriana (VB). Apenas a presenga desta bactéria nao é determinante para causar
a VB, é necessario que ocorra um aumento na sua abundancia.?? | q 1
« Foi associada a trés dos quatro critérios clinicos de Amsel para o diagnéstico da VB, | I T q 0.0-0.8%
incluindo corrimento vaginal, pH elevado e presenca de células indicadoras (clue cells).2® | |
« Algumas cepas de A. vaginae apresentam resisténcia ao metronidazol e sao identificadas em 0,0 66,0%
mulheres com Vaginose Bacteriana recorrente, contudo, foram sensiveis a clindamicina e as
cefalosporinas.?
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Principais bactérias marcadoras de saude vaginal

Lactobacillus crispatus ®0,0%

@

« L. crispatus (filo Firmicutes) é uma bactéria considerada protetora e biomarcadora de um

trato vaginal saudavel. Produz grande quantidade de acido latico (L-lactato e D-lactato) e ~

peptideos antimicrobianos denominados bacteriocinas, ambos sao inibidores potentes de NAO-SE-APLICA
espécies bacterianas associadas & Vaginose Bacteriana, 232425 I

O predominio desta espécie caracteriza o microbioma vaginal do Tipo I. Esta associado a um 0,0 100,0%
microbioma vaginal mais estavel e foi correlacionado com menor risco de transmissao e

aquisicao de Infecgdes Sexualmente Transmissiveis (IST). % *

Lactobacillus jensenii ®0,0%

@

« L. jensenii (filo Firmicutes) é uma bactéria considerada protetora, pois produz quantidades
moderadas-altas de &cido latico, que mantém o pH baixo e produz peptideos l NAO-SE-APLICA
antimicrobianos denominados bacteriocinas.?’ |
« Reduz o crescimento de Escherichia coli, Neisseria gonorrhoeae e o risco de aquisigao de ! !
Infeccdes Sexualmente Transmissiveis,?8:29:30-31 0.0 8,2%
« O predominio de L. jensenii esta associado com a microbiota vaginal do tipo V.!

Lactobacillus ®0,0%

« 0 predominio do género Lactobacillus, geralmente, esta associado a uma microbiota vaginal I SEM-DADOS-SUFICIENTES— ! I
ideal. As bactérias desse género consomem glicogénio e produzem acido latico (diminuindo I I 1
0 pH vaginal), peroxido de hidrogénio e compostos antimicrobianos que ajudam a prevenir I L
infeccbes por patdgenos.3?33 0,0 100,0%

Lactobacillus gasseri ®0,0%

« L. gasseri (filo Firmicutes) é uma bactéria considerada protetora. Confere resisténcia a
colonizagéo contra patégenos, deslocando-os por adesdo competitiva ou por inibigdo direta
através da produgdo de compostos antimicrobianos, incluindo acido latico, peréxido de
hidrogeénio e bacteriocinas.®* L NAO-SE-APLICA
« Estudos observam que L. gasseri produz uma bacteriocina especifica (gassericina E) que |
inibe, in vitro, o crescimento de bactérias associadas a Vaginose Bacteriana, incluindo f 1 N
Prevotella bivia, Gardnerella vaginalis, Atopobium vaginae, Mobiluncus mulieris e as 0.0 83,8%
patobiontes E. coli, Staphylococcus aureus e Streptococcus agalactiae.®*
« O predominio desta espécie estd associado com a microbiota vaginal do Tipo II, que é
associada a uma microbiota estével.32°

3¢

Lactobacillus iners ®0,0%

« 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.3% 3¢

@

« Diferente das outras espécies de Lactobacillus, L. iners nao produz o isbmero D-lactato do
4cido latico e o peroxido de hidrogénio (H,0,), diminuindo a sua capacidade protetiva, o que
possibilita a sua coexisténcia com patégenos, como a Gardnerella vaginalis, Chlamydia I
trachomatis e Candida albicans. 37+383° 0,0 97,1%

« No entanto, acredita-se que a aderéncia de qualquer espécie de Lactobacillus as células
vaginais desempenha um papel na exclusao dos patégenos por meio do mecanismo fisico de
competigdo. Dessa forma, apesar de L. iners nao produzir compostos protetivos, pode ser
importante para promover a restauragao de um microbioma vaginal alterado em que outras
espécies de Lactobacillus ndo conseguiriam sobreviver. 404!

