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RESUMO

A microbiota vaginal desempenha papel fundamental na

manutenção da homeostase e na proteção contra microrganismos

oportunistas, destacando-se as bactérias do gênero Lactobacillus,

responsáveis pela produção de ácido lático e substâncias

antimicrobianas. O presente estudo objetivou analisar a relação

entre o uso prolongado de antibióticos, as alterações na microbiota

vaginal e o desenvolvimento da candidíase vulvovaginal. Realizou-se

uma revisão bibliográfica descritiva, mediante análise de 24 artigos

científicos publicados entre 2016 e 2025, selecionados em bases

científicas nacionais e internacionais. Os resultados demonstraram

que a antibioticoterapia pode modificar a composição das

comunidades bacterianas e fúngicas, favorecendo alterações no

equilíbrio vaginal e condições associadas à proliferação de Candida

albicans. Entretanto, os efeitos variam conforme a classe do

antimicrobiano, as espécies bacterianas presentes e as

características individuais da microbiota. Verificou-se que o

desenvolvimento da candidíase não depende exclusivamente da

redução dos lactobacilos, envolvendo também mecanismos de

virulência fúngica e respostas imunológicas do hospedeiro. Além

disso, a colonização por Candida spp. não caracteriza

necessariamente infecção sintomática. Embora a antibioticoterapia

represente um fator predisponente, as evidências analisadas não

permitiram estabelecer relação causal direta entre a duração

prolongada do tratamento e o aumento proporcional do risco de

candidíase. Conclui-se que a associação apresenta caráter

multifatorial, ressaltando a importância do uso racional de

antibióticos e da realização de novos estudos que investiguem

especificamente os efeitos da duração da exposição antimicrobiana

sobre a microbiota vaginal e a suscetibilidade à infecção em

diferentes condições clínicas.
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ABSTRACT

The vaginal microbiota plays a fundamental role in maintaining

homeostasis and protecting against opportunistic microorganisms,

particularly bacteria of the genus Lactobacillus, which are

responsible for producing lactic acid and antimicrobial substances.

This study aimed to analyze the relationship between prolonged

antibiotic use, alterations in the vaginal microbiota, and the

development of vulvovaginal candidiasis. A descriptive literature

review was conducted through the analysis of 24 scientific articles

published between 2016 and 2025, selected from national and

international scientific databases. The findings demonstrated that

antibiotic therapy can alter the composition of bacterial and fungal

communities, promoting disruptions in vaginal microbial balance

and creating conditions associated with the proliferation of Candida

albicans. However, these effects vary depending on the

antimicrobial class, the bacterial species present, and the individual

characteristics of the microbiota. The findings also indicated that the

development of candidiasis does not depend exclusively on the

reduction of lactobacilli but also involves fungal virulence

mechanisms and host immune responses. Furthermore,

colonization by Candida spp. does not necessarily indicate

symptomatic infection. Although antibiotic therapy represents a

predisposing factor, the evidence reviewed did not establish a direct

causal relationship between prolonged treatment duration and a

proportional increase in the risk of candidiasis. In conclusion, this

association is multifactorial, highlighting the importance of rational

antibiotic use and the need for further studies specifically

investigating the effects of antimicrobial exposure duration on the



vaginal microbiota and susceptibility to infection under different

clinical conditions.

Keywords: Anti-bacterial agents; Candidiasis vulvovaginal;

Microbiota.

1. INTRODUÇÃO

O uso prolongado de antibióticos promove alterações na

composição da microbiota vaginal, reduzindo a população de

bactérias protetoras do gênero Lactobacillus e favorecendo a

instalação da disbiose vaginal. Como consequência, ocorre aumento

da proliferação de Candida albicans, elevando o risco de

desenvolvimento da candidíase vulvovaginal.

O corpo humano possui diversos microrganismos fundamentais

para o funcionamento adequado do organismo, considerando que a

microbiota vaginal participa de mecanismos relacionados à

imunidade, metabolismo e proteção contra agentes patogênicos

(Saraf et al., 2021). Além disso, a presença desses microrganismos

estabelece uma relação equilibrada com o hospedeiro, contribuindo

para a manutenção da homeostase e da estabilidade fisiológica do

organismo. Entre os diferentes microbiomas presentes no corpo

humano, a microbiota vaginal possui grande importância para a

saúde feminina por atuar diretamente na proteção do trato genital e

na manutenção da homeostase vaginal (Ceccarani et al., 2019).

