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RESUMO

O parto prematuro espontaneo (sPTB) permanece entre os principais determinantes
de morbimortalidade neonatal, e evidéncias recentes apontam a microbiota vaginal
materna como componente potencialmente relevante de sua fisiopatologia. Esta
revisdo de escopo objetivou mapear e sintetizar as evidéncias sobre a associacao
entre composicdo e atividade funcional da microbiota vaginal e sPTB, identificando
perfis protetores, fatores de risco e mecanismos biolégicos implicados. A revisao
seguiu recomendacdes do Joanna Briggs Institute e do PRISMA-ScR. Foram
pesquisadas PubMed/MEDLINE, Scopus, Web of Science e BVS, incluindo estudos
observacionais publicados entre 2020 e 5 de outubro de 2025. Dos 332 registros
identificados, 16 estudos compuseram a sintese final. A dominancia por
Lactobacillus crispatus, sobretudo no primeiro e segundo trimestres e quando
associada a estabilidade ecoldgica, foi 0 padrdo mais consistentemente relacionado
a protecdao. Em contraste, Lactobacillus iners e comunidades de alta diversidade
foram frequentemente associados a maior risco, principalmente na presenca de
instabilidade longitudinal e ativagdo inflamatéria local. Metabol6mica, citocinas e
componentes do sistema complemento acrescentaram capacidade discriminatéria as
analises taxonbémicas, sustentando um modelo integrado de disbiose, alteracdes
funcionais e resposta imune do hospedeiro. A heterogeneidade populacional,
temporal e metodoldgica limita inferéncias causais e a aplicagdo clinica imediata.
Conclui-se que modelos multi-6micos e longitudinais, validados em populacées
diversas, sdo mais promissores para compreender e estratificar o risco de sPTB.

INTRODUGCAO

O parto prematuro, definido como nascimento antes de 37 semanas, representa
importante problema de saude publica e permanece entre as principais causas de
morbimortalidade neonatal e infantil. Entre os mecanismos associados ao parto
prematuro espontaneo (sPTB), destacam-se alteracdes do microambiente
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cervicovaginal e ativagdo inflamatéria local, capazes de contribuir para o
desencadeamento precoce das vias do trabalho de parto (CHAN et al., 2022).

Durante a gestacdo, a microbiota vaginal pode apresentar diferentes estados
comunitarios, variando de perfis dominados por Lactobacillus a comunidades de
maior diversidade. A associacdo desses perfis com o sPTB parece depender da
espécie dominante, da estabilidade ecolbgica, da janela gestacional e da resposta
do hospedeiro. Estudos recentes tém incorporado metabolémica, marcadores
imunolégicos e andlises longitudinais para caracterizar essa interacao. Assim, esta
revisdo de escopo teve como objetivo mapear e sintetizar as evidéncias publicadas
entre 2020 e 2025 sobre a relagdo entre microbiota vaginal materna e sPTB,
identificando perfis associados a protecao ou ao risco, mecanismos funcionais e
lacunas relevantes para futuras estratégias de estratificacao.

MATERIAIS E METODOS

Trata-se de revisdo de escopo conduzida conforme as recomendac¢des do Joanna
Briggs Institute e do PRISMA-ScR, estruturada pela estratégia PCC (gestantes
humanas com gestacao unica; microbiota vaginal; associagdo com parto prematuro
espontdneo). Em 5 de outubro de 2025, foram realizadas buscas na BVS,
MEDLINE/PubMed, Web of Science e Scopus, com descritores relacionados a parto
prematuro e microbiota/disbiose vaginal. Incluiram-se estudos observacionais
originais publicados entre 2020 e 5 de outubro de 2025, com amostras vaginais ou
cervicovaginais avaliadas por técnicas moleculares ou funcionais e sPTB <37
semanas como desfecho. Excluiram-se estudos sem analise separada do
componente espontdneo, ndo humanos ou sem dados primarios. Dos 332 registros
identificados, 117 duplicatas foram removidas; 215 foram triados, 41 avaliados na
integra e 16 incluidos. A selecdo e a extracdo foram realizadas por uma Unica
revisora; ndo houve avaliacao formal da qualidade metodolégica.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os 16 estudos incluidos foram predominantemente coortes prospectivas, conduzidas
em diferentes contextos geograficos e perfis de risco obstétrico. Houve variacao
quanto ao momento da coleta cervicovaginal e predominio do sequenciamento 16S
rRNA com classificaggo em CSTs, caracterizando um corpo de evidéncias
heterogéneo do ponto de vista populacional, temporal e metodolégico.