NAO SE APLICA
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Grafico taxonémico do resultado

Filo
Familia
Género

Espécie

M Firmicutes M Actinobacteria

BV associated bacterium 1
(BVAB1)

Mageeibacillus indolicus
(BVAB3)

Gardnerella vaginalis

Atopobium vaginae

Fusobacteria

Percentual de classificagdo taxonémica

[ Bacteroidetes

|— Prevotella amnii

Sneathia sanguinegens

Sneathia amnii

?
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?

Arvore Taxondmica

Lachnospiraceae

. BV associated bacterium 1 (BVAB1)

Firmicutes

Veillonellaceae

minococcaceae Mageeibacillus

» Mageeibacillus indolicus (BVAB3)

Bifidobacteriaceae Gardnerella

@ Gardnerella vaginalis

Atopobiaceae Atopobium

® Atopobium vaginae

Eggerthellaceae

Sneathia sanguinegens
Fusobacteria Leptotrichiaceae Sneathia

Sneathia amnii

Prevotella amnii
Bacteroidetes Prevotellaceae Prevotella

Lista de bactérias identificadas

ESPECIES IDENTIFICADAS

(¢}
BV associated bacterium 1 (BVAB1) @®42,9% I | | q 0.0-0.0% Il | |
0,0 46,4%
(9]
I
I
Sneathia sanguinegens @®95% I ; | ‘ 0.0-0.0% II l |
0,0 27,5%
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Gardnerella vaginalis

Atopobium vaginae

Prevotella amnii

Sneathia amnii

Mageeibacillus indolicus (BVAB3)

@9.0%

@®5.3%

@®%3%

@®23%

@0.2%

—o—} 0.0-15.5%

| | @|0.0-0.8%

| | @] 0.0-0.0%

| | @0.0-0.0%

| | @0.0-0.0%

\ 3

GENEROS IDENTIFICADOS

Sneathia

Gardnerella

Prevotella

Atopobium

Mageeibacillus

@11.7%

@9.0%

@7.2%

@®5.3%

@0.2%

| | @] 0.0-06%

—o—} 0.0-15.5%

: Ho—00-53%

| | @|0.0-0.8%

| | @] 0.0-0.0%

5]
|
|
|
I L |
I 1
0.0, 70,4%
|
|
I l |
I 1
0,0 66,0%
6]
|
|
|
I 1 |
I 1
00 23,6%
(9]
I
I
I: |
I 1
0,0 38,3%
6]
1
I
I : |
I 1
0,0 13%
6]
|
|
|
I L |
I 1
00 38,3%
@
|
|
I 1 |
I 1
00 70,4%
6]
I
I
I
I ! |
I 1
00 52,6%
®
|
|
I l |
I 1
0,0 66,0%
5]
I
I
I : |
I 1
0,0 13%
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A3

FAMILIAS IDENTIFICADAS

(¢}
1
1
Lachnospiraceae @429% I | | 40‘0_0_3% II | |
0,0 46,4%
@
1
1
Veillonellaceae 20,3% | | | e 0 I !
L 0 | , Ho—]o.0-15.0% | ; |
0,0 51,0%
6]
I
I
Leptotrichiaceae @®11,7% I | | q 0.0-0.6% II l |
0,0 38,3%
(9]
|
|
Prevotellaceae @9°3% I ; o IOO’B"*% I : |
I 1
0,0 52,6%
(¢}
1
1
Bifidobacteriaceae @°.0% | —o—1 0.0-17.9% I l |
I 1
0,0 86,2%
@
|
|
Atopobiaceae @53% I | | q 0.0-0.8% II l |
0,0 66,0%
(¢}
I
1
Oscillospiraceae @0,9% | | | @ 0.0-03% ) |IIII|IIII|I||| In |
I 1
0,0 46,2%
(9]
|
|
Eggerthellaceae @0,6% I | o Io,o_o_é% II ‘, |
0,0 3,3%
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A3