A microbiota vaginal é composta por uma comunidade dinâmica de

microrganismos que sofre influência constante de fatores

hormonais, fisiológicos e ambientais (Shen et al., 2022). Alterações

relacionadas à idade, ciclo menstrual, gestação, atividade sexual,

hábitos íntimos e uso de medicamentos podem modificar a



composição dos microrganismos presentes no ambiente vaginal

(Saraf et al., 2021). Apesar dessas variações, mulheres saudáveis em

idade reprodutiva geralmente apresentam predominância de

bactérias do gênero Lactobacillus, frequentemente associadas à

manutenção da estabilidade microbiana vaginal (Amabebe;

Anumba, 2018).

Além da proteção local, a microbiota vaginal também está

diretamente relacionada à saúde reprodutiva feminina (Van de

Wijgert; Jespers, 2017). Alterações na composição microbiana vaginal

podem favorecer processos infecciosos, inflamatórios e diferentes

complicações ginecológicas e obstétricas (Saraf et al., 2021). Entre as

principais condições associadas às alterações desse ecossistema

destacam-se infecções vaginais recorrentes, infecções sexualmente

transmissíveis, infertilidade e complicações gestacionais, incluindo

parto prematuro (Van de Wijgert; Jespers, 2017).

Com o avanço das pesquisas relacionadas ao microbioma vaginal,

tornou-se possível compreender melhor a relação entre os

microrganismos vaginais e a saúde ginecológica feminina (Kalia et

al., 2020). Estudos recentes demonstram que alterações na

composição da microbiota vaginal podem impactar diretamente o

ambiente genital feminino e favorecer o surgimento de diferentes

alterações clínicas (Ceccarani et al., 2019). Dessa forma, compreender

os fatores que interferem na composição desse ecossistema

microbiano tornou-se essencial para o desenvolvimento de

estratégias de prevenção, diagnóstico e tratamento de alterações

ginecológicas associadas à disbiose vaginal (Saraf et al., 2021).

A antibioticoterapia representa uma das principais ferramentas

terapêuticas utilizadas no tratamento de infecções bacterianas,



contribuindo significativamente para a redução da mortalidade

associada a doenças infecciosas. Entretanto, o uso prolongado e

indiscriminado desses medicamentos pode provocar alterações

importantes na microbiota humana, especialmente na microbiota

vaginal, favorecendo estados de disbiose e comprometendo os

mecanismos naturais de defesa do trato genital feminino (Borrego-

Ruiz; Borrego, 2025).

A candidíase vulvovaginal é considerada uma das infecções

ginecológicas mais frequentes em mulheres em idade reprodutiva,

acometendo milhões de mulheres em todo o mundo (Yano et al.,

2019; Gonçalves et al., 2016; Denning et al., 2018). Além do

desconforto físico causado pelos sintomas, como prurido, ardência,

irritação e corrimento vaginal, a infecção também pode impactar

negativamente a qualidade de vida, o bem-estar emocional, a vida

sexual e a saúde reprodutiva feminina (Rosati et al., 2020). Nos casos

recorrentes, observa-se ainda maior impacto psicossocial e

necessidade de tratamentos prolongados, favorecendo aumento

dos custos relacionados ao acompanhamento clínico e terapêutico

(Neal; Martens, 2022).

Apesar da elevada incidência da candidíase vulvovaginal e da

reconhecida associação entre antibioticoterapia e disbiose vaginal,

os mecanismos envolvidos nesse processo ainda não são

completamente compreendidos (Shukla; Sobel, 2019). Além disso, a

influência específica da duração do tratamento sobre a composição

da microbiota vaginal e o desenvolvimento da infecção ainda

apresenta lacunas na literatura. Diante disso, torna-se relevante

investigar essa associação, contribuindo para uma melhor

compreensão dos possíveis efeitos da antibioticoterapia sobre a

saúde vaginal feminina.



O trabalho tem como objetivo analisar a relação entre o uso

prolongado de antibióticos, as alterações na composição da

microbiota vaginal e o desenvolvimento da candidíase vulvovaginal,

considerando os mecanismos envolvidos na disbiose e na

suscetibilidade à infecção.