O achado mais consistente foi a associagcdo entre dominancia por Lactobacillus
crispatus, correspondente ao CST |, e menor risco de sPTB. Em coorte etnicamente
diversa, L. crispatus associou-se a perfil metabdlico protetor, e modelos baseados
no metaboloma apresentaram melhor desempenho discriminatério que analises
taxondmicas isoladas (FLAVIANI et al., 2021). De modo convergente, avaliagdo no
primeiro trimestre mostrou menor risco em mulheres com CST | e maior risco
naquelas com CST lll, dominado por Lactobacillus iners, ou CST IV, caracterizado
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por maior diversidade bacteriana (SCHUSTER et al.,, 2024). Esses resultados
indicam que a espécie dominante e o contexto funcional da comunidade sao
relevantes para a associacdo com o desfecho.

Em contraste, comunidades depletadas de lactobacilos e perfis dominados por L.
iners ou classificados como CST IV associaram-se a maior ativagdo imune local. Em
coorte longitudinal de alto risco, esses perfis apresentaram aumento de IL-6, IL-8 e
IL-1B, imunoglobulinas e componentes do complemento, incluindo C3b e C5a. O
risco de sPTB foi maior quando microbiota adversa e inflamacdo coexistiram,
apoiando um modelo de interagdo microbiota—imunidade cervicovaginal, e ndo de
efeito atribuivel a um microrganismo isolado (CHAN et al., 2022).

A relagdo com alteragGes cervicais também foi relevante. No segundo trimestre, o
CST IV associou-se a maior probabilidade de colo curto e também ao sPTB, com
risco particularmente elevado quando disbiose e encurtamento cervical coexistiam
(GERSON et al., 2020). Esse achado reforca o potencial de integracdo entre
parametros microbiolégicos e marcadores clinicos ja utilizados na avaliagao
obstétrica.

Os estudos funcionais e multi-6micos ampliaram a analise taxonémica. Em coorte
etnicamente diversa, modelos que integraram microbiota e metaboloma
discriminaram melhor o sPTB do que a composicao bacteriana isolada (FLAVIANI et
al., 2021). Em coorte longitudinal de alto risco, o sPTB associou-se ao aumento da
diversidade, maior abundancia de Gardnerella vaginalis e Fannyhessea vaginae,
além de alteragbes metabdlicas e inflamatoérias; novamente, o modelo integrado
apresentou melhor discriminagdo (CAVANAGH et al.,, 2025). Esses resultados
sustentam a interagéo entre disbiose, atividade metabdlica e imunidade local.

A temporalidade também se mostrou relevante. Diferengas de risco entre CST I, Ill e
IV foram detectadas ja no primeiro trimestre (SCHUSTER et al., 2024), enquanto
estudos do segundo trimestre relacionaram disbiose a alteragdes cervicais e
inflamatérias associadas ao sPTB (GERSON et al.,, 2020; CHAN et al., 2022;
CAVANAGH et al.,, 2025). Esses achados reforcam a importadncia de estudos
longitudinais com amostragem seriada para esclarecer a sequéncia entre alteracdes
microbianas, resposta do hospedeiro e manifestacao clinica.

Do ponto de vista clinico, a composicao taxon6mica isolada ndo se mostrou
suficiente para estratificar o risco. Em grande coorte australiana, nenhum
microrganismo isolado se associou independentemente ao sPTB, enquanto uma
assinatura bacteriana combinatéria apresentou maior capacidade preditiva (PAYNE
et al.,, 2021). Modelos integrando microbiota, metaboloma e marcadores
imunoldgicos também apresentaram maior capacidade discriminatéria (FLAVIANI et
al., 2021; CAVANAGH et al., 2025). Entretanto, diferencas populacionais, temporais,
fenotipicas e laboratoriais reduzem a comparabilidade; o predominio do 16S rRNA
limita a resolucéo funcional, e varias coortes tiveram poucos eventos. A aplicacao
clinica requer estudos longitudinais maiores, padronizacdo fenotipica, integracao
multi-6mica e validagao externa em populacdes diversas.
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CONCLUSOES

A literatura recente indica que a associacdo entre microbiota vaginal e sPTB é
consistente, porém dependente do contexto biolégico e metodoldgico. Lactobacillus
crispatus representa o perfil mais frequentemente associado a protecao, enquanto L.
iners e comunidades de alta diversidade se relacionam a maior risco principalmente
quando coexistem instabilidade ecoldgica e ativacao inflamatéria. A sintese reforca
que o sPTB nao deve ser interpretado a partir de microrganismos isolados, mas
como resultado da interacao entre composicdo microbiana, atividade metabdlica,
resposta imune local e suscetibilidade materna. Modelos longitudinais e multi-dmicos
sdo, portanto, mais promissores para futura estratificacdo de risco, embora ainda
necessitem de padronizacao e validacao externa antes da aplicacao clinica.
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