ORDENS IDENTIFICADAS

e
|
|
Clostridiales @43,7% i } | @] 0.0-3.4% | L
0,0 48,1%
<]
I |
|
Veillonellales @203% } | Ho—]o.0-15.0% | : |
0,0 51,0%
[e]
|
|
Fusobacteriales ®11,7% } ; | q 0.0-1.0% II 1 |
0,0 38,3%
]
|
|
Bacteroidales @09.3% { | o) 0.0-11.4% .I ‘ |
0.0 52,6%
<]
1
1
Bifidobacteriales @9,0% } —o— ]0.0-17.9% II : |
0,0 86,2%
<]
I |
|
Coriobacteriales @53% } | | @|0.0-0.8% L |
0,0 66,0%
&
|
|
Eggerthellales @0.,6% } ; o) J0.0-06% II 1 |
0,0 33%
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A3

CLASSES IDENTIFICADAS

[c]
I
I
Clostridia @®43,7% | | | ©|0.0-3.4% l L
[ 1
0.0 48,1%
@
I
I
Negativicutes @®20,3% { I @—o0-15.0% I : '
I 1
0,0 51,0%
6]
I
I
Fusobacteriia @11,7% | | | @[ 0.0-1.0% I 1 |
[ 1
0,0 38,3%
(9]
I
I
Bacteroidia @9.3% | ; o/ 0.0-11.4% I ! |
[ 1
00 52,6%
(¢}
1
1
Actinomycetia @9.0% I —o— 0.0-183% I : '
[ 1
0,0 86,2%
(9]
I
I
Coriobacteriia ®55% | | ——@oo-1s% I : |
0,0 66,0%

FILOS IDENTIFICADOS

&)
ol
I
Firmicutes @64.1% —ot I | 70.0-100.0% I : =
11,0 100,0%
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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.
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MICRORGANISMOS PATOGENICOS E PATOBIONTES

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

Candida albicans

e C. albicans (filo Ascomycota) é um fungo patdgeno oportunista (patobionte), pode ser encontrado em mulheres sintomaticas ou
assintomaticas. O seu supercrescimento pode causar infeccdo vaginal.*2

e C. albicans é o principal agente etiolégico da Candidiase Vulvovaginal (CVV). A progressdo para CVV requer um supercrescimento,
expressao de fatores de viruléncia e alteragdo morfolégica que ¢ induzida pelo aumento dos niveis de estrogénio, aumento do pH . Nao Detectado
vaginal e disbiose.*?

Chlamydia trachomatis

e C. trachomatis (filo Chlamydiae) é uma bactéria patogénica. A clamidia é considerada uma Infecgdes Sexualmente Transmissiveis
(IST). A infecgdo por esta bactéria em mulheres pode levar a consequéncias graves, incluindo Doenga Inflamatéria Pélvica (DIP),
infertilidade por fator tubario, gravidez ectépica e dor pélvica cronica.*3
e Ainfecgao por C. trachomatis, geralmente, é assintomatica, mas em alguns casos pode causar sintomas de cervicite (por exemplo,
secregdo endocervical mucopurulenta, sangramento endocervical facilmente induzido), uretrite (por exemplo, pus na urina, _
dor/desconforto ao urinar, frequéncia urinaria), dor durante as relagoes sexuais, corrimento amarelado ou claro e sangramento . Nao Detectado
espontaneo ou durante as relagdes sexuais.*34*
o Também est4 associada a resultados adversos da gravidez, como corioamnionite, parto prematuro e baixo peso ao nascer.*®
e Estudos observam que um microbioma vaginal dominado por Lactobacillus iners (microbioma vaginal Tipo I11) é mais suscetivel a
infecgéo por C. trachomatis.3846