2. METODOLOGIA DE PESQUISA

Para atender ao objetivo proposto, foi realizada uma revisão

bibliográfica de caráter descritivo, fundamentada na análise de

publicações científicas relacionadas à antibioticoterapia, à

composição da microbiota vaginal e à candidíase vulvovaginal. A

abordagem adotada permitiu reunir e discutir as evidências

disponíveis sobre essa associação, considerando os mecanismos

envolvidos e as limitações identificadas na literatura.

A busca dos artigos científicos foi realizada entre os meses de

fevereiro a outubro de 2026, utilizando as bases de dados PubMed,

SciELO, Google Scholar e periódicos indexados nas plataformas

Frontiers, MDPI, Nature, BMC e Research in Microbiology. Para a

pesquisa, foram utilizados descritores em português e inglês,

incluindo os termos: “microbiota vaginal”, “vaginal microbiome”,

“disbiose vaginal”, “vulvovaginal candidiasis”, “Candida albicans”,

“antibiotics”, “antibiotic therapy” e “Lactobacillus”, os termos foram

combinados por meio dos operadores booleanos AND e OR.

Como critérios de inclusão, foram selecionados artigos publicados

entre os anos de 2016 e 2025, nos idiomas português e inglês, que

abordassem a composição da microbiota vaginal, os mecanismos

envolvidos na disbiose vaginal, o impacto da antibioticoterapia sobre

o ambiente vaginal e sua relação com o desenvolvimento da



candidíase vulvovaginal. Também foram incluídos artigos de revisão

e estudos originais considerados relevantes para a temática.

Foram excluídos estudos duplicados, trabalhos que não

apresentavam relação direta com o tema proposto e publicações

que abordavam exclusivamente outras infecções ginecológicas sem

associação com a microbiota vaginal ou com a candidíase

vulvovaginal.

Após a aplicação dos critérios de inclusão e exclusão, foram

selecionados 24 artigos científicos para compor a fundamentação

teórica deste estudo, por apresentarem informações relevantes e

atualizadas sobre a influência dos antibióticos na microbiota vaginal

e sua associação com o desenvolvimento da candidíase

vulvovaginal.

3. REFERENCIAL TEÓRICO

Durante o período reprodutivo feminino, a microbiota vaginal

saudável apresenta predominância de bactérias do gênero

Lactobacillus (Amabebe; Anumba, 2018). Entre as espécies mais

frequentemente encontradas destacam-se Lactobacillus crispatus,

Lactobacillus gasseri, Lactobacillus jensenii e Lactobacillus iners

(Ceccarani et al., 2019). Essas bactérias exercem importante função

protetora na manutenção da homeostase vaginal e na prevenção da

colonização por agentes infecciosos oportunistas (Valenti et al.,

2018).

Os lactobacilos são responsáveis pela produção de ácido lático a

partir do metabolismo do glicogênio presente nas células epiteliais

vaginais (Tachedjian et al., 2017). A produção desse ácido contribui

para a manutenção do pH vaginal em níveis mais ácidos, criando um



ambiente desfavorável para a proliferação excessiva de bactérias

anaeróbias e fungos oportunistas (Han; Liu; Chen, 2021). Além disso,

o ácido lático também participa da modulação da resposta

imunológica local e auxilia na preservação da integridade da

mucosa vaginal (Tachedjian et al., 2017).

Além da manutenção do pH ácido, os lactobacilos também

produzem substâncias antimicrobianas, como bacteriocinas e

peróxido de hidrogênio, que auxiliam no controle microbiano local

(Valenti et al., 2018). Esses microrganismos ainda competem por

nutrientes e sítios de adesão presentes na mucosa vaginal,

dificultando a colonização de patógenos oportunistas (Kalia et al.,

2020). Dessa forma, a microbiota vaginal atua como uma importante

barreira natural de defesa do trato genital feminino (Valenti et al.,

2018).

