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RESUMEN
La microbiota vaginal se encuentra compuesta por 
diferentes tipos de microorganismos los cuales con-
tribuyen a la homeostasis y protección contra infec-
ciones. Sin embargo, la microbiota puede variar de-
pendiendo de los cambios que se experimentan a lo 
largo de la vida de la mujer, especialmente durante la 
adolescencia, embarazo y menopausia, estas etapas 
se caracterizan por cambios hormonales. Esto coad-
yuva a modificaciones en el epitelio cervicovaginal 
y de esta manera es más propenso a enfermedades 
como la disbiosis vaginal y el desarrollo de neoplasia 
intraepitelial cervical. Es de interés abordar la rela-
ción que tiene la microbiota vaginal para el desarrollo 
de los distintos grados de neoplasia intraepitelial cer-
vical, ya que la microbiota cervicovaginal es de gran 
importancia durante la vida de una mujer.
Palabras clave: Microbiota Vaginal, Lactobacillus, Neopla-
sia Intraepitelial Cervical.

ABSTRACT
The vaginal microbiota is shaped by different kinds of 
microorganisms which contribute to maintain the ho-
meostasis and protection against infections. Never-
theless, the vaginal microbiota can change according 
to shifts in the life of women, especially during ado-
lescence, pregnancy and menopause, stages of life 
characterized by hormonal changes which lead to 
modifications of the cervicovaginal epithelium  and 
likely to develop vaginal dysbiosis and cervical in-
traepithelial neoplasia, so that it is interesting to ap-
proach the relation between vaginal microbiota and 
the development of different grades of cervical in-
traepithelial neoplasia since the cervicovaginal mi-

crobiota is important during the life of women.
Keywords: Vaginal microbiota, Lactobacillus, Cervical in-
traepithelial neoplasia.

INTRODUCCIÓN

La microbiota está conformada por bacterias, arqueas, 
protistas, hongos y virus, uno de los nichos biológicos 
que ha cobrado gran importancia en los últimos años es 
la vagina, ya que aloja un ecosistema equilibrado y diná-
mico1. Algunos factores que pueden afectar o modificar 
la microbiota vaginal son: edad, dieta, obesidad, fase 
del ciclo menstrual, raza, conductas sexuales, tabaquis-
mo y composición bacteriana2,3.

Se ha demostrado que las bacterias que se localizan en 
el intestino se asocian con la expresión de algunas hor-
monas sexuales, porque la presencia de los productos 
enzimáticos que metabolizan estrógenos al conjugarlos 
y desconjugarlos modifican los niveles en el torrente 
sanguíneo4. Estos cambios en la composición de la mi-
crobiota intestinal pueden tener un impacto negativo 
en los niveles de estrógenos y de esta manera afectar la 
salud vaginal5. Todo lo anterior contribuye a mantener 
la homeostasis y así contribuir en la protección contra 
infecciones, sin embargo, cuando existen alteraciones 
en ella se produce una disbiosis vaginal6-9.

La disbiosis vaginal puede ocasionar enfermedades 
como la Vaginosis Bacteriana (VB), durante esta el nú-
mero de Lactobacillus spp. es bajo, por lo tanto, estos 
microorganismos se consideran un biomarcador de salud 
vaginal2,10. Estas alteraciones pueden coadyuvar a una 
infección por Virus del Papiloma Humano (VPH) y su pro-
gresión a los distintos grados de Neoplasia Intraepitelial 
Cervical (NIC), sobre todo en mujeres mayores de 25 
años y que tienen coinfecciones1,11-14.
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Por lo tanto, el objetivo de esta revisión es abordar la 
relación que tiene la microbiota vaginal para el desa-
rrollo de NIC

Microbiota vaginal

Hasta el momento se sabe que la microbiota vaginal esta 
colonizada principalmente por Lactobacillus spp., esta 
ha sido categorizada en siete diferentes tipos de estado 
de comunidad (Community State Types, por sus siglas en 
inglés) según se encuentre predominantemente coloni-
zada (Cuadro 1)1,14,15.

Cuadro 1. Tipos de estado de la comunidad del microbiota vaginal.

Estado de la comunidad (CST) Microorganismos
CST I Lactobacillus crispatus

CST II Lactobacillus gasseri

CST III Lactobacillus iners

CST IV 

   CST IV-A

   

   CST IV-B

Anaerococus, Peptoniphilus, Corynebacterium, Prevotella, Finegoldia y Streptococcus

Atopobium, Gardnerella, Sneathia, Mobiluncus, Megasphera y diversos tipos de Clostridiales

CST V Lactobacillus jensenii

CST VI Gardnerella vaginalis

CST VII G. vaginalis y Lactobacillus spp. 