Gardnerella vaginalis

e G.vaginalis (filo Actinobacteria) é uma bactéria patobionte, frequentemente associada a Vaginose Bacteriana (VB). No entanto, a sua
presenca também é comum em mulheres sem VB, bem como em mulheres sexualmente néo ativas e ativas.16:1718.19

e A associagao 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 imunologicas do hospedeiro, tornando a doenca cronica e/ou
recorrente.?0.1

o G.vaginalis produz aminoacidos, os quais sao quebrados pelas bactérias anaerébicas da VB em aminas volateis, que aumentam o pH
e levam ao odor desagradavel particularmente apés o coito.?

@ Detectado

Mycoplasma genitalium

e M. genitalium (filo Firmicutes) é uma bactéria patogénica associada a uma série de doencas urogenitais em mulheres, como

cervicite, uretrite sintomatica, endometrite, doenca inflamatéria pélvica, infertilidade e a maior suscetibilidade ao Virus da

Imunodeficiéncia Humana (HIV).4 -
e M. genitalium é sexualmente transmissivel e é assintomatica para a maioria das pessoas, mas pode causar sintomas urogenitais.“84° . Nao Detectado
« Devido a falta de parede celular, M. genitalium n&o é suscetivel a antibiéticos que inibem a formagéo da parede celular, como os beta-

lactamicos.*?

Mycoplasma hominis

e M. hominis (filo Firmicutes) é uma bactéria patobionte. Estudos observam que esta espécie pode ser encontrada em baixa proporgao

na microbiota vaginal saudavel, mas a sua proporgéo esta significativamente aumentada em mulheres com Vaginose Bacteriana.*"
o Estudos associam M. hominis as caracteristicas clinicas da VB, como mau odor vaginal e corrimento vaginal anormal em mulheres

com VB.5! Evidéncias significativas de estudos clinicos e experimentais apoiam o papel do Mycoplasma na patogénese da

desregulacdo imunolégica associada a VB.5? . Detectado
e Mycoplasma ¢é naturalmente resistentes aos antimicrobianos que interferem na sintese da parede celular, como beta-lactamicos

(penicilinas, cefalosporinas e carbapenémicos), além de sulfametoxazol/trimetoprima, polimixina, rifampicina, nitrofurantoina e

vancomicina.®®® Um estudo relata que a clindamicina representa um tratamento potencial para infecgées néo resolvidas apds o

tratamento com tetraciclinas e macrolideos.>®

Neisseria gonorrhoeae

o N. gonorrhoeae (filo Proteobacteria) ¢ uma bactéria patogénica causadora da gonorreia, uma Infecgdo Sexualmente Transmissivel.5¢
o Ainfeccao nao tratada por N. gonorrhoeae pode levar a infecgao gonocécica disseminada, doenga inflamatoria pélvica, infertilidade e _
gravidez ectépica, 575 @ NZo Detectado

e Coloniza, principalmente, a mucosa genital, porém também pode colonizar a ocular, nasofaringe e mucosa anal.5% €0

Streptococcus agalactiae

o S. agalactiae (filo Firmicutes) é uma bactéria da microbiota comensal do trato intestinal e geniturinario humano. Mas pode ser um
importante patdgeno na infecgao vaginal e em outras infecgdes humanas.1:62

e Em adultos saudaveis a presenca dessa bactéria pode ser assintomatica. No entanto, a colonizagdo em mulheres gravidas por ‘ N3ao Detectado
Streptococcus agalactiae do grupo B foi associada com trabalho de parto prematuro, membranas rompidas prematuramente e
infecgées puerperais e fetais, como a meningite.61:63.6%

Treponema pallidum

o T. pallidum (filo Spirochaetes) é uma bactéria patogénica causadora da sifilis, Infeccao Sexualmente Transmissivel. A sifilis ¢ uma
infecgdo humana cronica, de multiplos estagios, caracterizada por sintomas clinicos variaveis.5%6¢

e A doenga mostra uma evolugcdo que alterna periodos de atividade com caracteristicas clinicas, imunolégicas e histopatolégicas
distintas (sifilis primaria, secundaria e terciaria) e periodos de laténcia (sifilis latente). A doenga comega como uma ferida indolor,