A estabilidade da microbiota vaginal depende da interação

equilibrada entre microbiota, hormônios e sistema imunológico

(Shen et al., 2022). Alterações hormonais, uso de medicamentos,

estresse e outros fatores externos podem interferir na composição

microbiana vaginal (Saraf et al., 2021). Quando ocorre redução da

população de lactobacilos e aumento da diversidade microbiana,

estabelece-se um quadro de disbiose vaginal (Han; Liu; Chen, 2021).

Esse desequilíbrio compromete os mecanismos naturais de defesa

do trato genital feminino e favorece o crescimento de

microrganismos oportunistas (Borrego-Ruiz; Borrego, 2025). Estudos

demonstram que microbiotas dominadas por Lactobacillus

crispatus costumam apresentar maior estabilidade, enquanto a

predominância de Lactobacillus iners está frequentemente

associada a estados de transição e desequilíbrio microbiano



(Ceccarani et al., 2019). Entre os microrganismos favorecidos pela

alteração da microbiota vaginal destaca-se Candida albicans, fungo

que pode estar presente de forma comensal no ambiente vaginal

sem causar sintomas clínicos (Gonçalves et al., 2016; Denning et al.,

2018). Entretanto, alterações no equilíbrio microbiano e no pH

vaginal podem favorecer sua proliferação excessiva e o

desenvolvimento da candidíase vulvovaginal (Kalia et al., 2020).

A microbiota vaginal saudável apresenta predominância de

bactérias do gênero Lactobacillus, responsáveis pela manutenção do

pH vaginal ácido e pelo controle da proliferação de microrganismos

oportunistas (Chee; Chew; Than, 2020). Entretanto, fatores

intrínsecos e extrínsecos, incluindo o uso de antibióticos, podem

alterar significativamente esse equilíbrio microbiano, favorecendo o

crescimento excessivo de fungos do gênero Candida, especialmente

Candida albicans (Shukla; Sobel, 2019). Estudos recentes

demonstram que antibióticos β-lactâmicos promovem alterações no

microbioma capazes de estimular mecanismos associados à

transição de Candida albicans de um estado comensal para um

perfil invasivo e patogênico (Tan et al., 2021).

A análise dos estudos selecionados demonstra que a composição da

microbiota vaginal e sua relação com a candidíase vulvovaginal

dependem de diferentes fatores. Embora a predominância de

Lactobacillus esteja frequentemente associada à estabilidade do

ambiente vaginal, diferenças entre espécies, condições individuais e

exposições externas podem modificar a dinâmica desse

ecossistema. Nesse contexto, a antibioticoterapia se destaca como

um dos fatores capazes de interferir nessas relações, embora seus

efeitos não ocorram de maneira uniforme e sua associação com a



CVV envolva mecanismos ainda parcialmente esclarecidos

(Ceccarani et al., 2019; Shukla; Sobel, 2019).

Entre as espécies frequentemente encontradas destacam-se

Lactobacillus crispatus, Lactobacillus gasseri, Lactobacillus jensenii e

Lactobacillus iners. Entretanto, a presença dessas espécies pode

apresentar diferentes relações com a estabilidade da microbiota.

Lactobacillus crispatus foi associado com maior frequência a

condições de equilíbrio vaginal, enquanto Lactobacillus iners

apresentou maior participação em comunidades microbianas

alteradas, demonstrando que a identificação do gênero

Lactobacillus, isoladamente, não representa todas as características

funcionais da comunidade vaginal (Ceccarani et al., 2019).

A atividade protetora dos lactobacilos envolve mecanismos como a

produção de ácido lático, que contribui para a manutenção das

condições do ambiente vaginal, além da produção de substâncias

antimicrobianas e da competição por nutrientes e sítios de adesão.

Esses mecanismos atuam de maneira conjunta na manutenção do

equilíbrio local, embora não representem proteção absoluta contra a

candidíase, cujo desenvolvimento também depende das

características do fungo e da resposta do hospedeiro (Tachedjian et

al., 2017; Valenti et al., 2018).

A composição da microbiota vaginal também apresenta variações

relacionadas à idade, alterações hormonais, ciclo menstrual,

gestação, atividade sexual, hábitos individuais e uso de

medicamentos. Por esse motivo, nem toda modificação da

comunidade microbiana deve ser interpretada como patológica.

Alterações mais significativas nas relações entre as populações

presentes, entretanto, podem participar de estados de disbiose



associados a diferentes condições do trato genital feminino (Chen et

al., 2021; Shen et al., 2022).