Disbiosis Vaginal

Los Lactobacillus producen peróxido de hidrogeno y pre-
servan un ambiente ácido protector en la vagina con un 
pH bajo (<4.5), por lo tanto, un cambio en ellos puede 
ocasionar una VB16. Entre los microorganismos que oca-
sionan disbiosis vaginal están Anaerococcus tetradius, 
Ureaplasma urealyticum, Veillonella atypica, Coryne-
bacterium glucuronolyticum, G. vaginalis, Prevotella bi-
via y Atopobium vaginae16-18.

Durante una VB los primeros colonizadores son G. vagi-
nalis y P. bivia que se encuentran de forma abundante, 
aunque no producen una gran respuesta inflamatoria de 
células epiteliales debido a que poseen la capacidad de 
evadir el sistema inmune mediante el establecimien-
to de su propio biofilm. Los colonizadores secundarios 
como A. vaginae y Snethia spp. contribuyen a una mayor 
respuesta inmune y además favorecen la aparición de 
signos y síntomas como leucorrea y mal olor14,18.

Se ha asociado a L. iners con la infección por VPH, el 
desarrollo de NIC y Cáncer Cervicouterino (CaCu), aun-
que hay mayor probabilidad de adquirir una infección 
por VPH cuando existe una coinfección por Chlamydia 
trachomatis19. Los L. iners suelen asociarse con infec-
ciones vaginales que pueden inducir inflamación y ele-
vación de citoquinas proinflamatorias, situaciones que 
predisponen al daño molecular del ADN y de esta mane-

ra favorecen algunas mutaciones genéticas que ocasio-
nan transformación en las células epiteliales normales a 
células cancerígenas20-22.

Modificación de la microbiota vaginal en los diferen-
tes grados de NIC

El VPH es la enfermedad de transmisión sexual más co-
mún que la mayoría de las mujeres logra eliminar, sin 
embargo, en un porcentaje de los casos esto no sucede 
y ocurre un proceso de cambios celulares en el epitelio 
del cérvix22. Estos cambios se representan como anor-
malidades histológicas de acuerdo con la clasificación 
de Richart en: NIC I, NIC II, NIC III y CaCu. La presencia 
de microorganismos como A. vaginae, G. vaginalis y Sne-
thia spp. están presentes en mujeres con algún grado de 
NIC, este hecho sugiere que algunos factores adicionales 
pueden influir en la progresión de estas a CaCu17,23,24.

La NIC I es una lesión precancerígena que consiste en un 
proceso inflamatorio sostenido en donde se ha obser-
vado un predominio de bacterias como Sneathia spp., 
Pseudomonas, Shuttleworthia satelles, Megasphaera 
elsdenii y Fusobacterium spp. (capaz de promover la 
carcinogénesis al modular la señalización de E-cadheri-
na/b-catetina a través de la sobreexpresión de la adhe-
sina FadA que modifica el microambiente inmunitario) 
en mujeres con este tipo de lesión (Figura 1)13,25,26.

La NIC II se considera una lesión de alto grado con una 
disminución de Lactobacillus en presencia de mircroor-
ganismos patógenos, además esto puede interferir en la 
regresión de la neoplasia a mediano plazo13. Un estudio 
realizado por Mitra con 45 mujeres con diagnóstico de 
NIC II, después de 1 a 2 años del mismo no mostraron 
regresión de la enfermedad y se observó un incremento 
en la cantidad de especies de Megasphaera (contribu-
yente negativo a la síntesis de acetato a partir de la ace-
til-CoA esto puede indicar competencia por el sustrato), 
Prevotella timonensis, G. vaginalis (secreta vaginolisina, 
toxina capaz de formar poros en el epitelio vaginal y se-
cretar sialidasa que degrada el moco vaginal) y Anaero-
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coccus christensenii, mientras que en aquellas mujeres 
en las cuales ocurrió regresión predominaba el género 
de Lactobacillus (Figura 1)9,27,28.

La NIC III es una lesión de alto riesgo que en la ma-
yor parte de los casos progresa a CaCu9. En un estudio 
realizado por Chorna con mujeres hispanas se encontró 
que en mujeres mexicanas la presencia de Sneathia spp. 
en la microbiota vaginal funciona como un biomarca-
dor para NIC III, mientras que en mujeres habitantes de 
Puerto Rico una disminución en el número de Lactoba-
cillus se asocia con un incremento en la presencia de A. 
vaginae y G. vaginalis (Figura 1)28.

CONCLUSIÓN

La relación entre la microbiota de mujeres sanas y aque-
llas con algún grado de NIC es un área de investigación 
relativamente nueva que permite apreciar diferencias 
en su composición que pudieran ofrecer una nueva op-
ción terapéutica prometedora para la salud vaginal.
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