@ N3o Detectado
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geralmente nos 6rgéos genitais, reto ou boca. A sifilis é transmitida através do contato da pele ou da membrana mucosa com essas
feridas.®”

e A infecgdo por T. pallidum nao tratada pode causar danos graves ao coragao, cérebro ou outros érgaos e pode ser fatal. A sifilis
também pode ser transmitida da méae para o feto.®”

Ureaplasma

e 0 género Ureaplasma (filo Tenericutes) possui duas espécies patobiontes: Ureaplasma urealyticum e Ureaplasma parvum, que podem
ser encontradas na microbiota vaginal de mulheres assintomaticas.®®

o Estudos relatam que estas espécies estdo associadas a algumas doengas, incluindo uretrite ndo gonocécica, complicagdes na
gravidez e infecgBes pré-natais.® 70 Apesar disso, os testes de rotina e tratamento de mulheres assintomaticas ou sintomaticas para
U. urealyticum e U. parvum ainda s&o bastante controversos.”-5! 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 infecgao . N3ao Detectado
por Ureaplasma e para decidir se a intervencdo medicamentosa é necessaria.’

e As espécies de Ureaplasma nao foram associadas a sinais e sintomas ginecologicos especificos e também nao estdo associadas a
maiores chances de Vaginose Bacteriana.®!

e Estudos relatam que antibidticos beta-lactamicos ndo sao eficazes contra essas espécies, pois ndo possuem parede celular de
peptidoglicano.™

Dados clinicos
De acordo com os dados fornecidos:

« Amostra coletada no periodo do ciclo menstrual: Nenhuma das opgdes acima, pois faz uso anticoncepcional continuamente
(sem intervalo para menstruacao).

« Efumante.

o Apresenta corrimento vaginal:secrecdo branca-acinzentada, fluida, com odor fétido, em mucosa vaginal com aspecto
habitual (sem dor, inchaco, vermelhidao ou calor).

Motivo de solicitagao

Vaginite de repeticao.

RESULTADOS

Conclusio da analise

* Dentre os resultados obtidos, destacamos:
o [ndice de diversidade bacteriana: acima do intervalo de referéncia.
o Microbioma vaginal do tipo IV.
o Bactérias associadas a salde vaginal: nao detectadas.
o Bactérias com relevancia clinica: detectadas (BV associated bacterium 1 (BVAB1), Sneathia sanguinegens, Atopobium vaginae,
Mycoplasma hominis, Sneathia amnii).
Fungos com relevancia clinica: nao detectados.
o Microbiota vaginal com perfil: suscetivel.
o Perfil de microbiota vaginal sugestivo de: Vaginose bacteriana.

o

Consideragdes sobre os dados clinicos

* 0 perfil da microbiota vaginal ndo substitui o diagndstico clinico.
* A detecgdo ou ndo detecgdo de microrganismos neste exame nao implica no diagnéstico de doenca.
* 0 perfil da microbiota vaginal associado as condicées pode ser alterado conforme novos estudos cientificos sejam realizados e publicados.

Vaginose bacteriana

e A Vaginose Bacteriana (VB) é uma condicao vaginal associada a alteracdes no microbioma vaginal, é caracterizada pela perda ou declinio
acentuado de Lactobacillus e um aumento na concentragao de bactérias anaerdébias facultativas ou obrigatérias, como Gardnerella, Prevotella,
Atopobium, Mobiluncus, Megasphera, Sneathia, Leptotrichia e bactérias da ordem Clostridiales referidas como bactérias associadas a Vaginose
Bacteriana (BVAB 1, 2 € 3).715.76

e Esta condicéo é associada as multiplas consequéncias ginecoldgicas e obstétricas adversas, incluindo um risco aumentado de parto prematuro,
Doenga Inflamatdria Pélvica (DIP), endometrite, Neoplasia Intraepitelial Cervical (NIC) e aquisicdo de Infecbes Sexalmente Trasmissiveis (1STs),
incluindo HIV e Papilomavirus Humano (HPV). 7778
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e O diagndstico da VB, geralmente, utiliza os critérios de Amsel ou pontuacdo de Nugent. No entanto, os avancos da tecnologia de
sequenciamento de DNA possibilitam um novo método molecular para caracterizar a microbiota nao-ideal e que se sobrepde aos outros
métodos, denominado como Seq-VB."