Em uma análise envolvendo 79 mulheres em idade reprodutiva

distribuídas entre grupos saudáveis e grupos com candidíase

vulvovaginal, vaginose bacteriana ou infecção por Chlamydia

trachomatis, foram identificadas diferenças na composição da

microbiota e no perfil metabólico entre as condições analisadas,

incluindo alterações na presença de lactobacilos e nos níveis de

lactato. Esses resultados demonstram que diferentes condições

clínicas podem estar acompanhadas por modificações mais amplas

no ecossistema vaginal. Entretanto, por se tratar da comparação

entre grupos com condições distintas, esses achados não permitem

concluir que a antibioticoterapia tenha provocado as alterações

observadas ou que essas modificações tenham antecedido o

desenvolvimento da candidíase (Ceccarani et al., 2019).

Entre os fatores capazes de interferir nesse equilíbrio encontra-se a

antibioticoterapia. Embora os antibióticos sejam fundamentais para

o tratamento de infecções bacterianas, sua ação pode alcançar

outras populações bacterianas presentes no organismo,

modificando as relações existentes na comunidade microbiana.

Nesse contexto, a exposição aos antibacterianos pode alterar as

condições do ambiente vaginal e as interações estabelecidas com

outros microrganismos, incluindo fungos do gênero Candida

(Shukla; Sobel, 2019).

Além disso, as bactérias presentes na microbiota vaginal não

apresentam necessariamente a mesma resposta aos diferentes

antimicrobianos. A avaliação de 25 isolados de bactérias ácido-láticas

vaginais diante de 16 antibióticos demonstrou diferenças nos perfis



de suscetibilidade e resistência, indicando que as populações

presentes nesse ambiente podem responder de maneira distinta à

exposição aos medicamentos. Esses resultados fornecem

fundamento para considerar a ocorrência de pressão seletiva sobre a

comunidade bacteriana, embora estudos realizados com isolados

em condições laboratoriais não reproduzam integralmente a

dinâmica da microbiota vaginal no organismo (Sirichoat et al., 2020).

A pressão seletiva exercida pelos antimicrobianos pode, portanto,

favorecer a permanência de populações menos suscetíveis

enquanto outras são mais afetadas, contribuindo para uma

composição diferente daquela observada antes da exposição. Essa

interpretação também demonstra porque os efeitos da

antibioticoterapia sobre a microbiota vaginal não devem ser

reduzidos à ideia de eliminação generalizada dos lactobacilos, uma

vez que a resposta depende das espécies presentes, do

medicamento utilizado e das condições anteriores da comunidade.

Essa complexidade pode ser observada após o tratamento com

metronidazol oral em mulheres com vaginose bacteriana e/ou

tricomoníase. Após a intervenção, houve redução da concentração

de bactérias anaeróbias associadas à vaginose e aumento da

concentração média de lactobacilos, sendo Lactobacillus iners é a

espécie mais frequente antes e depois do tratamento. Nesse

contexto, portanto, a exposição ao antimicrobiano foi acompanhada

por aumento, e não redução, dos lactobacilos. Como as participantes

apresentavam uma condição vaginal previamente alterada e o

medicamento estava direcionado ao seu tratamento, os resultados

reforçam que os efeitos dos antibióticos precisam ser interpretados

considerando a indicação terapêutica e o estado inicial da

microbiota (Verwijs et al., 2020).



Nesse contexto, estratégias voltadas à restauração da microbiota

vaginal também têm sido investigadas. O uso de probióticos

contendo cepas de Lactobacillus e de derivados produzidos por

essas bactérias apresenta potencial como abordagem

complementar para favorecer o restabelecimento de um ambiente

vaginal equilibrado. Entretanto, apesar dos resultados promissores

descritos na literatura, ainda existem limitações relacionadas à

aplicação dessas estratégias, sendo necessários estudos adicionais

para estabelecer de maneira mais consistente sua utilização na

prevenção e no manejo das alterações do ecossistema vaginal (Chee;

Chew; Than, 2020).

Embora a exposição aos antibióticos seja reconhecida como um

fator associado a candidíase vulvovaginal, os mecanismos

responsáveis por essa relação permanecem parcialmente

esclarecidos. Alterações no ambiente vaginal constituem uma das

explicações propostas, porém a associação não pode ser atribuída

exclusivamente à redução dos lactobacilos, indicando uma relação

mais complexa entre antibioticoterapia e CVV (Shukla; Sobel, 2019).

Essa associação também é observada clinicamente. Em um estudo

envolvendo 284 mulheres, o uso de antibióticos foi o fator de risco

mais frequentemente mencionado entre aquelas que identificaram

uma possível causa para seus episódios de CVV, correspondendo a

37,8% dos relatos. Embora esse resultado não estabeleça uma

relação causal, reforça a antibioticoterapia como possível fator

predisponente para a doença (Yano et al., 2019).

Alterações na comunidade fúngica após antibioticoterapia também

foram observadas em mulheres submetidas ao tratamento com

metronidazol vaginal durante cinco dias para vaginose bacteriana. A



detecção de fungos aumentou de 19% antes do tratamento para

46% imediatamente após a intervenção, sendo Candida albicans

responsável pela maior parte desse aumento. Posteriormente, a

abundância fúngica retornou aos níveis anteriores, indicando caráter

transitório da alteração. Entretanto, a maior detecção de fungos não

corresponde necessariamente ao desenvolvimento de candidíase

sintomática e, como as participantes apresentavam vaginose

bacteriana e receberam especificamente metronidazol, os

resultados não podem ser generalizados para outras classes de

antibióticos ou para mulheres com microbiota inicialmente saudável

(Armstrong et al., 2024).

Quando analisados em conjunto, os resultados referentes às

comunidades bacteriana e fúngica reforçam que o ecossistema

vaginal precisa ser considerado de maneira integrada. Enquanto

determinadas intervenções antimicrobianas podem modificar a

composição bacteriana, alterações na comunidade fúngica também

podem ocorrer após o tratamento. Entretanto, os estudos

disponíveis não permitem estabelecer que essas mudanças

aconteçam da mesma forma em diferentes situações clínicas ou

que necessariamente resultem em CVV (Armstrong et al., 2024;

Verwijs et al., 2020).

Outro mecanismo potencial relacionado à exposição aos antibióticos

foi demonstrado experimentalmente a partir da observação de que

antibióticos β-lactâmicos podem favorecer a liberação bacteriana de

fragmentos de peptidoglicano capazes de estimular o crescimento

de hifas de Candida albicans. Esse achado sugere que os efeitos da

antibioticoterapia podem envolver não apenas alterações

quantitativas das populações microbianas, mas também mudanças

nas interações entre bactérias e fungos (Tan et al., 2021).



Entretanto, esse mecanismo não foi demonstrado diretamente na

microbiota vaginal humana. Dessa forma, sua aplicação à CVV deve

ser interpretada como uma possibilidade mecanística, e não como

comprovação de que esse processo seja responsável pelo

desenvolvimento da doença após o uso de antibióticos. A

comparação entre evidências experimentais e estudos realizados em

mulheres contribui para ampliar a compreensão do tema, desde

que sejam preservadas as diferenças entre os contextos investigados

(Armstrong et al., 2024; Tan et al., 2021).

A presença de Candida albicans no ambiente vaginal, por sua vez,

não representa necessariamente a ocorrência de candidíase

vulvovaginal. O fungo pode estar presente de forma comensal sem

provocar manifestações clínicas, sendo a progressão para a doença

dependente da interação entre suas características, as condições

locais e fatores relacionados ao hospedeiro. Dessa forma,

colonização e infecção representam situações distintas, e o aumento

da presença ou abundância de Candida precisa ser interpretado

juntamente com os sinais, sintomas e demais informações clínicas

(Gonçalves et al., 2016; Willems et al., 2020).

Quando condições favoráveis são estabelecidas, diferentes

mecanismos de virulência de Candida albicans podem contribuir

para o desenvolvimento da infecção. Entre eles estão a capacidade

de adesão às células do hospedeiro, adaptação às condições

ambientais, aquisição de nutrientes e transição da forma de

levedura para formas filamentosas, principalmente hifas. Essa

capacidade de modificar sua morfologia participa da interação do

fungo com o epitélio e demonstra que sua patogenicidade depende

também do comportamento apresentado diante das condições

encontradas no ambiente vaginal (Lopes; Lionakis, 2022).