e Portanto, Seg-VB refere-se as comunidades microbianas ndo-ideais identificadas por sequenciamento de DNA em larga escala. Seq-VB é
caracterizada por uma microbiota com baixa propor¢ao de Lactobacillus spp. e com o predominio de G. vaginalis, ou um aumento de bactérias
anaerbbicas, como Prevotella, Gardnerella, BVAB1, Sneathia e Megasphaera spp., ou uma microbiota do Tipo IV. Pode ser clinicamente
assintomatico ou sintomatico.”

Biofilme --> Um aspecto da alta taxa de recorréncia da VB ap6s a terapia pode ser devido a persisténcia do biofilme. A formagao de biofilme aumenta
a resisténcia das bactérias relacionadas a VB contra tratamento com antibidticos ou probiéticos. A espécie G. vaginalis é considerada a pega-chave
na formacéo do biofilme ao aderir a superficie das células epiteliais vaginais e permitir a fixagdo de outras espécies, levando a formacgao de “clue
cells,” que tém sido utilizadas no diagndstico clinico da VB. Atopobium vaginae, um dos segundos colonizadores de biofilmes polimicrobianos, € uma
espécie estritamente anaerébio com grande previsibilidade para desenvolver VB. Bioprodutos, como antibiofilme ou peptideos antimicrobianos que
inibem o crescimento bacteriano associado a VB e a formagéo de biofilme, podem auxiliar no tratamento da VB recorrente.80.81,82

--> No presente resultado, foi identificada uma alta diversidade, aumento de bactérias anaerdbias e baixa proporgio de Lactobacillus que
caracterizam um perfil de microbiota vaginal sugestivo de Vaginose bacteriana.

Descri¢ao de outros microrganismos relevantes identificados

 Foi identificada a presenca da espécie Prevotella amnii (4,3%):
o P.amnii (filo Bacteroidetes) € uma bactéria patobionte e foi isolada pela primeira vez do liquido amnidtico.®3 Ela pode estar presente na
microbiota vaginal e endometrial de mulheres saudaveis.!*8* No entanto, sua presenca também ja foi associada a Vaginose Bacteriana
85.86.87 ¢ 3 infeccgao por Trichomonas vaginalis.'®

 Foi identificada a presencga de Sneathia amnii (2,3%):

o S. amnii (filo Fusobacteriota) € uma bactéria com potencial patogénico devido a sua atividade pro-inflamatéria e foi positivamente
associada as caracteristicas clinicas de corrimento vaginal, odor de amina, pH elevado e presenca de células indicadoras (clue cells).16-88

o Estudos observaram que pode estar associada a Vaginose Bacteriana (VB), complicagdes ginecoldgicas, obstétricas, HPV e Neoplasia
Intraepitelial Cervical.8°

o Um estudo realizou ensaios de sensibilidade para véarios antibiéticos e observou que S. amnii apresentou resisténcia a nafcilina,
tetraciclina e ciprofloxacina. Mas foi sensivel ao metronidazol e a vancomicina. Embora seja sensivel ao metronidazol, pode apresentar
tolerancia ao antibidtico se ocorrer dentro de biofilmes associados a Vaginose Bacteriana.®?

o Outros estudos observaram que a administragdo oral de tinidazol sozinho ou em combinagéo com probiéticos, bem como a administragéo
oral de rifaximina, parecem diminuir efetivamente a abundancia de Sneathia spp. no fluido vaginal de mulheres com Vaginose
Bacteriana.?90.91
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