Durante a infecção, a formação de hifas e a produção de

candidalisina podem provocar danos às células epiteliais e estimular

a liberação de mediadores inflamatórios, favorecendo o

recrutamento de células do sistema imunológico, especialmente

neutrófilos. Entretanto, a resposta inflamatória não representa

apenas uma tentativa de eliminação do fungo, pois uma inflamação

exacerbada da mucosa também pode participar das manifestações

clínicas da CVV. Dessa forma, sintomas como prurido, ardência,

irritação e desconforto vaginal resultam da interação entre a

atividade do fungo e a resposta local do hospedeiro, e não

exclusivamente da quantidade de Candida presente (Rosati et al.,

2020; Willems et al., 2020).

Essa interação ajuda a compreender por que a exposição a um

mesmo fator predisponente não resulta necessariamente na mesma

manifestação clínica em todas as mulheres. A antibioticoterapia

pode modificar componentes do ambiente microbiano, mas o

desenvolvimento da doença depende da combinação dessas

alterações com os mecanismos de virulência do fungo e com a

resposta do hospedeiro (Rosati et al., 2020; Shukla; Sobel, 2019).

Nos casos recorrentes, a compreensão da CVV torna-se ainda mais

complexa. Embora Candida albicans permaneça como a espécie

mais frequentemente relacionada à infecção, espécies não-albicans

também podem estar envolvidas e apresentar diferenças na

suscetibilidade aos antifúngicos, dificultando o manejo de alguns

casos. A recorrência, portanto, não deve ser interpretada como uma

condição uniforme nem atribuída exclusivamente à permanência de

uma alteração bacteriana ou à exposição prévia aos antibióticos

(Gonçalves et al., 2016; Kalia; Singh; Kaur, 2020).



A elevada carga da candidíase vulvovaginal recorrente e suas

implicações para a qualidade de vida reforçam a importância da

investigação adequada dos episódios. Especialmente nesses casos, o

histórico de antibioticoterapia representa uma informação relevante,

mas não substitui a confirmação diagnóstica e a identificação do

agente envolvido. A repetição dos sintomas pode apresentar

diferentes características microbiológicas e clínicas, exigindo

avaliação que considere tanto os fatores predisponentes quanto as

particularidades de cada episódio (Denning et al., 2018; Neal;

Martens, 2022).

Diante dos estudos analisados, observa-se que a relação entre

antibioticoterapia, microbiota vaginal e candidíase vulvovaginal

envolve diferentes mecanismos. Os antibióticos podem modificar a

composição das comunidades bacterianas e as interações existentes

no ecossistema vaginal, enquanto alterações na comunidade

fúngica também podem ocorrer após determinados tratamentos. A

progressão da colonização para a doença, entretanto, depende

ainda dos mecanismos de virulência de Candida e da resposta do

hospedeiro, demonstrando o caráter multifatorial da CVV

(Armstrong et al., 2024; Shukla; Sobel, 2019; Willems et al., 2020).

Um aspecto particularmente importante para o presente estudo

refere-se à duração da antibioticoterapia. Embora o trabalho tenha

como foco o impacto do uso prolongado desses medicamentos, os

estudos analisados apresentam evidências mais consistentes sobre

a exposição aos antibióticos de maneira geral. A partir desses

resultados, não é possível estabelecer que o aumento da duração do

tratamento provoque proporcionalmente maior alteração da

microbiota vaginal ou maior risco de desenvolvimento de

candidíase. A associação entre exposição aos antibióticos e CVV e a



influência específica da duração do tratamento constituem questões

distintas e exigem evidências próprias (Armstrong et al., 2024;

Shukla; Sobel, 2019).

Além disso, um tratamento contínuo de maior duração e a

realização de vários ciclos curtos de antibioticoterapia não

representam necessariamente exposições equivalentes. Fatores

como classe do medicamento, dose, via de administração, intervalo

entre os tratamentos e composição anterior da microbiota podem

influenciar os efeitos observados. Dessa maneira, a duração da

antibioticoterapia não deve ser analisada isoladamente dos demais

elementos envolvidos.

A limitada quantidade de evidências específicas sobre o uso

prolongado identificada nesta revisão representa uma lacuna

importante para a compreensão do tema. Estudos que comparem

diferentes períodos de tratamento, considerem as classes e doses

utilizadas e acompanhem a composição da microbiota vaginal antes

e após a antibioticoterapia poderão contribuir para esclarecer de

maneira mais direta essa relação. Da mesma forma, a avaliação

conjunta da microbiota, dos sintomas e da confirmação diagnóstica

da CVV é necessária para diferenciar alterações microbianas

transitórias do desenvolvimento efetivo da doença.

De forma geral, os resultados analisados sustentam a importância

da antibioticoterapia como um dos fatores associados às alterações

do ecossistema vaginal e à suscetibilidade à candidíase vulvovaginal.

Entretanto, a literatura não sustenta uma explicação baseada

exclusivamente na redução dos lactobacilos. A relação envolve

alterações nas comunidades bacteriana e fúngica, mecanismos de

virulência de Candida e características da resposta do hospedeiro,



preservando-se a distinção entre colonização e doença (Armstrong

et al., 2024; Rosati et al., 2020; Shukla; Sobel, 2019).

Nesse contexto, o uso racional de antibióticos permanece

importante para evitar exposições desnecessárias capazes de

interferir nas comunidades microbianas do organismo. No ambiente

vaginal, reconhecer esses possíveis efeitos permite considerar a

antibioticoterapia como parte de um conjunto de fatores envolvidos

na suscetibilidade à CVV, sem desconsiderar sua importância

terapêutica ou atribuir a ela, isoladamente, a ocorrência de todos os

episódios. Assim, os resultados reforçam a necessidade de indicação

adequada dos antibacterianos e, ao mesmo tempo, demonstram

que a relação entre seu uso, as alterações da microbiota vaginal e o

desenvolvimento da candidíase ainda apresenta aspectos que

necessitam de maior investigação (Neal; Martens, 2022; Shukla;

Sobel, 2019).

4. CONCLUSÃO

A partir dos estudos analisados, foi possível observar que a

antibioticoterapia está associada a alterações na microbiota vaginal

e pode atuar como fator predisponente para o desenvolvimento da

candidíase vulvovaginal. Entretanto, essa relação não ocorre de

maneira simples ou uniforme, uma vez que os efeitos dos

antibióticos sobre o ecossistema vaginal podem variar de acordo

com diferentes fatores e não se restringem exclusivamente à

redução da população de Lactobacillus.

Os resultados encontrados indicam que a exposição aos antibióticos

pode modificar a composição das comunidades bacteriana e

fúngica vaginal, favorecendo condições que podem contribuir para a



proliferação de Candida albicans. Contudo, a presença ou o aumento

desse fungo não determina, isoladamente, o desenvolvimento da

doença, que também depende de fatores relacionados à virulência

fúngica, à resposta do hospedeiro e às características individuais da

microbiota vaginal. Dessa forma, a hipótese proposta foi

parcialmente sustentada, pois foi identificada associação entre

antibioticoterapia, alterações do ecossistema vaginal e maior

susceptibilidade à CVV, porém não foi possível estabelecer uma

relação causal direta baseada exclusivamente na redução de

lactobacilos.

Em relação especificamente ao uso prolongado de antibióticos,

verificou-se uma limitação importante na literatura analisada, uma

vez que poucos estudos avaliaram diretamente a influência da

duração do tratamento sobre a microbiota vaginal e o risco de

candidíase vulvovaginal. Assim, embora a exposição aos antibióticos

seja reconhecida como fator associado à CVV, não é possível

concluir, com base nas evidências disponíveis nesta revisão, que o

aumento da duração da antibioticoterapia provoque

proporcionalmente maior desequilíbrio da microbiota ou maior risco

de desenvolvimento da doença.

Diante disso, destaca-se a necessidade de novos estudos que

avaliem especificamente diferentes períodos de exposição aos

antibióticos e sua relação com as alterações da microbiota vaginal e

o desenvolvimento da CVV. Além disso, os achados reforçam a

importância do uso racional de antimicrobianos, evitando sua

utilização desnecessária e considerando seus possíveis efeitos sobre

o equilíbrio do ecossistema vaginal.
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